
                                                                                              

 مجله بيوتكنولوژي كشاورزي
  ISCپژوهشي و - علمي

  كوير در جو× حاصل از تلاقي بيچر F4و  F3هاي يابي صفات سنبله و دانه با استفاده از خانوادهنقشه
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 ، ايرانكشاورزي دانشگاه گنبدكاووس دانشجوي كارشناسي ارشد رشته بيوتكنولوژي 1
 ، ايرانروه توليدات گياهي دانشگاه گنبدكاووسدانشيار گ 2
  ، ايراناستاديار گروه توليدات گياهي دانشگاه گنبدكاووس 3
 ، ايرانكاووسشناسي دانشگاه گنبداستاديار گروه زيست 4
استاديار پژوهش بخش تحقيقات زراعي و باغي، مركز تحقيقات و آموزش كشاورزي و منابع طبيعي مازندران، سازمان  5

  ، ايرانقيقات آموزش و ترويج كشاورزي، ساريتح
  

  11/10/1395، تاريخ پذيرش: 18/08/1395تاريخ دريافت: 

  چكيده
يابي صفات نقشه منظور بهباشد. ترين غلات جهان ميجو پس از ذرت، گندم و برنج يكي از مهم

جو  F4 و F3خانواده  103 كوير جمعيتي شامل× حاصل از تلاقي ارقام بيچر F4و  F3سنبله و دانه در دو نسل 
در سه تكرار كشت شد. براي صفات  1393- 95هاي كامل تصادفي طي دو سال زراعي در قالب طرح بلوك

دهنده وجود تركيبات آللي متفاوت در والدين بود. نقشه مورد ارزيابي تفكيك متجاوز مشاهده شد كه نشان
سانتي مورگان از ژنوم جو  640 وتهيه شد  ISSRو  SSR ،iPBS،IRAPپيوستگي با استفاده از نشانگرهاي 

اي مركب پانزده يابي فاصلهسانتي مورگان برآورد گرديد. مكان 69/9ي بين دو نشانگر را پوشش داد. فاصله
QTL يابي نمود. براي صفات طول ريشك، قطر دانه و طول دانه در هر دو نسل در دو نسل مكانF3  وF4 
QTL طول دانه و تعداد سنبلچه در نسل هايي شناسايي شد. برايF4  به ترتيبQTL هاي بزرگ اثر با

 مورگان از نشانگرسانتي 5/2و  5/3ي در فاصله 9/2و  LOD 62/3، با درصد 15و  2/12 نييتبضريب 
مكان بودند. پيوسته و هم iPBS2076-5با نشانگر  F3شناسايي شدند. صفات طول دانه و قطر دانه در نسل 

QTLشناسايي  مكاني شناسايي شد.ول ريشك، تعداد سنبلچه، طول دانه و قطر دانه نيز همبراي صفات ط

پس از تعيين اعتبار در رود بتوان انتظار مي تواند در بهبود عملكرد مؤثر باشد.صفات مي كننده كنترلهاي 
تخاب به كمك هاي انبرنامهدر  اين بررسي هاي شناسايي شده درQTLاز هاي مختلف ها و جمعيتمكان

  .يابي دقيق استفاده نمودنشانگر و مكان
  .QTLيابي، نسل، سنبله، جو، نقشه: هاي كليديواژه

                                                            
  :09111438917  لفن:ت    حسين صبورينويسنده مسئول                      hos.sabouri@gmail.com Email:   



  )1395، زمستان 4، شماره 8مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

٣۶ 
 

  مقدمه
ي تجاري دنيا بعد از گندم، جو چهارمين غله     

ي دام، انسان و برنج و ذرت است و در تغذيه
 همچنين توليد مالت اهميت بسزايي دارد

)Gonzalez et al.,1999.( گياه از نظر كشت اين 
هوايي مقام اول را  و ط متنوع آبيكار در شرا و

. همچنين اين گياه يك )FAO, 2013( است دارا
مدل مهم براي مطالعات ژنتيكي و فيزيولوژي 

 هايديپلوئيد با تعداد كروموزوم - 1است، چون: 
ميكرومتر)  6-8و نسبتاً بزرگ ( )2n=2x=14(كم 

 -3وتاهي دارد.دوره زندگي نسبتاً ك -2است. 
هاي ژنتيكي كاملاً تشريح شده آن بر اساس نقشه

ماركرهاي مولكولي، پروتئيني، سيتولوژيكي و 
   )Zhang et al., 2005( مورفولوژيكي وجود دارد 

امروزه نشانگرهاي مولكولي ابزارهاي ارزشمندي 
هاي براي اصلاح صفات كمي در تكميل روش

 ,.Vos et al( دروننباتات به شمار ميسنتي اصلاح

ترين هاي ژنتيكي از مهمنقشه تهيه). 1995
آن  نشانگرهاست كه براساس كاربردهاي اين

هاي تعيين توان جايگاه ژني و كروموزومي ژنمـي
نظر ترتيب و فاصله  كننده صفات مطلوب را از

 دنمو ها و نشانگرها از يكديگر تعيينژن
)Rafalski et al., 1996 .(لكوليانگرهاي مونش 

مي  مرتبط با صفات مورد نظر هايـه ژنبپيوسته 
اصلاحي هاي توانند در جهت بهبود كارايي روش

هاي مختلف ارزيابي مولكولي  روش كار روند.به
هاي مهم مانند فراواني  ي داشتن ويژگي واسطه به

در ژنوم، ميزان چندشكلي، مكان اختصاصي بودن، 
و هزينه از هاي مورد نياز  تكرارپذيري، تكنيك

شوند. نيازهاي متفاوت در  همديگر تفكيك مي
هاي تحقيقاتي امروز، باعث شده است كه  زمينه

تغييراتي در نشانگرهاي پايه به وجود آمده و نسل 
دوم و پيشرفته نشانگرهاي مولكولي به وجود آيند 

) 2009,Mondini.(  
 منظور به.Golabadi et al )2011(در پژوهشي 
هاي ريزماهواره پيوسته با اجزاي شناسايي نشانگر

عملكرد تحت تنش خشكي در مراحل مختلف 
حاصل از  F4و  F3رشد گندم دوروم از جمعيت 

-Osteتوسعه يافته از تلاقي بين  F2خانواده  151

Gata × Massaral-1   استفاده نمودند. تجزيه و
با استفاده از تجزيه تك نشانگري  QTLتحليل 

)SMA(1 اي مركب صلهيابي فاو نقشهCIM)(2 
داد   تجزيه تك نشانگري نشان نتايج انجام شد.

و  Xcfd22-7Bتوان با نشانگرهاي مي
Xcfa2114-6A  در شرايط مختلف زيست
 شاخص فنوتيپي تنوع از درصد 20محيطي حدود 

 در . داد وزن هزار دانه را توضيح برداشت و
 تشخيص بزرگ و جزئي QTL مجموع بيست

دو تا براي  وزن هزار دانه، براي پنج تا. شد داده
دو تا براي تعداد دانه در  وزن دانه در سنبله،

پنج تا  سه تا براي تعداد سنبله در متر مربع، سنبله،
دو تا براي شاخص  براي شاخص برداشت،

شناسايي  وزن سنبله براي يكي و برداشت سنبله
 به Golabadi et al. )2010( شد. در تحقيقي

نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با  شناسايي منظور 
(هاي) كنترل كننده صفات تعداد روز تا ژن

                                                            
1 Single Marker Analysis 
2Composite Interval Mapping  
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و روز تا  يافشان گردهتشكيل سنبله، روز تا 
رسيدگي فيزيولوژيك و دوره پر شدن دانه گندم 
در شـرايط تـنش خشـكي و عـدم تـنش، 

حاصـل   F4 و F3 خـانواده 151جمعيتـي شـامل 
(والد متحمل)   Oste-Gata هايژنوتيپ از تلاقـي

(والد حساس) به خشكي، طي دو   Massara-1 و
) و در دو شرايط محيطي 1382-83سال زراعي (

تنش خشكي و عدم تنش (مجموعاً چهار شرايط 
) 2016( پژوهشيدر  محيطي) ارزيـابي شـدند.

.et al Zhou يابي و ارزشيابي نقشه منظور به
سه  جايگاه صفت كمي طول دانه در جو به مدت

سال انجام دادند. نقشه پيوستگي ژنتيكي با استفاده 
 DArژنوم متنوع ساخته شد. تكنولوژي  1832از  

مورگان به سانتي 07/927نشانگر در مجموع 
را در برگرفت. در نهايت دو  49/0فاصله متوسط 

QTL  براي طول دانهLEN-3H  وLEN-4H 
      et al) .2011( در پژوهشي  .شناسايي شد

Rahimi ا استفاده از جمعيت بF2:3  حاصل از
جهت  Pfynerو  Hibernaتلاقي دو رقم جوي 

توراث به روش تجزيه ميانگين  تعيين نحوه
ها و همچنين شناسايي نواحي ژنومي  نسل

)QTL( نشانگر ريزماهواره  159، نقشه پيوستگي
مورگان تهيه سانتي 5/1030با پوشش ژنومي 

اي يابي فاصلهانكردند همچنين براساس روش مك
مركب براي صفات روز تا رسيدگي، تعداد پنجه، 
وزن هزاردانه، ارتفاع بوته، طول سنبله، تعداد دانه 

، 1، 4، 2، 4، 2در سنبله و عملكرد دانه به ترتيب 
  يابي كردند.ناحيه ژنومي مكان 7و  4

 منظور به Wang et al. (2016( در پژوهشي
ه صفات ارگانيك هاي كنترل كنندQTLيابي مكان

و جمعيت  SNPدر جو با استفاده از نشانگر 
 Huaai11× Huadamai6 حاصل از تلاقي دو رقم

پژوهشي انجام دادند. نقشه پيوستگي ژنتيكي  
 SSRنشانگر  68و  SNPنشانگر 1894حاوي 

سانتي مورگان از نقشه را پوشش داد. در  8/1375
در  CIMتجزيه و تحليل محيط با استفاده از 

مربوط به ده صفت در پنج   QTL 221جموع م
) شناسايي شد. 2013-2009سال متوالي(

QTL  هاي شناسايي شده در هر سال به ترتيب
هاي QTLعدد بود.  41و  41، 41، 48، 50

هاي كلي روي كروموزوم طور بهشناسايي شده 
4H ، 2H  7وH  قرار گرفتند. از ميانQTL هاي

سنبله اصلي،  براي طول  26QTLشناسايي شده 
27 QTL  ،24براي تعداد سنبلچه در سنبله اصلي 

QTL  ،18براي تراكم سنبلهQTL  ي تعداد   برا
براي تعداد سنبلچه در  QTL 21سنبله در بوته، 

براي تعداد  16براي وزن هزار دانه،  26هر بوته، 
 18براي تعداد دانه در سنبله،  20دانه در بوته، 

براي وزن دانه در  25 براي وزن دانه در بوته و
  سنبله در پنج سال شناسايي شد.

هاي كنترل كننده QTLيابي مكان منظور به
هاي خالص نوتركيب مقاومت به ورس در لاين

آزمايشي  .Ahmadi Ochtapeh et al )2015( جو
به همراه دو  8لاين خالص نوتركيب نسل  162با 

 -والد (آريگاشار و ايگري) در قالب طرح آلفا
 1388- 89يس با سه تكرار در سال زراعي لات

نشانگر  105اجرا كردند. از نقشه پيوستگي حاوي 
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 3/513با پوشش ژنومي  AFLPريزماهواره و 
استفاده شد. در  QTLسانتي مورگان براي تجزيه 

هاي شناسايي شده يك مورد QTLمجموع از 
براي صفات ارتفاع گياه، دو مورد براي طول 

ي طول سنبله و دو مورد پدانكل، سه مورد برا
  يابي شد.براي مقاومت به ورس مكان

هاي اصلاح نباتات نبود يكي از چالش
كننده هاي كنترلاطلاعات كافي در مورد ژن

كننده هاي كنترليابي ژنمكانصفات كمي است. 
هايي است كه براي يكي از روش صفات كمي

مطالعه ژنتيكي صفات كمي مورد استفاده قرار 
كننده د. با شناسايي نواحي ژنومي كنترلگيرمي

صفات كمي و تعيين سهم هر يك از اين نواحي 
مشاهده شده صفت در جمعيت،  در ايجاد تنوع
نژادي افزايش يافته و با هاي بهكارايي برنامه
توان به اصلاح جمعيت تري مياطمينان بيش

  .)Collard and Mackill, 2008( پرداخت
ي كم انجام شده در زمينهبا توجه به تحقيقات 

هاي كنترل كننده صفات سنبله و QTLيابي مكان
  رسد.مي نظر بهدانه انجام اين تحقيق ضروري 

هدف از اين تحقيق شناسايي نشانگرهاي 
مولكولي پيوسته با صفات مورد مطالعه و در 

كننده هاي ژني كنترلنتيجه تعيين موقعيت مكان
ت و سهم اثر پذيري صفاها و تعيين وراثتآن

هاي QTLهاي والديني براي افزايشي آلل
جو F4 و  F3هاي نسل يابي شده در جمعيت مكان

 Becher × Kavirزراعي حاصل تلاقي از دو والد 
   بود.

  

  هامواد و روش
خانواده جو  103در اين پژوهش از بذور 

نيز همان   F4خانواده و در نسل  F3 103(در نسل 
د) حاصل از تلاقي ارقام خانواده كشت گردي 103

Becher × Kavir  به همراه والدين استفاده شد. از
به عملكرد بالا و  توان يمصفات برتر رقم بيچر 

مقاومت به ورس همچنين براي رقم كوير 
برگي مقاومت به سفيدك پودري و مقاومت به لكه

را اشاره كرد. بذور اين ارقام از مركز تحقيقات 
طرح  صورت بهين بررسي گنبدكاووس تهيه شد. ا

ي هاي كامل تصادفي در سه تكرار و فاصلهبلوك
-94متر در دو سال زراعي سانتي 20ها بين رديف

در مزرعه آموزشي و پژوهشي  1394-95و  1393
كيلومتري  100واقع در  گنبدكاووسدانشگاه 

دقيقه  12درجه و  55شمال شرق گرگان و در 
عرض شمالي دقيقه  16درجه و  37طول شرقي و 

نمونه از هر خانواده  20كشت گرديد. با انتخاب 
صفات طول سنبله (طول سنبله بدون در نظر 

كش)، طول گرفتن ريشك با استفاده از خط
ي انتهاي سنبله تا ميانگين طول ريشك (فاصله

كش) وزن سنبله (با ريشك با استفاده از خط
نمونه و سپس  20هاي گيري وزن سنبلهاندازه
شمارش تعداد  گيري) تعداد سنبلچه (باگينميان

سنبلچه در هر سنبله) طول دانه و قطر دانه (با 
استفاده از كوليس ديجيتالي) در دو نسل ثبت 

  گرديد.
هاي برگي تازه  از نمونه DNAجهت تهيه 

ژنومي به  DNAاستفاده شد. استخراج  F3نسل 
 et al.,1984 ( افتهي رييتغ CTAB روش
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Saghaie-Maroof(  آزمايشگاه ژنتيك دانشگاه در
 DNA كيفيتو  كميت .انجام شد گنبدكاووس

و  %8 آگارز استخراج شده با كمك ژل
. براي انتخاب تعيين گرديداسپكتوفتومتر 

نشانگرهاي ريزماهواره مناسب از پايگاه اطلاعاتي 
 ).http://wwwwheat.pw.usda.gov( ژنتيكي
هاي تصادفي شد. معيار انتخاب آغازگر استفاده

شكلي براي اين تحقيق، ميزان اطلاعات چند
)PIC(  و تعداد آلل مشاهده شده در مقالات قبلي

 ليوفيليزهصورت  به بررسي، مورد بود. آغازگرهاي
 ساختن رقيق و كردن حل از پس و گرديد تهيه
 دستورالعمل طبق) يون فاقد آب( ديونيزه آب با

 -C  20°دماي در اصلي ذخيرهعنوان  به مربوط،
شد. براي تهيه نقشه پيوستگي ابتدا  دارينگه

 زيرآلل  29چندشكلي والدين با استفاده از 
با حذف  تاًينها). 1(جدول  بررسي شد ماهواره

نشانگرهاي داراي كج شكلي تفرق و نشانگرهاي 
هاي كوچك فاقد انفرادي غير پيوسته و گروه

مر استفاده شد. پس از تكثير پراي SSR، 7نشانگر 
 IRAP آلل IPBS ،8 آلل 52پرايمرهاي تصادفي 

واضح داشته و  كاملاًكه نواربندي  )ISSRآلل  6و 
از لحاظ آماري با تفرق مندلي مطابقت داشتند 

كه اين تعداد نشانگر در هفت  وارد نقشه شدند
هاي جو) گروه پيوستگي (معادل تعداد كروموزوم

مراز آغازگرها اي پليكنش زنجيرهقرار گرفتند. وا
 (iCycler BIORADترموسايكر مدل  لهيوس به

دار اجرا چاهك 96  آمريكا)، ساخت كشور
 گرديد. براي تهيه نقشه ژنتيكي از نرم افزار

Manly and Olso, 1999)( Map Manager  و

 MapChartبراي رسم نقشه از نرم افزار 
)Voorrips, 2002( هايت براي استفاده شد. در ن

شد. از  استفاده QGENها از QTL پيدا كردن
 Zeng), 1994اي مركب ( يابي فاصله روش مكان
  استفاده شد. 
يابي مكان پيوستگي و در تجزيـه  CIMروش

QTLخصوصيات مورد مطالعه  كننده كنترل هاي
 در مركب ايفاصله يابي مكانروش  استفاده شد.

 و يهاي تجزيه تك نشانگربا روش مقايسه

 قدرت از كارايي و 1ساده ايفاصله يابي مكان
برخوردار است. حد بحراني  آزمون بسيار بالايي

ها با انجام آزمون QTLجهت تشخيص 
Permutation 2دست آمد (بهLOD=.(  

  
  نتايج و بحث

و  انحراف معيارر، مقادير حداقل، حداكث
به همراه ضريب تغييرات فنوتيپي صفات  واريانس

آورده شده است.  2 جدولدر  مورد بررسي
 19/4در هر دو نسل( ترين ضريب تغييرات كم

(F3  و ) 72/5 F4 ( مربوط به صفت طول دانه و
مربوط به  F3ضريب تغييرات در نسل ترين بيش

 F4) و در نسل 76/24صفت تعداد سنبلچه (
  ) بود. 03/17مربوط به وزن سنبله (

                                                            
1 Simple Interval Mapping 
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  .ISSRو  SSR ،IPBS، IRAPتوالي آغازگرهاي ريزماهواره  -1جدول

Table 1- Sequences of microsatellite, IPBS, IRAP and ISSR primers.  
        SSRريزماهواره  

 توالي معكوس
Reverse Sequence  

 توالي مستقيم
Direct Sequence  

اتصالدماي
Annealing 
temperatu

re 

  كروموزوم
Chromoso

mal  

  رگنشان
Marker

5-CACCGCCTCCTCTTTCAC-3 5-
CTCCACGAATCTCTGCACAA-3 64-55 1 HVM20 

5-
CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGA

GA-3

5-
ATTGGCGTGACCGATAATTTA

TGTTC-360 2 
HVBKA

SI 
5-CACGCCCTCTCCCTAGAT-35-

ATATTAAAAAAGGTGGAAAGC
C-364-55 3 HVM33 

5-CAAATCTTCCAGCGAGGCT-35-AGGACCGGATGTTCATAACG64-55 4 HVM68 
5-ACGTTGTTTCTTCGCTGCTG-35-

TTAGGGCTACGGTTCAGATGT
T-360 5 

HVDHN
7 

5-TGGTAACTTGTCCCCAAAG-3 5-
AGACATCCAAAAAATGAACCA

-364-55 6 HVM65 
5-

AGGAACGAACGAAGGGAGTATTA
AGCAG-3 

5-AACGACGTCGCCACACAAC-
3 

55 7 
HVM5 

 

IPBS, IRAP and ISSR 
  توالي

Sequences  
 

  اتصالدماي
Annealing temperature 

  موتيف
Motif 

  نشانگر
Marker  

CTTCTAGCGCCA-3-5 55-50 - 2083 

CTCACGATGCCA-3-5 55-60 - 2077 

GCTCCGATGCCA-3-5 64-59 - 2076 

3-ACCTAGCTCATGATGCCA-5 60-55 - 2238 

3-ATGCCGATACCA-5  64-59 - 2085 

3-AACCTGGCCTCAGATGCCA-5  60-55 - 2240 

3-ACCTAGCTCATCATGCCA-5  55-50 - 2241 

3-CTCATGATGCCA-5 55-50 - 2075 

5-GCATCAGCCTGGACCAGTCCTCGTCC-355-60 - GU929878 

5-GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT-3 57-52 (GGAA)5T 38 
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  .كوير

Table 2- Descriptive statistics of gualuated traits in F3 and F4 families of Becher × Kavir 
Cross in barley. 

 F3 

  صفات
Trait  

  ميانگين
Mean 

  حداقل
Minimum

  حداكثر
Maximum

  واريانس
Variance 

  انحراف معيار
Std. Deviation

  

ضريب 
تغييرات (%)

C.V 
  متر)طول سنبله (سانتي
Spike length  

6.88 4.91 8.89 0.41 0.64 9.83 

  متر)(سانتي طول ريشك
Awn length  

10.94 9.51 12.99 0.33 0.58 6.75 

  (گرم) وزن سنبله
Spike weight  

1.50 1.11 2.07 0.03 0.18  13.02 

  تعداد سنبلچه
Spikelet number 

11.25 9.17 13.87 0.58 0.76 24.76 

  متر)(ميلي طول دانه
Grain length  

13.70 8.05 18.61 7.90  2.81 4.19 

  متر)(ميلي قطر دانه
Grain diameter  

1.90 1.42 2.47 0.04  0.21  5.89 

 F4

  صفات
Trait  

 
  ميانگين
Mean 

 حداقل
Minimum 

 حداكثر
Maximum 

  واريانس
Variance  

  انحراف معيار
Std.Deviation

  

ضريب 
تغييرات 

(%)  
C.V  

  متر)طول سنبله (سانتي
Spike length  

6.844.7610.700.88 0.93 13.59 

  متر)(سانتي طول ريشك
Awn length  

8.225.3311.861.13 1.06 12.89 

  (گرم) وزن سنبله
Spike weight  

2.701.724.310.21 0.46 17.03 

  تعداد سنبلچه
Spikelet number 

10.676.66 15.332.24  1.49 13.96 

  متر)(ميلي طول دانه
Grain length  

9.617.7311.030.30 0.55 5.72 

  متر)(ميلي قطر دانه
Grain diameter  

2.631.864.200.16 0.40 15.20 
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  .كوير× حاصل از تلاقي بيچر F4 و  F3ضرايب همبستگي صفات زراعي نسل -3جدول 
Table 3- Correlation coefficients of agronomic traits in the F3 and F4 families Becher × 
Kavir cross. 

 
 Trait صفات 

 طول سنبله
Spike 
length 
(cm)

  

 طول ريشك

Awn length 
(cm)  

 وزن سنبله

Spike 
weight 

(gr)
 

 تعداد سنبلچه

Spikelet 
number  

 طول دانه

Grain 
length 
(mm)

  

  قطر دانه

Grain 
 Diameter 

(mm)  
  طول سنبله

Spike length  
 -0.05ns0.49**0.73**  0.31** 0.13ns 

  طول ريشك
Awn length  

-0.11ns 0.22*0.14ns -0.03ns 0.12ns 

  وزن سنبله
Spike weight  

0.43**0.09ns 0.65** 0.10ns 0.06ns 

  تعداد سنبلچه
Spikelet 
number  

0.60**-0.11ns 0.33** 0.15ns -0.08ns 

  طول دانه
Grain length  

0.15ns
0.05ns-  0.07ns0.17 ns   0.07ns 

  قطر دانه
Grain 

diameter  

0.06ns-  0.03ns-  0.23*0.01ns -0.001ns  

ns، *  درصد1درصد و  5دار در سطوح احتمال دار، معنيبه ترتيب غير معني **: و. 

ns, * and ** : Not significant, significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. 
  است.  F3 نتاج يبراجدول ضريب همبستگي  قطر يينپا و F4 نتاج يبرا ضريب همبستگي جدول  قطر يبالا اعداد 

Duta  in upper diagonal represent correlation coefficients of F4 familes and those in lower diagonal represent correlation 

coefficients of F3 familes.  
  

به  F4و   F3ترين ضريب همبستگي در نسل بيش
ترتيب مربوط به صفات تعداد سنبلچه و طول 

بود. ضريب =r 73/0** و =60/0r**سنبله 
همبستگي بين صفات تعداد سنبلچه و وزن سنبله 

ضريب  F3بود. در نسل  =F4 **65/0r در نسل 
، =43/0r**همبستگي بين وزن سنبله با طول سنبله

، قطر دانه =33/0r**سنبلچه با وزن سنبله  تعداد
 F4بود. همچنين در نسل  =r 23/0*با وزن سنبله  

، =r) 49/0**بين صفات طول سنبله و وزن سنبله(
و طول  =r) 22/0* طول ريشك با وزن سنبله (

همبستگي مشاهده =r) 31/0**دانه با طول سنبله (
  ). 3شد (جدول 

  توزيع فنوتيپي صفات
فنوتيپي صفات  هايني ارزشفراوا توزيع

صورت هب F4و  F3ي هاخانواده مورد مطالعه در
نمودار ستوني (هيستوگرام) همراه با منحني نرمال 

توزيع فنوتيپي  هداد كهاي والديني نشان و ارزش
صورت پيوسته بود (شكل صفات مورد بررسي به

بررسي ارزش صفات براي والدين در دو سال  ).1
د كوير از نظر صفات طول نشان داد كه وال

تري ريشك، وزن سنبله و طول دانه ارزش بيش
نسبت به بيچر دارد و والد بيچر نيز از نظر صفات 
طول سنبله، تعداد سنبلچه و قطر دانه ارزش 

  ).4تري نسبت به كوير دارد (جدول بيش
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  نقشه ژنتيكي
سانتي مورگان از ژنوم را  640نقشه حاصل، 

ين دو نشانگر مجاور ي بپوشش داد و فاصله
سانتي مورگان  69/9متوسط  طور بهبرروي نقشه 

 Wang et) .2016( نقشه). 2شكل( ديگردبرآورد 

al 2/1081  سانتي مورگان از ژنوم جو را پوشش
سانتي  7/1داد و فاصله بين دو نشانگر مجاور 

 327مورگان برآورد گرديد. نقشه مركب از 
 سط فاصلهو متو 3/1226با طول  RFLPنشانگر 

يابي ژنوم مورگان توسط پروژه نقشهسانتي 75/3
تهيه شده  )NABGMP(جو آمريكاي شمالي 

مقايسه نقشه ژنتيكي ). Kleinhofs, 1993( است
هاي قبلي نشان در اين مطالعه با نقشه شده ارائه
هاي پيوستگي فاصله بين در تمام گروه داده

 وجودهاي منشانگرها متفاوت با نتايج ساير نقشه
از يك  آمده دست بهنقشه ژنتيكي  كه ييازآنجا .بود

باشد ها ميتلاقي با والدين متفاوت با ساير نقشه
له بين نشانگرها منطقي به نظر تغيير در فاص

  رسد.   مي
  
  QTLs تجزيه 

منجر به شناسايي پانزده  QTLنتايج تجزيه 
QTL نه   شد كه شاملQTL  در نسل F3   و
و شكل  5 بود (جدول F4 در نسل   QTLشش

 QTLيك  F4براي صفت طول سنبله در نسل ). 3
يابي مكان QTLشناسايي شد.  6روي كروموزوم 

در فاصله  6روي كروموزوم  qSL-6شده 

در  iPBS2083-1-iPBS2241-5نشانگري 
يابي گرديد و با سانتي مورگان مكان 54موقعيت 

LOD 59/2  درصد واريانس فنوتيپي  11مقدار
فت طول سنبله را توجيه نمود. اثر براي ص

والد كوير  هايآللبوده و  -37/185افزايشي 
 ) .2010(در تحقيقي  .باعث كاهش اين صفت شد

Wang et  al  براي طول سنبله جو ششQTL  در
بر روي  GHو  MTP ،FVRSهاي  موقعيت

  شناسايي كردند. 3 و 2هاي  كروموزوم
چهار  .Wang et al )2014( در پژوهشي

QTL 1 هايروي كروموزومH ،2H ،5H 7  وH 
   .جو براي اين صفت گزارش كردند

شش  .Ren et al )2014در پژوهشي (
QTL  براي طول سنبله جو طي سه سال آزمايش

شناسايي  7Hو  2Hهاي بر روي كروموزوم
  كردند.

 et al. Ahmadi)2015(در پژوهشي 

Ochtapeh  سهQTL  براي طول سنبله روي
   گزارش كردند. 2 كروموزوم

  Baghizadeh et al ) .2007در تحقيقي(
روي گروه  QTLسه  براي طول سنبله جو

 Meanو  Karagمنطقه  در دو 4پيوستگي 
  شناسايي كردند.
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  F4متر) (سانتيطول سنبله                                           F4(گرم)  وزن سنبله

                         F4 متر)(سانتي طول ريشك                                       F3 متر) (سانتي طول ريشك                 

  
  F4 متر)يليقطر دانه (م                                  F3متر) قطر دانه (ميلي                                

  
  F4 ) متر يليم( طول دانه                                     F3 (ميلي متر) طول دانه                            

  
  (تعداد) تعداد سنبلچه

  .كوير× از تلاقي بيچر  حاصلF4 و  F3 هاي نسلدر خانواده توزيع فنوتيپي صفات زراعي -1شكل
Figure 1. Histogram of evaluated traits for F3 and F4 families derived from Becher × 
Kavir cross.
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  .F4و   F3 آمار توصيفي والدين در دو نسل -4جدول 

Table 4- Descriptive statistics in both F3 and F4 generations. 
 

  Generation نسل
  Trait صفات  

F3 (سال اول) F4 (سال دوم)  
  بيچر

Becher 
  كوير

 Kavir 
  بيچر

Becher

  كوير
 Kavir  

  متر)طول سنبله (سانتي
Spike length (cm) 

7.26 6.297.10 6.17 

  متر)طول ريشك (سانتي
Awn length (cm)

9.5112.987.57 8.67 

  وزن سنبله (گرم)
Spike weight (gr) 

1.35 1.402.55 2.94 

  تعداد سنبلچه
Spikelet no./spike 

11.7010.8610.67  10 

  متر)طول دانه (ميلي
Grain length (mm) 

9.509.978.57  10.27  

  متر)قطر دانه (ميلي
Grain diameter (mm) 

1.951.672.60 2.33  

 

در پژوهش حاضر براي صفت طول سنبله 
 ي در فاصله 6بر روي كروموزوم  QTLيك 

شناسايي  -iPBS2241-5 iPBS2083-1نشانگري 
 )2014(، Wang et al. )2010( نتايجبا رديد كه گ
. Wang et al، )2014( .Ren et al، )2014( al.  

Ahmadi Ochtapeh et 2007( و( .Baghizadeh 

et al .همخواني نداشت  
 QTLيك   F4براي طول ريشك در نسل 

يابي مكان QTLشناسايي شد.  5روي كروموزوم 
 در فاصله 5روي كروموزوم  qAL-5شده 

در  iPBS2077-1-iPBS2075-2نشانگري 
يابي گرديد و با مورگان مكانسانتي 38موقعيت 

LOD 51/2  درصد واريانس فنوتيپي  6/10مقدار

براي صفت طول ريشك را توجيه نمود. اثر 
هاي والد بيچر باعث بوده و آلل - 20/39افزايشي 

  كاهش اين صفت شد.
سه  F3براي صفت طول ريشك در نسل 

QTL و  34، 32در موقعيت  3كروموزوم  روي
يابي گرديد. اين سه مورگان مكانيسانتي 36

QTL يابي شده مكانqAL-3  3روي كروموزوم 
-iPBS2241-2-iPBS2077ي نشانگري در فاصله

و  QTL  49/2سه   LODيابي گرديدند. مكان 7
درصد واريانس فنوتيپي را توجيه  06/1مقدار 
  نمودند.
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  دانه              قطر دانهطول تعداد سنبلچه                  وزن سنبله   ريشك   طول      طول سنبله      

كوير با استفاده از × جو حاصل از تلاقي ارقام بيچر  F4و  F3نقشه پيوستگي جمعيت نسل  -2شكل
  SSR ،iPBS ،ISSR ،IRAPنشانگرهاي 

Figure 2- Linkage map F3 and F4 generations barley derived from the cross Becher × 
Kavir using SSR, iPBS, ISSR, IRAP markers. 



 1395و همكاران،  دغاغله

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

۴٧ 

 
، 14/3هاي مذكور به ترتيب QTLاثر افزايشي  
هاي والد كوير باعث و آلل بود 39/0و  69/0

افزايش اين صفت شد. براي صفت طول ريشك 
)2010. (Wang et al،   سهQTL هاي در موقعيت

MTP ،FVRS و GH  جو  3بر روي كروموزوم
شش   Baghizadeh et al. )2007( همچنين

QTL  جو در دو منطقه  4 و1روي كروموزوم
Karag  وMean  در پژوهشي كردند.شناسايي 

)2014. ( Wang et al هفتQTL  بر روي
جو گزارش  7Hو  1H ،3H ،5Hهاي كروموزوم

براي صفت   QTLچهار كردند. در پژوهش حاضر
گزارش شد  5و 3طول ريشك بر روي كروموزوم 

) 2010(و  Wang et al ) .2014(كه با نتايج 
.Wang et al، ولي با نتايج  ،همخواني داشت
)2007( .Baghizadeh et al  .مطابقت نداشت  

روي  QTLيك  F4براي وزن سنبله در نسل 
يابي  مكان QTLشناسايي شد.  6كروموزوم 

در فاصله  6روي كروموزوم   qSW-6شده
در  iPBS2083-1-iPBS2241-5نشانگري 

يابي گرديد و مورگان مكانسانتي 56موقعيت 
درصد واريانس  5/10مقدار  LOD  47/2با

فنوتيپي براي وزن سنبله را توجيه نمود. اثر 
هاي والد بيچر بوده و آلل -38/228افزايشي 

 )2011(در پژوهشي باعث كاهش اين صفت شد. 
Sabouri et al. ، براي وزن خوشه برنج دوQTL 

در فاصله نشانگري  6و  1روي كروموزوم 
RM8115-RM5638  وRM7434-RM162 

 Golabadi et al.  همچنين شناسايي كردند.

در  QTL، براي وزن سنبله گندم يك )2011(
  گزارش كردند.  1Bبر روي كروموزوم  F4نسل 

يك  F4نسل براي صفت تعداد سنبلچه در 
QTL  شناسايي شد.  5بزرگ اثر روي كروموزوم
QTL يابي شده مكانqSS-5   5روي كروموزوم 

 iPBS2077-1-iPBS2075-2 در فاصله نشانگري 
يابي گرديد و مورگان مكانسانتي 38در موقعيت 

LOD 9/2  درصد واريانس فنوتيپي  2/12مقدار
براي تعداد سنبلچه را توجيه نمود. اثر افزايشي 

هاي والد بيچر باعث افزايش و آللبوده  54/34
) 2007( در تحقيقي اين صفت شد.

.Baghizadeh et al  براي صفت تعداد سنبلچه
هاي مختلفي را QTLهاي مختلف جو در محيط

ها روي گروه پيوستگي QTLشناسايي كردند. اين 
  ترين نشانگر بود.از نزديك 14CM-0در فاصله  1

براي تعداد  .Wang et al)2016(در پژوهشي 
، 4H ، 2Hبر روي كروموزوم  QTL 27سنبلچه 

1H  7وH   سال با  5طيLOD 58/2  42/78تا 
 .Sabouri et alتحقيق  در .شناسايي كردند

در  چهكنترل كننده تعداد خوشQTL  سه) 2013(
در  شناسايي شد. 2  بر روي كروموزوم برنج

بر  QTLيك  پژوهش حاضر  براي تعداد سنبلچه
 شناسايي شد كه با نتايج 5روي كروموزوم 

)2007. (Baghizadeh et al  وWang et   al.  
  مطابقت نداشت.) 2016(

بزرگ  QTLيك  F4براي طول دانه در نسل 
 QTLشناسايي شد.  6اثر روي كروموزوم 

در  6روي كروموزوم  qGL-6يابي شده  مكان
در   iPBS2083-1-iPBS2241-5فاصله نشانگري 
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يابي گرديد و با مورگان مكانسانتي 56موقعيت 
LOD 62/3  درصد واريانس فنوتيپي را  15مقدار  

هاي بوده و آلل 11/93توجيه نمود. اثر افزايشي 
والد كوير باعث افزايش اين صفت شد. براي 

بر روي  QTLسه  F3نه در نسل طول دا
شناسايي شد. مقدار  5و  2،1هاي كروموزوم

LOD  بود.  45/2و  18/2، 19/2اين سه به ترتيب
ي نشانگري ها در فاصلهQTLاين 

IRAPGU929878-iPBS2240-1 و iPBS2077-

1-iPBS2075-2  وqGD-2 پيوسته به نشانگر 
iPBS2076-5 36و  54، 32هاي و موقعيت 

گان قرار داشتند. اثر افزايشي براي هر مورسانتي
هاي والد بيچر باعث كاهش سه منفي بوده و آلل

و  3/9، 4/9طول دانه شد. ضريب تبيين به ترتيب 
در   درصد واريانس فنوتيپي را توجيه نمود. 4/10

براي طول دانه جو  .Zhou et al )2016(تحقيقي 
شناسايي كردند.  LEN-4Hو  QTL LEN-3H دو

 QTLدو  Backes et al. )1995(هشي در پژو
 7Hو  4Hبراي طول دانه روي كروموزوم 
 )2013( شناسايي كردند. در تحقيقي

Schnaithmann and Pillen.  سهQTL  براي
گزارش  7Hو  1Hروي كروموزوم   جو طول دانه

 Kalladan et al) .2013( ايدر مطالعه  كردند.
وم روي كروموز QTLچهار  جو براي طول دانه

1H  دو)QTL ،(2H  يك)QTL و (5H  يك)
QTL2015در پژوهشي (يابي كردند. ) نقشه (

Sabouri et al. كي  QTL براي طول دانه خام
روي   RM23و   RM243نشانگرهاي  بينبرنج 

درصد شناسايي  41با توجيه فنوتيپي  1 كروموزوم

براي طول دانه  QTLدر اين تحقيق يك . كردند
بر روي  QTLو سه  6بر روي كروموزوم 

شناسايي شد كه با نتايج   5و  2، 1كروموزوم 
)2013( Schnaithmann and Pillen.  براي

 Kalladan et al. )2013( و 1كروموزوم 
 Zhou et al .   ، ولي با نتايجهمخواني داشت

همخواني Backes et al . )1995( و) 2016(
  نداشت.

روي  QTLيك  F4در نسل  دانه قطربراي 
يابي شده مكان QTL شناسايي شد. 4وموزوم كر

qGD-4  در فاصله نشانگري  4روي كروموزوم
iPBS2238-5-HVM63  90در موقعيت 

  LOD 53/2يابي گرديد و با مورگان مكان سانتي
واريانس فنوتيپي را توجيه نمود. اثر  7/10مقدار 

بوده و والد كوير باعث  -78/20افزايشي منفي 
 F3براي قطر دانه در نسل كاهش اين صفت شد. 

شناسايي شد كه به ترتيب روي  QTLسه 
شناسايي شد. اثر افزايشي  5 و 1 ،2كروموزوم 
و  -84/1 ،-08/2ها به ترتيب QTLبراي اين 

هاي والد كوير باعث كاهش كه آللبود  -11/2
 ها در فاصله نشانگريQTL قطر دانه شد. اين

IPBS2240-1 IRAPGU929878-7- ،
iPBS2077-1-iPBS2075-2  وqGD-2  پوسته

، 32بود و در موقعيت  iPBS2076-5به نشانگر 
 LODمورگان قرار داشتند. مقدار سانتي 36و  54

شد  59/2و  55/2، 79/2به ترتيب  QTLبراي سه 
درصد واريانس  11و  8/10، 7/11كه به ترتيب 

 Kalladan et .)2013(  .كردندفنوتيپي را توجيه 

al انه جو در مجموع شش براي عرض دQTL  بر
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 جز بهيابي شده روي هفت كروموزوم نقشه
 Schnaithmann و شناسايي شد 4و  5كروموزوم 

and Pillen )2013 ( سهQTL  براي عرض دانه
و 1H  جز بههاي پيوستگي ي گروهجو روي همه

5H  شناسايي كردند. در پژوهش حاضر چهار
QTL اسايي شن 5و  4، 2، 1هاي روي كروموزوم

 Kalladan et al ).2013(شد كه با نتايج 
 )2013( همخواني داشت ولي با نتايج

.Schnaithmann and Pillen  .همخواني نداشت
هاي مختلف براي صفات مورد بررسي در پژوهش

هاي مهم در جايگاه عنوان بههاي متعددي مكان
تعدادي از نتايج  كنترل اين صفات معرفي شدند.

تعداد زيادي از  ابقت دارند وحاصل با هم مط
دلايل عدم  از ها با هم همخواني ندارند آن

ساير  مطابقت نتايج پژوهش حاضر با نتايج
مورد  توان به تعداد و نوع نشانگرهايمحققين مي

استفاده در  بررسي، نوع جمعيت، تعداد افراد مورد
شرايط  جمعيت، نوع والدين مورد استفاده و

   .محيطي اشاره كرد
  

  گيرينتيجه
براي صفات طول  F4و  F3در هر دو نسل 

يابي هايي مكانQTLريشك، طول دانه و قطر دانه 
 QTLسه  F3براي طول ريشك در نسل  شد.
در مجموع  3يابي شده روي كروموزوم مكان

درصد واريانس فنوتيپي را توجيه كردند در  18/3
 5روي كروموزوم  QTLيك  F4كه در نسل حالي

درصد واريانس فنوتيپي  6/10ان شد كه تعيين مك
دو  F3را توجيه كرد. براي طول دانه در نسل 

QTL و يك  5و  1هاي بر روي كروموزومQTL 
شناسايي  2پيوسته به نشانگر بر روي كروموزوم 

درصد واريانس فنوتيپي  1/29شد كه در مجموع 
بزرگ اثر  QTLيك  F4را توجيه كردند، در نسل 

يابي مكان 6روي كروموزوم  15با ضريب تبيين 
بر  QTLدو  F3گرديد. براي قطر دانه در نسل 

پيوسته  QTLو يك  5و  1 هايروي كروموزوم
شناسايي شد كه  2به نشانگر بر روي كروموزوم 

درصد واريانس فنوتيپي را  5/33در مجموع 
روي  QTLيك  F4توجيه كردند، در نسل 

درصد  7/10يابي شد كه با مكان 4كروموزوم 
  .واريانس فنوتيپي را توجيه نمود
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  .كوير× حاصل از تلاقي بيچر F4 و  F3كننده صفات در جو نسلهاي كنترلQTL -5جدول
Table 5- QTL controlling for traits in  F3 and F4 families derived Becher × Kavir cross 
in barley. 

  صفت
Trait  

 نسل
Population 

QTL1اورترين مجنزديك  

Closest marker   
  كروموزوم

Chromosomal 

LOD
2  

 
  طول سنبله

Spike length  
F4qSL-6iPBS2083-1-iPBS2241-5 6 2.59 

  طول ريشك
Awn length  

F4qAL-5iPBS2077-1-iPBS2075-2  5  2.51 

  طول ريشك
Awn length 

F3 qAL-37-iPBS2077-2-iPBS2241 3 2.49 

  طول ريشك
Awn length 

F3qAL-37-iPBS2077-2-iPBS2241  3 2.49 

  طول ريشك
Awn length 

F3 qAL-37-iPBS2077-2-iPBS2241  3 2.49  

  وزن سنبله
Spike weight  

F4qSW-6iPBS2083-1-iPBS2241-5 6 2.47 

  تعداد سنبلچه
Spikelet number  

F4qSS-5 iPBS2077-1-iPBS2075-2  5  2.9 

 
 

  صفت
Trait 

3موقعيت

  ان)مورگ (سانتي
Position (cM)  

از  QTLفاصله
نشانگر 

  مورگان) (سانتي
(cM) 

اثر 
  افزايشي

Addativ
e effect  

ضريب 
  تبيين

(R^2)  

جهت 
  4آلل

Directio
n allele  

  Spike length  54 1.5 -185.37 11 KAV طول سنبله
  Awn length  382.5-39.20 10.6 BCH طول ريشك
  Awn length 320.43.141.06 KAV طول ريشك
  Awn length 342.40.691.06 KAV طول ريشك
  Awn length 361.60.391.06  KAV طول ريشك
  Spike weight  563.5-228.38 10.5 BCH وزن سنبله
  Spikelet number  382.5 34.54 12.2 BCH تعداد سنبلچه

  
 -QTL  3بر عدم وجود  QTLاحتمال وجود   -2ز لحاظ موقعيت است ترين نشانگر به مكان ژني انشانگري كه زير آن خط كشيده شده نزديك -1

و براي اثر افزايشي منفي  تر بزرگبراي اثر افزايشي مثبت والد داراي  ميانگين  -4از نشانگر سمت چپ نقشه پيوستگي  QTLفاصله نقطه اوج منحني 
  جهت آلل را تعيين نمود.  والد داراي ميانگين كم

1. The marker was underlined that nearest marker locus in position  2.Logarith of add  3. Distance the peak curve QTL the 
left side of marker linkage map 4. To effect positive increase parent with an average larger and for additive effects of 

negative parents who average less in that direction is the direction of alleles to determine.                        
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  .كوير× حاصل از تلاقي بيچر F4 و  F3كننده صفات در جو نسلهاي كنترلQTL -5ي جدولمهادا
Table 5 continued- QTL controlling for traits in  F3 and F4 families derived Becher × 
Kavir cross in barley.   

  صفت
Trait  

 نسل
Populati

on 

QTL1ترين مجاورنزديك  

Closest marker   
  روموزومك

Chromosom
al 

LOD
2  

 
 Grain length  F4 qGL-6iPBS2083-1-iPBS2241-5  6 3.62 طول دانه

 Grain length F3 qGL-11-iPBS2240-7-IRAPGU929878  1 2.19 طول دانه

 Grain length F3qGL-2iPBS2076-5  2 2.18 طول دانه

 Grain length F3 qGL-52-iPBS2075-1-iPBS2077  5 2.45 طول دانه

 Grain diameter  F4 qGD-4HVM63-5-iPBS2238  4 2.53 قطر دانه

 Grain diameter F3qGD-11-iPBS2240-7-IRAPGU929878  1 2.79 قطر دانه

 Grain diameter F3qGD-2iPBS2076-5 2 2.55 قطر دانه

  Grain diameter F3 qGD-52-iPBS2075-1-iPBS2077  5 2.59 قطر دانه
 
 

 صفت
Trait  

(سانتي3موقعيت  

 مورگان)
Position (cM) 

از  QTLفاصله
  نشانگر

  مورگان)(سانتي
(cM)  

اثر 
  افزايشي

Add 
effect  

ضريب 
  تبيين

(R^2)  

جهت 
  4آلل

Directio
n allele  

 Grain length  563.5 93.11 15 KAV طول دانه

 Grain length 321.7 -1.87 9.4 BCH طول دانه

  Grain length 540-1.72 9.3 BCH طول دانه

  Grain length 360.5 -2.07 10.4 BCH طول دانه

 Grain diameter  907.5 -20.78 10.7 KAV قطر دانه

  Grain diameter 321.7 -2.08 11.7 KAV قطر دانه

  Grain diameter 540-1.84 10.8 KAV قطر دانه

  Grain diameter 36 0.5 -2.11 11  KAV قطر دانه

 -QTL  3بر عدم وجود  QTLاحتمال وجود   -2ترين نشانگر به مكان ژني از لحاظ موقعيت است شانگري كه زير آن خط كشيده شده نزديكن - 1
و براي اثر افزايشي منفي  تر بزرگبراي اثر افزايشي مثبت والد داراي  ميانگين  -4از نشانگر سمت چپ نقشه پيوستگي  QTLفاصله نقطه اوج منحني 

   جهت آلل را تعيين نمود. داراي ميانگين كموالد 
1. The marker was underlined that nearest marker locus in position  2. Logarith of add.  3. Distance the peak curve QTL the 
left side of marker linkage map 4. To effect positive increase parent with an average larger and for additive effects of 
negative parents who average less in that direction is the direction of alleles to determine.                 
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  F4) 6طول سنبله(كروموزوم                                      F4) 6وزن سنبله(كروموزوم 

  
  

    
  

  F4)  5طول ريشك (كروموزوم                                     F3) 3طول ريشك (كروموزوم                                  

  
                            

  
  F3 ) 1انه (كروموزوم طول د                                    F3 ) 2طول دانه (كروموزوم 
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  F3 ) 5طول دانه (كروموزومF4                                 ) 6طول دانه (كروموزوم 

  
  

  
  F4 )4م قطر دانه (كروموزو                                       )1(كروموزوم  قطر دانه  

  
  

                             
  F3 )2قطر دانه (كروموزوم                                             F3 ) 5قطر دانه (كروموزوم                                     

  
  
  
  

  F4) 5تعداد سنبلچه (كروموزوم 
   .براي صفات مورد مطالعه LOD ريمقاد وهاي شناسايي شده  QTL  گرافيكي نمايش -3شكل 

Figure 3- The graphical display of the identified QTL, LOD values for the studied traits.  
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Abstract 
Barley is one of the world's grain is the most important corps after maize, wheat and rice.In 
order to spike and grain mapping in F3 and F4 families in Becher × Kavir cultivars cross in 
barly population of 103 families with parents in a randomized complete block design with 
three replications 2014-2016 during two growing seasons. Assessment transgressive 
segregation was observed that the existence of different allele combinations in their parents. 
Linkage map were prepared using SSR, iPBS, IRAP and ISSR marker that it covered 640 cM 
of barley genome. The distance between two markers 9.69 cM were estimated. Composite 
interval mapping identified fifteen QTLs in F3 and F4 families. QTLs for awn length, grain 
diameter and grain length was located in both F3 and F4 families. For grain length and number 
of spikelets in the F4 families was identified the major effect QTL  by R2 12.2 and 15, with the 
percentage LOD 3.62 and 2.9 in 3.5 and 2.5 cM distance markers. Length grain and grain 
diameter were linked and co-location iPBS2076-5 markers in the F3 generation. co-location 
QTLs For awn length, number of spikelets, grain length and grain diameter identified. QTL 
identification characteristics of the controller can be effective in improving performance. It is 
expected to be followed by validation in various places and populations identified QTL in this 
study programs used in marker-assisted selection and accurate positioning. 
Key words: Barley, Mapping, Generation, Spike, QTL 
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