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  چكيده

دانه و  هزار هاي مرتبط با وزن يابي نشانگرهاي مولكولي پيوسته با ژن نقشه هدف با بررسي اين
هاپلوئيد  148يت شامل جمعيك  ،هاQTLشناسايي  ه منظوربعملكرد دانه در جو زراعي اجرا گرديد. 

 يطشرا درتكرار  3با تصادفي  طرح كاملادر و عملكرد دانه  دانهصفات وزن هزار  يراب (DH)مضاعف 
با عملكرد ( Clipper ين رقم اصلاح شدهب يحاصل تلاقجمعيت هاپلوئيد مضاعف  .اي مطالعه گرديد گلخانه

جديد  نشانگر 30 بود. در اين تحقيق )(با عملكرد پايين  Sahara3771رقم محلي از الجزاير به نام ) وبالا
ISSR  سانتي 1460نشانگرها در مجموع . گرديداضافه  يوستگي جمعيتنقشه پيگاه قبلي روي جا 466به-

 QTLيه . تجزبودمورگان سانتي 3 انگر مجاورمتوسط فاصله دو نش از ژنوم جو را پوشش داده ومورگان 
اين  كه شد) 6Hو   2H ,4H ,5Hهايكروموزوم(بر روي مرتبط با عملكرد دانه  QTL پنج ييمنجر به شناسا

با  2Hواقع بر كروموزوم  QTLكردند. فنوتيپي عملكرد را توجيه مي درصد از تنوع 57 ها در مجموع مكان
واقع بر  QTLشناسايي گرديد كه  QTLعدد   3. براي وزن هزار دانه نيز بود QTLاثرترين  درصد بزرگ 20

اثر براي وزن هزار دانه و  بزرگ يهاQTLبود. شناسايي  QTLاثرترين  درصد بزرگ 69با  2Hكروموزوم 
عملكرد دانه را صفات وزن دانه و ي براي ژن يابيدر نقشه يمولكول يهااستفاده از ماركر يسودمندعملكرد، 

 در يكنزداي يندهآ ) درMASتوان براي انتخاب به كمك نشانگر (دهد كه از اين پتانسيل ميمين نشا
  براي بهبود عملكرد جو استفاده كرد. اصلاح يهابرنامه
  .مولكولي )، نشانگرهايQTLهاي ژني صفات كمي (: عملكرد جو، مكانهاي كليدي واژه
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  مقدمه
از  يكي ).Hordeum vulgare L( جو

 و بودهغلات كشت شده در جهان  ينتر مهم
بعد از  )ميليون هكتار 5/47(آن  كشت يرسطح ز

گندم، برنج و ذرت در رتبه چهارم قرار دارد 
)FAO, 2012.(  در ايران نيز سطح زير كشت و

ميليون  6/1به ترتيب  2011 توليد جو در سال
 تن 2متوسط عملكرد  با ميليون تن 2/3هكتار و 

لي متاسفانه متوسط عملكرد جو ، ودر هكتار بود
 باشد كيلوگرم مي 800در ديمزارها كمتر از 

)FAO, 2013.(  از اينرو افزايش عملكرد در واحد
سطح از اهم اهداف اصلاحي جو در مناطق ديم 

ي تغييرات بوده و شناسايي پتانسيل و دامنه
دهي جو ضرورت دارد صفات مرتبط با محصول

.(Ray et al., 2000) د دانه صفتي با كنترل عملكر
ژنتيكي پيچيده بوده و شديداً تحت تاثير شرايط 

هاي كنترل  يابي ژنبنابراين، مكان .باشدمحيطي مي
دانه و اجزاي آن نظير وزن هزار  عملكردكننده 
هاي هاي اصلي برنامهچالشاهداف و از  دانه

باشد. ابداع و توسعه نشانگرهاي بهنژادي جو مي
- هاي ژنتيكي در جو، مكاننقشهمولكولي و تهيه 

هاي كنترل كننده صفات كمي را فراهم و  يابي ژن
هاي گزينش به كمك استفاده از آنها را در برنامه

 Babu et( پذير كرده استامكان (MAS)نشانگر 

al., 2004; Collard et al., 2005 .(هاي  در سال
هاي  هاي زيادي براي شناسايي مكان اخير تلاش
ل كننده عملكرد دانه و صفات مرتبط با ژني كنتر

آن صورت گرفته است. در برخي مطالعات 

QTL هاي متعددي براي عملكرد دانه جو
يابي شده كه بطور غيريكنواخت در كل ژنوم  مكان

  )Cakir  et al. )2003 پژوهشيدر  اند. توزيع شده
يك جمعيت هاپلوئيد مضاعف حاصل از در 

با استفاده  Tallon و Kaputarتلاقي دو رقم جو 
، براي SSRنشانگر  39و  AFLPنشانگر  224از 

هاي  هايي را روي كروموزومQTLعملكرد دانه 
2H ،3H  5وH واقع بر شناسايي كردند كه نواحي 

 5Hدرصد و  30تقريبا  2H ،3Hهاي  كروموزوم
درصد از تغييرات عملكرد دانه را تبيين  25تقريبا 

-et al Cuesta پژوهشيهمچنين در  كردند.مي

Marcos  )2009(  در يك جمعيت متشكل از
لاين هاپلوئيد مضاعف حاصل از تلاقي دو  120

 215با استفاده از  Mogadorو  Bekaرقم جو 
هاي  مكان RAPDو  RFLPنشانگر از جمله 

روي ژنومي موثر بر عملكرد دانه را 
اند  شناسايي كرده 7Hو  3H ،5Hهاي  كروموزوم

-رات عملكرد دانه را تبيين مي% از تغيي40كه 

 با )et al Daghaghelh  )2016همچنين كردند. 

 تلاقي از حاصل 4Fو F 3هاي  خانواده از استفاده

 SSRنشانگرهاي  از استفاده جو با در بيچر و كوير
را براي صفات مرتبط  QTL 15تعداد  ISSRو 

 به 4Fنسل  كه در ندنمود يابي مكان با عملكرد

و  2/12تبيين  اثر با ضريب بزرگهاي QTLترتيب 
 et al.  Vonدر بررسي ديگر  .شدند شناسايي 15

Korff )2006(  در يك جمعيتBC2DH  مشتق
با جو وحشي  Scarlettشده از تلاقي رقم بهاره 

ISR42-8 )Hordeum vulgare ssp. 
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spontaneum بر اساس تجزيه (AB-QTL ،13 
هفت روي را براي عملكرد دانه  QTLعدد 

يابي كردند. در اين مطالعه، روموزوم جو مكانك
از والد  QTLهاي مطلوب در سه جايگاه  آلل

هاي  . در بين آللندوحشي به نتاج منتقل شده بود
ها، بيشترين QTLمطلوب شناسايي شده در اين 

%) بود. QYid.S42-4H.a )7افزايش مربوط به 
بيشترين واريانس  QYid.S42-3H.aمكان ژني 
وزن هزار دانه از  كرد را تبيين كرد.ژنتيكي عمل

عملكرد  و باجمله اجزاي مهم عملكرد دانه بوده 
 Garcia et)دار دارد  دانه همبستگي مثبت و معني

al., 2003).  پژوهشي درShahinnia et al. 
لاين اينبرد  99در يك جمعيت متشكل از  )٢٠١۴(

جو حاصل از تلاقي دو والد  F13نوتركيب نسل 
Kanto Nakate Gold  وAzumamugi  با استفاده

 2تعداد  STS و AFLPنشانگر از جمله  100از 
نشانگر مورفولوژيك و يك  2نشانگر آيزوزايم و 

QTL  اصلي در فاصله نشانگرهايvrs-1  و
MWG-503 2  واقع بر كروموزومH  را شناسايي

- % از تغييرات فنوتيپي را تبيين مي37اند كه  كرده

ترين مكان  به عنوان اصلي vrs-1كرد. مكان ژني 
 ،تعيين كننده فنوتيپ تعداد رديف در جو است

بنابراين در افزايش تعداد دانه و يا وزن دانه نقش 
هاي كنترل كننده خصوصيات QTLدارد. تجمع 

 vrs-1زراعي در ارتباط با عملكرد و مكان ژني 
در اين پژوهش نيز مؤيد همين موضوع است 

)Kicherer et al., 2000.(  با توجه به پيچيدگي
لازم است اين  دانه عملكردوزن دانه و ت اصف

هاي مختلف و در  قبيل مطالعات در جمعيت

شرايط محيطي مختلف اجرا شوند تا در نهايت 
اين اثر را براي  هاي پايدار و نيز بزرگQTLبتوان 

به هدف نهايي ه و كردشناسايي  قبيل صفات
هاي اصلاح جو  انتخاب به كمك نشانگر در برنامه

نايل شد. از اينرو اين تحقيق بر روي جمعيت 
هاپلوئيد مضاعف  متفاوت و در شرايط كنترل 

با  مرتبط هايQTLيابي  شده با هدف مكان
  .وزن هزار دانه اجرا گرديد و عملكرد

  
  ها مواد و روش

لاين  148مواد گياهي مورد استفاده شامل 
هاپلوئيد مضاعف جو، حاصل از تلاقي 

باشد. رقم  مي Clipperو   Sahara 3771مارقا
Clipper  (والد مادري) داراي رقم اصلاحي دو

رديفه با عملكرد بالااست، ولي رقم پدري 
(Sahara3771)  بومي الجزاير و شش رديفه بوده

و از عملكرد پاييني برخوردار است. كه به عنوان 
تا اواسط سال  1968يك رقم تجاري از سال 

شد. جمعيت حاصل  يا كشت ميدر استرال 1980
در دانشگاه آدلايد استراليا تهيه و توسط دانشگاه 
استرالياي غربي در اختيار قطب علمي اصلاح 
مولكولي غلات دانشگاه تبريز قرار داده شده است 

)Sadeghzadeh, 2008.(  ،براي ارزيابي فنوتيپي
جمعيت هاپلوئيد مضاعف به همراه والدين در 

ميليمتر و حاوي  200×70×70د گلدانهاي به ابعا
كيلوگرم خاك شني فقير از لحاظ مواد غذايي  5/1

ميلي گرم  3/3درصد مواد آلي،  pH ،2/1=1/6با 
ميلي گرم در كيلوگرم  04/0در كيلوگرم فسفر، 

 پايه طرح در قالب روي كشت گرديدند. آزمايش
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تا  .گرديد اجرا تكرار سه در تصادفي كاملاً
ذايي لازم شامل رسيدگي كامل مواد غ

9=KH2PO4، 145=K2SO4 ،
80/0=ZnSO4.7H2O ، 21=MgSO4.7H2O ،
2=CuSO4.5H2O ،15=MnSO4.H2O ،
7/0=H3BO3 ،2/0=Na2MoO4.2H2O ، 

93=NH4NO3   به همراهCaCl2.2H2O =147 
گرم در كيلوگرم) به خاك اضافه گرديد. (ميلي

نيتروژن مورد نياز گياهان نيز هر دو هفته يكبار 
شد. براي برخورداري از گياهان يكنواخت،  تامين

ها به هفت بوته در هرگلدان در مرحله تعداد بوته
دو برگي تقليل يافت و جهت كاهش تاثير 

ها هر ميكروكليماي داخل گلخانه، محل گلدان
روز به صورت تصادفي تغيير داده شد. آبياري 

 %90 ها هر روز به كمك ترازو تا سقفگلدان

ي با وزن كردن يك به يك اظرفيت مزرعه

تامين گرديد. پس از  دابلدديونيزهها با آب  گلدان
رسيدگي كامل، بذر گياهان برداشت و به صورت 

بذور ، DNAجهت استخراج  .دستي بوجاري شد
هاي هاپلوئيد مضاعف و والدين در گلخانه لاين

هاي جوان هاي برگي از برگكشت و نمونه
ن در كاغذ برداشت شد و پس از قرار داد

آلومينيومي، مشخصات نمونه روي فويل 
ها در ازت مايع آلومينيومي يادداشت گرديد. نمونه

 -80در فريزر  DNAمنجمد و تا زمان استخراج 
گراد نگهداري شدند. جهت استخراج درجه سانتي

DNA هاي برگي، از روش از نمونهCTAB 
)Saghai et al., 1984 يت وو براي تعيين كم (

، از روش  DNAهايت نمونهكيفي
 8/0اسپكتروفتومتري و الكتروفورز ژل اگارز 

  ).1درصد استفاده شد (شكل

  
درصد  8/0آگارز  ژل در جمعيت افراد از تعدادي شده استخراج ژنومي DNA نواري الگوي -1شكل

  .باشد) لاين هاپلوئيد مضاعف مي (اعداد نشان دهنده شماره
Figure 1- The banding pattern of extracted genomic DNA in 0.8% agarose gel. 

  
هاي چندشكلي والدين با استفاده از نشانگر

ISSR ،SSR  وEST-SSR شده از  انتخاب
) بررسي 1هاي مختلف ژنوم جو (جدول بخش
و نشانگرهاي چندشكل براي غربال افراد شده 

. دماي اتصال آغازگرها و گرديدجمعيت استفاده 
ارايه شده  2تكثير شده در جدول  طول قطعه

است.
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  .استفاده شده براي تهيه نقشه ژنتيكي SSRهاي مشخصات نشانگر -1جدول 
Table 1- The SSR primers used for preparing linkage mapping. 

  منبع  منبع نشانگر  كد نشانگر
Bmac, EBmacDNA ) ژنوميAC repeats ((Ramsay et al., 2000) 

EBmatc  
DNA  ) ژنوميATC 

repeats (  (Ramsay et al., 2000) 

GMS  Genomic DNA libraries (Struss and Plieske, 1998; Li et al., 2003) 
GBMS Genomic DNA libraries (Li et al., 2003) 
HVM  Genomic DNA and genes  (Liu et al., 1996; Saghai Maroof et al.,1984, 

1994) 
GBM  ESTs جو  (Thiel et al.,2003; Varshney et al., 2006)

scSSR ESTs جو  (Rostoks et al., 2005; Ramsay et al., 2004) 

  
  .ها، توالي و دماي اتصال آنISSRهاي چند شكلي اسامي آغازگر -2جدول 

Table 2- The name, annealing temperature and sequences of ISSR primers.  
  )`3-`5( توالي دماي اتصال  گرنام آغاز

ISSR2 48 ACACACACACACACACAT 
ISSR3 47 ACACACACACACACACTT 
ISSR8 48 ATGATGATGATGATGATG 
ISSR20 48 (AC)8CTG 
ISSR21 51 (TC)8 
ISSR23 48 (AGT)3(TC)7 
ISSR33  51 AGAGAGAGAGAGAGAGAT 
ISSR34 48 AGAGAGAGAGAGAGAGAA 
ISSR35  49 (AG)8TA 
ISSR37 51 TCT( GA) 7 
ISSR38 51 GCT ( GT) 7 
ISSR39 49 ACGACGACGACGACGACG 
ISSR40 46 CAT GGT GTT GGT CAT TGTTCC A 
ISSR42 49 ACACACACACACACACCG 

  
 10مراز در حجم اي پليواكنش زنجيره

هاي حرارتي شامل ميكروليتر انجام شد. چرخه
دقيقه  5سازي اوليه به مدت يك مرحله واسرشت

سازي در چرخه با واسرشت ºC 94 ،35در دماي 
به مدت يك دقيقه، اتصال آغازگر به  ºC 94دماي 

مدت يك دقيقه در دماي اختصاصي آنها و بسط 
دقيقه و نهايتا يك  2به مدت  ºC 72در دماي 

 بود. ºC 72دقيقه در دماي  7مرحله به مدت 

تفكيك محصولات تكثيري با استفاده از 
درصد در دستگاه  4اكريلاميد ورز ژل پليالكتروف
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) Corbett Robotics(شركت  3000ژل اسكن 
هاي چند الگوي نواري نشانگرصورت گرفت. 

براي افراد مشابه  Aشكل در جمعيت بصورت 

براي افراد مشابه والد  Bو  Clipperوالد 
Sahara3771 2شكل (دهي شد  امتياز(.  

  

  
هاپلوئيد  هايدر جمعيت لاين ISSRواري آغازگرهاي ريزماهواره نحوه امتيازدهي الگوي ن -2شكل

: Clipper ،B: وجود نوار در والد Sahara3771 .Aو  Clipperحاصل از تلاقي ارقام جو مضاعف 
: 2-29هاي  ، چاهكB :Sahara3771، چاهك A :Clipper. چاهك Sahara3771وجود نوار در والد 

  .هاي هاپلوئيد مضاعف لاين
Figure 2- The band pattern of ISSR primers in doubled-haploid (DH) population 
derived from Clipper × Sahara3771. 

  
مفروضات تجزيه واريانس شامل نرمال 
بودن توزيع خطاها، يكنواختي واريانس درون 
تيمارها و اثر افزايشي بلوك با تيمار به ترتيب با 

اسميرنوف، - رافهاي كولموگاستفاده از آزمون
ها همگني واريانس انجام گرديد. بارتلت و توكي

 MSTATCو  SPSS 16با استفاده از نرم افزار 
-انجام شد. قبل از تجزيه پيوستگي، براي نشانگر

هاي چند شكل، پس از بررسي تفرق مندلي، 
افزار براي هر جايگاه با نرم 1:1آزمون نسبت 

MapDisto )Boston et al., 2006; Lorieux, 

) انجام شد. تهيه نقشه پيوستگي با استفاده 2012
) با JoinMap 4 )Van Ooijen, 2006از برنامه 

 50و حداكثر فاصله  LOD=3فرض حداقل 

مورگان بين دو نشانگر مجاور رسم گرديد. سانتي
 Cartographer 2.5هاي حاصل به برنامه  داده

Windows )Wang et al., 2005& 2012 بر (
يابي مركب منتقل و براي روش مكاناساس 

QTLيابي شده اثر افزايشي و سهم آن هاي مكان -

  ها در تبيين واريانس فنوتيپي صفات تعيين شد.
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  نتايج و بحث
بر اساس نتايج تجزيه واريانس بين افراد 
جمعيت هاپلوئيد مضاعف از نظر وزن هزار دانه 

 داري وجود داشتو عملكرد دانه اختلاف معني
كه بيانگر وجود تنوع ژنتيكي براي اين  )3ول (جد

صفات بود. محدوده عملكرد دانه در جمعيت بين 
به دست آمد كه در هر بوته گرم  7/1و  71/0

نشان دهنده وجود تنوع ژنتيكي مناسب براي اين 
عملكرد دانه والد  .باشدصفت در جمعيت مي

Clipper ،37/1  گرم و والدSahara 3771 ،13/1 
از تفاوت والدين بود كه هر بوته در گرم 
برخوردار بودند. براي اين صفت داري  معني

در  دانه هزار وزنحداقل و حداكثر ميانگين 
گرم بود كه نشان  54و  50/25جمعيت به ترتيب 

دهنده وجود تنوع ژنتيكي مناسب براي اين صفت 
براي والد  دانههزار وزن باشد. در جمعيت مي

Clipper ،50 اي والد گرم و برSahara 3771 ،32 
دار بين ميانگين گرم بدست آمد و اختلاف معني

  .= LSD 0.05) 92/2والدين مشاهده شد (
هاي هاپلوئيد  صفات مورد بررسي لاينبراي 

مضاعف در خارج از محدوده دو والد قابل 
مشاهده هستند كه نشانگر وجود تفكيك متجاوز 

ك ). وجود تفكي3در هر دو جهت است (شكل 
ها براي صفات را QTLمتجاوز احتمال شناسايي 
دهد كه هر دو والد شامل افزايش داده و نشان مي

مطلوب در صفات مختلف  هاي مطلوب و نا آلل
  هستند.

  

  تجزيه پيوستگي
 Sahara3771و  Clipper نيوالد يشكل چند

 نشانگر 30 و يبررسISSR آغازگر  نوع 14با 
قشه پيوستگي به ن تيجمع غربال يبرا چندشكل

). Sadeghzadeh, 2008قبلي جمعيت اضافه شد (
نشانگر به هيچ گروه پيوستگي منتسب  19البته 

 246نشانگر مشتمل بر  496نشدند. در مجموع 
، RFLPنشانگر  EST-SSR ،238و  SSRنشانگر 

، ISSRنشانگر  11يك نشانگر مورفولوژيك و 
مورگان از ژنوم جو را با متوسط سانتي 1460

مورگان  سانتي 3صله دو نشانگر مجاور برابر فا
با طول  2تحت پوشش قرار دادند و كروموزوم 

نشانگر و كروموزوم  84مورگان شامل  سانتي 238
نشانگر به  55مورگان و سانتي 206با طول  1

ترتيب بيشترين و كمترين تعداد نشانگر را به 
  ).4( شكل  خود اختصاص دادند

  
  كباي مريابي فاصلهمكان

  QTLدانه، سه در ارتباط با صفت وزن هزار 
شناسايي شد كه  1Hو  2Hهاي روي كروموزوم

درصد از واريانس فنوتيپي صفت  74در مجموع 
). تعداد 5و شكل  4كردند (جدول  را تبيين 

هاي (بين نشانگر 2Hواقع در كروموزوم   QTLدو
abc257-HvCSLC1  وVrs1-Bmag0125 به (

د از تغييرات فنوتيپي صفت درص 3و  69ترتيب 
هاي شناسايي شده QTLرا تبيين كردند. همه 

براي وزن هزار دانه داراي اثر افزايشي مثبت 
اي منتقل شده ه بودند كه نشان دهنده اهميت آلل

-مي در افزايش وزن هزار دانه Clipperاز والد 
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وزن دانه بيشتري نسبت به  Clipperباشد چرا كه 
Sahara  .99با استفاده از قيق مشابه در تحدارد 
در جمعيت دابلدهاپلوئيد حاصل  RFLPنشانگر 

، Bleheimو  Kymاز تلاقي دو رقم جو بهاره 
- براي وزن هزار دانه روي كروموزوم QTL چهار

  گرديدشناسايي  5Hو  2H،3H  ،4Hهاي 
 )١٩٩٧Bezant et al.,( . اي مطالعهدر  
 et al Xue )لوئيد هاپدابلداز يك جمعيت  )٢٠١٠

 Franklinو  Yerongجو مشتق شده از دو والد 
يابي نواحي ژنومي كنترل كننده براي مكان

عملكرد دانه و اجزاي آن استفاده كردند. با 
 AFLPنشانگر  DarT ،80نشانگر  496استفاده از 

ناحيه ژنومي  32، در مجموع SSRنشانگر  28و 
يابي گرديد. براي براي صفات مورد مطالعه مكان

، روي كروموزوم QTLفت وزن هزار دانه يك ص
2H  شناسايي كل درصد از تغييرات  5/6با تبيين
باعث  Franklinهاي انتقال يافته از والد آللو  شد

افزايش وزن دانه شدند. با استفاده از جمعيت 
BC3DH  حاصل از تلاقي ارقامBrenda  و
HS213 يك ،QTL  2در كروموزومH  پيوسته با
درصد  9و با تبيين فنوتيپي  GBMS216نشانگر 

 QTL، كه با گرديدبراي وزن دانه در جو گزارش 
در اين تحقيق،  2Hشناسايي شده روي كروموزوم 

   .),.٢٠٠٤Li et al( مطابقت دارد
 QTLتعداد پنج  ،در ارتباط با عملكرد دانه

با  6Hو   2H ،4H،5Hهاي روي كروموزوم
ي شدند درصد شناساي 57مجموع تبيين فنوتيپي 

واقع بر  QTL). دو 5و شكل  5(جدول 
-MGB391هاي بين نشانگر 2Hكروموزوم 

GBM1158  وksuF2-mwg892  5به ترتيب با 
درصد به ترتيب كمترين و بيشترين تغييرات  20و

ها QTLكردند. اثر افزايشي اين  فنوتيپي را تبيين 
به نتاج منتقل شده بود. سه  Sahara3771از والد 

QTL  4هاي در كروموزومديگرH ،5H  6وH،  اثر
به ارث  Clipperافزايشي مثبت داشته و از والد 

 Clipperرسيده بودند. اين نتايج با عملكرد بالاي 
به عنوان يك رقم تجاري در مقايسه با 

Sahara3771  به عنوان يك رقم بومي مطابقت
جو  BC3-DH در يك جمعيت در پژوهشي دارد.

ين، با استفاده از نقشه لا 181بهاره متشكل از 
  تعداد  ،نشانگر ريزماهواره 60پيوستگي 

  به  )Qyld3.1 و QTL  Qyld1.1) ،Qyld2.1سه 
 3HL و 1HS  ،2HSهايترتيب روي كروموزوم

 و Bmac90، GBMS229پيوسته با نشانگرهاي 
Ebmag705 گرديد دانه شناسايي  عملكرد براي

)٢٠٠۵ Li et al.,(  تحقيق ن نتايج ايكه مطابق با
QTL 2يابي شده بر روي كروموزوم  مكانH بود .

 ،براي عملكرد دانه جوديگر، همچنين در تحقيقي 
در  QTL، چهار 1Hبر روي كروموزوم  QTLسه 

و دو  5Hدر كروموزوم  QTL، سه 2Hكروموزوم 
QTL  6در كروموزومH  گرديدگزارش 

)٢٠١١Saal et al.,(كه ، QTL  پيوسته با نشانگر
GBM1052  2در كروموزومH  با بيشترين مقدار

شناسايي شده  QTLدرصد) با  25تبيين فنوتيپي (
در اين تحقيق مطابقت  2Hروي كروموزوم 

 در دانه عملكرد اجزاي و براي عملكرد.داشت

و  روشن ارقام تلاقي از حاصل خالص لاين هاي
 13 روي QTL 24تعداد  نان گندم فلات
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 اتاثر اب صفت 12  براي مختلف كروموزوم

 ضريب QTL عدد 4كه  شد يابي مكان افزايشي

  داشتند درصد 10 بالاي تبيين
)٢٠١۶Dorrani et al.,.(  

توان گفت كه  طور خلاصه ميه ب
و دانه وزن براي بزرگ اثر  يها QTLشناسايي

 يهااستفاده از ماركر يسودمند، جو عملكرد دانه

صفات مرتبط با ي براي ژن يابيدر نقشه يمولكول
دهد كه مينشان دانه را و اجزاي عملكرد لكرد عم

توان براي انتخاب به كمك از اين پتانسيل مي
 يهابرنامه در يكنزداي يندهآ ) درMASنشانگر (
  براي بهبود عملكرد جو استفاده كرد. اصلاح

  
صل از هاي هاپلوئيد مضاعف  جو حا تجزيه واريانس وزن هزار دانه و عملكرد دانه در لاين -3جدول 

  .Sahara3771و  Clipperتلاقي ارقام 
Table 3- Analysis of variance for the grain weight and yield of doubled-haploid (DH) 
population derived from Clipper × Sahara3771. 

  منابع تغيير
Source of 

variation  

  ميانگين مربعات
Mean of Squares  

  درجه آزادي
df 

  ار دانهوزن هز
 TKW  

  عملكرد دانه
Yield Grain 

 Genotype(  149 **156.61 **0.11ژنوتيپ (

 error(  300  3.35 0.02خطا (

 )٪( ضريب تغييرات
)CV(  

  4.70 10.60      

  درصد                                             1**معني دار در سطح احتمال       
 

 

  .اي مركب يابي فاصله به روش مكان وزن هزار دانهراي صفت هاي شناسايي شده ب QTL -4 جدول
Table 4- Identified QTLs for TKW using composite interval mapping method. 

  نشانگرهاي مجاور
Adjacent markers  

از  QTLجايگاه 
ابتداي كروموزوم 

)cM (Position  

  كروموزوم
Chromo

some  

  اثر افزايشي
Additive 
effect  

LO
D 

تغييرات فنوتيپي تبيين 
  شده (%)

Explained 
phenotypic 
variations  

abc257-HvCSLC175 1H 1 3  2 
Vrs1-Bmag0125147 2H 6  50  69  
bcd339-bg123 230 2H 1  4 3  
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  .اي مركب يابي فاصله به روش مكان عملكرد دانههاي شناسايي شده براي صفت  QTL -5جدول 
Table 5- Identified QTLs for grain yield using Composite Interval Mapping method. 

  نشانگرهاي مجاور
Adjacent markers  

از ابتداي  QTLجايگاه 
  cM (Positionكروموزوم (

  كروموزوم
Chromoso

me  

اثر 
  افزايشي
Additiv
e effect  

L
O
D

تغييرات فنوتيپي 
  تبيين شده (%)

Explained 
phenotypic 
variations  

MGB391-GBM1158 89 2H -0.05 3 5  
ksuF2-mwg892 156  2H  -0.09  1

20  
Bmag0375-GMS08963 4H 0.07 6 10  
cdo400-Bmag0812 156 5H 0.06  5 9  

Bmac0047(b)-
Bmag0500(b)

106  6H  0.07 7 13  
  
  
 

   
  B                         ب                                               A                       الف        

  .نمودار ستوني صفات مورد بررسي، الف) وزن هزار دانه ب) عملكرد دانه– 3 شكل
Figure 3- Histogram of evaluated traits, A. grain weight, B. grain yield. 
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  .Clipperو  Sahara3771جو حاصل از تلاقي ارقام   نقشه پيوستگي جمعيت هاپلوئيد مضاعف - 4شكل 

Figure 4- linkage map of doubled-haploid (DH) population derived from Clipper × Sahara3771. 
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هاي شناسايي شده براي صفات در جمعيت هاپلوئيد مضاعف  جو QTLجايگاه كروموزومي  -5شكل 

 McCouchها بر اساس روش QTL. نامگذاري Clipperو  Sahara3771م حاصل از تلاقي ارقا
)2008(.  

Figure 5- Identified QTLs for traits of doubled-haploid (DH) population derived from 
Clipper × Sahara3771. 
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Abstract 

To identify the QTLs affecting grain weight and yield, 148 doubled-haploid (DH) 
population derived from a cross between Clipper (high yield) and Sahara3771 (low yield) 
were screened under controlled conditions. The experiment was conducted in CRD with 3 
replications. The new 30 ISSR marker loci were added to a backbone of 466 loci on the 
Clipper × Sahara DH linkage map. The map spanned 1460 centimorgans (cM) and had a 
mean density of 2 loci per 3 cM. The QTL analysis led to identification of 5 QTLs on 2H, 
4H, 5H and 6H chromosomes for grain yield. These QTLs could explain 57% of the total 
phenotypic variation, and the QTL on chromosome 2H (ksuF2-mwg892) with 20% had the 
largest effect. For grain weight, 3 QTLs were identified, and the QTL on 2H could explain 
69% of total phenotypic variation. The identification of QTLs with large effects on grain 
weight and yield illustrates the usefulness of molecular markers in gene mapping and suggest 
that marker-assisted selection will be feasible in the near future in barley breeding programs. 
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