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. شوند یکنترل م QTLداد زيادی ژن يا وسيله تعتر صفات مهم زراعی وراثت کمی دارند و بهبيش

لاين  962ی مهم در جو، آزمايشی با کننده برخی صفات کمهای کنترل QTLيابی  منظور مکانبه

لاتيس با سه -در قالب طرح آلفا( آريگاشار و ايگری)به همراه دو والد  F8خالص نوترکيب نسل 

 شامل یصفات کم. ی گرگان اجرا شدکشاورز در ايستگاه تحقيقات 9399-91تکرار در سال زراعی 

نتايج تجزيه واريانس . گيری شدند ارتفاع گياه، طول پدانکل، طول سنبله و مقاومت به ورس اندازه

 دار در سطح های مورد بررسی تفاوت معنی نشان داد که از نظر کليه صفات مورد مطالعه بين لاين

ترتيب تعداد های برگی جوان، به مونهاز ن DNAپس از استخراج . يک درصد وجود دارد احتمال

نقشه . چند شکل روی افراد جمعيت آزمون شدند AFLPريزماهواره و  ترکيب آغازگر 93و  29

برای مورگان  سانتی 3/593ژنومی  پوششبا  AFLPنشانگر ريزماهواره و  905حاوی پيوستگی 

در . انجام شد( CIM) بای مرک يابی فاصله به روش مکان QTL تجزيه. استفاده شد QTLتجزيه 

ارتفاع گياه، دو مورد برای طول  شناسايی شده يک مورد برای صفات QTL مجموع از هشت

ژنی  مکان. شد يابی مکانپدانکل، سه مورد برای طول سنبله و دو مورد برای مقاومت به ورس 

QLrgH2.1a  مورگانی از نشانگر  سانتی 6/60با موقعيتXBmag125 و مکان ژنی QLrgH2.1b  در

 QTL، دو 2H (H2.1)روی کروموزوم  بر XE36-M49مورگانی از نشانگر  سانتی 6/22موقعيت 

های گزينش به  تواند در برنامه نتايج حاصل از اين آزمايش می. باشند محتمل مقاومت به ورس می

 .کمک نشانگر به منظور توليد ارقام مقاوم به ورس مورد استفاده قرار گيرد
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  مقدمه

امروزه جو از نظر اهمیت رتبه چهارم را بعد از گندم، برنج و 

(. Sreenivasulu et al. 2008)ذرت به خود اختصاص داده است 

نه تنها یک محصول اقتصادی مهم ( .Hordeum vulgare L)جو 

مدل برای مطالعات ژنتیکی و  گیاهی است، بلکه یک گونه

 1391های  سال (.Koornneef et al. 1997)باشد  فیزیولوژیکی می

یک دوره شناخته شده به نام انقلاب سبز بود که اصلاح  1391و 

های پاکوتاه گندم باعث افزایش  کنندگان گیاهان با توسعه واریته

 (.Newbury 2003)ای در افزایش عملکرد دانه شدند  قابل ملاحظه

خوشه و  ،هابا توجه به خصوصیات مورفولوژیکی آن ،در غلات

شود، بنابراین تناسب  ها در قسمت انتهایی ساقه تشکیل می دانه

 های بالای آن بین استحکام بخش پایینی بوته و وزن قسمت

 Kashiwagi)کننده میزان مقاومت گیاه نسبت به ورس است تعیین

et al. 2005 .) به خوابیدگی ساقه و عدم برگشت آن به حالت

عنوان یک عامل محدود کننده بهشود و  اولیه خود ورس گفته می

در مطالعات  (.Berry et al. 2004)باشد  تولید در غلات مطرح می

همبستگی منفی ارتفاع بوته و عملکرد به علت حساسیت اخیر 

اکثر  (.Slafer et al. 1994)است گندم به ورس گزارش شده

دهند که بهبود عملکرد جو در اثر کاهش  مطالعات نشان می

ها  بود مقاومت به خوابیدگی، افزایش مقاومت به بیماریارتفاع، به

(. Rigges et al. 1981)است  و آفات و تسریع در گلدهی بوده

وسیله تعداد تر صفات مهم زراعی وراثت کمی دارند و بهبیش

 زیادی ژن یا 
QTL شوند  یکنترل م(Han et al. 2003.) 

رس را در خصوصیات مورفولوژیکی و فیزیکی ساقه مقاومت به و

های با اثرات  کند که این مقاومت مشروط به ژن جو تعیین می

که به دلیل این. (Jezowski et al. 2001) افزایشی و اپیستازی است

ی است و توسط تعدادی زیادی مقاومت به ورس یک صفت کم

گیرد  شود تحت تاثیر شرایط محیطی قرار می ژن کنترل می

(Keller et al. 1999.) های رشانگرهای مولکولی ابزاامروزه ن

های سنتی  ی در تکمیل روشارزشمندی برای اصلاح صفات کم

ها  ریزماهواره(. Vos et al. 1995) دنرو نباتات به شمار می اصلاح

ها، مکان صفات کمی و    پبه طور متداول برای تشخیص ژنوتی

                                                           
1
 Quantitative trait loci 

یکی دیگر  (.Leisova et al. 2007)شوند  میتنوع ژنتیکی استفاده 

طور گسترده در بهباشد که  می AFLP، یلمولکو نشانگرهای از

های مختلف  ، برای گونهQTLهای ژنتیکی و تجزیه  نقشهتهیه 

منظور تعیین و تجزیه به (.Klein et al. 2000)است استفاده شده

QTL،  های ژنوتیپی حاصل  داده)دو نوع داده یا اطلاعات ژنتیکی

 (فنوتیپی صفات مورد ارزیابی های از نشانگرهای مولکولی و داده

برای  QTLهاپلوئید جو دو  های دابل در لاین. باشد مورد نیاز می

درصد از  21که  هشدشناسایی  3Hارتفاع گیاه روی کروموزوم 

برای طول  QTLهمچنین دو  .کنندمیواریانس فنوتیپی را توجیه 

مورگان  سانتی 131در موقعیت  2Hهای  سنبله بر روی کروموزوم

 Wang) استهشدیابی  مورگان مکان سانتی 93در موقعیت  3H و

et al. 2010 .) در جمعیت جو حاصل ازHarrington/TR306 

و  2Hهای  بر روی کروموزوم QTLدو  ،برای مقاومت به ورس

7H شده است یابی  مکان(Tinker et al. 1996).  در جمعیت

ت به ورس مرتبط با مقاوم QTLسه  ،هاپلوئید گندم دوروم دابل

و دو مکان روی  4BLکه یک مکان روی کروموزوم  شدشناسایی 

. (Hoshmandand and Knox 2009) قرار داشتند 2ALکروموزوم 

ارقام گندم و جو بررسی  در برای دریافت نور در آزمایشی رقابت

یابد، رقابت  میایش زهنگامی که تراکم اف که نتایج نشان داد شد

و در نتیجه ارتفاع گیاه بلندتر  یافتهایش برای دریافت نور نیز افز

( ورس)و منجر به خوابیدگی  مانده ولی قطر ساقه باریک شود می

 QTLدر آزمایشی سه . (Baker and Roosnegel 1988) دوش می

های دابل هاپلوئید جو شناسایی شد که  برای خوابیدگی در لاین

 ددرصد واریانس فنوتیپی را توجیه کردن QTL ،29این سه 

(Backes et al. 1995) .همچنین در بعضی مطالعات دیگر، 

QTL هایی برای مقاومت به ورس شناسایی شدند که مکان مشابه

؛ Keller et al. 1999)های کنترل کننده ارتفاع گیاه داشتند QTLبا 

Borner et al. 2002 .) پاکوتاهی در جو موجب کاهش خوابیدگی

ایش مقاومت به خوابیدگی افز. شود و افزایش عملکرد دانه می

تری را فراهم کرده و بنابراین ممکن اجازه مصرف کود و آب بیش

همچنین، کاهش . است روی عملکرد تاثیر مثبت داشته باشد

پایینی و  یها تواند موجب افزایش نفوذ نور به برگ ارتفاع بوته می

که انتقال مواد به دانه را بهبود  شودافزایش شاخص برداشت 

در آزمایشی خوابیدگی جو  (.Eslami et al. 2010) بخشد می
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های مختلف سولفور دی اکسید  در ارتباط با غلظت Igriزمستانه 

بررسی شد و نتایج آناتومی ساقه نشان داد که مقاومت به ورس 

های پیوسته  با صفت آناتومی ساقه و به ویژه با ضخامت دیواره

در . (Baker et al. 1990)های اسکلرانشیم ارتباط دارد  سلول

بلند بعنوان  پا های نیمه پاکوتاه و با استفاده از لاینکه آزمایشی 

شاهد، از نظر تأثیر تیمارهای مختلف آبیاری و خشکی بر روی 

، مشخص شد که در شرایط آبیاری کامل، شدعملکرد دانه انجام 

تر از درصد بیش 12تا  13کوتاه، عملکردی بین پا های نیمه  لاین

ای شاهد پابلند داشتند و حتی در شرایطی که در معرض ه لاین

های نیمه  ند، عملکرد لاینیرگبخشکی زودرس و پایان فصل قرار 

-میهای شاهد پابلند  تر از لایندرصد بیش 11پاکوتاه به مقدار 

های ژنی کنترل کننده  اثر مکانای  در مطالعه(. Austin 1987)باشد 

QTL  اصل از تلاقی حیت جمعدر برای هشت صفت زراعی

Steptoe × Morex که در این  شدن آبیاری بررسی ودر شرایط بد

های مربوط به عملکرد دانه، QTLهای اطمینان  مطالعه فاصله

 .Hayes et al)ارتفاع بوته و خوابیدگی گیاه بر هم منطبق بودند 

باشد و همه افراد درون  جمعیتی پایدار می RILجمعیت  (.1993

که این همچنین از آنجایی. نتیکی مشابه هستندلاین از نظر ژ

توان در چند محیط و چند سال ارزیابی کرد، بنابراین  ها را می لاین

توان واریانس محیطی را تا حد زیادی کاهش  ها میبه کمک آن

محیط را محاسبه و از اثر ژنوتیپ جدا  ×داده و اثر متقابل ژنوتیپ 

ایش شناسایی نشانگرهای هدف از این آزم(. Young 1999)نمود 

پیوسته با صفات ارتفاع بوته، طول  AFLPمولکولی ریزماهواره و 

پدانکل، طول سنبله و مقاومت به ورس و در نتیجه تعیین موقعیت 

 F8جمعیت نسل  ها در کننده آنهای ژنی کنترل کروموزومی مکان

و  Arigasharحاصل از دو والد  جو زراعیلاین خالص نوترکیب 

Igri در نهایت پیشنهاد این  وQTL ها برای گزینش به کمک

 .باشد نشانگر می

 

  هامواد و روش

 مواد گیاهی و ارزیابی فنوتیپی

لاین شاهد به  پنجمواد گیاهی مورد استفاده در این بررسی شامل 

حاصل از تلاقی دو  F8لاین خالص نوترکیب نسل  192اضافه 

-ششجو  یک رقم Arigasharرقم . بود Igriو  Arigasharوالد 

 حساس به ورس های پهن، ردیفه دارای تیپ رشدی بهاره با برگ

های فشرده و  بیماری سفیدک پودری و لکه نواری، دارای خوشه و

تحمل بالایی  ازو ن و بلوچستان است سیستا استان بومیو کوتاه 

-جو دو یک رقم Igriرقم . باشدمی برخوردار نسبت به شوری

 های باریک و مقاوم به رشدی زمستانه با برگردیفه دارای تیپ 

منشا  وبیماری سفیدک پودری و لکه نواری است  ورس و

. شودمحسوب میرقم نیمه حساس به شوری یک و  ارداروپایی د

این آزمایش بدون آبیاری و تحت شرایط نرمال در قالب طرح 

در ایستگاه  1388-83لاتیس با سه تکرار در سال زراعی -آلفا

دقیقه شرقی  22درجه و  25با طول )ات کشاورزی گرگان تحقیق

تهیه زمین و . انجام شد( دقیقه شمالی 52درجه و  39و عرض 

اجرای آزمایشات غلات در  روال معمولعملیات کاشت بر اساس 

عدد بذر از هر لاین خالص  21تعداد  .این منطقه انجام شد

متر از هم سانتی 21نوترکیب بر روی خطوط یک متری با فاصله 

بوته تصادفی انتخاب شده از هر لاین  پنجبر اساس  .کشت شد

صفات ارتفاع بوته، هر تکرار،  در کشت شده خالص نوترکیب

همچنین به . ندی شدربردا اشتدطول پدانکل و طول سنبله یاد

تمامی خطوط آزمایشی بر مبنای نسبت  ،میزان ورس تعیینمنظور 

( ورس کامل) 3تا ( ورس بدون)های ورس شده، از صفر  بوته

برنامه آماری با استفاده از آماری های تجزیه. شدند دهیامتیاز 

SPSS 17 و Alphagen 2.6  شدانجام. 

 ارزیابی ژنوتیپی

 CTAB (Saghai-Maroof etاز روش با استفاده  DNAاستخراج 

al. 1984 ) شد انجامبا کمی تغییرات در مرحله دو برگی. DNA 

 DNAیت تیمار و کیفیت و کم RNaseاستخراج شده با 

فتومتر رواستخراجی با استفاده از ژل آگارز یک درصد و اسپکت

منظور تهیه نقشه ژنتیکی از نشانگرهای مولکولی به. شدتعیین 

SSR  وAFLP منظور بررسی چندشکلی روی دو به. استفاده شد

کروموزوم  9نشانگر ریزماهواره که روی  121ای از  والد مجموعه

 13تعداد . توزیع مناسب داشتند مورد استفاده قرار گرفت جو

منظور بررسی چندشکلی والدین به AFLPجفت ترکیب آغازگری 

ژنومی  DNA هضم آنزیمی ،AFLPبرای انجام روش . شداستفاده 

های  واکنش. گرفت صورت MseIو EcoRIهای  با استفاده از آنزیم

-PeQLabکلر ترموسای با استفاده ازای پلیمراز  زنجیره
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Biotechnologie GmbH روش رامسی و همکاران  به(Ramsay 

et al. 2000 ) برای آغازگرهایSSR روش ووس و همکاران  هو ب

(Vos et al. 1995 ) برای نشانگرهایAFLP شد انجام .

تفکیک و  درصد پنجآمید  اکریل ژل پلی بر روی PCRمحصولات 

 GS2000اسکن به وسیله دستگاه ژل  باندهای تشکیل شده

نقشه لینکاژی با . آشکارسازی شد( شرکت کوربت، استرالیا)

افزار  به کمک نرم AFLP آغازگر 13و  SSR آغازگر 21استفاده از 

JoinMmap v. 3.0 (VanOoijen and Voorips 2001 )ترسیم شد .

های نوترکیبی به فاصله ژنتیکی بر حسب  منظور تبدیل فراوانیبه

. (Kosambi 1944)بع کوزامبی استفاده شد مورگان از تا سانتی

ترین مقدار به عنوان کم LOD=3نقشه پیوستگی با در نظر گرفتن 

LOD  ترین فاصله مورگان به عنوان بیش سانتی 21و فاصله ژنتیکی

ای  یابی فاصله به روش مکان QTLتجزیه  .ژنتیکی ایجاد شد

 QTL Cartographer 2.5افزار و با استفاده از نرم( CIM) مرکب

برای شناسایی  LODآستانه  .(Wang et al. 2005) شدانجام 

QTL میزان . در نظر گرفته شد سههاR
در تعیین سهم توجیه  2

 .کار رفتهاز تنوع کل یک صفت ب QTLکننده هر 

 

  نتایج

نتایج جدول تجزیه واریانس نشان داد که از نظر کلیه صفات مورد 

دار در سطح یک  سی تفاوت معنیهای مورد برر مطالعه بین لاین

تنوع برای این صفات و  وجود دهندهدرصد وجود دارد که نشان

                                                           
2
 Composite Interval Mapping 

های مورد مطالعه برای صفات مورد نظر  امکان انتخاب از بین لاین

نتایج تجزیه همبستگی ساده نشان داد که (. 1جدول)باشد  می

همبستگی بین سه صفت طول پدانکل، طول سنبله و مقاومت به 

در بین . باشد دار می ارتفاع گیاه در سطح یک درصد معنی ورس با

با افزایش . نشدداری مشاهده  معنی یها همبستگی ،سایر صفات

که افزایش طول ارتفاع گیاه ورس هم افزایش پیدا کرد در حالی

پدانکل و طول سنبله تاثیری بر روی افزایش یا کاهش ورس 

ی والدین نشان میانگین امتیاز مقاومت به ورس برا. نداشت

عنوان یکی از والدین با میانگین صفر در دهد رقم ایگری به می

نسبت به ورس  3/9مقایسه با والد دیگر یعنی آریگاشار با میانگین 

میانگین ارتفاع گیاه و طول پدانکل برای والد ایگری به . مقاوم بود

برای  این مقادیر کهمتر بود در صورتی سانتی 2/31و  9/31ترتیب 

. دست آمدبهمتر  سانتی 5/35و  5/35 ترتیببه والد آریگاشار

متر و  سانتی 9/8همچنین میانگین طول سنبله برای والد ایگری 

دامنه تغییرات (. 2جدول )متر بود  سانتی 3/5برای والد آریگاشار 

گر تفکیک متجاوز بیانصفات در جمعیت لاین خالص نوترکیب 

زایش و کاهش نسبت به والدین ها در دو جهت افدر برخی لاین

تری والدین این جمعیت تعداد ژن بیش دهدخود بود که نشان می

اند که  صفت به اشتراک گذاشته میزانکاهش  در رابطه با افزایش یا

ها باعث این میزان تفکیک و متفاوت آن تفرق و ترکیب مستقل

  .Cardinal et al(2003) این نتیجه با نتایج. استشدهمتجاوز 

 (. 1شکل )مطابقت دارد 
 

 

 

 

 گیری شده تجزیه واریانس صفات اندازه  -1جدول 

 

 

 

 

 

 
ns ،*  درصد پنج و یک احتمال حودر سطدار دار و معنیغیر معنیترتیب به **و 

 

 مقاومت به ورس طول سنبله طول پدانکل ارتفاع بوته درجه آزادی منبع تغییرات

 3998/233** 2995/21** 3399/393** 1531/1328** 2 تکرار

 ns1955/11 ns2921/1 **3951/21 1955/122** 39 بلوک تصحیح شده

 2398/12** 2918/9** 9985/52** 2331/211** 198 تیمار 

 9999/3** 2113/9** 3382/51** 8112/188** 198 تیمار تصحیح شده

 9195/5 5212/1 3991/12 1333/53 311 خطای آزمایشی

 3125/3 9352/2 1133/22 8921/112 219 کل
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 برای صفات طول پدانکل، مقاومت به ورس، طول سنبله و ارتفاع گیاه( ایگری و آریگاشار)توزیع فراوانی افراد جمعیت و جایگاه دو والد  -1شکل 

 

 
های خالص نوترکیب و میانگین  دامنه تغییرات و میانگین لاین -2جدول 

 گیری شده  والدین برای صفات اندازه

 

شامل  QTLاستفاده شده برای تجزیه نقشه پیوستگی ژنتیکی 

های جو را پوشش  که کلیه کروموزوم بوددوازده گروه لینکاژی 

با  AFLPنشانگر ریزماهواره و  112نقشه پیوستگی با این  .دهد می

-Ahmadi)شد مورگان تهیه  سانتی 3/213ش ژنومی شپو

Ochtapeh et al. 2015 ) یک )پیوستگی دوازده گروه که شامل

 برایدو گروه پیوستگی  ،1Hکروموزوم گروه پیوستگی برای 

 یک گروه پیوستگی برای ،(H2.2و  H2.1) 2H کروموزوم

یک ، 4Hکروموزوم  یک گروه پیوستگی برای ،3Hکروموزوم 

 یک گروه پیوستگی برای ،5Hکروموزوم گروه پیوستگی برای 

دو  و 7Hکروموزوم  برای، سه گروه پیوستگی 6Hم کروموزو

 3در جدول. باشد می L2و  L1قطعه کروموزومی ناشناخته 

، LOD، موقعیت، حدود اطمینان، QTLترین نشانگر به نزدیک

های شناسایی شده برای QTLاثرات آللی و واریانس فنوتیپی 

ارتفاع گیاه، طول پدانکل، طول سنبله و مقاومت به ورس نشان 

 QTL برای ارتفاع گیاه یکدر تحقیق حاضر . استداده شده

(QPlgH2.2 ) 2بر روی کروموزومH کهشناسایی شد در صورتی 

(2010)Wang et al. ، QTL روی کروموزوم  برای ارتفاع دیگری

3H دو. شناسایی کردندQTL  (QPedlgL2  وQPedlg4H ) برای

 L2ناشناخته و گروه لینکاژی  4Hوی کروموزوم رطول پدانکل بر

آلل افزاینده این مکان ژنی از والد آریگاشار ناشی . شناسایی شد

های هاپلوئید مضاعف جو  در لاینبرای طول پدانکل . بودشده 

 روی بر QTLتعداد چهار  Tadmor ×  Wi2291حاصل از تلاقی 

هادیا و تعداد  تلمنطقه های دو، سه، چهار و شش در  کروموزوم

 در منطقه بردا های سه، چهار و هفت وزومواقع بر کروم QTLسه 

برای طول  (.Mohamadi and Baum 2007) ه شدتشخیص داد

( QSlgH2.2cو  QSlgH2.2a ،QSlgH2.2b)  QTLسه ،سنبله

در . قرار داشتند 2Hشناسایی شد که هر سه بر روی کروموزوم 

های کنترل کننده طول سنبله بر روی QTLنیز  اخیر گزارشات

 Wang et al. 2010; Sameri) استشناسایی شده 2Hکروموزوم 

et al. 2006.) در این تحقیق دو QTL (QLrgH2.1a  و

QLrgH2.1b ) 2برای مقاومت به ورس بر روی کروموزومH 

 .یابی شد مکان
 

 

 

های خالص  لاین والدین

 نوترکیب

 گیری شده صفات اندازه

 یانگیندامنه تغییرات م آریگاشار       ایگری

 (متر سانتی)ارتفاع گیاه  5/119-8/93 1/31 5/35 9/31

 (متر سانتی)طول کلئوپتیل  9/51-2/21 8/31 5/35 2/31

 (متر سانتی) طول سنبله 3/11-2/5 3/9 3/5 9/8

 (1-3)مقاومت به ورس  3/8-1 1/3 3/9 1
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 ویابی شده برای صفات ارتفاع، طول پدانکل، طول سنبله و مقاومت به ورس در ج های مکانQTLمشخصات  -3جدول 

 کل R2 R2 *(افزایشی)اثر آللی  LOD حدود اطمینان QTLموقعیت ترین نشانگرنزدیک QTL نام کروموزوم صفت

 H2.2 QPlgH2.2 XHvm54 5/33 3/53-5/39 9/9 3/3 2/1 2/1 ارتفاع گیاه

  L2 QPedlgL2 XE36-M60 5/19 3/21-1/3 5/3 33/1- 1/1 طول پدانکل

 4H QPedlg4H XHvm40 9/23 8/92-3/28 9/2 12/1 19/1 19/1 

  H2.2 QSlgH2.2a XE36-M49 1/1 9/2-1 2/2 25/1 13/1 طول سنبله

 H2.2 QSlgH2.2b XE36-M61 3/9 8/11-3/5 11/3 29/1 12/1  

 H2.2 QSlgH2.2c XHvm54 3/51 3/59-3/51 1/31 25/1 9/1 98/1 

  H2.1 QLrgH2.1a XBmag125 9/91 1/92-1/28 2/3 91/1- 11/1 مقاومت به ورس

 H2.1 QLrgH2.1b XE36-M49 9/92 99-3/91 9/3 89/1- 19/1 28/1 

 .باشد لل افزایشی از رقم مقاوم میآدهنده منشاء  نشان( مثبت+ )لل افزایشی از رقم حساس و علامت آمنشاء نشان دهنده ( منفی) -علامت  *

 

و به  داشتند قرارمورگان از هم  سانتی 8با فاصله  QTLاین دو 

 QTLاین دو  همچنین. یابند احتمال زیاد با یکدیگر تفرق می

 شناسایی شده توسط QTLیابی شده، با  مقاومت به ورس مکان

(1996)Tinker et al.   2که روی کروموزومH یابی کرده  مکان

های QTLمکان تخمینی تمام . بودند تقریباً هم مکان بودند

ه بر روی گیری شد ی اندازهشده برای صفات کمشناسایی 

 2در شکل  L2و گروه لینکاژی نامشخص  5و  2های  کروموزوم

 . استنشان داده شده

 

 
ی ارتفاع کمهای شناسایی شده برای صفات QTLمکان کروموزومی -2شکل

بر  (Lr)و مقاومت به ورس ( Sl)، طول سنبله (Pedl)، طول پدانکل (Pl)گیاه 

ترین نشانگر  نزدیک. L2خص و گروه لینکاژی نامش 5و  2های  روی کروموزوم

 .استمشخص شده( Bold)با رنگ تیره  QTLبه 

  بحث

دار در سطح احتمال یک درصد بین با توجه به وجود تفاوت معنی

های مورد بررسی برای تمام صفات مورد مطالعه در این لاین

برای صفات  بررسیهای مورد  امکان انتخاب از بین لاین تحقیق

همچنین نتایج تجزیه همبستگی بیانگر . داشتمورد نظر وجود 

ورس نیز افزایش پیدا  میزانارتفاع گیاه  با افزایشاین بود که 

از طرفی افزایش طول پدانکل و طول سنبله تاثیری بر  .کند می

مقاومت به ورس یک  .روی افزایش یا کاهش ورس نداشت

ای قرار  صفت پیچیده است که تحت تاثیر عوامل محیطی پیچیده

گیرد و اطلاعات اندکی در ارتباط با مقاومت به ورس در جو  می

عنوان صفت اصلی برای مقاومت ارتفاع گیاه به .استگزارش شده

 ،با این حال. استبه ورس در بسیاری از مطالعات مطرح شده

برای کاهش خسارت  یو پاکوتاه یهای نیمه پاکوتاه ژن

کننده ترلهای مقاومت به ورس که کنQTLخوابیدگی در جو و 

 (.Sameri et al. 2009)اند کاهش ارتفاع جو هستند، شناسایی شده

 QTLهشت  ،گیری شده صفت اندازه چهاربرای  ،در مجموع

( 2H) 2بر روی کروموزوم شماره  QTLشناسایی شد که شش 

ترین یکی از مهم 2بنابراین کروموزوم شماره  .قرار داشتند

از بین هشت  .باشد ی شده میگیر ها برای صفات اندازه کروموزوم

QTL  ،شناسایی شدهQTL  مربوط به طول سنبله(QSlgH2.2c )

R. بودLOD (LOD=31.1 )ترین مقدار دارای بیش
بالا نشان داد  2

د در نتوان ها زیاد بوده و میQTLکه پیوستگی بین نشانگرها و 

(. Vienne 2003) های اصلاحی مورد استفاده قرار گیرند برنامه

ها در نواحی  QTLهایی از  های موجود نشان داد که دسته بررسی
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ها در کنترل  QTLو برخی از داشتهکروموزومی معینی وجود 

عنوان مثال در جمعیت جو حاصل به. چندین صفت دخالت دارند

مرتبط با  QTLنهایتاً پنجاه و سه  ZQ320و  1299از تلاقی 

از این مقاومت به ورس روی هفت کروموزوم شناسایی شد که 

وتروپیک که ارتباط منفی با مقاومت به لیبا اثر پ QTLشش  ،تعداد

و در فاصله نشانگری  4Hورس داشتند روی کروموزوم 

Bmag353  وGBM1482 یابی شدند  مکان(Chen et al. 2014 .)

 Hayes)های موثر بر چندین صفت نیز معمول است  QTLوجود 

et al. 1997 .) در تحقیق حاضر نیز دوQTL  هم مکان

(QPlgH2.2  وQSlgH2.2c ) برای  2بر روی کروموزوم شماره

مشاهده  XHvm54ارتفاع گیاه و طول سنبله در فاصله نشانگری 

گیری نمود که دو  توان نتیجه از نتایج حاصل از این مطالعه می. شد

QTL ،QLrgH2.1a  وQLrgH2.1b و  9/91های  در موقعیت

-XE36و  XBmag125انگری مورگانی در فاصله نش سانتی 9/92

M49 روی کروموزوم (H2.1) 2H ،QTL برای های محتمل 

عنوان هدف تواند به مقاومت به ورس هستند و این دو ناحیه می

ای و جداسازی  سازی ناحیه یابی دقیق، همسانه خوبی برای مکان

بر روی  QTLدر مطالعات اخیر یک . ژن مورد استفاده قرار گیرد

 Bmag0378و  GBM1187اصله نشانگری در ف 2Hکروموزوم 

ای  در مطالعه(. Chen et al. 2014)یابی شد  مرتبط با ورس مکان

شناسایی  3Hروی کروموزوم  QTLیک  ،برای مقاومت به ورس

شناسایی نشانگرهای مولکولی پیوسته به (. Ye et al. 2010)شد 

های مقاومت، یک فاکتور کلیدی در استفاده موثر برای ژن

پس از شناسایی (. Bent 1996)باشد تر میات بیشتحقیق

نژادگران  به ،های مورد نظر QTLها یا  با ژن پیوستهنشانگرهای 

عنوان یک ابزار به DNAهای نشانگر اختصاصی  توانند از آلل می

ها  QTLها یا  تشخیصی جهت شناسایی گیاهان حامل آن ژن

انتخاب به ) MASدر واقع همان روش  ،استفاده نمایند که این

ها QTLکه آیا این صرف نظر از این .باشد می( کمک نشانگرها

برای انتخاب به کمک نشانگر استفاده شوند یا خیر، اطلاعات 

از کنترل ژنتیکی این صفات مهم  بهتریدرک  هاآنمربوط به 

  .کند فراهم می
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mportant agronomic traits have quantitative heritability and are controlled by many genes or QTLs. To 

locate QTLs controlling some important quantitative traits in barley, the present experiment was 

conducted with 162 recombinant inbred lines (RILs) derived from F8 generation plus the two parents 

(Arigashar and Igri) in an alpha-lattice design with three replications in Gorgan Agricultural Research 

Station in 2010. Quantitative traits inclusive plant height, peduncle length, spike length, and resistance to 

lodging were measured. Analysis of variance showed that all the traits of the lines were significantly 

different at one percent level. After extracting DNA from the young leaf sample, 21 SSR polymorphic 

primers and 13 AFLP polymorphic primers were evaluated on the individuals of the population. Linkage 

map with 542 centiMorgan (cM) including 105 SSR and AFLP markers were used for QTL analysis. QTL 

analysis using composite interval mapping (CIM) was performed. Totally, eight QTLs were detected 

including one for plant height, two for peduncle length, three for spike length and two for resistance to 

lodging, respectively. QLrgH2.1a at marker distance of 60.6 cM to Xbmag125 and QLrgH2.1b at marker 

distance of 72.6 cM to XE36-M49 on chromosome 2H (H2.1) are most likely QTLs for lodging resistance. 

The results of this experiment can be used in marker assisted selection (MAS) for production of lodging 

resistance varieties. 
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