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هاي محصولات سمولينا  اي بر ارزش غذايي و ويژگي ميزان پروتئين دانه در گندم دوروم اثر عمده
هاي  هدف از بررسي حاضر تعيين كروموزم و موقعيت مكان. و پاستاي حاصل از گندم دوروم دارد

 ها بر محتواي پروتئين دانه در گندم دوروم كننده و اهميت هر يك از اين مكانژني كنترل
(Triticum turgidum L, var durum) اين . بود با استفاده از يك جمعيت هاپلوئيد مضاعف

همراه والدين و ارقام شاهد طي دو سال در سه منطقه در ايالت  لاين به 155 جمعيت شامل
براي ارزيابي ژنوتيپي، . ساسكاچوان كانادا از لحاظ ميزان پروتئين دانه مورد ارزيابي قرار گرفتند

نشانگر ريزماهواره روي والدين آزمون و سپس نشانگرهايي كه چندشكلي نشان دادند براي  517
  هاي فنوتيپي و ژنوتيپي بر اساس روش رابطه بين داده. هاي جمعيت استفاده شدند لاينغربال كليه 

. هاي حاصل از روش حداقل مربعات بررسي شد اي مركب و با استفاده از ميانگين يابي فاصله مكان
مرتبط با ميزان پروتئين دانه در اين جمعيت بود كه تأثير اين  QTLنتايج بيانگر وجود چهار 

قرار داشتند كه  4Bروي بازوي بلند كروموزم  QTLدو . هاي ژني به محيط نيز وابسته بود مكان
QTL  اول در چهار محيط وQTL دار نشان  ديگر در دو محيط با ميزان پروتئين دانه ارتباط معني

 ها را درصد از تنوع فنوتيپي ميزان پروتئين دانه در اين محيط 7- 8و  9- 15دادند و به ترتبيب بين 
قرار داشتند،  7Bو  2Bهاي   ديگر كه روي بازوي كوتاه كروموزم QTLدو . نمودند توجيه 

- 8دار نشان دادند و به ترتيب بين  ترتيب در چهار و سه محيط با ميزان پروتئين دانه ارتباط معني به
جزيه در ت. ها را پوشش دادند درصد از تنوع فنوتيپي ميزان پروتئين دانه در اين محيط 8-9و  7

تعيين گرديد كه در بروز اثر  4Bهاي شش محيط، يك موقعيت روي كروموزم همزمان داده
  . متقابل ژنتيك و محيط نقش داشت

  
  مقدمه

درصد از توليد گنـدم دنيـا را بـه     8حدود  (Triticum turgidum L. var. Durum)گندم دوروم 
اده از آن را در تهيـه محصـولات   هاي كيفي اين گياه كه استفويژگي. خود اختصاص داده است

نمايد و همچنين قيمت بالاي جهاني آن نسبت به گندم نـان،  سمولينا و پاستا منحصر به فرد مي
ترين جـزء تعيـين   ميزان پروتئين دانه به عنوان مهم. باعث روند صعودي توليد آن گرديده است

ولات پاستا و همچنين نان اي در كيفيت و ارزش غذايي اين محص كننده كيفيت دانه نقش عمده
 .كند توليدي از گندم دوروم ايفا مي

 هاي كليدي واژه
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علاوه بر اين ميزان پروتئين دانه يكي از عوامل اصلي در تجـارت  
هـر چنـد افـزايش ميـزان پـروتئين دانـه از       . باشد جهاني گندم مي

بهبـود   اسـت كـه در زمينـه   اهداف اوليه اصلاحي براي محققينـي  
 .Blanco et al. 2006; Joppa et al)كيفيت و تغذيه كار مي كننـد  

ارد افزايش ميزان پروتيئن در غلات ناشي ، اما در اغلب مو (1997
در جوامـع در حـال   از كاربرد بيشتر كودهاي ازتـه بـوده اسـت و    

از طريق ژنتيك ميزان پروتئين دانه تلاش در جهت بالا بردن تفرق 
اسـت   شـده بدليل همبستگي منفي آن بـا عملكـرد دانـه محـدود     

(Blanco et al. 2006). ـ  آگاهي از  روتئين مباني ژنتيكي محتـواي پ
ها بهبود كيفيت در هاي اصلاحي كه هدف آنمي تواند براي برنامه

-در اين زمينه، بكـارگيري روش . گندم دوروم است سودمند باشد

هــاي نــوين ژنتيكــي از جملــه نشــانگرهاي مولكــولي در جهــت 
تواند  كننده محتواي پروتئين دانه ميهاي ژني كنترل شناسايي مكان

تئين دانه در گندم بـه لحـاظ ژنتيكـي يـك     ميزان پرو .گشا باشد راه
ويژگي كمي بوده و تحت تاثير عوامل محيطي و مديريت زراعـي  

چنــد مكــان ژنــي روي  Blanco et al. (2003). گيــرد قــرار مــي
ــوزمي   ــاي كروم را  7BSو 4BS ،5AL،6AS  ،6BS ، 7ASبازوه

تعيين نمودند كه در كنترل ميزان پروتئين دانه در گندم تتراپلوئيـد  
روي بـازوي كوتـاه    QTLيك  Joppa et al. 1997. اند نقش داشته
در ) درصـد  66(اي  شناسايي نمودند كه سهم عمـده  6Bكروموزم 

 .Tتوجيه تنوع فنوتيپي ميـزان پـروتئين دانـه در گنـدم تتراپلوييـد     

dicoccoides  هـاي  در گندم نان، با اسـتفاده از لايـن  . داشته است
 ,B, 3B, 4A, 5A, 5Bهايوموزمروي كر QTLنوتركيب تعداد نه 

6B, 7A, 7B,  7 وD كه در مجموع حـدود   گزارش گرديده است
 .T(درصد از تنوع فنوتيپي ميزان پروتئين دانـه در گنـدم نـان     51

aestivum L (نداهرا توجيه نمود (Zanetti et al. 2001) .  همچنـين
مـرتبط بـوده     AFLPكه بـا يـك نشـانگر    QTLدر اين رابطه يك 

در  .ه اســتشناســايي شــد Sourdille et al. 2003توســطاسـت  
بررسي يك جمعيت هاپلوئيد مضاعف گندم نـان در چنـد محـيط    

 را 3A, 3B, 5Dهـاي  با آثار افزايشـي روي كرومـوزم   QTLچهار 
كه در كنترل ميزان پروتئين دانه نقش داشته گرديده استشناسايي 

هاي ژني صفات انعلاوه بر اين تعيين مك .(Zhao et al. 2010)اند
اي موثر براي توجيه مباني ژنتيكي اثـر متقابـل   وسيله (QTL)كمي 

هرچنـد در رابطـه بـا اثـر متقابـل       .نمايدژنتيك و محيط فراهم مي

هاي مرفولوژيكي و عملكرد دانه در موثر بر ويژگي QTLمحيط و 
 .Kuchel et al)ط برخـي محققـين   گندم نان وجـود دارد و توس ـ 

ها در اين زمينه بـراي صـفات   ه است، اما گزارششدمرور  (2007
باشـد و يـك مكـان ژنـي     كيفي بويژه در گندن دوروم محدود مي

كـه   (Zhao et al. 2010)است  كردهرا گزارش  5Dروي كروموزم 
بـا  . پروتئين نقش داشته اسـت  QTLدر كنترل اثر متقابل محيط و 

تعيين تعـداد  آنان در  و تهيه نقشهها QTLتوجه به اينكه شناسايي 
پذيري صفت مهم است و اين  هاي كنترل كننده و ميزان وراثت ژن

هـاي   تواند در بالابردن كارايي انتخاب در برنامه گونه اطلاعات مي
اصلاحي از طريق گزينش به كمك نشـانگر اسـتفاده گـردد، ايـن     

هاي ژنـي   و موقعيت مكان) هاي(پژوهش با هدف تعيين كروموزم
هـا   اثر افزايشي و اهميت هر يك از اين مكـان  كنترل كننده، ميزان

 .بر محتواي پروتئين دانه در گندم دوروم طرح ريزي گرديد
 

 مواد ژنتيكي و ارزيابي فنوتيپي 

 Houshmand and)مواد ژنتيكي و شيوه كشت در گزارشات قبلي 

Knox 2009; Houshmand et al. 2007)  در . ارائه گرديده است
 155رابطه يك جمعيت هاپلوئيد مضاعف گندم دوروم، شامل  اين

 13و) W9262-260D3رقم كوفا و لاين (لاين به همراه والدين 
در مزارع  2002و  2001رقم به عنوان شاهد طي دو سال زراعي 
هد كانادا واقع در ايالت  تحقيقات كشاورزي رجينا و ايندين

رقم كوفا يك رقم . تندساسكاچوان مورد ارزيابي فنوتيپي قرار گرف
يك لاين ) والد ديگر جمعيت( W9262-260D3از امريكا، و لاين 

9F  حاصل تلاقيKyle*2 و Biodur باشد كه محتواي پروتئين مي
بيشتري نسبت به رقم كوفا دارد اما استحكام گلوتن آن كمتر 

هاي ژني صفات در كل اين جامعه با هدف تعيين مكان. است
اين . يط با كيفيت دانه توليد گرديده بودزراعي و صفات مرت

ارزيابي در يك طرح لاتيس در دو تكرار بصورت كشت بهاره و 
 5/23در واحدهاي آزمايشي شامل چهار رديف سه متري با فاصله 

ميزان پروتئين دانه بر مبناي روش . متر صورت گرفت سانتي
AACC  تعيين و بر حسب درصد براي تمامي واحدهاي آزمايشي

تجزيه واريانس جداگانه و  .(AACC 1995)گيري شد  دازهان

    هامواد و روش
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پذيري بر مبناي اجزاء هاي حاصل انجام و وراثتمركب داده
    .واريانس در تجزيه مركب تعيين شد

 ارزيابي ژنوتيپي 

 .CTAB (Saghai Maroof et al يافتهبر اساس روش تغيير شكل

 155دين و وال  DNAروزه  15هاي  از نمونه برگي بوته  (1984
جفت  517تعداد  .لاين جمعيت هاپلوئيد مضاعف استخراج شد

نشانگر ريزماهواره با توالي و مكان كرموزومي معين از گروه 
GWM (Röder et al. 1984) ، از گروهWMC (Somers et al. 

 DNAروي  BARC (Gupta et al. 1984)و از گروه   (1984
ل در اين والدين والدين اعمال گرديد و نشانگرهاي چندشك

در  ها،براي نمونه PCRواكنش  در اين رابطه. مشخص شدند
- ng/µl25 با غلظت µl5/1  DNA ميكروليتر با اجزاي،  15حجم 

20، µl 5/1 بافرX10  بدونMg ، µl9/0 MgCl2 ت با غلظ
mM25با غلظت  ، آغازگرهاي رفت و برگشت ng/ µl100  به
 mM10 ، µl21/0 تبا غلظ µl3/0 ، µl2/1 dNTP's ميزان
آب مقطر  µl09/9   و U/µl  5تبا غلظ  Taq polymeraseآنزيم

سازي  هاي حرارتي شامل يك چرخه واسرشت چرخه. انجام شد
چرخه شامل  44دقيقه،  3مدت  به C94˚اوليه در دماي 

يك دقيقه، اتصال آغازگر در دماي  C94˚ سازي در واسرشت
˚C50 تا˚C 65 )يك دقيقه و بسط در  مدت به) با توجه به نشانگر
˚C72  براي يك دقيقه و سپس ده دقيقه در˚C72  براي بسط نهايي
خانه مدل  384در ترموسيكل  )PCR عمل ( DNAتكثير . بود

Biosystem IMP9700 محصولات تكثيري با استفاده . انجام شد
آگارز  –متافو 2:1نسبت (در ژل آگاروز سه درصد  از الكتروفورز

LE (اندازه نوارها با توجه به نوارهاي نشانگر . تفكيك شدند
نشانگرهاي ريزماهواره چند شكل در  .تعيين شد PGEM راهنماي

لاين جمعيت هاپلوئيد مضاعفاعمال و بر مبناي  155والدين، روي 
شباهت باند توليدي هر لاين با باند مربوط به يكي از والدين 

انگر در براي بررسي انحراف تفرق هر نش. امتيازدهي شدند
استفاده گرديد و ) χ2(از آزمون مربع كاي  1:1جمعيت از نسبت 

. شدند هايي كه انحراف نشان دادند، از تجزيه كنار گذاشته  نشانگر
تهيه  mapmaker افزار نقشه پيوستگي نشانگرها با استفاده از نرم

در اين رابطه از تابع كوسامبي . (Lander et al.1987)شد 

(Kosambi 1944) راي تبديل ميزان نوتركيبي به فاصله ژنتيكي ب
  .استفاده گرديد

 QTLتجزيه 

هاي از روش كننده ميزان پرئتئين دانههاي كنترلQTLبراي تعيين 
 اي مركب يابي فاصله اي ساده و مكان يابي فاصله تجزيه مكان
افزار   اين دو روش با استفاده از نرم (Knapp 2001).استفاده شد 

MQTL هاي حاصل از حداقل  و بدين منظور ميانگين انجام شد
در . (Lynch and Walsh 1998)به كار گرفته شد  مربعات ميانگين

جهت  (Test Statistic (TS))از آماره آزمون  MQTLافزار   نرم
هاي فنوتيپي و ژنوتيپي و به عبارت  دار بين داده تعيين ارتباط معني

آماره آزمون از . گردد استفاده مي QTLدار بودن اثر  ديگر معني
در  TS=n ln(RSSr/RSSf) ).20( شدمحاسبه  زير طريق فرمول
مانده  مجموع مربعات باقي RSSfتعداد مشاهدات،  nاين فرمول

مجموع مربعات باقيمانده مدلي است كه بدون  RSSrمدل كامل و 
 نمايياين آماره مشابه نسبت درست .اثر مكان مورد آزمون باشد 

چنانچه در يك محيط آماره . است Fساوي با آماره و تقريباَ م
 حاصل از LODضرب گردد معادل  22/0در  (TS)آزمون 

MAPMAKER/QTL  1500آماره آزمون بر اساس  .شدخواهد 
محاسبه گرديد و مكان   (Permutation)نمونه تصادفي جايگشت

QTL  در بين نشانگرهاي جانبي موقعيتي فرض گرديد كه
دار  سطح احتمال معني. ماره آزمون را دارا بودبيشترين مقدار آ

در يك محيط يا در  >001/0Pبراي اين آزمون، سطح احتمال 
 در بيش از يك محيط در نظر گرفته شد >01/0Pسطح احتمال 

در تعيين سهم هر مكان ژني در  )R2(از ضريب تبيين . )13(
 .Basten et al)ين استفاده شد توجيه واريانس فنوتيپي ميزان پروتئ

ترين براي نزديك R2و در اين رابطه براي هر مكان ژني (2001
  .نشانگر به آن تعيين گرديد

نتايج تجزيه واريانس جداگانه براي ميزان پروتئين دانه در هر يك 
ها نشان داد  از شش محيط مورد بررسي و تجزيه مركب اين داده

داري  ئيد مضاعف از نظر اين صفت اختلاف معنيهاي هاپلو لاين
)001/0P< (هاي مورد  داشته كه بيانگر تنوع ژنتيكي بين لاين

همچنين در تجزيه مركب ). اند ها آورده نشده داده(بود  مطالعه 

    نتايج و بحث
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بود كه وجود ) >01/0P(دار ها، اثر متقابل لاين و محيط معنيداده
مطالعه براي اين صفت از جمعيت مورد ) هايي(روند متفاوت لاين

بر مبناي اجزاي واريانس . دهدهاي مختلف را نشان ميدر محيط
برآورد  56/0در تجريه مركب قابليت توارث ميزان پروتئين 

كه با توجه به اينكه جمعيت مورد مطالعه هاپلوئيد . گرديد
توان آن را معادل قابليت توارث خصوصي باشد ميمي مضاعف

ميزان پروتئين دانه براي والدين و جمعيت ميانگين . لحاظ نمود
ميزان پروتئين دانه رقم ) 1جدول(دهد  هاپلوئيد مضاعف نشان مي

كوفا به عنوان يكي از والدين با توجه به محيط داراي دامنه 
درصد در شش  59/13درصد و با ميانگين  15تا  6/12تغييرات 

كه ) W9262-260D3لاين خالص(محيط در مقايسه با والد ديگر 
درصد بود  92/12و ميانگين  1/15 تا 22/11داراي دامنه تغييرات

ميزان پروتئين دانه در . باشد داراي ميزان پروتئين دانه بالاتري مي
هاپلوئيد مضاعف در دو جهت افزايش و كاهش نسبت  هاي  لاين

به والدين تفكيك متجاوز نشان داد و در ميانگين شش محيط 
نمودار توزيع . درصد بود 7/14تا  4/12داراي دامنه تغييرات 

ها براي ميزان پروتئين دانه در سه منطقه در دو سال  فراواني لاين
، بيانگر وجود توزيع پيوسته )1شكل (مورد مطالعه ) شش محيط(

ها از ها در اطراف ميانگين جمعيت در هر يك از اين محيطلاين
ارتي باشد كه كمي بودن توارث و به عبلحاظ اين صفت مي

دهد حضور بيش از يك ژن در كنترل اين خصوصيت را نشان مي
 Blanco et al. 2002; Huang)كه با گزارشات قبلي در اين زمينه 

et al. 2006; Marza et al. 2006) علاوه بر اين با  .مطابقت دارد
هاي  توان نسبت لاينتوجه به موقعيت والدين در اين شكل مي

ها در دو جهت ر هر يك ار محيطهاپلوئيد مضاعف را كه د 
افزايش و كاهش نسبت به والدين تفكيك متجاوز نشان داد را 

  .توان مشاهده نمودمي

  
ميزان ) LSD(دار مضاعف، دامنه تغييرات و حداقل اختلاف معنيديهاي هاپلوئميانگين والدين، لاين -1جدول 

  طي دو سال زراعيكانادا پروتئين دانه در سه منطقه 

  ژنوتيپ
   2001   2002 

 منطقه  منطقه ميانگين شش محيط
 هدايندين رجينا كارنتسويفت هدايندين رجينا كارنت سويفت

 59/13 91/13 54/13 6/12 8/14 2/14  0/15 كوفا

W9262-260D3 1/15 9/13 1/15 22/11 07/13 19/12 92/12 

لاين
 

هاپلوئهاي  
مضاعف دي

 Min 8/13 1/13 1/13 8/10 6/11 44/11 4/12 
mea

n 78/14 61/14 78/14 98/11  14/13  31/13  48/13 

Max 2/16 1/16 1/16 6/13 7/14 68/14 75/14 
LSD(0.05) 8/0 7/0 8/0 83/0 72/0 99/0 76/0 

جفت آغازگر ريزماهواره مورد بررسي در والدين،  517از تعداد 
ند كه براي نشانگر بين والدين چند شكلي نشان داد 54تعداد 

آزمون مربع كاي نشان داد كه به . ها استفاده گرديدندغربال لاين
مورد انتظار در  1:1جز يك نشانگر ساير نشانگرها از نسبت 

جمعيت هاپلوئيد مضاعف تبعيت كردند به نحوي كه مقدار كاي 
تهيه نقشه پيوستگي با استفاده از  .دار نگرديدها معنيدو براي آن

 11گروه پيوسته و  14، نشانگرها را به  MAPMAKERافزار نرم
سانتي  971 بندي كرد و جمعاًگروه )ناپيوسته(نشانگر انفرادي 

دادند كه بطور متوسط  مورگان از ژنوم گندم دوروم را پوشش 
با توجه به آنكه نتايج  .سانتي مورگان به ازاء هر نشانگر بود 3/17

يابي  ي ساده و مكانا يابي فاصله حاصل از دو روش تجزيه مكان
هاي لينكاژي از لحاظ گروه QTLبراي تجزيه  اي مركب فاصله

هاي مختلف نشانگرها پيوسته با ميزان پروتئين دانه در محيط
يكسان بود و تفاوت نتايج اين دو روش تنها در حد ميزان آماره 

اي  يابي فاصله آزمون بود، لذا در اينجا فقط به نتايج تجزيه مكان
يابي  نتايج حاصل از تجزيه مكان. داخته مي شودمركب پر

اي مركب براي ميزان پروتئين دانه و مقدار واريانس فنوتيپي  فاصله
شود در سه منطقه و دو  آن كه توسط هر گروه لينكاژي توجيه مي

اين نتايج بيانگر پيوستگي . آورده شده است 3و  2در جداول سال 
پروتئين دانه با يك گروه كننده ميزان بين يك مكان ژني كنترل
 Xgwm165 و Xgwm251  ،Xgwm495پيوستگي از نشانگرها شامل

اين گروه پيوستگي نشانگرها روي بازوي بلند كروموزم . باشد مي
4B  و نزديك به سانترومر قرار دارد(Röder et al. 1998) .  
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بر مبناي ميزان پروتئين دانه در سه منطقه و دو  W) W9262-260D3(و ) K(م دوروم حاصل از والدين كوفا هاي هاپلوئيد مضاعف گند لاين 155توزيع فراواني  -1شكل 

 .سال زراعي

   2001در سال  كانادااي مركب براي ميزان پروتئين دانه در سه منطقه يابي فاصله تجزيه مكان نتايج-2جدول

  نشانگريفاصله  كروموزم
 هد ايندين رجينا سويفت كارنت

TSA Ad EB R2 (%) TS Ad E R2 (%) TS Ad E  R2 (%) 

4BL Xgwm251- 
Xgwm495 

8/13 ** 28/0 9 NS 4/17 *** 42/0 12 

2BS Xwmc175- Xwmc 
332 NS 10/10 * 30/0 7 3/11 * 41/0  8 

4BL Xgwm425- Xbarc 
10 

8/11 ** 35/0  8 NS NS 

7BS Xgwm297- 
Xgwm537 

9/13 ** 28/0- 9 NS NS 
A     :اي مركب يابي فاصله ماره آزمون حاصل از تجزيه مكانآ ،B : ناشي از هر  اثر افزايشيQTL .  
ns   ،*

 : درصد 1/0و  يك، 5دار در سطح احتمال  معني دار و غير معني ترتيب به : ***و  **،  

  
  2002در سال ا كاناداي مركب براي ميزان پروتئين دانه در سه منطقهيابي فاصله تجزيه مكان نتايج –3جدول

 فاصله نشانگري كروموزوم
 هد ايندين رجينا سويفت كارنت

TS Ad E R2% TS Ad E R2% TS Ad E R2% 

4BL Xgwm251- 
Xgwm495 

8/13 ** 33/0 9 5/22 *** 49/0 15 NS 

2BS Xwmc175- Xwmc 
332 

8/11 ** 35/0 8 NS 1/11 * 30/0 8 

4BL Xgwm425 Xbarc 
10 

9/10 * 27/0  7  NS NS 

7BS Xgwm297- 
Xgwm537 

1/12 ** 25/0- 8 3/10 * 33/0- 7 NS 
A                 :اي مركب يابي فاصله ماره آزمون حاصل از تجزيه مكانآ ،B : ناشي از هر  اثر افزايشيQTL .  
ns          ، *  ، ** درصد 1/0و  يك، 5دار در سطح احتمال  معنيدار و  غير معنيترتيب  به*** : و :  
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مذكور در چهار محيط از شش محيط مورد مطالعه  QTLرتباط ا
تا  28/0داري بود و ميزان اثر افزايشي با توجه به محيط بين  معني

درصد از تنوع فنوتيپي  15تا  9بين  QTLاين . متغير بود 49/0
علاوه بر اين . نمود ها را توجيه  ميزان پروتئين دانه در اين محيط

كه آن نيز روي  (Xgwm425- Xbarc10)گروه پيوستگي ديگري 
سويفت (قرار دارد و در يك منطقه  4Bبازوي بلند كروموزم 

طي دو سال مورد بررسي با ميزان پروتئين دانه ارتباط ) كارنت
متغير  38/0تا  27/0بين  QTLاثر افزايشي اين . دار نشان داد معني

اين درصد از تنوع فنوتيپي ميزان پروتئين دانه  در  7-8بود و 
دو گروه نشانگر پيوسته ديگر نيز با دو  .نمود منطقه را توجيه 

QTL كننده ميزان پروتئين دانه پيوستگي نشان دادند ديگر كنترل
 -QTL ،Xwmc175نشانگرهاي جانبي اين دو  ).3و  2جداول (

Xwmc332  و Xgwm297 - Xgwm537  بودند كه به ترتيب روي
 .Röder et al)قرار دارند  7Bو  2Bهاي  بازوي كوتاه كروموزم

1998; Somers et al. 2004). QTL  2موجود روي كروموزمBS 
و رجينا در سال  2001كارنت در سال  جز در منطقه سويفت به

داري را با ميزان پروتئين دانه  ها ارتباط معني در ساير محيط 2002
ترتيب بين  به با توجه به محيط QTLاثر افزايشي اين . نشان داد

درصد از تنوع فنوتيپي ميزان  9تا  7و بين متغير بود  41/0تا  30/0
موجود  QTLاما  .نمودند ها را توجيه  پروتئين دانه در اين محيط

در سه محيط با ميزان پروتئين دانه ارتباط  7BSروي كروموزم 
در جهت كاهش ميزان  QTLهاي اين  اثر آلل .دار نشان داد معني

ترتيب بين  ايشي آن با توجه به محيط بهپروتئين بوده و اثر افز
درصد از تنوع  9تا  8متغير بود، ضمن اينكه  -25/0تا  -33/0

. نمودند ها را توجيه  فنوتيپي ميزان پروتئين دانه در اين محيط
ايندين هد ( درصد 8هاي شناسايي شده جمعاً بين QTLبطوركلي 

جمعيت را  از تنوع ميزان پروتئين دانه اين درصد 32تا ) 2002-
ميزان پروتئين دانه گندم  .درمحيط هاي مختلف توجيه كردند

 شدهتتراپلوئيد در مطالعات ديگر به عنوان يك صفت كمي مطرح 
كننده آن در ژنوم توزيع گرديده هاي ژني كنترل است كه مكان

 (Joppa et al. 1997; Blanco et al. 2002)است  شدهاست مطرح 
مرتبط با ميزان پروتئين  QTLچهار  در مجموع در مطالعه حاضر

، 4BLهاي  دانه گندم دوروم شناسايي گرديدند كه روي كروموزم
2BS  7وBS بلانكو و همكاران . مشخص گرديد(Blanco et al. 

گزارش را  4Bو 7B هاي  روي كروموزم QTLنيز وجود  (2002
نمودند كه در يك جمعيت گندم تتراپلوئيد در كنترل ميزان 

هايي QTLاين محققين علاوه بر اين . انددانه نقش داشتهپروتئين 
درصد  7/31تا  5/6اند كه بين را مطرح نموده  7Aو 5A، 6Aروي 

. از تنوع فنوتيپي ميزان پروتيئن دانه اين جمعيت را توجيه نمودند
با استفاده از يك  (Huang et al. 2006)هوانگ و همكاران 

نشانگرهاي ريزماهواره به  جمعيت هاپلوئيد مضاعف گندم نان و
ترتيب  تعيين كردند كه به 7Bو  4D هاي روي كروموزم QTLدو 

درصد از تنوع فنوتيپي ميزان پروتيئن دانه در اين  6/12و  7/32
 QTLدر مطالعه حاضر از چهار  .نمودند جمعيت را توجيه مي

در  QTLتعيين شده يكي در دو محيط ديگري در سه محيط و دو 
ثير أاين موضوع بيانگر ت). 3و  2جداول (دار بود  معنيچهار محيط 

 Huang)باشد كه با مطالعات قبلي  محيط بر ميزان پروتيئن دانه مي

et al. 2006; Sourdille  et al. 2003) اين نتايج . مطابقت دارد
بر مبناي اطلاعات يك  QTLمويد اين نظر است كه تعيين تعداد 

گردد و در  از حد واقعي مي QTLمحيط باعث برآورد تعداد كمتر 
بايست ارزيابي فنوتيپي در چندين محيط صورت  اين زمينه مي

يابي  هاي شش محيط با روش مكاندر تجزيه همزمان داده .پذيرد
هاي پيوستگي ذكر شده اي مركب نشان داد از بين گروه فاصله
واقع بر ( Xgwm251- Xgwm495هاي پيوستگي نشانگرهاي گروه
4BL (روه نشانگرهايو گ Xgwm297 - Xgwm537 ) واقع بر
7BS (داري بطور معني)0001/0ترتيب با احتمال به P<  01/0و 

P< (هاي ژني كنترل كننده ميزان پروتئين دانه ارتباط نشان با مكان
درصد از تنوع فنوتيپي  6تا  9ترتيب مذكور به QTLدو . دادند

اثر . ها را پوشش دادند ميزان پروتئين دانه در تجزيه همزمان محيط
متقابل ژنوتيپ و محيط كه روند متفاوت  بروز فنوتيپي لاين ها 

دهد، هاي مختلف را نشان ميبراي يك صفت كمي در محيط
نقش عمده اي در ايجاد تنوع و همچنين تعيين روش اصلاح 

هايي از شود موقعيتتلاش مي QTLدر تجريه . گياهان دارد
-از روش. ن ويژگي نقش دارد تعيين گرددكروموزم كه در بروز اي

هاي تشخيص اين موضوع تجزيه واريانس و يا مقايسه فراواني 
 هاي مختلف استدار در محيطنشانگر معني-QTLتشخيص 

(Blanco et al. 2002; Zhao et al. 2010) . در  تجزيه همزمان
واقع بر ( Xgwm251- Xgwm495شش محيط، اثر گروه پيوستگي 
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4BL (ثر متقابل در اQTL  و محيط براي پروتئين دانه معني دار
)01/0 P< ( درصد از اين تنوع را پوشش داد  6/7گرديد و)ها داده

مكان ژني  (Zhao et al. 2010)همكاران  زو و). آورده نشده است
و محيط  QTLرا در كنترل اثر متقابل  5Dهاي را روي كروموزم

گيري در يك نتيجه. اندادهپروتئين دانه گندم نان موثر تشخيص د
هاي ژني كنترل كننده پروتئين كلي در اين پژوهش برخي از مكان

يك از هرچند هيچ. دانه در گندم دوروم مورد شناسايي قرار گرفت
ها و با توجيه درصد ها نتوانست اثر خود را در تمامي محيطآن

 بالايي از تنوع اين صفت بروز دهد تا به عنوان كانديدي جهت

با استفاده از نقشه اشباع . انتخاب به كمك نشانگر مطرح گردد
هاي ژني بيشتري و احتمالاً با ثبات بيشتري توان مكانژنتيكي مي

كننده پروتئين دانه در گندم دوروم را شناسايي نمود كه در كنترل
هاي ژني شناسايي شده براي محتواي همچنين مكان. نقش دارند

د در ميزان پروتئين موجود در آندوسپرم، تواننپروتئين دانه مي
جنين، لايه آلورن، پوسته بذر نقش داشته باشند كه جهت تعيين و 
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