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لاين اينبرد نوترکيب  001کننده صفات مورفولوژيک در گندم نان، های کنترل منظور شناسايی  به

عنوان والد پدری با منشاء زودرس و پاکوتاه به) Yecora Rojoگندم نان بهاره حاصل از تلاقی رقم 

( عنوان والد مادری با منشاء سيستان و بلوچستان رس و پابلند بهدير) No.49و ژنوتيپ ( آمريکا

صفات مورد مطالعه شامل طول پدانکل، طول سنبله، . همراه والدين مورد مطالعه قرار گرفتند به

نقشه پيوستگی . طول ريشک، طول برگ پرچم، تعداد سنبله، وزن سنبله و تعداد دانه در سنبله بود

در اين مطالعه مورد ( نشانگر رتروترانسپوزون 10نشانگر ريزماهواره و  011)نشانگر  111براساس 

بين هر  01/3مورگان با ميانگين فاصله سانتی 33/390استفاده قرار گرفت که طول نقشه حدود 

يابی  بر اساس روش مکان QTLتجزيه . دادکروموزوم گندم نان راپوشش می 10جفت نشانگر بود و 

. های شناسايی شده، اثرات افزايشی برآورد شدQTLجام شد و برای ان( CIM)ای مرکب  فاصله

نشان داد که برای ارتفاع بوته طول پدانکل، طول سنبله، طول ريشک، طول  QTLنتايج تجزيه 

و  7B،5A  ،3A ،4A ،3Aهای  ترتيب روی کروموزوم به QTLبرگ پرچم و تعداد دانه در سنبله يک 

3A  و دوQTL  3های و وزن دانه در سنبله برر وی کروموزومبرای تعداد سنبلهA  2وD  و برای

در بين . يابی شد شناسايی و مکان 7Dو  2A  ،5Dهایبر روی کروموزوم QTLوزن سنبله سه 

QTL  های شناسايی شدهQSNS3A برای صفات طول پدانکل، وزن . بيشترين اثر افزايشی را داشت

يابی شده  های مکان QTLر سنبله اثر افزايشی منفی سنبله، تعداد دانه در سنبله و وزن دانه د

  واريانس فنوتيپی توجيه. به نتاج بود No.49دهنده توارث الل مطلوب در اين جايگاه از والد  نشان

های  QTLدر اين مطالعه تعداد . درصد متغير بود 33/03تا  93/0ها از  QTLشده توسط اين 

دليل تعداد  تواند به له گندم بسيار کم بودند که میشناسايی شده برای خصوصيات مرتبط با سنب

 .چنين اثرات محيطی باشد های با اثر کم، وجود اثرات متقابل و هم QTLبالای 
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شود و گندم یکی از غلاّت و گیاهان زراعی مهم محسوب می

همراه برنج و ذرت بخش اعظم رژیم غذایی مردم جهان را به  به

 Zohary and Hopf 2000, Ignaciuk)خود اختصاص داده است 

and Mason-D'Croz 2014) .میلیون  949ید سالانه این غله با تول

میلیون هکتار اولین غله مهم جهان  224تن و سطح زیر کشت 

هزار  444میلیون و  12ترتیب  کشور ایران نیز به. آیدحساب می به

هزار هکتار از سطح زیر  434میلیون و  5تن از تولید سالانه و 

 FAOSTAT)کشت جهانی را به خود اختصاص داده است 

2017). 

هایی های کنترل کننده صفات کمی یکی از روشیابی ژنمکان

است که در دهه اخیر برای مطالعه ژنتیکی صفات کمی توسعه 

های در این روش تفرق همزمان صفت کمی و نشانگر. یافته است

ها ها، نوع عمل آنشود و در نهایت تعداد ژنمولکولی بررسی می

ها روی ژنوم QTL و میزان اثر هر یک برآورد شده و مکان

توان از نتایج آن در گزینش به  رو میاز این. دشوشناسایی می

. (Kato et al. 2000, Liu 2017)کمک نشانگر استفاده کرد 

های ی پیوستگی از مکان ها نیازمند یک نقشهQTLیابی  مکان

و تغییرات صفات کمی  ی کاملپوشش ژنوم باشکل نشانگری چند

آل، طور ایدهبه. باشدها میدر داخل یا بین جمعیت یا نژاد

های شکلی بالایی داشته باشند و لاینهای نشانگری باید چند مکان

باید  .ر هر مکان ژنی حمل کنندهای مختلفی را دوالدینی الل

دست آید و  هب ی کاملباشد، تا پوشش ژنومنشانگر زیاد  دتعدا

های ممکن در یک که، تمام ژنوتیپطوریبه .بارزی باشند هم

 Falconer and)مکان نشانگری مشخص قابل شناسایی باشند 

MacKay1996). 

های کنترل کننده یابی ژنمکانماری زیادی برای های آروش

یکی از این . (Li and Chen 2009)توسعه یافته است  صفات کمی

پایه  باشد کهای مرکب مییابی فاصلهروش مکانهای آماری روش

ی این روش با جایگذار. ای استیابی فاصلهو اساس آن مکان

عنوان کوفاکتور، زمانی  های ژنتیکی در مدل آماری بهدیگر نشانگر

گیرد  صورت می ،ای در حال انجام است یابی فاصله که مکان

(Zeng 1994) .هنگامی  1904یابی ژنتیکی در گندم در سال  نقشه

ها مطالعه یابی آیزوزیم که گری هارت بر روی شناسایی و نقشه

د های فیزیکی نشان دا و نقشه RFLPپیوستگی . کرد، آغاز شدمی

 .Xie et al)است  DNAنشانگر  2444که گندم دارای بیش از 

1993, Gill et al. 1996)  که تمام هفت گروه هومیولوگ را در

های های اخیر در تکنیکپیشرفت .دهندژنوم گندم پوشش می

های های جدید نشانگربه سیستم، PCRیابی ژنوم مبتنی بر نقشه

DNA  از جملهSSR  شتاب بخشید(Tautz et al. 1986) .

سطوح بالایی از چندشکلی را در  SSRهای که، نشانگرریطو به

های نشانگری نشان گندم هگزاپلوئید نسبت به سایر سیستم

بهبود صفات . (Röder et al. 1995, Bryan et al. 1997)دهند  می

کاری قابل توصیه برای افزایش تعداد تواند راهمرتبط با عملکرد می

. (Gaju et al. 2009)دانه و شاخص برداشت در گندم باشد 

کننده  های کنترل QTLتلفی برای شناسایی مطالعات مخ ،بنابراین

ده  .Marza et al (2006) .این صفات در گندم انجام گرفته است

QTL 1های طول سنبله بر روی کروموزوم برای صفتAL ،1AS ،

1B ،2BL ،2BS ،3BL ،4B ،5B ،7AS 7وBS یابی کردندمکان. 

(2002) Börner et al. ای برای شناسایی  پژوهش گسترده

QTL  های مربوط با صفات مورفولوژیکی، عملکرد و کیفیت در

 LODبا  QTL 214در این تحقیق . انجام دادند ITMIجمعیت 

نامبردگان برای ارتفاع بوته، طول . تشخیص داده شدند 2بالاتر از 

ژنی شناسایی  مکان 14و  0، 21ترتیب  پدانکل و طول خوشه به

لاین اینبرد نوترکیب را مورد  Ma et al.  130(2007) .دکردن

و  7Dبزرگ اثر بر روی کروموزوم  QTLبررسی قرار دادند و یک 

 1A ،2D ،4A ،5Aهای کوچک اثر بر روی کروموزوم QTLیک 

بر  QTLیک   .Chu et al(2008) چنینهم. یابی کردندمکان 5Bو 

 .Cuthbert et al. یابی کردندمکان 5Aو  3D ،4Aروی کروموزوم 

 7Aو 1A ،2D ،3B ، 5Aبر روی کروموزوم  QTLپنج ( 2008)

دیگر برای طول سنبله بر روی  QTLبرای تعداد دانه در سنبله و 

در سال  .Sourdille et al (2003) یابی کردندمکان 5Aکروموزوم 

کننده صفات مهم زراعی های ژنی کنترل در مطالعه مکان 2443

 چنین، هم. یابی کردندبرای ارتفاع بوته مکانQTL گندم، چهار 

(2003)Huang et al.   چندینQTL های را بر روی کروموزوم

1BL ،2AL ،2DL ،3BS ،4DS ،5DL ،6DL  7وAS  برای تعداد

اهمیت و نقش صفات با توجه به . سنبله شناسایی کردند

های مرتبط  QTLمورفولوژیک در تعیین عملکرد نهایی، شناسایی 

  مقدمه
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تواند ما را در دستیابی به منابع ژنتیکی با عملکرد با این صفات می

یابی منظور مکان بنابراین، مطالعه حاضر به. بالا راهنمایی کند

QTL های اینبرد  های مرتبط با صفات مورفولوژیک در لاین

 .گندم نان بهاره انجام شد نوترکیب

 

لاین اینبرد نوترکیب گندم نان بهاره  141جمعیت متشکل از 

همراه به No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoحاصل از تلاقی رقم 

رقم . والدین در این پژوهش مورد استفاده قرار گرفتند

YecoraRojoعنوان والد پدری با منشاء ، زودرس و پاکوتاه به 

عنوان والد مادری با  ، دیررس و پابلند بهNo.49آمریکا و ژنوتیپ 

. (Ehdaie et al. 2016)باشد منشاء سیستان و بلوچستان می

جمعیت فوق در دانشگاه ریورساید تولید و از طریق قطب علمی 

مولکولی غلات دانشکده کشاورزی دانشگاه تبریز در  اصلاح

ها ای لاین های مزرعه ارزیابی. اختیار این پژوهش قرار گرفت

در مزرعه تحقیقاتی دانشکده  1391همراه والدین، در بهار  به

این . ق اردبیلی انجام شدکشاورزی و منابع طبیعی دانشگاه محق

بندی کوسن دارای اقلیم کوهستانی سرد و اساس تقسیم منطقه بر

اساس آمار هواشناسی، این منطقه دارای  بر. معتدل است

هر لاین در  .باشدهای معتدل میهای بسیار سرد و تابستان زمستان

 24متر و فاصله بین ردیف  5/2طول های دو ردیفی بهکرت

کلیه عملیات . بذر در متر مربع کشت شد 544تراکم  متر باسانتی

هرز و آبیاری براساس نیاز گیاه داشت شامل کوددهی، وجین علف

طول انجام شد و در پایان فصل رشد، صفات مورفولوژیکی شامل 

پدانکل، طول سنبله، طول ریشک، طول برگ پرچم، تعداد سنبله، 

برای تجزیه . ری شدندگیاندازه وزن سنبله و تعداد دانه در سنبله

QTL  نشانگر  199از نقشه پیوستگی موجود جمعیت متشمل بر

در این . نشانگر رتروترانسپوزون استفاده شد 51ریزماهواره و 

 30/091گروه پیوستگی با طول نقشه  30نشانگر در  242نقشه 

نشانگر به هیچ گروه پیوستگی  20مورگان قرار داشتند و سانتی

های پیوستگی ارائه شده برای براساس نقشه. منتسب نشده است

کروموزوم گندم  21کروموزوم از  19گروه پیوستی با  34گندم، 

مطابقت داشت و متوسط فاصله دو نشانگر مجاور در نقشه برابر 

با  QTLتجزیه . (Röder et al. 1995)مورگان بود  سانتی 42/3

اساس  و بر WindowsQTL Cartographer V.2.5_009برنامه 

های شناسایی  QTLای مرکب انجام و برای یابی فاصلهروش مکان

ها QTLبرای شناسایی  LODحداقل  .شده اثر افزایشی برآورد شد

علاوه بر تعیین جایگاه و میزان اثر هر . در نظر گرفته شد 5/2

QTLیپی که توسط هر یک از ، واریانس فنوتQTL  ها(R
در یک ( 2

 .شد، محاسبه شدمدل رگرسیون چندگانه توجیه می

 

و توزیع فراوانی صفات ( 1جدول )های فنوتیپی بررسی پارامتر

حاکی از آن بود که همه صفات از تنوع ( 1شکل )مورد ارزیابی 

برای  ،زیرا .ندکمّی و پیوسته برخوردار بوده و توزیع نرمال داشت

های توزیع نرمال تمامی صفات مقادیر چولگی و کشیدگی منحنی

نتایج . کمتر از یک بود( جز طول ریشک و طول برگ پرچم به)

نشان داد که میانگین صفات ارتفاع بوته، طول پدانکل، طول برگ 

پرچم، وزن سنبله، تعداد سنبله و وزن دانه در سنبله برای والد 

No.49  والد بیشتر ازYecora Rojo ژنوتیپ فوق دیررس و . بود

تواند طول دوره رشد بیشتری داشته باشد پابلند بوده و می

(Ehdaie et al. 2016) . این درحالی است که برای صفات طول

میانگین  Yecora Rojoسنبله، طول ریشک و تعداد سنبله، والد 

دهنده تمایز واضح این نشان .داشت No.49بیشتری نسبت به والد 

در این آزمایش . باشدمیمورد مطالعه بین والدین برای صفات 

برای برخی صفات تفکیک متجاوز یا تفرق برتر از والدین 

علاوه بر این، . شاهده گردید که بیانگر ماهیت کمی صفات استم

های اینبرد نتایج نشان داد که طول سنبله و طول برگ پرچم لاین

وجود تفکیک . نوترکیب نسبت به والدین کاهش یافته است

نیز با   .Hamza et al(2019) متجاوز مثبت و منفی در مطالعات

  .استفاده از جمعیت فوق گزارش شده است

با استفاده از ( 2جدول )کننده صفات کمی های کنترلیابی ژنمکان

های اینبرد نوترکیب مورد  نقشه ژنتیکی حاصل از جمعیت لاین

برای هر یک از  QTLانجام شد و تعداد یک ( 2شکل )مطالعه 

ول ریشک، طول صفات ارتفاع بوته، طول پدانکل، طول سنبله، ط

برای تعداد  QTLبرگ پرچم و تعداد دانه در سنبله، تعداد دو 

برای صفت وزن سنبله و  QTLسنبله و وزن دانه در سنبله و سه 

 .شناسایی شد QTL 13در مجموع 

  ها مواد و روش

  نتایج و بحث
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 No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojo رقمگندم نان حاصل از تلاقی  RILهای فنوتیپی برای صفات مورفولوژیک مورد ارزیابی در جمعیت پارامتر -1جدول 
 

ارتفاع بوته 

(cm) 

طول 

پدانکل 

(cm) 

طول سنبله 

(cm) 

طول ریشک 

(cm) 

طول برگ 

پرچم 

(cm) 

 تعداد سنبله
وزن سنبله 

(gr) 

تعداد دانه 

 در سنبله

وزن دانه در 

 (gr)سنبله 

Yecora Rojo 0/29  12/10  45/9  95/3  15/14  95/12  59/4  5/9  20/4  

No.49 3/02  5/22  9/0  12/2  02/11  95/9  99/4  44/19  51/4  

51/93 اختلاف والدین  10/24  20/1  493/4  59/3  99/2  149/4  10/34  404/4  

های نوترکیبمیانگین اینبرد لاین  91/40  41/15  44/0  02/3  13/1  49/14  11/4  33/10  55/4  

های اینبردکمینه لاین  95/21  14/3  19/3  25/4  19/5  95/5  24/4  95/2  422/4  

های اینبردبیشینه لاین  12/09  05/20  94/14  04/5  95/15  25/15  01/1  44/32  10/1  

59/1 انحراف استاندارد  50/4  12/1  94/4  19/1  09/1  32/4  14/5  24/4  

-199/4 چولگی  441/4-  322/4  444/4-  991/4  459/4  221/4  314/4  413/4  

-453/4 کشیدگی  259/4  014/4  11/3  49/1  191/4  549/4-  490/4-  541/4-  
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 No.49 و ژنوتیپ Yecora Rojo رقمفراوانی صفات مورفولوژیک مورد ارزیابی در جمعیت گندم نان حاصل از تلاقی  -1شکل 

 

با استفاده از  (2جدول )کننده صفات کمی های کنترلیابی ژنمکان

های اینبرد نوترکیب مورد یننقشه ژنتیکی حاصل از جمعیت لا

برای هر یک از  QTLانجام شد و تعداد یک ( 2شکل )مطالعه 

صفات ارتفاع بوته، طول پدانکل، طول سنبله، طول ریشک، طول 

برای تعداد  QTLبرگ پرچم و تعداد دانه در سنبله، تعداد دو 

برای صفت وزن سنبله و  QTLسنبله و وزن دانه در سنبله و سه 

 و  .Mahdinejad et al(2014) .شناسایی شد QTL 13در مجموع 

(2014) Fakheri and Babaki جزیهدر ت QTL صفات مختلف 

ها ناحیه ، دههای دیگر گندم نانجمعیتمورفولوژیک با استفاده از

شناسایی شده  QTLبرای سیزده . شناسایی کردند QTLواجد 

تا  93/4بیشترین و کمترین واریانس فنوتیپی توجیه شده از 

. وزن سنبله بودند های QTLدرصد متغیر بود و مربوط به  03/13

(2010)Reif et al.   مبنای توصیف یکQTL عنوان  بهQTL 

درصد واریانس فنوتیپی صفت  14بزرگ اثر را توجیه بیش از 

شناسایی شده، QTL لذا، به غیر از یک . مربوطه در نظر گرفتند

نین بیشترین و کمترین مقدار چهم .ها کوچک اثر بودند QTLبقیه 

. دست آمد هی مربوط به وزن سنبله بها QTLمتعلق به  LODآماره 

برای صفت  QTLبر اساس نتایج حاصل از آزمایش، تعداد یک 

شناسایی شد که در فاصله  7Bارتفاع بوته روی کروموزوم 

این  LODمقدار . قرار داشت Wms573و  Cfa2174.2نشانگری 

QTL  نام  بود و به 19/2 و 42/2برابرQPH7B اری شدذگ نام .

با  5Aبر روی کروموزوم  QTLبرای صفت طول پدانکل یک 

LOD  این . مورگان شناسایی شدسانتی 3/1در محدوده  43/2برابر

QTL  با نامQPL5A  در فاصله نشانگریGwm304  وGwm443 

ه مقدار توجی. بود -45/1قرار داشت و مقدار اثر افزایشی آن برابر 

دهنده درصد بود و الل افزایش 5برابر  QTLواریانس فنوتیپی این 

 .در نتاج به ارث رسیده بود No.49این جایگاه از طریق والد 

(2002)Börner et al.   برای طول پدانکل یکQTL  روی

گزارش کردند که در جمعیت مورد مطالعه در حال  6Aکروموزوم 

روی کروموزوم  QTLدر این بررسی یک  .تفکیک نبوده است

مذکور در بین  QTL. یابی شدمکان برای طول سنبله 3Aشماره 

 04/22و در موقعیت Wms566 و  5LTR.2/Sukkulaهای نشانگر
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 21/4برابر  QTLمقدار اثر افزایشی این . ار داشتمورگان قرسانتی

مجموع سهم واریانس فنوتیپی . بود 23/2آن برابر  LODو 

. درصد بود 0مربوط به طول سنبله  QTLوسیله شده به توجیه

(2003)Sourdille et al.   یکQTL  برای طول سنبله در یک

با نشانگر  2Dجمعیت دیگر گزارش کردند که روی کروموزوم 

Xgm261 چنین،  هم. پیوستگی داشت(Mohammadi et al. 

برای صفت  6Bو  2Dهای بر روی کروموزوم QTLدو  2005)

درصد تغییرات این صفت را  1/10یابی کردند که طول سنبله مکان

برای صفت  QTLیک  4A بر روی کروموزوم. کردندتبیین می

 34/1در موقعیت  QTLاین . یابی شدطول ریشک مکان

گر نشان یابی شده در بین دو مکان QTL. مورگان قرار داشت سانتی

Gwm397  وBarc170  قرار داشت و مقدار اثر افزایشی وLOD 

دهنده این جایگاه الل افزایش. بود 11/2و  11/4ترتیب برابر  آن به

برای  .در نتاج به ارث رسیده بود Yecora Rojoاز طریق والد 

شناسایی شد که  3Aروی کروموزوم  QTLطول برگ پرچم یک 

 44/4و در موقعیت  Barc45و  Gwm2های در بین نشانگر

دارای اثر  QFL3Aبا نام  QTLاین . مورگان قرار داشت سانتی

 QTL. برآورد شد 44/2آن برابر  LODبود و مقدار  43/4افزایشی 

واریانس طول برگ پرچم را توجیه درصد از کل  5منفرد فوق 

های  QTLبرای طول برگ پرچم اثر افزایشی مثبت . کردمی

نده توارث الل مطلوب در این جایگاه از دهیابی شده نشان مکان

در مطالعه حاضر برای تعداد  .به نتاج بود Yecora Rojoوالد 

روی  QSN2Dو  QSN2Aهای  با نام QTLسنبله دو 

مورگان سانتی 5و  04/1های  در موقعیت 2Dو  3Aهای  کروموزوم

جایگاه واجد نیز یک   .Mahdinejad et al(2014) .شناسایی شد

QTL برای صفت تعداد سنبله شناسایی کردند. 

برای صفت وزن سنبله  QSW3Aو  QTL ،QSW3A ،QSW4Aسه 

به ترتیب با اثر افزایشی برابر  3A و 3A، 4Aهای  روی کروموزوم

، 44/1های  شناسایی شد که در موقعیت -12/4و  -49/4، 49/4

 41/2، 13/2برابر ها  آن LODقرار داشتند و مقدار  54/19و  44/4

شناسایی شده برای وزن سنبله،  QTLاز بین سه . بود 29/4و 

QSW7D  با بیشترینLOD  نسبت به سایرQTL انفرادی این  یها

شناسایی شده  QTLترین صفت و سایر صفات مورد مطالعه قوی

افزایش تعداد دانه در سنبله راهکاری قابل توصیه برای . بود

بنابراین، . باشد خص برداشت در گندم میافزایش تعداد دانه و شا

اصلاح سنبله جهت افزایش تعداد سنبلچه و تعداد دانه از طریق 

نژادی نیاز به درک درستی از ساختار ژنتیکی این صفت دارد به

(Gaju et al. 2009) .برای صفت تعداد دانه  در مطالعه حاضر نیز

در  LOD44/3 با  3Aبر روی کروموزوم  QTLدر سنبله یک 

با نام  QTLاین . مورگان شناسایی شدسانتی 54/11محدوده 

QSNS3A  در فاصله نشانگریNikita/ISSR5.620  وGwm666 

 .بود -05/1قرار داشت و مقدار اثر افزایشی آن برابر 

برای وزن دانه در   3Aروی کروموزوم QTLش دو در این آزمای

 44/1در موقعیت ترتیب  مذکور بههای QTL. یابی شدسنبله مکان

ها  QTLمقدار اثر افزایشی این . مورگان قرار داشتسانتی 54/19و 

 44/4و  19/2ها برابر  آن LODو  -41/4و  49/4ترتیب برابر  به

ترتیب  ایشی مثبت و منفی بهنتایج نشان داد که بیشترین اثر افز. بود

 3Aو  7Bهای  های موجود بر روی کروموزوم QTLمربوط به 

لل مربوط ابرای صفات ارتفاع بوته و تعداد دانه در سنبله بود که 

به ارث  No.49و  Yecora Rojoترتیب از والد  ها به QTLبه این 

نتایج حاصل از این آزمایش بار دیگر این فرضیه را . رسیده است

طور یکسان روی ژنوم توزیع نشده و اکثر  ها به ویت کرد که ژنتق

. (Sourdille et al. 2003)ها در نواحی خاصی متمرکز هستند ژن

شناسایی شده برای طول برگ پرچم و های  QTL عنوان مثال، به

 Barc45و  Gwm2های  وزن سنبله در نقاط مشابه و بین نشانگر

. دهنده همبستگی بین صفات فوق بود قرار گرفته بودند که نشان

ها برای صفات مورد مطالعه در ژنوم  QTLدر این مطالعه اکثریت 

A بالای هشتاد درصد  ای که گونه به. شناسایی شدندQTL  ها روی

ها روی کروموزوم  QTLدر این ژنوم نیز اکثر . قرار داشتند Aژنوم 

3A رسد که این کروموزوم  نظر می بنابراین، به. واقع شده بودند

کنترل صفات طول سنبله، طول برگ پرچم،  نقش تعیین کننده در

و وزن سنبله تعداد سنبله، تعداد دانه در سنبله، وزن دانه در سنبله 

علاوه، نتایج نشان داد که جمعیت حاصل از تلاقی  به. داشته باشد

های  QTLبرای شناسایی  No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoرقم 

با توجه . رودشمار می گندم یک جمعیت در حال تفرق مناسب به

های شناسایی شده در این پژوهش با تبیین درصد  QTL به این که

عنوان  فنوتیپی صفات مورد مطالعه، بهبالاتری از تغییرات 

QTL های پیوسته با این های بزرگ اثری شناخته شدند که نشانگر
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QTL ویژه  به هاQTL  های وزن سنبله، تعداد سنبله و تعداد دانه در

کمک نشانگر  تواند در گزینش به می سنبله در صورت تایید مجدد

های شناسایی  QTL .کار گرفته شوند ههای مطلوب بو انتقال آلل

های  های در حال تفرق یا جمعیت شده در این تحقیق باید در توده

یابی دیگر نیز مورد بررسی قرار گیرند تا اثر زمینه ژنتیکی در  نقشه

چنین، با توجه به احتمال وجود  هم. ها مشخص شود QTLبیان 

در  QTLتجزیه  ،شود و محیط، پیشنهاد می QTLاثر متقابل بین 

ها با محیط نیز QTLمکان صورت گیرد تا اثر متقابل  چند سال و

 .مشخص شود

 

 
 Yecoraرقم گندم نان حاصل از تلاقی  RILهای صفات مورفولوژیک مورد ارزیابی و نشانگرهای مولکولی پیوسته با آن در جمعیت QTLجایگاه ژنومی  -2جدول 

Rojo  و ژنوتیپNo.49 

 LOD (cM)موقعیت  ر چپنشانگ نشانگر راست QTLنام  کروموزوم صفت
اثرات 

 افزایشی
R2 )%( 

7B QPH7B Cfa2174.2 Wms573 44/4 ارتفاع بوته  42/2  19/2  20/0  

5A QPL5A Gwm304 Gwm443 3/1 طول پدانکل  43/2  45/1-  29/5  

3A QSL3A 5LTR.2/Sukkula Wms566 04/22 طول سنبله  23/2  21/4  45/0  

4A QOL4A Gwm397 Barc170 34/1 طول ریشک  11/2  11/4  53/0  

3A QLL3A Gwm2 Barc45 44/4 طول برگ پرچم  44/2  43/4  24/5  

 تعداد سنبله
3A QSN3A Wmc627 Barc45 04/1  32/2  41/4  15/5  

2D QSN2D Wms102 Wmc18 44/5  25/2  94/49  53/9  

 وزن سنبله
3A QSW3A Gwm2 Barc45 44/1  13/2  49/4  94/5  

4A QSW4A Barc170 Wmc468 44/4  41/2  49/4-  93/4  

3A QSW3A Wms155 Gwm666 54/19  29/4  12/4-  03/13  

تعداد دانه در 

 سنبله
3A QSNS3A Nikita/ISSR5.620 Gwm666 54/11  44/3  05/1-  10/9  

وزن دانه در 

 سنبله
3A QSWS3A Gwm2 Barc45 44/1  19/2  49/4  14/1  

3A QSWS3A Wms155 Gwm666 54/19  44/4  41/4-  49/12  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoرقم گندم نان حاصل از تلاقی  RILنقشه پیوستگی نشانگرهای مولکولی مطالعه شده در جمعیت  -2شکل 
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