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 ( 1404/ 10/ 06تاریخ پذیرش:  -  1404/ 05/ 20)تاریخ دریافت:  

ديگر ترين اهداف اصلاحی در گندم و عنوان يکی از مهمباشد و به عملکرد يک صفت پلی ژنيک می

های موثر بر عملکرد و اجزای آن با استفاده از مکان محصولات مد نظر قرار گرفته است. شناسايی ژن

باشد. به منظور  های افزايش اين صفت می(، يکی از راه QTLهای کنترل کننده صفات کمی)يابی ژن

  QTLتجزيه  های مرتبط با عملکرد، اجزای عملکرد و برخی صفات زراعی در گندم،  QTLشناسايی  

اينبرد نوترکيب انجام شد. در کل،  لاين  12Fبر روی يک جمعيت   دارای اثر اصلی    QTL  37های 

کروموزوم با استفاده از روش تجزيه    6بر روی    QTL    ×QTLاثر متقابل    3کروموزوم و    14برروی  

فاصله مکان مهميابی  شدند.  شناسايی  مرکب  روی   QTLترين  ای  بر  عملکرد  برای  شده  شناسايی 

که    A1کروموزوم   داشت  می  10/ 1قرار  توجيه  را  صفت  اين  فنوتيپی  واريانس  از  کرد.  درصد 

( Qspn.3B( و تعداد سنبلچه در سنبله )1QGnu.1A)  برای تعداد دانه در سنبله   QTLدارترين  معنی

داشتند که    B3و    A1های  ترتيب در کروموزومه ب از واريانس فنوتيپی صفت    %2/10و    %2/14قرار 

مربوط به    QTLکه در تحقيق حاضر با    gwm635و    gwm357کردند. نشانگرهای  مربوطه را توجيه می

عملکرد دانه دارای لينکاژ بودند، در تحقيقات ساير محققين نيز با برخی اجزای عمکرد دارای لينکاژ 

شناسايی شده برای عملکرد    QTLد که  ، نتايج نشان دا QTLبودند. در خصوص تجزيه اثرات متقابل

دار  ( دارای اثرات متقابل معنیwPt - 3697-wPt-6422)در فاصله نشانگری  A 3بر روی کروموزوم 

(  wPt  -  666601-wPt-665903)در فاصله نشانگری    D 5شناسايی شده بر روی کروموزوم  QTLبا  

اثر شناسايی شده در اين تحقيق، بعد    های بزرگQTLها و نشانگرهای دارای لينکاژ با  QTLبود. اين  

تکنيک توسط  تاييد  مکاناز  نظير  میهايی  دقيق  از  يابی  استفاده  با  عملکرد  اصلاح  جهت  توانند 

 کار روند.  ه ب  MABCهايی نظير انتخاب به کمک نشانگر و تکنيک

 

 های کليدی واژه
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را در    کشت   زیر  سطح  میلیون هکتار بیشترین  220  حدود  با  گندم

است، همچنین    داده  اختصاص  خود  به  را  غذایی  بین محصولات

است    جهان  در  اهمیت  و  تولید  میزان   نظر  از   زراعی  ترین گیاهمهم

-25تن در سال    میلیون  806آن در حدود    سالیانه  تولید  میزان  که

 Triticum)  نان   (. گندمUSDA 2025گزارش شده است )  2024

aestivum L.)  مردم  غالب   قوت  جزو   که   است  غلات   ترینمهم  از 

است   افزایش  حال  در  محصول  این   جهانی  و تقاضای است   جهان

(Shewry and hey 2015 رشد گستردگی  بیشترین  گیاه  این   .)

پیشرفت  شاهد  حاظر  حال  در  دارد،  جهان  سطح  در  را  محصول 

درسال هستیم که   %0/ 9زان متوسطی در عملکرد این محصول به می

برای   که  است  نرخی  از  کندتر  بسیار  پیشرفت  کردن    2این  برابر 

 Ray)   نیاز داریم  2050محصول گندم از طریق عملکرد دانه تا سال

et al. 2013  .)  بیشترین تقاضا برای افزایش عملکرد از کشورهای

  های در حال توسعه جهان خواهد بود. بنابراین به تغییراتی در روش

 بهبود محصول و فرایندهای زراعی نیاز داریم.

عملکرد صورت  تلاش بهبود  جهت  گذشته  در  که  اصلاحی  های 

پذیرفته، با درک کم از اساس ژنتیکی و فیزیولوژیکی صفات همراه  

های مرتبط با عملکرد و اجزای  QTLبوده است، اما امروزه شناسایی  

عملکرد با استفاده از نشانگرهای مولکولی و متعاقب آن انتخاب به  

سریعت پیشرفت  باعث  نشانگرها  برنامهکمک  و  ر  اصلاحی  های 

نسبتاً است.    سهولت  شده  ارقام  معرفی  در  نشانگرهای  بیشتر 

در گیاهان    QTLمولکولی مختلفی برای تهیه نقشه ژنتیکی و تجزیه  

مورد استفاده قرار گرفته است. از آنجا که ژنوم گیاهان شامل تعداد 

  SSRزیادی از ردیف های تکرار شونده ساده می باشند، لذا نشانگر  

متداول از  نقشه یکی  تهیه  جهت  استفاده  مورد  نشانگرهای  ترین 

می آگاهی  ژنتیکی  و  همبارز  نشانگرهای  جزء  نشانگر  این  باشد. 

به است.  نشانگربخش  سادهSSR علاوه  نشانگر  بر  ،  که  است  ای 

کند. علی رغم های زیادی تولید میبوده و چند شکلی  PCRمبنای  

گذرد اما همچنان این ین نشانگر میدهه از اختراع ا  3اینکه بیش از  

ها، تنوع ژنتیکی،  QTLیابی  نشانگر برای تهیه نقشه ژنتیکی، مکان

ب مختلف  گیاهان  در  پلاسم  ژرم  از  حفاظت  ارقام،  کار  هشناسایی 

 ;Tong et al. Guoet al. 2017; Daware et al. 2016) رودمی

2024; Panigrahi et al. 2024; Gonal et al. 2025  معدود از   .)

می نشانگر  این  پرایمر  معایب  طراحی  بودن  بر  زمان  به  توان 

 Diversity) های تنوع یا دارتاختصاصی اشاره کرد. فناوری آرایه

Arrays Technology  ،)  گذرد دهه از ابداع آن می  2که در حدود

یابی است که  ی بالا و بدون نیاز به اطلاعات توالی روشی با توانای

تواند در یک آزمایش واحد برای کشف صدها و هزاران نشانگر  می

 .Jaccoud et al. 2001; Wittenberg et al)  مورد استفاده قرار گیرد

 .Jaccoud et al. 2001; Mogga et alاین تکنیک در برنج )(.  2005

 Semagn et al. 2006; Azadi et al. 2015; Narjesi(، گندم)2018

et al. 2015; Zandipour et al. 2020; Khakshoor et al. 2025  ،)

آرابیدوپسیس Wenzl et al. 2004; Xu et al. 2018)   جو   ،)

(Wittenberg et al. 2005  .و بسیاری از گیاهان استفاده شده است )

آن  آن،  بمخترعین  با  هرا  تکنولوژی  تنوع  عنوان یک  بالای  پتانسیل 

یابی در تعدادی محصولات مناسب توسعه ژنتیکی و مطالعات نقشه 

زمان جهت تهیه  صورت همهاند. لذا استفاده از این دو نشانگر بداده

 .نقشه ژنتیکی در گیاهان بسیار مورد توجه قرار گرفته است 

 ( دانه  در  مهمعنوان  هبعملکرد  صفت  از  ترین  های  برنامهبسیاری 

وزن دانه  در هر گیاه،  سنبلهاصلاحی( و صفات دیگر از قبیل، تعداد  

وزن هزار دانه با تعدادی و    در سنبله و تعداد سنبلچه در هر سنبله

همبسته هستند. عملکرد دانه   (QTLs)صفات کمی  ژنی  های  مکان

پیچیده از صفات کمی  ها کنترل  ای بوده و توسط مولتی ژنگندم 

اگرچه تاکنون تعداد زیادی    باشد.شدیداً تحت تاثیر محیط میشده و  

QTL    برای عملکرد و اجزای آن در گندم توسط محققین مختلف

 Azadi et al. 2015; Yang et al. 2019; Hu)  شناسایی شده است 

;2021et al.  Shariatipour; 2021 et al. Dhakal 2020; et al.  ،) اما

دلیل ماهیت پیچیده و کمی این صفت و دخالت تعداد زیادی ژن به

و   متعدد  متقابل  اثرات  وجود  و  این صفات  کنترل  گراند در  بک 

تلاش همچنان  تلاقی،  والدین  متفاوت  شناسایی  ژنتیکی  برای  ها 

QTL  تایید و  جدید  جمعیت QTLهای  با  شده  شناسایی  ها،  های 

 های دیگر ادامه دارد.نشانگرها و روش

 

جمعیتی حاضر،  پژوهش  اینبرد   12Fنسل    186شامل    در  لاین 

به روش بالک    2نوترکیب حاصل از تلاقی دو والد روشن و سوپرهد

تک بذر مورد استفاده قرار گرفت. چهار نسل آخر درجنوب تهران  

  مقدمه 

  هاواد و روشم 
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در مزرعه تحقیقاتی دانشگاه آزاد اسلامی واحد یادگار امام خمینی  

 آمده است   1)ره( شهرری کاشته شد. مشخصات والدین در جدول  

(Saidi et al. 2005; Najafian et al. 2008.) 
 مشخصات والد روشن و سوپرهد  -1جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ها  بافت خاک منطقه مورد آزمایش، کلیه ژنوتیپ با توجه به همگنی  

های کامل تصادفی با سه تکرار تحت شرایط در قالب طرح بلوک 

نرمال در مزرعه تحقیقاتی دانشگاه آزاد اسلامی واحد یادگار امام 

کلیه ژنوتیپ شخمینی )ره( شهرری کشت   کاشت  د.  تاریخ  ها در 

 د. شمتداول منطقه )دهه اول آبان ماه( کشت  

  30هر کرت شامل دوردیف با طول یک متر و فاصله ی بین ردیف  

متر در نظر گرفته شد. آبیاری در این روش به صورت آبیاری سانتی

furrow    انجام شد. قبل از کاشت آبیاری صورت پذیرفت. آبیاری

در کلیه مراحل رشد مطابق روال منطقه صورت پذیرفت. در مرحله 

داده اجزایبلوغ  و  زراعی    های عملکرد  برخی صفات  عملکرد و 

 گیری شدند:شرح زیر اندازههب

  1000، وزن  (Gnu)  ، تعداد دانه در سنبله(Yld, t/ha)  عملکرد دانه

، تعداد (Sw, g)  ، وزن سنبله (Sl, cm)  ، طول سنبله (Tgw, g)  دانه

گیری جهت  نمونه  (.Ht, cm)  ، ارتفاع بوته(Spn)  سنبلچه در سنبله

صفات به جز عملکرد دانه و عملکرد بیولوژیک از  گیری کلیه  اندازه

بوته تصادفی از هر کرت صورت پذیرفت. برای   15طریق انتخاب 

  دو صفت عملکرد دانه و عملکرد بیولوژیک، کل کرت برداشت شد. 

  23نشانگر دارت و    428  شامل  ایجهت تهیه نقشه ژنتیکی از نقشه

تهیه شده    (2015که قبلا توسط آزادی و همکاران )  SSRنشانگر  

 (. Azadi et al. 2015) دش، استفاده  بود

.  انجام گرفت    Minitab v.14صفات با نرم افزار  بودن   آزمون نرمال

اطلاعات فنوتیپی با استفاده از میانگین هر یک از صفات در محیط  

تجزیه واریانس    .محاسبه شد  SAS v6.12کاشت، توسط نرم افزار  

 صورت پذیرفت.  SAS v6.12نیز با کمک نرم افزار  

یادداشت  از  صفت  پس  هر  میانگین  از  صفات،  تمام  از  برداری 

(Quarrie et al. 2005; Cuthbert et al. 2008  آنالیز   QTL( برای 

 QTL Cartographerوسیله برنامه  هب  هاQTLیابی  استفاده شد. مکان

v. 2.5  (Wang et al. 2011  )  یابی فاصله ای مرکبمکانو بر اساس  

(CIM)  حداقل فاصله پویش    انجام گرفت.)مدل استاندارد(    6، مدل

پنجره    سانتی مورگان  1 نظر گرفته    سانتی مورگان  10و سایز  در 

شناسائی  شد.   آزمون    LOD  آستانهسطح  ها  QTLبرای  از 

Permutation     تکرار  1000با  Churchill and Doerge)  مرتبه 

و    (Azadi et al. 2015)  استفاده شد  %5داری  ( و سطح معنی 1994

ها توجیه شد، محاسبه QTLاز  یک  واریانس فنوتیپی که توسط هر  

  مورگان و کمتر معمولاً   یسانت  20  با فاصله  یهاQTLد. از آنجا که  ش

  شوند یم  دهید  QTL  کی عنوان  هب   پ ی ژنوت  500  ریز   یهات یدر جمع

(Tanksley 1993فاصله ب ،)کروموزوم که    کی  یبر رو   کیدو پ  ن ی

مورگان   یسانت  20شوند  یمجزا در نظر گرفته م  QTLعنوان دو  هب

برای   (.Ungerer et al. 2002; Ravi et al. 2011)  در نظر گرفته شد

( منسوب به لندر و Lod drop-offتعیین فاصله اطمینان از روش )

برای هر یک از صفات   QTLتجزیه  .( استفاده شد1989) بوتستین 

 2والد سوپرهد والد روشن  خصوصیت 

 CIMMYT انتخابی از توده های بومی اصفهان منشا 

 پاکوتاه بسیار بلند  ارتفاع 

 بینابین  بینابین  تیپ رشدی 

 بلند  بسیارکوتاه  طول ریشک یا تیغک 

 مقاوم  مقاوم  مقاوم به ریزش 

 بسیار بلند  متوسط  طول سنبله 

 کم متوسط  تراکم سنبله 

 نیمه زودرس  نیمه زودرس  تاریخ رسیدگی 

 حساس به شوری و خشکی  متحمل به شوری و خشکی  تحمل به تنش های محیطی 
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منظور پیوستگی  انجام شد. به  طور جداگانههبها  در هر یک از محیط

های صفات مختلف با QTLها و یا وجود اثر پلیوتروپی، QTLبین 

مقایسه   به  دند.شیکدیگر  متقابل  همچنین  اثرات  شناسایی  منظور 

QTL × QTL   ( ژنی  مکان  دو  با  Two Locus Analysisآنالیز   )

 p=0.05انجام شد. و    QTLNETWORK    2.0 افزارده از نرماستفا

در نظر گرفته    QTLعنوان آستانه شناسایی اثرات اصلی و متقابل  هب

 شد. 

 

های کامل تصادفی با سه تکرار  ها در قالب طرح بلوک کلیه ژنوتیپ 

تحت شرایط نرمال در مزرعه تحقیقاتی دانشگاه آزاد اسلامی واحد 

د. برخی از محققین از طرح  شیادگار امام خمینی ره شهرری کشت  

لاینبلوک  جمعیت  ارزیابی  برای  تصادفی  کامل  اینبرد  های  های 

کرده استفاده  مزرعه  در  )نوترکیب   .Crespo-Herrera et alاند 

2017; Goel et al. 2019; Karikari et al. 2019; Liu et al. 2019 .)  

های آماری و جدول تجزیه واریانس برای صفات بررسی شاخص

جدول   در  همان  2شده  است.  مشاهده  آمده  جدول  در  که  طور 

های مختلف از نظر تمام صفات مورد بررسی شود، بین ژنوتیپ می

اشت. دو والد مورد بررسی از  تفاوت وجود د  % 1دار  در سطح معنی

طور نظر کلیه صفات ارزیابی شده با یکدیگرمتفاوت بودند. همان

شد والد سوپرهد در شرایط نرمال از نظر صفات  بینی میکه پیش

عملکرد دانه، وزن هزار دانه، تعداد دانه در سنبله، طول سنبله، وزن 

 تری داشت.  سنبله و تعداد سنبلچه در سنبله نسبت به والد روشن بر

 
 ها و میانگین مربعات صفات مختلف مقادیر میانگین والدین و ژنوتیپ -2جدول 

RILs 
           Parental means Traits 

Range MSRILs 
Mean Roshan SuperHead#2   

93/0 - 15 /7  1069/48** 80/3  1/3  02/5  Ylda (t/ha) 

8/8 - 8/54  206/3** 6/34  7/45  4/50  
Gnu 

21/19 - 13/66  89/34** 48/46  5/46  5/53  
Tgw (g) 

8/0 -4 400/26** 12/2  4/2  4 Sw (g) 

2/7 - 8/18  43/27** 88/10  5/12  1/18  Sl (Cm) 

2/7 - 2/22  5/27** 30/15  6/17  18 Spn 

75/58 - 5 /127  60/35** 16/94  5/124  2/68  
Ht (Cm) 

aYld  ،عملکرد دانهGnu  ،تعداد دانه در سنبلهTgw  ،وزن هزار دانه بر حسب گرمSw  ،وزن سنبله بر حسب گرمSl متر، طول سنبله بر حسب سانتیSpn   تعداد سنبلچه

 متر ارتفاع بوته سانتی Htدر سنبله، 

 

صفات    برای عملکرد دانه، اجزای عملکرد و برخی   QTL  37در کل  

شناسایی   تعداد  3)جدول  دشزراعی  این  از   .)8  QTL    برروی

برای عملکرد   11A  ،21A  ،2A  ،3A  ،7A  ،3B  ،26Bهای  کروموزوم

متغییر بود.    3/ 8تا    2/ 7از    QTLبرای این    LODشناسایی شد. مقدار  

  wPt–731282در فاصله مارکری )  QTL  ،11A-QYldدارترین  معنی

–  668205–wPt  14/ 7( در موقعیت  CM    از واریانس    % 10/ 1بود که

های شناسایی  QTL(. سایر  3)جدول  کردفنوتیپی صفت را توجیه می

کردند.  از واریانس فنوتیپی صفت را توجیه می  % 10شده کمتر از  

های برای صفت وزن هزار دانه بر روی کروموزوم  QTL  5تعداد  

21A  ،2A  ،7A  ،3B  ،12D  ،26D  قدار  شناسایی شدند. مLOD    این

QTL    6متغییر بود. تعداد    3/ 9تا    2/ 5بین  QTL    برای صفت تعداد

کروموزوم روی  بر    26Dو    11A  ،2A  ،7A  ،3B  ،12Dهای  دانه 

متغییر بود.    7/ 5تا    2/ 9بین    QTLاین    LODشناسایی شدند. مقدار  

 29/ 1در موقعیت    1QGnu.1Aبرای این صفت    QTLدارترین  معنی

cM    که می  %14/ 2بود  توجیه  را  فنوتیپی صفت  واریانس    کرد از 

 (. 3)جدول

،  4Aهای برای صفت طول سنبله بر روی کروموزوم QTL 5تعداد 

7A  ،12D  ،26B    ،15B    شناسایی شد . مقدارLOD     برای اینQTL  ها

از    %10ها کمتر از  QTLهرکدام از این  .  متغییر بود  6/ 4تا    2/ 8بین  

  QTL  5کردند. تعداد  صفت مربوطه را توجیه میواریانس فنوتیپی  

، 11A  ،2A  ،7A  ،26Bهای  برای صفت وزن سنبله بر روی کروموزوم

12D  شناسایی شدند. مقدارLOD  اینQTL  متغییر   6/ 6تا  4/ 3بین

  نتایج 
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معنی این صفت    QTLدارترین  بود.  موقعیت   1QSw.2Dبرای  در 

174cM    کرداز واریانس فنوتیپی صفت را توجیه می  %11/ 8بود که 

 (.3)جدول

های  برای صفت سنبلچه در سنبله بر روی کروموزوم  QTL  6تعداد  

5A  ،3B  ،4B  ،12D    7وD    شناسایی شدند. مقدارLOD    اینQTL  

معنی  5/ 7تا    2/ 8بین   بود.  صفت    QTLدارترین  متغییر  این  برای 

Qspn.3B    68/ 6در موقعیت  cM    از واریانس فتوتیپی   %10/ 2بود که

هم برای صفت ارتفاع بوته روی   QTLکرد. دو صفت را توجیه می

 (.3)جدول شناسایی شد 4Bو  5Aهای کروموزوم

ها یک اثر متقابل اثر متقابل شناسایی شد. از بین آن   3در کل تعداد  

ها هم دارای اثر  QTLهایی بود که هر کدام از این  QTLمربوط به  

(. این اثر متقابل  4)جدول  بودند  QTL  ×  QTLاصلی و هم اثر متقابل  

رخ    7Dو    4Bهای  برای صفت سنبلچه در سنبله و بین کروموزم

هایی بود که فقط اثر اپیستازی  QTLاثر متقابل دیگر مربوط به    2داد.  

بودند. اصلی  اثر  فاقد  و  صفات    داشتند  برای  متقابل  اثرات  این 

 عملکرد دانه و تعداد سنبلچه در سنبله بود. 

 QTL Cartographer v. 2.5افزار عملکرد و اجزای عملکرد توسط نرم QTLنتایج تجزیه  -3جدول

Trait QTL  موقعیت پیک فاصله نشانگری(cM) LOD آستانه LOD  مقدار 
 

R2 %  اثرات افزایشی 

Ylda 

QYld.1A1.1 wPt-668205-wPt-731282 4/14  90/2  2/3  1/10  4/0  t/ha 

QYld.1A1.2 wPt-672158-gwm357 9/58  90/2  9/2  3/3  31/0  t/ha 

QYld.1A2 wPt-6258-wPt-669484 6/0  90/2  7/2  9/2  24/0 -  t/ha 

QYld.2A wPt-2448-wPt-730613 3/19  90/2  3/3  7/3  26/0  t/ha 

QYld.3A wPt-6422-wPt-5133 1/26  90/2  9/2  1/4  34/0 -   t/ha 

QYld.7A Gwm635-wPt-4877 3/21  90/2  8/3  3/7  36/0  t/ha 

QYld.3B wPt-2559- wPt-664981 5/82  90/2  7/3  4/4  29/0 -   t/ha 

QYld.6B2 wPt-9532-wPt-1547 8/18  90/2  8/2  4/3  37/0  t/ha 

Tgw 
 

QTgw.1A2 wPt-6358-wPt-669484 4/0  93/2  1/3  2/6  6/2-  g 

QTgw.7A wPt-4877-wPt-6217 4/23  93/2  1/3  9/5  34/2  g 

QTgw.7B wPt-3723- wPt-9397 9/6  93/2  9/3  1/8  6/2-  g 

QTgw .1D wPt-9664-wPt-7437 9/16  93/2  9/2  6/4  8/2  g 

QTgw.7D wPt-664438-wPt-663984 1 93/2  3 5/3  76/1 - g 

Gnu 
 

QGnu.1A1 wPt-668205-wPt-731282 1/29  22/3  2/5  2/14  5/3  

QGnu.2A wPt-5647-wPt-4197 3/17  22/3  4/5  2/7  3/3  

QGnu.7A Gwm635-wPt-4877 3/23  22/3  9/3  7/4  2/1  

QGnu.3B wPt-4933-wPt-667746 3/5  22/3  8/3  8/3  8/1  

QGnu.2D1 wPt-5426-wPt-666857 169 22/3  5/7  1/11  3/3  

QGnu.6D2 wPt-0653-wPt-730912 2/25  22/3  9/2  2/6  3/2  

Sl 

 
 

QSl.4A wPt-8841-wPt-665260 5/78  13/3  8/2  9/3  45/0 -   cm 

QSl.7A wPt-4877-wPt-6217 4/23  13/3  4/6  2/8  68/0  cm 

QSl. 2D1 wPt-667584-wPt-671990 2/68  13/3  6/3  8/3  45/0 -  cm 

QSl.6B2 wPt-663764-wPt-7954 4/5  13/3  2/3  4/5  53/0 -   g 

QSl.5B1 wPt-5688-wPt-5851 2/31  13/3  2/4  9/8  67/0  g 

Sw 
 

QSw.1A1 wPt-672158-gwm357 9/58  19/3  3/3  5/4  18/0  g 

QSw.2A wPt-4197-wPt-9104 4/17  19/3  5 6/6  24/0  g 

QSw.7A Gwm635-wPt-4877 3/23  19/3  9/3  2/5  17/0  

QSw.6B2 wPt-9532-wPt-1547 8/18  19/3  2/3  3/4  22/0  

QSw.2D1 wPt-5426-wPt-666857 174 19/3  6 8/11  26/0  

Spn 

QSpn.5A wPt-665622-wPt-1954 8/23  91/2  3 6/4  52/0 -  

QSpn.3B Wmc505/2- wPt-672076 6/68  91/2  3 2/10  74/0  

QSpn.3B wPt-667261-wPt-666738 1/127  91/2  9/2  5/7  66/0  

 
QSpn.4B wPt-8292-wPt-4931 5/42  91/2  1/4  9/5  58/0  
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aYld  ،عملکرد دانهGnu  ،تعداد دانه در سنبلهTgw  ،وزن هزار دانه بر حسب گرمSw  ،وزن سنبله بر حسب گرمSl متر، طول سنبله بر حسب سانتیSpn   تعداد سنبلچه

 متر ارتفاع بوته بر حسب سانتی Htدر سنبله، 

 
 QTLNetworkافزار شناسایی شده توسط نرم QTL×QTLاثرات متقابل  -4جدول 

Trait QTLi  فاصله نشانگری 
موقعیت 

 (cM)پیک
QTLj  فاصله نشانگری 

موقعیت 

 (cM)پیک
AA R2 % P-Value 

Spn 4B** 
wPt-4931-wPt-0872 7/42  

7D** 
wPt-664088-wPt-667257 5/13  5143 /0  3/1  0439 /0  

Spn 
5B2

* 
wPt-7973-wPt-664114 5/11  

2D1
* 

wPt-671653-wPt-665480 4/93  5518 /0  0/4  014/0  

Yld 
3A* 

wPt-3697-wPt-6422 2/18  
5D* 

wPt-666601-wPt-665903 0 386/0 -  3/5  0004 /0  

   * QTL باشد.   شناسایی شده فقط دارای اثر متقابل اپیستازی می 

  ** QTL باشدشناسایی شده دارای هر دو اثر متقابل اپیستازی و اثر اصلی می . 

 

دانه    1000والد سوپرهد، طول سنبله، تعداد دانه در سنبله و وزن  

به   منجر  نهایت  در  که  کرد  تولید  روشن  والد  به  نسبت  بیشتری 

ها  بودن تفاوت بین ژنوتیپ افزایش عملکرد این والد شد. معنی دار  

)جمعیت مورد بررسی( از نظر کلیه صفات بررسی شده و وجود 

  QTLتفکیک متجاوز در این صفات، یکی از اصول مهم در تجزیه 

مکانمی برای  شده  حاصل  جمعیت  از  توان  می  لذا  یابی باشد. 

QTL .های عملکرد و اجزای عملکرد استفاده کرد 

را به خود اختصاص   QTL  8و    11،  18ترتیب  به  Dو    A  ،Bژنوم  

از QTL  4با    B3و کروموزوم    QTL  6با    A1دادند. کروموزوم    ،

کروموزوممهم بیشترین  ترین  بودند.  برروی QTLها  ها 

کمترین    Dشناسایی شده است و ژنوم    Bو  Aهای ژنوم  کروموزوم

دلیل  به    باشد. این امر احتمالاًشناسایی شده را دارا می  QTL تعداد

ژنوم   کوچک  از    Dاندازه  استفاده  با  که  گندم  لینکاژی  نقشه  در 

تهیه شده است می دارت  از  نشانگر  تحقیق حاضر  در   869باشد. 

بودند. کمترین تعداد   Dنشانگر متعلق به ژنوم    87نشانگر دارت فقط  

QTL  داده پایگاه  در  شده  ثبت   WheatQTLdb V2.0های 

(http://www.wheatqtldb.net/yield_new.php  نیز به  (  متعلق 

 (.Singh et al. 2022) باشدمی Dژنوم 

  QTLشناسایی شده، هشت    QTL  37در پژوهش حاضر از مجموع  

،  A2  ،A3(،  QTL)سه  A1های  متعلق عملکرد دانه برروی کروموزوم

A7  ،B3    وB6    داده پایگاه  اطلاعات  اساس  بر  داشتند.  قرار 

WheatQTLdb V2.0  مجموع از   ،27518QTL    ،اصلی   1321اثر 

metaQTL    اثرمتقابل    202وQTL    گونه مختلف    8ثبت شده برای

گندم برای صفات عملکرد، اجزای عملکرد و خصوصیات مختلف 

زراعی و مورفوفیزیولوژیکی تحت شرایط محیطی مختلف، تعداد 

25422  QTL    ،1236اثر اصلی  metaQTL    اثرمتقابل    162وQTL ،

 QTL(. از این تعداد  Singh et al. 2022)  باشدمتعلق به گندم نان می

متعلق به   QTL  527(، تعداد  25422اثر اصلی در گندم نان )یعنی  

می دانه  این  عملکرد  از  برخی  اگرچه  است QTLباشد.  ممکن  ها 

های شناسایی شده برای این  QTLتکراری باشند، اما تعداد بالای  

اجزای   عملکرد،  بودن  ژنیک  پلی  بیانگر  صفات  سایر  و  صفت 

دلیل ماهیت باشد. همچنین بهعملکرد و صفات اندازه گیری شده می

پیچیده و کمی این صفت، دخالت تعداد زیادی ژن در کنترل آن، 

روی آن، وجود اثرات متقابل متعدد، بک گراند تاثیر زیاد محیط بر  

تعداد   و  نوع  تولید جمعیت،  برای  تلاقی  والدین  متفاوت  ژنتیکی 

مکان جمعیت  بافراد  نشانگرهای  تراکم  و  رفته  رفته، هیابی  کار 

های جدید وجود خواهد داشت. در QTLهمچنان امکان شناسایی  

حاضر   عمل  QTLتحقیق  برای  دیگری  مهم  بسیار  و  کرد جدید 

(11.QYld.1A( در فاصله )668205-wPt    731282و-wPt برروی )

لینکاژی   که    11Aگروه  شد،  واریانس   10/ 1شناسایی  از  درصد 

می توجیه  را  صفت  حدود  3)جدول  کردفنوتیپی  تنها  از    % 10(. 

QSpn.2D1 wPt-668239-wPt-5426 7/163  91/2  8/4  9/6  64/0  

QSpn.7D wPt-663749- wPt-664088 2/13  91/2  7/5  7/8  41/1 -  

Ht 

QHt.5A wPt-8226-wPt-665622 8/2  48/2  3 1/5  5/3  cm 

QHt.4B wPt-8292-wPt-4931 3/42  48/2  7/4  4/9  6/4  cm 

  بحث
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QTL دانه در سایت  WheatQTLdbهای ثبت شده برای عملکرد 

V2.0    این   رصد بودند. مجدداًد  20دارای واریانس فنوتیپی بیشتر از

امر نشان دهنده پلی ژنیک بودن این صفت و اهمیت بالای شناسایی  

QTLدر    2014و همکاران در سال    مافوسا باشد.های بزرگ اثر می

جمعیت   نان    RILsبررسی  گندم  دولاین  تلاقی  از  حاصل 

Drysdale/Gladius    چهار مزرعه،  شرایط  برروی    QTLدر 

برای صفت عملکرد دانه یافتند   3Aو    2A 1,2B2, 2Bهای  کروموزوم

به مارکرکه  با  و   cfd36    ،PpD1-B1    ،wPt-3132های  ترتیب 

barc324    این همچنین  داشتند.  بهQTLلینکاژ  در  ها  ترتیب 

برروی   229و    220،100،163های  موقعیت  مورگانی  سانتی 

 (.2014et al.  Maphosa)  ندهای مربوطه قرار گرفته بودکروموزوم

های شناسایی شده  QTLدلیل تفاوت در نوع نشانگرها، مقایسه ی  هب

باشد. با وجود این از بین تحقیق حاضر و تحقیقات قبلی مشکل می

هشت   حاضر،    QTLبین  تحقیق  در  شده  های  QTLشناسایی 

21.QYld.1A    وQYld.7A   )کرمان و  )یزد  دیگر  منطقه  دو  در 

که در تحقیق حاضر نیز   (Azadi et al. 2015شناسایی شده بودند )

در همان موقیت کروموزومی مجددا شناسایی شدند که خود تاییدی  

شناسایی   صحت  میQTLبر  یک  ها  که  هنگامی  در   QTLباشد. 

یا جمعیت محیط نرمهای مختلف  یا توسط  افزارهای های مختلف 

همچنین .  باشدمینان تر میمختلف شناسایی و بیان می شود قابل اط

در تحقیق حاضر،      QYld.1A.21دارای لینکاژ با    gwm357نشانگر  

شدهQTLبا شناسایی  سنبله،  های  در  سنبلچه  تعداد  صفات  برای 

(، Chen et al. 2017)   تعداد دانه در سنبله و تعداد دانه در سنبلچه

 Wang)  دانه و وزن دانه در سنبله  1000طول پر شدن دانه، وزن  

et al. 2009  توسط محققین دیگر دارای لینکاژ بود. دلیل شناسایی ،)

QTLتواند وجود یک مکان ژنی پلیوتروپیک یا  های هم مکان می

یابی دقیق  وسیله مکانههای ژنی بسیار پیوسته باشد، این امر بمکان

بعد از تایید  (.  Ma et al. 2007; Ravi et al. 2011)  شودمشخص می

مینتایج،   نشانگر  به  این  انتخاب  جهت  آینده  تحقیقات  در  تواند 

 کمک نشانگرها مورد استفاده قرار گیرد.  

با    gwm635نشانگر   لینکاژ  دارای  تحقیق  این  در  ، QYld.7Aکه 

QGnu.7A    وQSw.7A    بود، باQTL های تعداد سنبلچه عقیم در

(، Wu et al. 2012)   (، تراکم سنبلچه در سنبلهXu et al. 2017سنبله )

 طول سنبله و اندازه بذر دارای لینکاژ بود. 

برای صفت وزن هزار دانه بر روی    QTL  5در تحقیق حاضر، تعداد  

شدند.   21A  ،2A  ،7A  ،3B  ،12D  ،26Dهای  کروموزوم شناسایی 

برای صفت وزن هزار دانه    QTLچهار  (،2014)  مافوسا و همکاران

به   4Aو  2,2D12B, 2Dهای  برروی کروموزوم با  یافتند که  ترتیب 

لینکاژ   wPt-023و    PpD1-B1و    PpD1-D1و    barc11مارکرهای  

 (Maphosa et al. 2014) داشتند.

به خاطر وجود انواع اثرات متقابل )افزایشی × افزایشی، غالبیت × 

ی × افزایشی× محیط و .....( درک غالبیت، افزایشی × محیط، افزایش 

منظور درک بهتر کنترل  باشد. لذا بهاثرات متقابل اپیستازی مشکل می

ها  QTLژنتیکی صفات کمی، شناسایی اثرات متقابل اپیستازی بین  

  QTLدار  اثر متقابل معنی  3باشد. در این تحقیق  لازم و ضروری می

  ×QTL    شناسایی شد. نکته جالب اینکه اکثر اثرات متقابل شناسایی

دار بودند و همچنین برای عملکرد دانه شده فاقد اثرات اصلی معنی

داری شناسایی شد. بر اساس جستجو در پایگاه  ییک اثر متقابل معن

  QTL    ×QTLدار  اثر متقابل معنی  7، تنها  WheatQTLdb V2.0  داده

شده است. این امر میتواند ناشی از دو دلیل  برای عملکرد دانه ثبت  

را   آنالیز  این  تحقیقات خود  در  کمتری  محققان  اینکه  یکی  باشد 

دلیل ماهیت آنالیز در صورت انجام آن،  اند و دوم اینکه به انجام داده 

های شناسایی  QTLدست آمده است. تمام هدار کمتری بنتایج معنی

جدید بوده و تاکنون شناسایی    شده دارای اثر متقابل در این تحقیق

نتایج   سنبله،  در  سنبلچه  تعداد  صفت  خصوص  در  بودند.  نشده 

نشان داد که   QTL Networkافزار  تجزیه اثرات متقابل توسط نرم

QTL    کروموزوم روی  بر  نشانگری    7Dشناسایی شده  فاصله  در 

(667257-wPt-664088-wPt  با متقابل  اثرات  دارای   )QTL 

کر روی  بر  این  4بود )جدول    4Bهای  وموزومموجود   .)QTL  ها

  دارای اثرات اصلی برای صفت تعداد سنبلچه در سنبله نیز بودند 

 (.3)جدول 

 گیری کلی نتیجه 

کننده صفاتی های ژنی کنترلتحقیقات در خصوص دستیابی به مکان

از قبیل عملکرد و اجزای آن در گیاهان مختلف از اهمیت بالایی 

دلیل ماهیت کمی این صفات همچنان نیز ادامه  هبرخوردار بوده و ب

شناسایی   عملکرد    QTLدارد.  برای  دیگری  مهم  و  جدید 

(11.QYld.1A  لینکاژی گروه  برروی   )11A    که از    10/ 1،  درصد 

می توجیه  را  صفت  فنوتیپی  ت،  کردواریانس  از  توسط أبعد  یید 
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با    توانند جهت اصلاح عملکردیابی دقیق میهایی نظیر مکانتکنیک

تکنیک از  و  استفاده  نشانگر  کمک  به  انتخاب  نظیر  سایر  هایی 
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