
 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــو همکاران  دغاغلهرباب  ۴۷۴

   ۱۳۹۷، تابستان ۳، شماره ۹دوره                                                                                                                                                                                                   مدرس تیدانشگاه ترب یفناور ستیز

 کیکننده صفات مورفولوژ کنترل یها ژن یابی مکان
ارقام  یجو حاصل از تلاق F3 یها در زاده

  ریکو×چریب
  

  MSc دغاغله رباب 
  رانیا کاووس، گنبد کاووس، گنبد دانشگاه ،یکشاورز دانشکده ،یاهیگ داتیتول گروه

  PhD *حسین صبوری

   رانیا کاووس، گنبد کاووس، گنبد دانشگاه ،یکشاورز دانشکده ،یاهیگ داتیتول گروه
  PhD مقدم ینیحس نیس

  رانیا کاووس، گنبد کاووس، گنبد دانشگاه ،یکشاورز دانشکده ،یاهیگ داتیتول گروه
  PhD یجرجان یسیع

  رانیا کاووس، گنبد کاووس، گنبد دانشگاه ه،یپا علوم دانشکده ،یشناس ستیز گروه
  PhD یفلاح یعل نیحس

 قاتیمازندران، سازمان تحق یعیو منابع طب یو آموزش کشاورز قاتیمرکز تحق
  رانیا ،یسار ،یکشاورز جیآموزش و ترو

  
  چکيده

صفات مورفولوژیک  کننده های کمّی کنترل ژندستاورد مهم تجزیه اهداف:  (QTL)،  .هدف این پژوهش، تسهیل مطالعه توارث صفات مندلی ساده است
 از حاصل جو F3 یها زاده در کیمورفولوژ صفات کننده کنترل یها ژن یابی مکان
  بود. ریکو×چریب ارقام یتلاق

خانواده  QTL ،۱۰۳شناسایی  منظور بهدر پژوهش تجربی حاضر  ها: مواد و روش
های کامل  کویر در قالب طرح بلوک×جو حاصل از تلاقی ارقام بیچر F3نسل 

، زده جوانهدر سه تکرار کشت شد. تعداد بذر  ۱۳۹۳-۹۴تصادفی در سال زراعی 
طول دوره پُرشدن دانه، ارتفاع بوته، طول پدانکل، وزن دانه و شاخص برداشت 

تهیه  ISSR و SSR ،iPBS ،IRAPارزیابی شدند. نقشه پیوستگی با نشانگرهای 
یابی  با مکان QTLشناسایی شدند و تجزیه  QGENE 4.0 افزار نرم باها QTLشد. 
  مرکب انجام شد. ای فاصله
% واریانس فنوتیپ ۶/۸، ۰۰۷/۲ نمره لودشده با  های شناساییQTL ها: یافته

% واریانس فنوتیپ طول دوره پُرشدن دانه؛ ۵/۹، ۲۲/۲نمره ؛ زده جوانهتعداد بذر 
% واریانس صفت طول ۳/۹، ۱۹/۲نمره % واریانس ارتفاع بوته؛ ۱۶/۱، ۷۴/۲نمره 

 ۱۶/۲و  ۳۸/۲، ۳۸/۲ نمره% واریانس وزن دانه و ۷/۸، ۰۴/۲نمره پدانکل؛ 
  % واریانس شاخص برداشت را توجیه نمودند.۲/۹و  ۱/۱۰، ۱/۱۰ترتیب  به

و  ۶م روی کروموزو QTL، یک زده جوانهبرای صفات تعداد بذر  گیری: نتیجه
روی کروموزوم  QTL، طول دوره پُرشدن دانه، یک ISSR38-4پیوسته به نشانگر 

، برای ارتفاع بوته، یک iPBS2076-6-iPBS2085-1در فاصله نشانگری  ۷ QTL  در فاصله نشانگری  ۲روی کروموزومiPBS2083-3-HVBKASI برای ،
، برای ISSR38-4و پیوسته به نشانگر  ۶روی کروموزوم  QTLطول پدانکل، یک 

-iPBS2075در فاصله نشانگری  ۳واقع بر کروموزوم  QTLدانه، یک  صفت وزن 5-ISSR38-7  ،۳و برای صفت شاخص برداشت QTL .وجود دارد  
  QTL زماهواره،یجو، ر ها: کلیدواژه
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  مقدمه

ترین غلات محسوب شده و رتبه چهارم تولید غلات  جو یکی از مهم
 نیتر یمیقد از جو. [1]در جهان را به خود اختصاص داده است

 تحمل ک،یاکولوژ عیوس یسازگار علت به که است یزراع اهانیگ
 جهان نقاط از یاریبس در طیمح با تطابق و یطیمح نامساعد طیشرا

 و هستند دیپلوئید عموماً  یزراع یجوها هیکلو  [2]شود یم کشت
 کی اهیگ نیا نیهمچن .[3] است x=۷ آنها یکروموزوم هیپا عدد
 دیپلوئید زیرا است، یولوژیزیف و یکیژنت مطالعات یبرا مهم مدل
- ۸( بزرگ نسبتاً  و (2n=2x=14) کم یها مکروموزو تعداد با
 همچنین. دارد یکوتاه نسبتاً  یزندگ دورهو  است) کرومتریم۶

 یمارکرها براساس آن شده حیتشر کاملاً  یکیژنت یها هنقش

  .[4] دارد وجود کیمورفولوژ و کیتولوژیس ،ینیپروتئ ،یمولکول
 صفات اصلاح یبرا یارزشمند یابزارها یمولکول ینشانگرها امروزه

. رود یم شمار به نباتات اصلاح کیکلاس یها شرو لیتکم در یکمّ 
 یکیژنت عوامل با وستهیپ ینشانگرها بتوان کهی صورت در

 در نشیگز امکان داد، صیتشخ را یکمّ  صفات کننده کنترل
 آییکار و شود می عیتسر و لیتسه کیتفک حال در یها لنس
. [5] ابدی یم شیافزا نشیگز از حاصل یکیژنت شرفتیپ و نشیگز
 بروز یخاص پیفنوت که یژنوم ینواح با است ممکن نشانگرها نیا
 به نسبت یمولکول ینشانگرها. نباشند ای باشند وستهیپ دهند، یم

 نیا. هستند تیمز نیچند یدارا یمیقد پیفنوت یها روش
 رشد، مرحله از نظر صرف ها بافت همه در و دارندیپا اغلب نشانگرها

 کی. هستند صیتشخ قابل سلول یدفاع حالت ای توسعه ز،یتما
 از قبیل ییها تیمز یدارا دیبا آل هدیا یمولکول نشانگر
 داشته ژنوم در یکسانی نسبتاً  عیتوز بودن داشته باشد، یچندشکل
 مستقل ینشانگرها دهد، نشان قیدق طور به را یکیژنت تفاوت باشد،
 از کم مقدار به باشد، ارزان و عیسر ساده، کند، دیتول اعتماد قابل و

 یخاص پیفنوت صفات با باشد، داشته ازین DNA و بافت نمونه
. باشد نداشته ازین میزارگان ژنوم از هیاول اطلاعات بهو  باشد وستهیپ

 یها یژگیو داشتن واسطه به یمولکول یابیارز مختلف یها روش
 مکان ،یچندشکل زانیم ژنوم، در یفراوان مانند مهم

 از نهیهز و ازین مورد یها کیتکن ،یریتکرارپذ بودن، یاختصاص
ترین هدف از  این، عمده وجود با .[6]شوند یم کیتفک گریهمد

است.  (MAS)کاربرد نشانگرهای مولکولی، گزینش به کمک نشانگر 
اصلاح به کمک نشانگر، فرصت مناسبی برای بهبود کارآیی انتخاب 

و  دینما یمفراهم  مورد نظرهای مطلوب از حیث صفت  ژنوتیپ
بخشیدن و گزینش دقیق در اصلاح  راهکاری بالقوه برای سرعت

نباتات مولکولی و بیوتکنولوژی کشاورزی است. لازمه اصلاح به 
های پیوستگی نشانگرهای مولکولی برای  کمک نشانگر، تهیه نقشه

یابی ژنوم  های مختلف ژنتیکی است. تهیه نقشه و توالی جمعیت
سازی  تنظیم، بیان و همسانه گیاهان، کمک بزرگی به درک عمل،

 توان یم را شده ییشناسا یهاQTL امروز به تا. [7]کند ها نیز می ژن
 یهاQTL و (M-QTL) بزرگ اثرات با یهاQTL یاصل نوع دو به
 ،QTL نوع دو زیتما .نمود یبند هطبق (E-QTL) کیستاتیاپ

. [8]است یکمّ  صفات تفاوت یکیژنت اساس از ما درک به وابسته
تحت تاثیر عواملی همانند میزان  QTLیابی  روش مکان دقت

چندشکلی بین دو والد، اندازه جمعیت، توزیع کیاسما در ژنوم و 
  .[9]گیرد گیری فنوتیپ قرار می اندازه
کننده صفات کمّی ارگانیک در جو  های کنترل یابی ژن منظور مکان به

و جمعیت  (SNP)ی دینوکلئوت تک با استفاده از نشانگر چندشکلی
 پژوهشی Huaai 11×Huadamai 6حاصل از تلاقی دو رقم 

 ۱۸۹۴انجام شده است که در آن نقشه پیوستگی ژنتیکی حاوی 
 ،(SSR) ساده یتکرار یها یتوال نشانگر ۶۸و  SNPنشانگر 

مورگان از نقشه را پوشش داد. در تجزیه و تحلیل  سانتی۸/۱۳۷۵
در مجموع  (CIM)ای مرکب  یابی فاصله مکان محیط با استفاده از

۲۲۱ QTL ۲۰۰۹-۲۰۱۳( مربوط به ده صفت در پنج سال متوالی (
، ۵۰ترتیب  شده در هر سال به های شناسایی QTLشناسایی شد. 

طور کلی روی  شده به های شناسایی QTLعدد بود.  ۴۱و  ۴۱، ۴۱، ۴۸
 یهاQTL انیم ازقرار گرفتند.  7Hو  4H، 2Hهای  کروموزوم
 بیترت به QTL ۱۵ و ۸ ،۱۱ ،۵ ،۱۴ ،۴ ،۵ ،۱۵ ،۱۶ ،۱۸ شده ییشناسا
 ،یاصل سنبله در سنبلچه تعداد ،یاصل سنبله طول صفات یبرا

 وزن بوته، هر در سنبلچه تعداد بوته، در سنبله تعداد سنبله، تراکم
 بوته در دانه وزن سنبله، در دانه تعداد بوته، در دانه تعداد دانه، هزار
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Mapping Genes Controlling Morphological Traits in F3 
Families Caused by Becher×Kavir Cross in Barley

[1] A simple sequence repeat-based linkage ... [2] Principles of field crop ... [3] Phylogenetic 
analysis of Hordeum marinum ... [4] Mapping quantitative trait loci (QTLs) for seedling ... [5] 
Marker-assisted selection as strategy for increasing ... [6] Assessing plant genetic diversity by 
molecular ... [7] Plant comparative genetics ... [8] Mapping: A few key ... [9] Molecular mapping 
of novel genes controlling Fusarium head blight resistance and deoxynivalenol accumulation 
... [10] QTL underlying some agronomic traits in barley detected by ... [11] Quantitative trait 
locus effects and environmental interaction in a sample of North American) ... [12] The search 
for QTL in barley (Hordeum vulgare L.) using a new ... [13] Localising QTLs for leaf rust 
resistance and agronomic traits ... [14] Genetic mapping of quantitative trait loci controlling 
of leaf traits related to drought tolerance in the ... [15] Molecular detection of QTL controlling 
plant height components in a doubled haploid ... [16] QTL analysis for phenologic traits in 
doubled haploid population of ... [17] Model fitting and model testing in the method of joint 
mapping ... [18] Precision mapping of quantitative ... [19] Ribosomal DNA spacer-length 
polymorphisms in barley: Mendelian inheritance, chromosomal ... [20] Overview of QTL 
mapping software and introduction to Map  ...  [21] Identification and verification of QTLs for 
agronomic ...  [22] Inheritance and QTL mapping of agronomical traits in ... [23] QTL analysis 
of morphologic traits in doubled haploid ... [24] A new QTL for plant height in barley 
(Hordeum vulgare L.) showing no negative effects ... [25] Identification and molecular 
mapping of a dwarfing gene in barley (Hordeam vulgare L.) and its correlation with  ...  [26] 
QTL analysis of forage quantity and quality-related  ...  [27] Mapping QTLs for morphological 
traits in ...  [28] Localization of QTLs conferring lodging resistance in ...  [29] Mapping QTL 
controlling yield and yield components in a spring barley  ...  [30] QTL mapping of yield and 
yield components in ... [31] Identification of microsatellite markers linked with  ... [32] QTL 
analysis of some phenological and morphological traits in Babax ...

Aims The important achievement of genetic analysis of Quantitative trait locus (QTLs) is to 
facilitate the investigation of the inheritance of simple Mendelian traits. The aim of this study 
was mapping genes controlling morphological traits in F3 Families caused by Becher×Kavir 
cross in barley.
Materials & Methods In the present experimental research, in order to map QTLs, 103 F3 
families caused by Becher×Kavir cross were cultivated in a randomized complete block design 
with 3 replications during 2014-2015. Number of germinated seeds, during the grain filling 
period, plant height, peduncle length, seed weight, and harvest index were evaluated. Linkage 
map was prepared, using SSR, iPBS, IRAP, and ISSR marker. QTLs were identified by QGENE 4.0 
software and QTL analysis was performed by composite interval mapping.
Findings The identified QTLs justified with load score of 2.007, 8.6% of variance of phenotype 
germinated seed number, score of 22.2, 9.5% variance of phenotype grain filling period, score 
of 2.74, 1.16% of variance of plant height, score of 2.19, 9.3% of the variance of the peduncle 
length, the score of 2.04, 8.7% of variance of the seed weight, and with the scores of 2.38, 2.38, 
and 2.16 justified 10.1, 10.1, and 9.2% of the variance of the harvest index, respectively.
Conclusion There are one QTL on chromosome 6 and ISSR38-4 closely marker for number of 
germinated seeds, one QTL on chromosome 7 in iPBS2076-6-iPBS2085-1 distance of marker for 
during the grain filling period, one QTL on chromosome 2 in iPBS2083-3-HVBKASI distance of 
marker for plant height, one QTL on chromosome 6 and ISSR38-4 closely marker for peduncle 
length, one QTL on chromosome 3 in iPBS2075-5-ISSR38-7 distance of marker for seed weight, 
and 3 QTLs for harvest index, respectively.
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. در [10]ه استشد ییشناسا سال پنج در سنبله در دانه وزن و
 صفاتکننده   های ژنی کنترل منظور تعیین اثر مکان پژوهشی به

صفت زراعی را در جمعیت حاصل از تلاقی ارقام مورکس  ۸ی، کمّ 
در استپتو در محیط بدون آبیاری (تحمل به خشکی) مورد بررسی 

مربوط به عملکرد  های QTLهای اطمینان  اند که فاصله قرار داده
. در [11]دانه، ارتفاع بوته و خوابیدگی گیاه بر هم منطبق بودند

هاپلوئید مضاعف حاصل  ینلا ۹۹ نسل دوم دیگری که رویمطالعه 
 ۱۵۰، از ه استانجام گرفت Angora×W704/137 ارقام از تلاقی
نشانگر  ۱۵، (AFLP) رشدهیتکث قطعات طول یچندشکل نشانگر
نشانگر مورفولوژیک استفاده و در نهایت  ۶میکروساتلیت و ی جو
۸۱ QTL به این  ه است.شده مشخص شد برای صفات مطالعه

دار  معنی QTLیک  ،صفات) %۶۳اکثر صفات ( ترتیب که برای
 %۱۵و برای ه یافت نشد QTL ،صفات %۲۳، برایهیافت شد
% ۹۶یش از ه است. بشد دار یافت معنی QTL دو یا سه، صفات QTL 7( م جووتنها در سه کروموز دار معنی هایH ،6H، 3H ( قرار

برای صفت تعداد  6Hو  3Hهای  کروموزوم روی QTL سهداشتند. 
تغییرات فنوتیپ را توجیه  %۶/۳۰تا  ۳/۱۶ پنجه وجود داشت که

یافت شد که  7H و 6H های کروموزوم روی QTLو دو  ه استکرد
تا  ۷/۱۵خوشه نقش داشت و حدود  در کنترل صفت تعداد دانه در

. در [12]ه استصفت مذکور را توجیه کرد تغییرات فنوتیپ ۶/۱۷%
تعدادی از  (QTLs)کننده  های کنترل پژوهشی تجمع انحصاری ژن

دهی، ارتفاع و وزن دانه در  خصوصیات زراعی نظیر تاریخ سنبله
های   علت فرض وجود کلاستر را به 2Hای از کروموزوم  ناحیه

. [13]اند این صفات عنوان کرده  چندمکانی در ژنوم جو برای کنترل
صفات مورفولوژیک در یک جمعیت  برای QTLتجزیه  منظور به

لاین هاپلوئید مضاعف جو حاصل  ۱۵۸هاپلوئید جو، نقشه ژنتیکی 
و  SSRنشانگر  ۵۰وسیله  به Wi2291×Tadmorارقام از تلاقی 

آمده از  دست تهیه شده است. نتایج به AFLPنشانگر  ۹۳
همبستگی ژنتیکی بین عملکرد و صفات مورد ارزیابی نشان داده 
که رشد سریع گیاهچه، ارتفاع کوتاه، خروج بیشتر سنبله از برگ 
پرچم و تعداد بیشتر دانه در سنبله، سبب افزایش میزان تولید دانه 

سوریه) شده است.  (در شمال کشور هادیا و بردا منطقه تلدر هر دو 
 ۶، ۵، ۴، ۳های  واقع بر کروموزوم QTL ۸برای ارتفاع بوته، تعداد 

در تحقیقی برای تشخیص مولکولی  .[14]اند شناسایی شده ۷ و QTL ۱۲۲هاپلوئید جو،  جمعیت دابلاجزای ارتفاع گیاه در  های 
تلاقی بین ارقام حاصل از  DHلاین جمعیت  Huaai11×Huadamai6 یابی  ه است. روش نقشهارزیابی شد

، 6Hرا شناسایی کرده که روی کروموزوم  QTL ۲۰ای مرکب،  فاصله 5H ،3H ،2H  7وH یابی شده است. همه  نقشهQTL ۷ های 
پیدا  ۷کروموزوم  روی btwdIصفت اجزای ارتفاع گیاه، نزدیک ژن 

 ۷% تغییرات فنوتیپ ۷۳/۵۹% از QTL ،۱۹/۲۷شده است. این 
پژوهشی . در [15]به خود اختصاص داده استصفت اجزای گیاه را 

برای صفات فنولوژیک، یک جمعیت  QTLتجزیه  منظور به
اند. نقشه پیوستگی با  را ارزیابی کرده (Wi2291×TADMOR)هاپلوئید جو با والدین مقاوم در برابر خشکی  دابل

ساخته شده و برای  AFLP نشانگر ۹۳و  SSRنشانگر  ۵۰استفاده از 
 QTL ۱۱و  ۱۶اند.  را مشخص کرده QTL ۲۷لوژیک، خصوصیات فنو

مطلوب و نامطلوب مشخص شد، در حالی  نسبتاً ترتیب در محیط  به
ها در  QTLاند. اگر چه  کرده در هر دو محیط مشاهده QTL ۴که 

کروموزوم واقع هستند، اما بسیاری از آنها روی  ۷تمام 
  .[16]اند مشخص شده ۷ و ۲های  کروموزوم

نشانگری و  یابی  ژنتیکی در حال تفرق برای مکان وجود جمعیت
صفت کمّی مورد نظر، ارزیابی ژنوتیپ افراد جمعیت براساس نقشه 

های مولکولی، ارزیابی فنوتیپ صفت کمّی برای  پیوستگی نشانگر
افزارهای ویژه  های آماری و نرم تک افراد جمعیت، روش تک
ی بین نشانگر وستگیپ وهای ژنوتیپ و فنوتیپ  تجزیه داده منظور به
. دستاورد مهم [17]هستند QTLابزارهای ضروری در تجزیه ، QTLو 

تسهیل مطالعه توارث صفات مندلی ساده بوده  ،QTLتجزیه 
صفات  هایQTLترین اهداف این مطالعه شناسایی  . مهم[18]است

شده در  های شناسایی  QTLمورفولوژیک، تعیین سهم و نحوه اثر 
پذیری صفات و  ، تعیین وراثتمورد نظرتغییرات فنوتیپ صفت 
شده  یابی های مکانQTLهای والدینی برای  سهم اثر افزایشی آلل
ها برای بهبود  شناسایی این ژن های جو بود.  در تعدادی از خانواده

رسد. بنا بر مطالب ذکرشده،  هر چه بیشتر عملکرد ضروری به نظر می
 صفات کننده کنترل یها ژن یابی مکاندف پژوهش حاضر، ه

 ریکو×چریب ارقام یتلاق از حاصل جو F3 یها زاده در کیمورفولوژ
  بود.

  
  ها مواد و روش

های برگی تازه  از نمونه DNAدر پژوهش تجربی حاضر برای تهیه 
ژنومی به روش  DNAاستفاده شد. استخراج  جو
در  [19]افتهیرییتغ (CTAB) دیبروم ومیآمون لیمت یتر لیست

  .تعیین شد% ۱آگارز  شده با کمک ژل استخراج DNA کیفیتو  کمیت .انجام شد کاووس گنبدآزمایشگاه ژنتیک دانشگاه 
 کمدت ی به ۱۳۹۳- ۹۴آزمایش در سال زراعی  های فنوتیپ: ارزیابی
 گنبدکاووسزراعی در مزرعه آموزشی و پژوهشی دانشگاه  فصل

دقیقه ۱۲درجه و ۵۵کیلومتری شمال شرق گرگان و در ۱۰۰واقع در 
 ۱۰۳دقیقه عرض شمالی انجام شد. بذور ۱۶درجه و ۳۷طول شرقی و 
همراه والدین  کویر به×حاصل از تلاقی ارقام بیچر F3خانواده نسل 
های کامل تصادفی در سه تکرار و فاصله بین  در قالب بلوک

، زده جوانهد. صفات تعداد بذر متری کشت ش سانتی۲۰های  ردیف
طول دوره پُرشدن دانه، ارتفاع بوته، طول پدانکل، وزن دانه و 

  فرد از هر خانواده ارزیابی شد. ۲۰شاخص برداشت روی 
از طریق آزمون چولگی و SPSS 23افزار  ها با نرم تحلیل داده

صفات های مربوط به  بودن توزیع داده کشیدگی برای بررسی نرمال
 ای یابی فاصله ، مکانQTLشناسایی شدند. روش آماری تجزیه  QGENE 4.0 افزار نرماستفاده از  باها QTLوژیک صورت گرفت. مورفول

 مرکـب در ای فاصـله یابی مکانروش  که نیابا توجه به  مرکب بود.
 یـابی مکان نـشانگری و هـای تجزیــه تـک بـا روش مقایـسه
آزمـون بـسیار بـالایی برخوردار  قدرت یی وآاز کـار ســاده ای فاصـله
 در تجزیه پیوستگی و CIMحاصل از روش از نتایج  ،است
مورد مطالعه استفاده کننده خصوصیات  کنترل های QTLیابی  مکان

 عنوان به ،بود (LOD)لود  بالاترین مقدار ای که واجد شد. نقطه
نمره شناسایی و از آستانه  ،QTLوجود  ناحیه با بیشترین احتمال

 ها استفاده شد. سپس جایگاهQTLبرای شناسایی  ۲لود برابر با 
مورگان  سانتی حسب نسبت به نشانگرهای طرفین برها QTLدقیق 

. برای تهیه نقشه پیوستگی ابتدا چندشکلی والدین ندتعیین شد
برای نشانگرهای مورد استفاده بررسی شد. در نهایت با حذف 

نشانگرهای انفرادی غیرپیوسته و  شکلی تفرق، نشانگرهای دارای کج
، SSRآلل  ۷آلل شامل ( SSR ،۷۳های کوچک فاقد نشانگر  گروه
 ریتکث در یچندشکلآلل  ۸، (IPBS) ترانسپوزون شانگرآلل ن ۵۲
ای  آلل نشانگرهای ریزماهواره ۶و  (IRAP) ها نرتروترانسپوز نیب
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(ISSR)  واضح داشتند و از لحاظ آماری با تفرق  کاملاً که نواربندی
 ۷این تعداد نشانگر در مندلی مطابقت داشتند، وارد نقشه شدند که 

های جو) قرار گرفتند. نقشه  گروه پیوستگی (معادل تعداد کروموزوم
 Map ManagerQTL 17 [20]افزار  پیوستگی با استفاده از نرم
وسیله  به (PCR)ای پلیمراز آغازگرها  تهیه شد. واکنش زنجیره

چاهکی ۹۶ ؛ ایالات متحده) وiCycler )BIORADترموسایکر مدل 
  ).۱اجرا شد (شکل 

  

  
  شده های آگارز بارگذاری تصویر یکی از ژل) ۱شکل 

  
از طریق آزمون  ها یهمبستگ محاسبه یبرا SPSS 23 افزار منر از

 نیانگیم سهیمقا و طرفه یک انسیوار حلیلت و همبستگی پیرسون
 یآمار روششد.  استفاده SAS 9.2 افزار منر از با آزمون توکی

 هاQTL یگذار نام. بود مرکب یا فاصله یابی مکان QTL هیتجز
 صفت یاختصار علامت سپس ،q حرف ابتدا بدین صورت بود که

 شماره از رهیت خط کی کمک به و شد نوشته بزرگ حروف صورت به
 در. شد جدا ،بود شده ییشناسا آن یرو QTL که یکروموزوم

 .شد استفاده خانواده هر نیانگیم از صفت هر یبرا QTL هیتجز
  

  ها یافته
به دست آمد  ۵۸/۲۳۲±۱۵/۵۹ زده با میانگین تعداد بذر جوانه

به صفت طول  کمترین ضریب تغییرات فنوتیپ مربوط .)۱(جدول 

وزن دانه ) و بالاترین مقدار مربوط به ۸۴/۳دوره پُرشدن دانه (
مقایسه والدین از نظر صفات مورد بررسی، در صفات در  ) بود.۴۰/۱۱(

طول دوره پُرشدن دانه، ارتفاع بوته، طول پدانکل، وزن دانه و 
، زده جوانهشاخص برداشت، مقدار والد کویر و در صفت تعداد بذر 

  ).۲جدول ( مقدار والد بیچر بیشتر بود
ها  دار نبود و تجزیه داده معنی تفاوت بین تکرارها برای کلیه صفات

 زده جوانهبه شکل کاملاً تصادفی انجام شد. صفات تعداد بذر 
)۶۱/۳۷=F ۰۰۰۱/۰؛p<) ۷۴/۶)، طول دوره پُرشدن دانه=F ؛

۰۰۰۱/۰p<) طول پدانکل ،(۳۴/۲=F ۰۰۰۱/۰؛p<) ۱۴/۶)، وزن دانه=F ؛
۰۰۰۱/۰p<) ۰۲/۱۶) و شاخص برداشت=F ۰۰۰۱/۰؛p< (بودند،  دار یمعن

؛ F=۶۱/۳۷دار نبود ( معنی ها  اما صفت ارتفاع بوته بین خانواده
۰۶۲/۰p> .(  
 نظر از ریکو×چریب ارقام یتلاق از حاصل F3 های هخانواد سهیمقادر 

 زده جوانهترتیب برای تعداد بذر  ، بیشترین و کمترین مقدار بهصفات
، طول دوره پُرشدن دانه مربوط به ۱و رقم  چریبمربوط به 
و رقم بیچر،  ۵۰  ، ارتفاع بوته مربوط به خانواده۷۱و  ۴۴های  خانواده

، طول پدانکل مربوط به ۱۲و  ۸۴های  وزن دانه مربوط به خانواده
 ۲۶ی  ها و شاخص برداشت مربوط به خانواده ۸۷و  ۳۳های   خانواده

  ).۴و  ۳های  جدول( بود ۳و 
  

  ریکو×چریب ارقام یتلاق از حاصل جو F3 های هخانواد یرو شده گیری هانداز مورفولوژیک صفات نتایج حاصل از )۱ جدول
  واریانس بیشینه - کمینه  میانگین آماری  صفات

 ۵۱/۳۴۹۹ ۰۰/۷۰-۵۰/۳۷۲ ۵۸/۲۳۲±۱۵/۵۹  (تعداد) زده جوانهتعداد بذر 
  ۵۲/۳  ۵۰/۲۵- ۶۷/۳۶  ۶۱/۳۲±۸۷/۱  (روز)طول دوره پُرشدن دانه 

  ۳۱/۱۵ ۶۷/۸۶- ۲۳/۱۰۹  ۶۰/۹۹±۹۱/۳  متر) (سانتیارتفاع بوته 
  ۱۲/۴  ۹۴/۱۷-۱۲/۳۰  ۶۴/۲۴±۰۳/۲  متر) (سانتیطول پدانکل 

  ۴۳/۰  ۷۲/۰-۷۲/۱  ۲۷/۱±۲۰/۰  (گرم)وزن دانه 
  ۷۶/۲۶  ۳۴/۲۶-۶۱/۴۵  ۰۶/۳۵±۱۷/۵  (درصد)شاخص برداشت 

  
  مورفولوژیک صفات نظر از) ریکو×چریب( نیوالد سهیمقا) ۲ جدول

  کویر  بیچر  صفات
  ۲۹۲  ۵۰/۳۷۲  (تعداد) زده جوانهتعداد بذر 

  ۳۳/۳۴  ۶۶/۳۳  (روز)طول دوره پُرشدن دانه 
  ۶۶/۱۰۵  ۶۶/۸۶  متر) (سانتیارتفاع بوته 
  ۶۹/۲۵  ۳۹/۲۰  متر) (سانتیطول پدانکل 

  ۱۲/۱  ۹۲/۰  (گرم)وزن دانه 
  ۴۶/۳۲  ۰۵/۳۱  (درصد)شاخص برداشت 

  
  

  زده، طول دوره پُرشدن دانه و ارتفاع بوته تعداد بذر جوانه صفات نظر از ریکو×چریب ارقام یتلاق از حاصل F3های  خانواده سهیمقا )۳ جدول

تعداد بذر   رقم
  زده جوانه

طول دوره پُرشدن 
تعداد بذر   رقم  ارتفاع بوته  دانه

  زده جوانه
طول دوره 
بذر تعداد   رقم  ارتفاع بوته  پُرشدن دانه

  زده جوانه
طول دوره 
  ارتفاع بوته  پُرشدن دانه

  ۶۶/۹۸  ۰۰/۳۱  ۵۰/۱۳۷  ۶۹  ۰۰/۱۰۳  ۵۰/۳۰  ۰۰/۳۲۵  ۳۴  ۶۶/۸۶  ۶۶/۳۳  ۵۰/۳۷۲  بیچر
  ۳۳/۹۹  ۰۰/۳۲  ۵۰/۲۰۷  ۷۰  ۶۶/۱۰۱  ۵۰/۲۹  ۰۰/۲۸۰  ۳۵  ۶۶/۱۰۵  ۳۳/۳۴  ۰۰/۲۹۲  کویر
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۳۲  ۶۹/۲۳  ۱۳/۱  ۷۸/۳۴  ۶۷  ۱۱/۲۳  ۱۷/۱  ۵۰/۴۰  ۱۰۳  ۱۶/۲۵  ۱۹/۱  ۹۴/۳۴  
۳۳  ۱۲/۳۰  ۶۷/۱  ۱۲/۳۹  ۶۸  ۲۶/۲۲  ۲۹/۱  ۶۰/۳۳  ۱۰۴  ۸۲/۲۲  ۳۶/۱  ۶۷/۳۲  

HSD۰۵/۹  ۵۷/۰  ۸۲/۸  HSD۰۵/۹  ۵۷/۰  ۸۲/۸  HSD۰۵/۹  ۵۷/۰  ۸۲/۸  
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؛ r=۴۰/۰( بیشترین همبستگی بین صفات طول پدانکل و وزن دانه
۰۱/۰p< مربوط به صفات شاخص برداشت و ) و کمترین همبستگی

 ). همبستگی بین طول پدانکل<۰۵/۰p؛ r=- ۰۰۶/۰بود ( طول پدانکل

)، ولی ضریب >۰۱/۰p؛ r=۳۰/۰دار بود ( و ارتفاع بوته معنی
توزیع  ).۵دار نبود (جدول  معنی اکثر صفات  همبستگی بین

  ). ۱صورت پیوسته بود (نمودار  فنوتیپ صفات مورد بررسی به
مورگان از ژنوم را پوشش داد و  سانتی۶۴۰یکی حاصل، نقشه ژنت

متوسط  طور بهفاصله بین دو نشانگر مجاور روی نقشه 
نقشه ژنتیکی  کهیی آنجا از). ۲ شکل( شدمورگان برآورد  سانتی۶۹/۹
ها بود،  از یک تلاقی با والدین متفاوت با سایر نقشه آمده دست به

  رسید.  تغییر در فاصله بین نشانگرها منطقی به نظر می
در مورد صفات مورفولوژیک منجر به شناسایی  QTLنتایج تجزیه 

زده،  برای تعداد بذر جوانه). ۲؛ شکل ۶شد (جدول  QTL ۸ مجموعاً 
 شده یابی مکان QTLشناسایی شد.  ۶روی کروموزوم  QTLیک 

qNS-6  و پیوسته به نشانگر  ۶روی کروموزومISSR38-4 
% واریانس ۶/۸، مقدار ۰۰۷/۲برابر با  نمره لودیابی شد و با  مکان

الف).  -۲را توجیه نمود (نمودار  زده جوانهفنوتیپ برای تعداد بذر 
های والد بیچر باعث افزایش  بود و آلل ۲۷/۲۷اثر افزایشی مثبت 

  این صفت شد. 
  

 ارقام یتلاق از حاصل F3 نسل یبررس مورد صفات یهمبستگ بیضرا )۵ جدول
  ریکو×چریب

  ۵  ۴  ۳  ۲  ۱  صفات
          ۱  زده جوانهتعداد بذر  - ۱
        ns۱۰/۰ -  ۱  طول دوره پرشدن دانه - ۲

      ns۰۷/۰  ns۰۷/۰  ۱  ارتفاع بوته - ۳
    ns۰۸/۰  ns۰۲/۰-  **۳۰/۰  ۱  طول پدانکل - ۴
  ns۰۰۸/۰  ns۱۲/۰  ns۱۴/۰  **۴۰/۰  ۱  وزن دانه - ۵
  ns۰۵ /۰  ns۰۴/۰  ns۱۵/۰-  ns۰۰۶/۰-  ns۰۵/۰  شاخص برداشت - ۶

  داری است و عدم معنی >۰۱/۰pدهنده  ترتیب نشان به ns و **
  

  

  

  
  

های  در خانواده شاخص برداشت ج)و  وزن دانه ث)طول پدانکل، ت) ارتفاع بوته، پ) طول پُرشدن دانه، ب)  زده، تعداد بذر جوانه الف)توزیع فنوتیپ صفات زراعی ) ۱نمودار 
  کویر×از تلاقی ارقام بیچر حاصل F3 نسل

 بیچر

 کویر

 بیچر
 کویر

نی
اوا
 فر

نی
اوا
 فر

 کویر

 بیچر

نی بیچر کویر
اوا
 فر

نی
اوا
 فر

 کویر
 بیچر

 کویر

نی بیچر
اوا
فر

نی 
اوا
 فر

(گرم)وزن دانه   

 ب

 پ
 ت

 ج ث

(روز)شدن دانه طول دوره پُر (تعداد) زدهجوانهتعداد بذر    

  متر)(سانتیطول پدانکل 
متر)(سانتیارتفاع بوته   

(درصد)شاخص برداشت   

 الف
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  ریکو×چریب ارقام یتلاقاز  حاصل جو F3 نسل در صفات کننده کنترل یهاQTL )۶ جدول

  ۳موقعیت  LOD۲ کروموزوم  ۱نشانگرهای مجاورQTL  صفت

 مورگان) (سانتی
از نشانگر  QTLفاصله

  ۵جهت آلل  ضریب تببین  ۴اثر افزایشی مورگان) (سانتی

 qNSG-6 ISSR38-4 ۶  ۰۰۷/۲  ۴۴  ۰  ۲۷/۲۷  ۶/۸  BCH  زده جوانهتعداد بذر 
  qGFP-7 iPBS2076-6-1-iPBS2085 ۷  ۲۲/۲  ۵۰  ۱/۰ ۳۱/۱ -  ۵/۹  BCH  طول دوره پر شدن دانه

 qPH-2iPBS2083-3-HVBKASI ۲  ۷۴/۲  ۳۲  ۶/۰  ۵۹/۱  ۱۶/۱  KAV  ارتفاع بوته
  qPL-6ISSR38-4  ۶  ۱۹/۲  ۴۴  ۰ ۱۴/۹-  ۳/۹  BCH  طول پدانکل
 qGWS-3 iPBS2075-5-7-ISSR38  ۳  ۰۴/۲  ۶۶  ۹/۱  ۷۸/۱  ۷/۸  KAV  وزن دانه

  qHI-5-5-iPBS2240iPBS2076-3  ۵  ۳۸/۲  ۱۱۴  ۱/۴  ۹۰/۴-  ۱/۱۰  BCH  شاخص برداشت

  qHI-5-5-iPBS2240iPBS2076-3  ۵  ۳۸/۲  ۱۱۲  ۱/۲  ۴۲/۴ -  ۱/۱۰  BCH  شاخص برداشت

-qHI-3 HVM33  شاخص برداشت 6-iPBS2241 ۳  ۱۶/۲  ۹۶  ۱/۱  ۴۸/۳ -  ۲/۹  BCH  
 نشانگر از QTL یمنحن اوج نقطه فاصله -QTL، ۳ وجود عدم بر QTL وجود احتمال - ۲ بود. تیموقع لحاظ از یژن مکان به نشانگر ترین نزدیک است، شده دهیکش خط آن ریز که ینشانگر -۱

 والد باشد مثبت اگر ؛میکن یم عمل یشیافزا اثر علامت به توجه با آلل جهت نییتع یبرا -۵ ،صفت هر کنترل در نیوالد از دهیرس ارث به های آلل یشیافزا اثر -۴ ی،وستگیپ نقشه چپ سمت
  کرد خواهد نییتع را آلل جهت تر کوچک نیانگیم یدارا والد باشد یمنف اگر و تر بزرگ نیانگیم یدارا

  

  
دهنده  نشان ،    زده جوانهدهنده تعداد بذر  نشان   ؛   کویر×جو حاصل از تلاقی ارقام بیچر F3شده برای صفات زراعی در نسل  های شناساییQTLمکان کروموزومی ) ۲شکل 

  دهنده شاخص برداشت نشان  ،               دانهدهنده وزن  نشان،      دهنده طول پدانکل نشان    ،  دهنده ارتفاع بوته نشان   ،    طول پُرشدن دانه

  
شناسایی  ۷روی کروموزوم  QTLبرای طول دوره پُرشدن دانه، یک 

در فاصله  ۷روی کروموزوم  qGFP-7شده  یابی مکان QTLشد. 
نمره یابی شد و با  مکان iPBS2076-6-iPBS2085-1نشانگری 

% واریانس فنوتیپ برای طول دوره پُرشدن ۵/۹، ۲۲/۲برابر با  لود
های والد بیچر  بود و آلل -۳۱/۱دانه را توجیه نمود. اثر افزایشی، 

  ب).  -۲باعث کاهش این صفت شد (نمودار 
اصله نشانگری در ف ۲روی کروموزوم  qPH-2شده  یابی مکان QTL شناسایی شد. ۲روی کروموزوم  QTLبرای صفت ارتفاع بوته، یک  iPBS2083-3-HVBKASI برابر با  نمره لودیابی شد و با  مکان

% واریانس فنوتیپ برای ارتفاع بوته را توجیه نمود ۱۶/۱، ۷۴/۲
های والد کویر باعث  بود که آلل ۵۹/۱پ). اثر افزایشی،  - ۲(نمودار 

  افزایش صفت مورد نظر شد. 
شناسایی شد.  ۶روی کروموزوم  QTLبرای صفت طول پدانکل، یک  QTL شده  یابی مکانqPL-6  و پیوسته به نشانگر  ۶روی کروموزوم ISSR38-4 ۳/۹، مقدار ۱۹/۲برابر با  نمره لودیابی شد و با  مکان %

های والد  و آلل - ۱۴/۹واریانس فنوتیپ را توجیه نمود. اثر افزایشی 

   ت). -۲بیچر باعث کاهش صفت شد (نمودار 
شناسایی شد.  ۳روی کروموزوم  QTLبرای صفت وزن دانه یک  QTL شده  یابی مکانqkws-3  در فاصله  ۳روی کروموزوم

 نمره لودیابی شد و با  مکان IPBS2075-5-ISSR38-7نشانگری 
% واریانس فنوتیپ برای وزن دانه را توجیه ۷/۸، مقدار ۰۴/۲برابر با 

یش این های والد کویر باعث افزا بود و آلل ۷۸/۱نمود. اثر افزایشی، 
  ث).  -۲صفت شد (نمودار 

های  ترتیب روی کروموزوم به QTL ۳برای صفت شاخص برداشت، 
  و qHI-5شده  یابی های مکان QTL شناسایی شد. ۳و  ۵، ۵
 qHI-3 ترتیب در فاصله نشانگری  بهiPBS2240-5- iPBS2076-3  وHVM33-iPBS2241-6 یابی شدند.  مکان

، ۱/۱۰ترتیب  شد که به ۱۶/۲و  ۳۸/۲، ۳۸/۲ترتیب  به نمره لودمقدار 
% واریانس فنوتیپ را توجیه نمودند. اثر افزایشی، ۲/۹و  ۱/۱۰
های والد بیچر  مشاهده و آلل -۴۸/۳و  - ۴۲/۴، -۹۰/۴ترتیب  به

ج و  -۲شدند (نمودار  QTLباعث کاهش صفت در محل هر سه 
  چ).
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پدانکل، ث) وزن دانه و ج، چ) شاخص  طول) ، ب) طول دوره پُرشدن دانه، پ) ارتفاع بوته، تزده جوانه) تعداد بذر الف صفات مورفولوژیک شامل: LOD مقادير) ۲نمودار 
وجود  یدار یمعن دهنده نشان) LOD=۲( آستانه بالاتر از خط LOD مقادير ؛OGENE 4.0افزار  آمده از نرم دست کویر به×جو حاصل از تلاقی ارقام بیچر F3در نسل  برداشت، QTL هر صفت است یدر فاصله دو نشانگر برا  

٧ب) کروموزوم   
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  بحث
 صفات کننده کنترل یها ژن یابی مکانپژوهش حاضر با هدف 

 ریکو×چریب ارقام یتلاق از حاصل جو F3 یها زاده در کیمورفولوژ
، طول دوره پُرشدن دانه، زده جوانهبرای صفات تعداد بذر انجام شد. 

برداشت در  شاخصارتفاع بوته، طول پدانکل، وزن دانه و 
های مهم  جایگاه عنوان بههای متعددی  های مختلف، مکان پژوهش

در  [16]و همکاران محمدی اند. در کنترل این صفات معرفی شده
واقع بر  QTL ۶ای برای صفت طول دوره پُرشدن دانه،  مطالعه

در دو منطقه تلهادیا و بردا شناسایی  ۷ و ۵، ۳، ۱های  کروموزوم
برای این صفت روی  QTLاند. در این پژوهش نیز یک  کرده

 [16]و همکاران محمدیشناسایی شد که با نتایج  ۷کروموزوم 
تجزیه  .ندا هنمود یابی مکان 6H جز هب ها مکروموزو همه یرو QTL ۸ ،بوته ارتفاع یبرا [21]همکاران و مالنباکشا همخوانی داشت. QTL  [22]و همکاران رحیمیروی صفات زراعی در جو در مطالعه 

روی  QTL ۴وسیله  نشان داده است که صفت ارتفاع بوته به
برای  QTL ۸، [23]بائوم. محمدی و شود یمکنترل  ۳کروموزوم 

در دو  ۷ و ۶، ۵، ۴، ۳ یها صفت ارتفاع بوته واقع بر کروموزوم
شناسایی  ۷و  ۲، ۱را برای صفت ارتفاع بوته روی کروموزوم  QTL ۳، [24]و همکاران وانگاند.  منطقه تلهادیا و بردا را شناسایی کرده

را برای ارتفاع بوته روی  QTL ۲، [13]و همکاران کیچرراند.  کرده
 QTL ۵، [25]و همکاران وانگاند.  شناسایی نموده ۳و  ۲کروموزوم 

و  سر سیاهاند. در مطالعه  برای صفت ارتفاع بوته را شناسایی کرده
برای صفت ارتفاع بوته واقع بر  QTL ۳، [26]همکاران
و  محمدیشناسایی شده است.  ۷و  ۳، ۲های  کروموزوم
های صفات مورفولوژیک  QTLیابی  نقشه منظور به [27]همکاران
برای صفت  4Dو  2B ،4Bهای  روی کروموزوم QTL ۳گندم، 

برای  QTLاند. در پژوهش حاضر، یک  ارتفاع بوته شناسایی کرده
شناسایی شد که با  ۲اقع بر کروموزوم صفت ارتفاع بوته و QTL توسط  ۲شده برای ارتفاع بوته روی کروموزوم  شناسایی های

و  کیچررو  [26]و همکاران سر سیاه، [24]و همکاران وانگ
 ،[22]و همکاران رحیمیهمخوانی داشت، ولی با نتایج  [13]همکاران
  مطابقت نداشت.  [25]و همکاران وانگو  [23]بائومو  یمحمد
را برای طول پدانکل روی  QTL ۷، [23]بائومو  محمدی
در دو منطقه تلهادیا و بردا شناسایی  ۷و  ۶، ۴، ۳، ۲ی ها کروموزوم

و  QTL )QPedlgL2 ۲، [28]و همکاران تپه اوج احمدی اند. کرده QPedlg4H 4) را برای طول پدانکل جو روی کروموزومH  و گروه
 [27]و همکاران محمدیاند.  شناسایی کرده L2لینکاژی ناشناخته 

 QTL ۳های صفات مورفولوژیک گندم، QTLیابی  نقشه منظور به
اند. نتایج این پژوهش با  برای صفت طول پدانکل شناسایی کرده

همخوانی داشت، ولی با نتایج  [23]بائومو  محمدینتایج 
و  بزانتهمخوانی نداشت.  [28]و همکاران تپه اوج احمدی
را برای وزن دانه جو در طی دو  QTL ۱۱در مجموع  [29]همکاران
ها  دانه طی سه سال روی تمام کروموزوم برای وزن QTL ۱۴سال و 
 صفت فنوتیپ تغییرات %۳۴ توجیه بـا MWG503 و vrs1 نشانگرهای فاصله در 2H کروموزوم بلند بازوی روی اثر بزرگ QTL یک جو، دانه وزن برای [30]و همکاران نیا شاهین اند. کرده شناسایی

 روی QTL یک حاضر پژوهش در که یحال در اند، کرده مشاهده

 همخوانی [29]همکاران و بزانت نتایج با که شد شناسایی ۳ کروموزوم

  نداشت. مطابقت [30]همکاران و نیا شاهین نتایج با ولی داشت،
 QTL ۵گندم،  F4و  F3در مطالعه دو نسل  [31]و همکاران آبادی گل

 5Bو  2Bهای  برای صفت شاخص برداشت روی کروموزوم

 F4در نسل  QTL ۲و  F3در نسل  QTL ۳اند و  شناسایی کرده
برای  QTL ۴، [32]و همکاران نژاد مهدیشناسایی شده است. 

 7Aو  3B ،2Dهای  شاخص برداشت در گندم واقع بر کروموزوم
توسط  زده جوانهر برای صفت تعداد بذ QTL اند. شناسایی کرده

مقایسه نقشه پژوهشگران دیگر تاکنون پیدا نشده است. همچنین 
های قبلی نشان داد که در  در این مطالعه با نقشه شده هیاراژنتیکی 

های پیوستگی این مطالعه، فاصله بین نشانگرها  تمام گروه
  .[24 ,13]بودهای موجود  متفاوت با نتایج سایر نقشه

 یفضا نبود و امکانات کمبودهای مطالعه حاضر،  از محدودیت
 مطالعه نیا یها تیمحدود از شتریب مطالعه یبرا مناسب یعلم
  .بود

 مراحلو  مختلف یها شتن در طرح نیا شود که پیشنهاد می
 یها تیجمع از .ی بررسی شودآت مطالعات در یرشد مختلف

 در تیجمع اندازه تیاهم به توجه با یبعد یها یبررس در تر گبزر
 شتریب یکمّ  صفات یریگ هانداز .استفاده شود هاQTL یابی مکان
 زماهوارهیر ینشانگرها تعداد از .صورت گیرد شتریب یابی نمکا یبرا
 از هاQTL قتریدق یابی مکانبرای  .استفاده شود هاQTL قیدق یابی نمکا و حاضر یوستگیپ نقشه اشباع منظور به شتریب

 استفاده زین) گرید ارقام یتلاق از حاصل( جو متفاوت یها تیجمع
 اساس از یبهتر لیتحل بتوان حاصل جینتا بیترک از تا شود
  .نمود هیارا یکیژنت

  
  گیری نتیجه

 ارقام یتلاق از حاصل جو F3 یها زاده درروی صفات مورفولوژیک 
برای صفات تعداد بذر شود.  شناسایی می QTL ۸، ریکو×چریب

و پیوسته به نشانگر  ۶روی کروموزوم  QTL، یک زده جوانه ISSR38-4 طول دوره پُرشدن دانه، یک ،QTL  در  ۷روی کروموزوم
، ارتفاع بوته، یک iPBS2076-6-iPBS2085-1فاصله نشانگری  QTL  در فاصله نشانگری  ۲روی کروموزومiPBS2083-3- HVBKASI طول پدانکل، یک ،QTL  و پیوسته  ۶روی کروموزوم

واقع بر  QTLدانه، یک  ، برای صفت وزنISSR38-4به نشانگر 
و  iPBS2075-5-ISSR38-7در فاصله نشانگری  ۳کروموزوم 

   وجود دارد. QTL ۳برای صفت شاخص برداشت، 
 شهرستان قاتیتحق مرکز و یکشاورز دانشکده از تشکر و قدردانی:

 پژوهش انجام یبرا لازم امکانات نمودن فراهم لیدل به کاووس گنبد
  .شود یم یقدردان و تشکر

  موردی از سوی نویسندگان گزارش نشده است. تاییدیه اخلاقی:
 مقاله سندگانینو نیب یمناف تعارض گونه چیه تعارض منافع:

  .شته استندا وجود
(نویسنده اول)، نگارنده  رباب دغاغلهسهم نویسندگان: 

 حسین صبوری %)؛۳۰اصلی/نگارنده بحث (/پژوهشگر مقدمه
شناس/تحلیلگر آماری/نگارنده  /روشمقدمه(نویسنده دوم)، نگارنده 
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نامه توسط دانشگاه گنبد  هزینه پایان از طریق کمک منابع مالی:
 کاووس تامین شده است.
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