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 چکيده

 خانواده 193 جو، دانه زنیجوانه با مرتبط صفات کنندهکنترل میژنو نواحی شناسایی منظور به .شودمی توصیف زراعی رقم یک مهم و بارز خصوصیات از بذر زنیجوانه

3F طول ،چهریشه تعداد ،چهساقه طول صفات گرفتند. قرار ابییارز مورد خشکی تنش و عادی شرایط دو در 1305-01 زراعی سال طی کویر و دیابا هاآن والدین و 

 تعیین برای ریزماهواره غازگرآ جفت 20 بررسی، این در گرفتند. قرار گیریاندازه مورد زنیجوانه سرعت وچه ساقه خشک وزن ،چهریشه خشک وزن کلئوپتیل،

 برای QTL 21 مجموع، در گردید. انجام محیط هر در صفت هر برای (CIM) مرکب ایفاصله یابینقشه روشبه QTL تجزیه گردید. استفاده والدین شکلیچند

 کنندهکنترل QTL برای LOD مقدار ینبیشتر بود. متغیر درصد 3/31 تا 1/0 از هاQTL این وسیلهبه شده توجیه فنوتیپی واریانس گردید. شناسایی مطالعه مورد صفات

 خوبی تظاهر از شرایط دو هر درچه ریشه تعداد هایQTL که داد نشان نتایج آمد. دستبه بار -15 تنش شرایط در 4 کروموزوم روی =45/19LODچه ریشه تعداد

 نمود. استفاده ،(MAS) نشانگر کمک به نشگزی برنامه در توانمی شده شناسایی ایخوشه و پایدار هایQTL از لذا بودند. برخوردار

 چهساقه ماهواره، ریز ،چهریشه گلیکول، اتیلنپلی کليدی: هایواژه
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Abstract 

Seed germination is a manifest characteristic of the standard germination test of a cultivated variety. In order to identify 

genomic regions associated with seed germination, 103 F3 families of barley and their parents Badia and Kavir were 

cultivated in 2015-2016, under normal and drought stress conditions. Different traits including Plumule length, Radicle 

number, Cleoptile length, Radicle dry weight, Plumule dry weight and germination rate were measured. In this study, 28 

pairs of microsatellite primers were used to determine the parental polymorphism. QTL analysis using composite interval 

mapping (CIM) for each trait in each environment for all studied traits. Twenty-seven QTLs were detected for all traits. 

Total phenotypic variance explained by these QTLs varied from 8.6 to 37.3 percent. The highest LOD value for QTL 

controlling Radicle number (LOD=10.45) was obtained on chromosome 4 qNR-4a -15 in drought stress. The results 

revealed that QTLs of Radicle number had desirable performance in all two environments. However, detected stable and 

cluster QTLs may be used in marker assisted selection (MAS) programs. 
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 مقدمه

 را اهمیتت  بیشتترین  غیرمستقیم و مستقیم طوربه غلات

 و ذرت بترنج،  گنتدم،  بتین  این در و دارند انسان تغذیه در

 از یکتی  عنتوان بته  جو کنند.می ءایفا را نقش ترینمهم جو

 و ایتغذیتته ای،علوفتته مصتتار  بتتا غتتلات تتترینمتتتداول

  شتتتودمتتتی کشتتتت دنیتتتا مختلتتتف منتتتاط  در دارویتتتی

(Slafer et al., 2002.)  مهمتترین  از یکتی  خشتکی  تتنش 

 تاستتت زراعتتتی گیاهتتتان در عملکتتترد کتتتاهش عوامتتتل

2008) al., et Cattivelli(. غلاتتی  تترین مهتم  از یکی جو 

 در کته  ایتوستعه  حتال  در کشتورهای  در اغلتب  که است

 واستطه  بته  و گتردد متی  کشت هستند خشکی تنش معرض

 چشمگیری طوربه محصول عملکرد پدیده این با رویارویی

 مرحلته  .(Guo et al., 2009) گیترد متی  قترار  تتثییر  تحتت 

 تتنش  بته  گیتاه  رشد مراحل ترینحساس از یکی زنیجوانه

 را تتنش  مرحلته  ایتن  گیتاه  اگتر  که است خشکی و شوری

 بگتذارد  ستر  پشتت  را بعتدی  مراحتل  تواندمی کند، تحمل

(Farzadmehr et al., 2011) بتتذر زنتتیجوانتته همچنتتین 

 بتتارز خصوصتتیات از همزمتتانی( و میتتزان ان،زمتت )ظرفیتتت،

 شتوند متی  توصتیف  رقتم  یتک  استاندارد زنیجوانه آزمون

(Ilona et al., 2014). آن از حتاکی  مختلتف  هایگزارش 

 ستبب  خشتکی  تتنش  جملته  از محیطتی  هایتنش که است

 شتدن  سبز یکنواختی غیر و زنیجوانه هایشاخص کاهش

 آب پتانستتیل کتتاهش .(Patade et al., 2011) شتتودمتتی

 گیاهان استقرار و زنیجوانه کاهش و ریتثخ موجب خاک

 بابکی و فاخری .(Schneider and Gupta, 1985) شودمی

(Fakheri and Babaki, 2014) نتواحی  یابینقشه ظورمنبه 

 مورفولوژیتک  و فیزیولوژیتک  صفات کنندهکنترل ژنومی

 برای خشکی تنش شرایط در نان گندم زنیجوانه با مرتبط

 ابتتدای  در A1 کرومتوزوم  روی QTL یتک چه ساقه طول

 واریتانس  از درصتد  41/10 که کردند شناسایی کروموزوم

 سترعت  بترای  QTL دو کترد.  توجیه را صفت این فنوتیپی

 در 5A و 2B هتای کرومتوزوم  روی ترتیتب  بته  زنتی جوانه

 بته  کته  شتد  یافتت  مورگتان سانتی 09/30 و 29/34 جایگاه

 ایتتن فنتتوتیپی واریتتانس از درصتتد 39/11 و 41/11 ترتیتتب

 .کردند توجیه را صفت

  (Sabouri et al., 2010) همکتتتاران و صتتتبوری

QTL تتتنش بتته العمتل عکتتس در بتتذر بنیته  بتتا متترتبط هتای 

 از استتفاده  بتا  را بترنج  سوربیتول از آمده دستبه اسمتیک

 قترار  بررستی  متورد  3F جمعیتت  در شتکل  چند نشانگر 14

 QTL دو مرکتب  ایفاصتله  یتابی نقشته  زا استتفاده  با دادند.

 شناستایی  یتک  کرومتوزوم  روی زنتی جوانته  سرعت برای

 QTL هشت ساده ایفاصله یابینقشه از استفاده با و نمودند

 هتتاQTL ایتتن کتته نمودنتتد گتزارش چتته ریشتته طتتول بترای 

 درصد 25 تا 11 فنوتیپی تغییرات از بالایی درصد توانستند

 ردیتابی  QTL شتش چته  قهستا  طتول  بترای  کنند. توجیه را

 از درصتد  05 مجمتوع  در آنهتا  بین از QTL سه که کردند

 ایتر  بتزر   هایQTL کرد. توجیه را کل فنوتیپی تغییرات

 روی مطالعته  ایتن  درچته  ستاقه  طتول  بترای  شده یابیمکان

 .داشتند قرار 12 و 1 ،5 هایکروموزوم

 (Sabouri et al., 2014) همکتتتاران و صتتتبوری

 در زنتتیجوانتته هتتایمؤلفتته کننتتدهنتتترلک ژنتتی هتتایمکتتان

 شترایط  تحتت  ایرانتی  بترنج  نوترکیتب  هتای لایتن  جمعیت

 نشتانگر  131 از استتفاده  بتا  متانیتول  اسمتیک تنش مختلف

SSR قترار  بررستی  مورد شکل چند پرایمری ترکیب 21 و 

 سته  کلئوپتیتل  طول ،QTL سهچه ریشه طول برای و دادند

QTL، پنجچه ساقه طول QTL کردند. یشناسای QTLهای 

 ،1 هایکروموزوم روی کلئوپتیل طول برای شده شناسایی

 طتول  بته  مربتو   هایمکان افزایشی ایر داشت. قرار 4 و 3

 .بود متغیر مترمیلی 41/9 تا -24/9 از کلئوپتیل

 بررستی  در ،(Ilona et al., 2014) همکتاران  و ونتا لای

QTLابتل د 09 در اولیته  گیاهچته  رشتد  و زنتی جوانته  های 

 کلیتته بتترای QTL 30 مجمتتوع در بهتتاره گنتتدم هاپلوئیتتد

 در QTL هفتتده کردنتتد. شناستتایی مطالعتته متتورد صتتفات

 ،1A، 2A هتای کرومتوزوم  در خشتکی  تنش بدون شرایط

7A، 1B، 2B، 3B، 4B، 5B، 6B، 7B، 2D، 3D، 4D و 

6D یتک  و بیستت  که حالی در گردیدند یابیمکان QTL 
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 اولیه( گیاهچه رشد و زنیهجوان) مطالعه مورد صفات برای

 ،1A، 2A، 5A هایکروموزوم در خشکی تنش شرایط در

2B، 3B، 4B، 5B، 6B، 7B، 3D، 5D 6 وD، شناستتتتتایی 

 و زنتتیجوانتته کننتتدهکنتتترل هتتایQTL از بستتیاری .شتتدند

 نشانگر با )همراه 4B کروموزوم در بر  رشد پارامترهای

RHT-B1) محیطتی  طشرای دو هر در گردیدند. یابیمکان 

 و پیچیتده  ماهیتت  مطالعته  مورد صفات دهدمی نشان نتایج

 .دارند ژنیکپلی

 هتتایQTL یتتابیمکتتان تحقیتت  ایتتن اجتترای از هتتد 

 زنتی جوانته  مرحلته  در خشتکی  تتنش  بته  تحمتل  بتا  مرتبط

 تهیته  کتویر،  و بادیتا  ارقام تلاقی از حاصل جو 3F جمعیت

 پیفنتوتی  تنتوع  در QTL هتر  ستهم  تعیتین  و پیوستگی نقشه

 و (SSR) متاهواره  ریز نشانگرهای کمک به مربوطه صفت

 بود. (ISSR) ریزماهوارهبین

 هاروش و مواد

 زنتتیجوانتته مرحلتته در فنتتوتیپی هتتایداده یبتتت جهتتت

 ستتتیشناگیتتتاه آزمایشتتتگاه در 01 تابستتتتان در آزمایشتتتی

 متاده  شتد.  اجترا  کاووسگنبتد  دانشگاه کشاورزی دانشکده

 رقم دو تلاقی از حاصل 3F لنس خانواده193 شامل آزمایشی

 حاصل خانواده 193 و )والدین( رقم دو این بود کویر و بادیا

 ابتتدا  منظتور  بتدین  شتدند.  ضتدعفونی  دقت با آنها تلاقی از

 قترار  درصد 29 سدیم هیپوکلریت محلول در یانیه 39 بذرها

 شو وشست استریل مقطر آب با بار چندین آن از پس و داده

 متتری ستانتی  15 هتای دیتش پتتری  در بتذر  59 ستپس  شدند.

 تتنش  شترایط  دو در 1 شتماره  واتمتن  کاغذ محتوی استریل

 -15) بتار(،  -5/1) 1999 گلیکتول  اتیلنپلی از ناشی خشکی

 پتانستیل  شدند. کشت مقطر( )آب خشکی تنش بدون و بار(

 199در گلیکتتول اتتتیلنپلتتی گتترم 25/1 کتتردن حتتل بتتا لازم

 گترم  1/12 و بتار  -5/1 ایبر تقطیر بار دو مقطر آب سیسی

 تقطیتر  بتار  دو مقطتر  آب ستی سی 199 در گلیکول اتیلنپلی

 گلیکتول  اتتیلن پلتی  مقتدار  .شد توزین دقتبه بار -15 برای

  (1) رابطتتتته از لازم پتانستتتتیل ایجتتتتاد بتتتترای مصتتتترفی

(Michel and Kaufmann, 1973) آمد. دستبه 

 (1 )رابطه
= – (1.18 ×10-2)C – (1.18 × 10-4)C2 +  

        (2.67 × 10-4)CT + (8.39 × 10-7) C2T 

 اتتیلن پلتی  غلظتت  C استمزی،  پتانستیل   رابطته  این در

 حستتببر دمتتا T و لیتتتر در گتترم حستتببر 1999 گلیکتتول

 ساعت 40 هر روز 19 مدت به دوم روز از است. گرادسانتی

 طتول  صتفات  و شتدند  شتمارش  زدهجوانه بذرهای بار یک

 خشتتک وزن ،چتتهریشتته تعتتداد یتتل،تکلئوپ طتتول ،چتتهستتاقه

 زنتتیجوانتته ستترعت وچتته ریشتته خشتتک وزن ،چتتهستتاقه

 طتور به گیاهچه 29 آزمایش آخر روز در شدند. گیریاندازه

 طول وچه ساقه طول ،چهریشه تعداد و بردارینمونه تصادفی

 قرار از بعد و گیریاندازه مترمیلی 1/9 کش خط با کلئوپتیل

 12 متدت  بته  گتراد ستانتی  درجه 19 ونآ در هانمونه گرفتن

 بتتاچتته ستتاقه خشتتک وزن وچتته ریشتته خشتتک وزن ستتاعت

 گیتری انتدازه  هتزارم  ده یتک  دقتت  با حساس بسیار ترازوی

 دستتتتگاه در (PCR) پلیمتتتراز ایزنجیتتتره واکتتتنش شتتتد.

 انجام (Applied Biosystems- 2720, USA) ترموسایکلر

 ایزنجیتره  واکتنش  زمتانی  هتای دوره و حرارتتی  برنامه شد.

 اضتافی  الکتروفورز نوارهای تکثیر کاهش منظور به مرازپلی

 طتی  آغازگرهتا،  اتصال دمای به توجه با اختصاصی، تکثیر و

 شتتد انجتتام (Touch down PCR) دمتتایی کتتاهش برنامتته

 بتا  هتا نمونته  DNA کیفیت و کمیت .(5و 4 ،3 ،2 )جداول

 0/9 آگتتارز ژل روی DNA الکتروفتتورز روش از استتتفاده

 مولکتولی  نشتانگرهای  پیوستتگی  نقشه شد. بررسی درصد

 تجزیت   و شتد  تهیته  SSR نشتانگر  1 و ISSR آلل 10 شامل

QTL و خشتکی  تتنش  وضتعیت  از یک هر برای جداگانه 

 بترآورد  و هتا QTL تعیین برای (1 )جدول شد انجام نرمال

 مرکتب  ایفاصله یابینقشه روش از ها،ازآن یک ایر اندازه

(Composite interval mapping)  حتداقل  شتد.  استتفاده 

LOD شناستتایی بتترای QTLهتتایآزمتتون طریتت  از هتتا 

 بتر  عتلاوه  آمتد.  دستت  بته  (Permutation test) جایگشت

 نیتز  فنتوتیپی  واریتانس  ،QTL هر ایر میزان و جایگاه تعیین
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 افتتزارنتترم از ژنتیکتتی نقشتته تهیتته بتترای شتتد. محاستتبه

Mapmanager QTX17 هتجزیتتو شتتد استتتفاده QTL بتتا 

 شد. انجام QGene افزارنرم

 .کویر و بادیا ارقام تلاقی از حاصل جو 3F جمعیت پیوستگی نقشه تهیه در استفاده مورد شکل چند ISSR و SSR نشانگرهای -1 جدول

caused barley of populations 3F for map to used markers Polymorphism ISSR and SSR -1 Table  

Badia × kavir cross. 
 

 نشانگر
Marker 

 کروموزوم
Chromoso m 

مستقیم توالی معکوس توالی /   
Forward Sequence/Reverse Sequence 

 یچندشکل

Polymorphism 

HVM20 1 CTCCACGAATCTCTGCACAA/CACCGCCTCCTCTTTCAC 
 (شکل چند)

Polymorph 

HVM36 2 TCCAGCCGAACAATTTCTTG/AGTACTCCCACACCACGTCC 
 شکل( )چند

Polymorph 

HVM27 3 GGTCGGTTCCCGGTAGTG/TCCTGATCCAGAGCCACC 
 شکل( )چند

Polymorph 

HVM67 4 GTCGGGCTCCATTGCTCT/CCGGTACCCAGTGACGAC 
  شکل( )چند

Polymorph 

HVM30 5 AGTGGGGAATGAGAGAATGG/TGCTTGTGGGGCATCACAC 
  شکل( )چند

Polymorph 

HVM65 6 AGACATCCAAAAAATGAACCA/TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 
  شکل( )چند

Polymorph 

HVM4 7 AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/GTCGAAGGAGAAGCGGCCCTGGTA 
  شکل( )چند

Polymorph 

HVM49 7 CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/TTGCACATATCTCTCTGTCACA 
  (شکل یک)

Monomorph 

HVM33 3 ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/CACGCCCTCTCCCTAGAT 
  (شکل یک)

Monomorph 

HVBKASI 2 ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/CAAAACTGCAGCTAAGCAGGGGAACA 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM68 4 AGGACCGGATGTTCATAACG/CAAATCTTCCAGCGAGGCT 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVDHN7 5 TTAGGGCTACGGTTCAGATGTT/ACGTTGTTCTTCGCTGCTG 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM5 7 AACGACGTCGCCACACAC/AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCAG 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM60 3 CAATGATGCGGTGAACTTTG/CCTCGGATCTATGGGTCCTT 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM70 1 CCGCCGATGACCTTCTC/ACCCACGACCTATGGCAC 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM74 6 AGGAAGTCATTGCGTGAG/TGATCAAGAATGATAACATGG 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVLEU 5 TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/TGAAAGGCCCCACAAGATAG 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM51 7 TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/AAAGCAGACATGTAGGAGGTCA 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM43 1 GGATTTTCTCAAGAACACTT/GCGTGAGTGCATAACATT 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM31 6 CGGTTTCTGGTTGCTTGG/CGAAGGTCTCAGGCTTCATG 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM9 3 CTTCGACACCATCACCCAG/ACCAAAATCGCATCGAACAT 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVDHN9 5 CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/CCCATTATTTATCTGTAGGAACGC 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM6 5 CATGAATGAATGATTGGTTTTG/CGCATCCGTATGTATGAGTAA 
  شکل( )یک

Monomorph 

HVM13 6 AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/CATCAAGGGCATCCTCATG 
  شکل( )یک

Monomorph 
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 1 جدول ادامه

Table 1- Continued 

 نشانگر
Marker 

 کروموزوم
Chromoso m 

مستقیم توالی معکوس توالی /   
Forward Sequence/Reverse Sequence 

 یچندشکل

Polymorphism 

HVM7 7 ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/CCTAGCTAGTTCGTGAGCTACCTC 
 شکل( )یک

Monomorph 

HVM63 1 CGCGCAAGCATGAATACTC/ACTCACAAGTGGCGCGTAC 
 شکل( )یک

Monomorph 

HVM64 1 GATGTGAAGGCTGCCCTG/ACACGCCCTATTACCCAGTG 
 شکل( )یک

Monomorph 

ISSR131 - GAGAGAGAGAGAGAGAA 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR16 - CTCTCTCTCTCTCTCTG 
  (شکل )چند

Polymorph 

ISSR20 - CTCTCTCTCTCTCTCT 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR22 - CTCTCTCTCTCTCTCTT 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR29 - TCTCTCTCTCTCTCTCA 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR30 - GAGGAGAGAGAGAGAG 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR31 - GAGAGAGAGAGAGAGA 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR38 - GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR47 - CTCCTCCTCCTCCTCCTCG 
  شکل( )چند

Polymorph 

ISSR48 - ACACACACACACACACACACTA 
  شکل( )چند

Polymorph 

 

 ISSR هایجایگاه تکثیر برای داون تاچ حرارتی برنامه -2 جدول

Table 2- Touchdown thermal program for amplification of ISSR marker 

 چرخه تعداد

Number of cycles 

 )یانیه( و )دقیقه( زمان

Time (min) 

 (°C) دما

Temperature 

 مرحله

Phase 

1 5' 95 
 DNA اولیه سازی واسرشته

Primary denaturation 

10 

45'' 
95 

 DNA سازی واسرشته

Denaturation 

45'' - 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

45'' 72 
 سنتز

Extension 

25 

 DNA سازی واسرشته 95 ''45

45'' - 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

45'' 72 
 سنتز

Extension 

1 5' 72 
 نهایی تکثیر

Final extension 
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 HVm65 و HVm20، HVm36، HVm27، HVm67 پرایمرهای برای SSR هایجایگاه تکثیر برای حرارتی برنامه -3 جدول

Table 3- Touchdown thermal program for amplification of SSR marker  

(HVM20, HVm36, HVm27, HVm67 and HVm65) 

 

 چرخه تعداد

Number of cycles 

 )یانیه( و )دقیقه( زمان

Time (min) 

 (°C) دما

Temperature 

 مرحله

Phase 

1 5' 94 
 DNA اولیه سازی واسرشته

Primary denaturation 

18 

4'' 
94 

 DNA سازی واسرشته

Denaturation 

30'' 64 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1'' 72 
 سنتز

Extension 

30 

 DNA سازی واسرشته 94 ''1

1'' 55 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1'' 72 
 سنتز

Extension 

1 5' 72 
 نهایی تکثیر

Final extension 

 

 

 HVm30 پرایمر برای SSR هاییگاهجا تکثیر برای حرارتی برنامه -4 جدول

Table 4- Touchdown thermal program for amplification of SSR marker (HVm30) 

 چرخه تعداد

Number of cycles 

 )یانیه( و )دقیقه( زمان

Time (min) 

 (°C) دما

Temperature 

 مرحله

Phase 

1 5 94 
 DNA اولیه سازی واسرشته

Primary denaturation 

18 

1 
94 

 DNA سازی واسرشته
Denaturation 

30 69 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1 72 
 سنتز

Extension 

20 

 DNA سازی واسرشته 94 1

1 60 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1 72 
 سنتز

Extension 

1 5 72 
 نهایی تکثیر

Final extension 
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 HVm4پرایمر برای SSR هایجایگاه تکثیر برای حرارتی برنامه -5 جدول

Table 5- Touchdown thermal program for amplification of SSR marker (HVm4) 

 چرخه تعداد

Number of cycles 

 )یانیه( و )دقیقه( زمان

Time (min) 

 (°C) دما

Temperature 

 مرحله

Phase 

1 5' 95 
 DNA اولیه سازی واسرشته

Primary denaturation 

18 

3'' 
94 

 DNA سازی اسرشتهو
Denaturation 

2'' 55 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1.5'' 72 
 سنتز

Extension 

20 

 DNA سازی واسرشته 94 ''1

2'' 55 
 آغازگرها اتصال

Annealing 

1.5'' 72 
 سنتز

Extension 

1 5' 72 
 نهایی تکثیر

Final extension 

 

 بحث و نتایج

 نشتانگر  1 و ISSR آلل 10 از استفاده با پیوستگی نقشه

SSR 3 جمعیت فرد 193 وF شتد.  تشکیل والدین همراه به 

 100 کته  دادنتد  تشتکیل  پیوستتگی  گتروه  1 نشتانگرها  این

 متوستط  طتور به و داد پوشش را جو ژنوم از مورگانسانتی

 (.1)شتکل  بتود  مورگانسانتی 21/19 نشانگر دو بین فاصله

 2/1901 (Wang et al., 2016) همکتاران  و وانت   نقشته 

 دو بتین  فاصتله  و داد پوشش را جو ژنوم از مورگان سانتی

 نقشته  گردیتد.  بترآورد  مورگتان ستانتی  1/1 مجاور نشانگر

 متوستط  و 3/1221 طتول  بتا  RFLP نشانگر 321 از مرکب

 جو ژنوم یابینقشه پروژه توسط مورگانسانتی 15/3 فاصله

 استتتت شتتتده تهیتتته (NABGMP) شتتتمالی آمریکتتتای

(Kleinhofs, 1993) در شتده  ارائته  ژنتیکتی  نقشته  مقایسه 

 بتا  متفتاوت  نشتانگرها  بتین  فاصله پیوستگی هایگروه تمام

 ژنتیکتی  نقشه کهازآنجایی بود موجود هاینقشه سایر نتایج

 ستایر  بتا  متفتاوت  والتدین  بتا  تلاقتی  یتک  از آمتده دستبه

 نظر به منطقی نشانگرها بین فاصله در تغییر باشدمی هانقشه

 شتش  کنتترل  که QTL هفت و بیست مجموع در رسد.می

 -15 و بار -5/1 خشکی تنش و نرمال شرایط دو در صفت

 12 تعتداد  ایتن  از کته  شتد.  شناسایی داشتند عهده بر را بار

QTL چهار نرمال، شرایط در QTL 5/1 خشکی تنش در- 

 (.1 )جدول بود بار -15 خشکی تنش در QTL 11 و بار

 مالنر شرایط در زنیجوانه

 هشتت  پتژوهش  ایتن  در بررستی  متورد  صفت شش از

QTL دو کلئوپتیل، طول برای QTL چته ستاقه  طول برای، 

 وزن بترای  QTL یتک  وچته  ریشته  تعداد برای QTL یک

 طول کنندهکنترل QTL هشت شد. ردیابیچه ساقه خشک

 )سه 1 و 5 مورد(، )سه 4 ،3 هایکروموزوم روی کلئوپتیل

 تا -41/1 از منفرد QTL هر افزایشی ایر داشتند. قرار مورد(

qCL، a4-qCL، -qCL-3 هایQTL در و بود متغیر 41/22

c4، 5-qCL، a6-qCL و b6-qCL بتته بادیتتا والتتد هتتایآلتتل 

 دادند افزایش را کلئوپتیل طول مترمیلی 19/1 متوسط طور

 کتویر  والتد  هایآلل c6-qCL و b4-qCL هایQTL در اما
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  همکتتاران و هتتو دند.شتت کلئوپتیتتل طتتول کتتاهش باعتت 

(Hu et al., 2007 )هفتت  نرمتال  شترایط  در QTL  بترای 

 همکتتاران و صتتبوری .کردنتتد ردیتتابی کلئوپتیتتل طتتول

(Sabouri et al., 2014) ژنتی  هتای مکتان  شناسایی جهت 

 هتای لایتن  جمعیتت  در زنتی جوانته  هایمؤلفه کنندهکنترل

 استمتیک  تنش مختلف شرایط تحت ایرانی برنج نوترکیب

 پتنج چته  ستاقه  طتول  برای و QTL سه کلئوپتیل طول یبرا

QTL کردنتتد یتتابیمکتتان متتانیتول استتمزی تتتنش تحتتت 

QTL1 هایکروموزوم روی کلئوپتیل شده شناسایی های، 

 در شتتده  شناستتایی  هتتای QTL کتته  داشتتت  قتترار  4 و 3

 داشت. مطابقت پزوهش این نتایج با 4 و 3 هایکروموزوم

QTL رویچتته ستتاقه طتتول بترای  شتتده شناستتایی هتای 

 و qPL-1 هایQTL در داشتند. قرار 4 و 1 هایکروموزوم

qPL-4 بته  و شدند.چه ساقه طول باع  بادیا والد هایآلل 

 کردنتد.  توجیته  را فنوتیپی تنوع از درصد 5/11 و 0 ترتیب

 جعفری و زرارعی

 بتته (Fakhri and Babaki, 2014) بتتابکی و فتتاخری

 صتتفات کننتتدهکنتتترل ژنتتومی نتتواحی یتتابینقشتته ظتتورمن

 نتان  گنتدم  زنیجوانه با مرتبط مورفولوژیک و فیزیولوژیک

 نشتانگر  240 از استتفاده  با اسمزی تنش و طبیعی وضعیت در

AFLP، 14 نشانگر SSR نشانگر 214 و DArT وضتعیت  در 

 Q2slSKn و Q1slSKnچته  ساقه طول برای QTL دو نرمال

 هتتایاهجایگتت در ترتیتتببتته 4 و 1B هتتایکرومتتوزوم روی

 و 51/11 که کردند شناسایی مورگانسانتی 59/02 و 99/51

 .کترد  توجیه را صفت این فنوتیپی واریانس از درصد 02/20

  و 1B-gwm413 نشتتانگرهای بتتا ترتیتتب بتته هتتاQTL ایتتن

4A-aca/cta-8 و -2100/9 افزایشتتتتی ایتتتتر و پیوستتتتتگی 

 تتنش  و نرمتال  وضتعیت  دو میتانگین  در و داشتند -3321/9

 هتای کرومتوزوم  روی QTL دوچه ریشه تعداد برای اسمزی

A4 و A1 یتتک طبیعتتی وضتتعیت در کردنتتد. ردیتتابی QTL 

 در D1 کرومتتوزوم روی بتترچتته ستتاقه خشتتک وزن بتترای

 کردند. یابینقشه مورگانسانتی 49/31 جایگاه

 شناستایی  (Rabiei et al., 2014) کتاران مه و ربیعتی 

QTLدو در خشتتکی و شتتوری بتته تحمتتل بتتا متترتبط هتتای 

 جمعیتت  از استتفاده  بتا  برنج ایگیاهچه و زنیجوانه مرحله

2:4F نشتتانگر 195 از استتتفاده بتتاAFLP ریتتز نشتتانگر 131 و 

 یتک  کروموزوم درچه ساقه طول برای QTL یک ماهواره

 داشتت.  مطابقتت  پتژوهش  ایتن  نتتایج  با که کردند ردیابی

(Zaare and Jafary, 2013)  شترایط  در ختود  تحقیت   در 

 بتتترای جتتتو در NaCl متتتولار میلتتتی 299 شتتتوری شتتتتن

 کردنتد  یابیمکانچه ساقه برای QTL یک 4H کروموزوم

 داشت. خوانیهم پژوهش این نتایج با که

 در 4 کرومتوزوم  روی QTL یکچه ریشه تعداد برای

 شناستتایی ISSR38-3 و ISSR131-4 نشتتانگرهای فاصتتله

 و 00/110 برابتتر ترتیتتب بتته آن LOD و افزایشتتی ایتتر شتد. 

 افتزایش  باعت   کتویر  والتد  هتای آلتل  آن در که بود 92/2

 (.1 )شکل شدندچه ریشه تعداد

 توستط چته  ستاقه  خشتک  وزن کننده کنترل QTL یک

 یتابی مکتان  4 کرومزوم در مرکب ایفاصله یابیمکان روش

 نشتانگرهای  فاصله در LOD 911/2 با QTL qPDW-7 شد.

ISSR29-6 و ISSR30-4 درصتد  1/0 ارمقد که داشت قرار 

 ایتر  نمتود.  توجیته  را مذکور صفت برای فنوتیپی واریانس از

 هتای آلل QTL این در بود. 90/404 برابر QTL این افزایشی

 نمود. عمل صفت این افزایش جهت در کویر والد

 خشکی تنش شرایط در زنیجوانه

 بترای  QTL دو شتده  گیتری انتدازه  صفت شش بین از

 وچته  ریشته  تعتداد  یبترا  QTL یتک چه ساقه خشک وزن

 خشتکی  تتنش  در چته ریشته  خشتک  وزن برای QTL یک

 QTL دوچه ساقه خشک وزن برای شد. گزارش بار -5/1

-qPDW در که شد گزارش 1 و 3 هایکروموزوم روی بر

 خشتک  وزن افتزایش  باعت   بادیا والد آلل qPDW-6 و 3

 واریتانس  از درصتد  0/11 و 1/19 ترتیب به و شد.چه ساقه

 کرد. توجیه را مذکور صفت برای فنوتیپی

 درچته  ریشه تعداد برای 1 کروموزوم روی QTL یک

 ایتن  (.1 شتکل  و 1 )جتدول  شتد  شناستایی  بتار  -5/1 تنش

QTL نشانگرهای بین واقع ISSR48-5 و ISSR47-7، 0/0 

 کرد. توجیه را مذکور صفت فنوتیپی واریانس از درصد
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 .ریکو و ایباد ارقام تلاقی از حاصل 2F جمعیت در خشکی تنش و نرمال شرایط با مرتبط صفات کنندهلکنتر هایQTL با پیوسته نشانگرهای -1 جدول

Table 6- Associated markers to QTL controlling traits in normal and drought stress conditions in F2 

population caused Badia and Kavir cross. 

 
 Normal نرمال

 صفت
Trait 

QTL 
 مجاور* نشانگرهای

Flanking marker 

 شماره

 کروموزوم
Chromoso

mal 

number 

LOD 
 موقعیت

 مورگان()سانتی
Position (cM) 

 ایرافزایشی
Addative 

effect 

 ضریب

 تبیین
(R2) 

آلل جهت  
Direction 

allele 

 چهطول ساقه
Plumule 
length 

qPL-1 ISSR16-9- ISSR47-1 1 2.1 72 0.006 9 بادیا Badia 

qPL-4 ISSR131-1- ISSR16-4 4 2.723 100 0.008 11.5 بادیا Badia 

 طول کلئوپتیل
Cleoptile 

length 

qCL-3 ISSR29-7- ISSR31-5 3 3.675 66 2.531 15.2 بادیا Badia 

qCL-4a ISSR36-1- ISSR16-8 4 3.158 2 2.136 13.2 بادیا Badia 

qCL-4b ISSR20-1 4 2.299 68 -1.473 9.8 کویر Kavir 

qCL-4c ISSR131-1- ISSR16-4 4 2.8 136 2.284 11.8 بادیا Badia 

qCL-5 ISSR47-6- ISSR30-3 5 2.247 48 22.472 9.6 بادیا Badia 

qCL-6a ISSR48-5- ISSR47-7 6 3.185 68 4.991 13.3 بادیا Badia 

qCL-6b ISSR48-5- ISSR47-7 6 3.185 70 5.832 13.3 بادیا Badia 

qCL-6c ISSR30-1- ISWSR20-2 6 2.706 114 -1.869 11.4 کویر Kavir 

چهریشه تعداد  
Radicle 
number 

qNR-4 ISSR131-4- ISSR38-3 4 2.02 98 9.895 8.6 کویر Kavir 

 خشک وزن

 چهساقه
Plumule dry 

weight 

qPDW-7 ISSR29-6- ISSR30-4 7 2.017 40 4.081 8.6 کویر Kavir 

 Drought stress -7.5 bar   بار -5/1 خشکی تنش

چهریشه تعداد  
Radicle 
number 

qNR-6 ISSR48-5- ISSR47-7 6 2.342 68 5.994 9.9 بادیا Badia 

 خشک وزن

چهساقه  
qPDW-3 ISSR29-7- ISSR31-5 3 2.076 68 2.18 8.9 بادیا Badia 

Plumule dry 

weight 
qPDW-6 ISSR48-5- ISSR47-7 6 2.375 68 5.457 10.1 بادیا Badia 

 خشک وزن

چهریشه  
Radicle dry 

weight 

qRDW-1 ISSR31-3- ISSR47-4 1 2.815 36 18.418 11.8 بادیا Badia 

 Drought stress -15 bar  بار -15 خشکی تنش

 چهتعداد ریشه

Radicle 
number 

qNR-4a ISSR31-6 4 10.451 0 -1.997 37.3 بادیا Badia 

qNR-4b ISSR47-5- HVM67 4 2.282 44 0.651 9.7 کویر Kavir 

qNR-4c ISSR20-1 4 7.732 68 1.519 29.2 کویر Kavir 

qNR-4d ISSR131-1- ISSR16-4 4 9.146 136 -2.3 33.6 بادیا Badia 

qNR-5a ISSR29-1- ISSR38-4 5 4.861 24 1.268 19.5 کویر Kavir 

qNR-5b ISSR47-6- ISSR30-3 5 6.108 48 -21.18 23.9 بادیا Badia 

qNR-6a ISSR48-5- ISSR47-7 6 6.908 86 -62.25 26.6 بادیا Badia 

qNR-6b ISSR47-6- ISSR30-3 6 6.039 92 -3.371 123.7 بادیا Badia 

qNR-7a ISSR48-1 7 5.953 0 1.253 23.4 کویر Kavir 

qNR-7b ISSR48-1- ISSR22-4 7 2.529 8 2.323 10.7 کویر Kavir 

زنیجوانه سرعت  
Germination 

speed 

qGR-2 ISSR30-5- ISSR16-6 2 2.650 68 3.413 11.2 کویر Kavir 

 .هستند ترنزدیک مربوطه QTL به شده کشیده خط زیرشان که نشانگرهایی *

* Markers which are underlined is closer to the QTL. 
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 .SSR و ISSR نشانگرهای از استفاده با کویر × بادیا ارقام تلاقی از حاصل جو 3F یتجمع پیوستگی نقشه -1 شکل

Figure 2- Linkage map F3 generations barley derived from the cross Badia × Kavir using ISSR and ISSR markers. 
 

 خشکی تنش نرمال شرایط

  بار( -5/1) چهریشه خشک وزن  چهساقه طول
Root lenght Dry weight of radicle (-4.5 bar) 

  بار( -15) زنیجوانه سرعت  کلئوپتیل طول

Clioptile lenght Germination rate (-15 bar) 

  بار( -15 و -5/1)چه ریشه تعداد  چهریشه تعداد

Radicle number Radicle number (-7.5 abd -15 bar) 

  بار( -5/1)چه ساقه خشک وزن  چهساقه خشک وزن

Dry weight of plumule Dry weight of plumule (-7.5 bar) 

 

بتار یتک    -5/1چته تحتت تتنش    برای وزن خشک ریشته 

QTL      روی کروموزوم یک شناسایی شد کته بتا ایتر افزایشتی

درصتتتد از واریتتتانس فنتتتوتیپی وزن خشتتتک    0/11، 41/10

در  (Mohammed, 2011)چتته را توجیتته کتترد. محمتتد ریشتته

یشه و ساقه جو در تحمل های مرتبط با رQTLتجزیه و تحلیل 

برای وزن خشک ریشته بتر روی    QTLبه تنش خشکی هفت 

. شناسایی کترد  7H و 1H ،2H، 3H ،4H ،5Hهای کروموزوم

، QTL QRDW.S42.1H.a ،QRDW.S42.1H.bچهتتتتار 

QRDW.S42.5H  وQRDW.S42.7H  دارای ایتتتر افزایشتتتی

درصتد از   01/1و  21/4، 05/1، 59/1مثبت بودند و به ترتیتب  

 ریانس ژنتیکی صفت مربوطه را توجیه کردند.وا

 (Sabouri and Sabouri, 2008)صتبوری و صتبوری   

چتته روی بتترای صتتفت وزن خشتتک ریشتته    QTLپتتنج 

)دو متتورد( تعیتتین   0)دو متتورد( و  5، 3هتتای کرومتتوزوم

 نمودند.

بترای   QTL 19گیتری شتده   از بین شش صفت انتدازه 
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نی در تنش زبرای سرعت جوانه QTLچه، یک تعداد ریشه

، a4-qNR QTLبارگزارش شد. که در مجموع چهتار   -15

c4-qNR ،d4-qNR  وa6-qNR   .19بزر  ایر بودنتدQTL 

)چهتار   4های چه روی کروموزومکننده تعداد ریشهکنترل

)دو متتورد( قتترار  1)دو متتورد( و  1)دو متتورد(،  5متتورد(، 

درصد از تنتوع   3/31به تنهایی  a4-qNR QTLداشتند. که 

هتای  وتیپی موجتود را توجیته نمتود. ایتر افزایشتی مکتان      فن

 متغیر بود. 41/3تا  -2/12چه از مربو  به تعداد ریشه

ای که بر روی صفات ریشته گنتدم صتورت    در مطالعه

برای صفات ریشه تحت شترایط نرمتال و    QTL 32گرفت 

خشتتکی شناستتایی شتتد. نتتتایج ایتتن پتتژوهش نشتتان داد      

QTL2ی های نزدیک ناحیه سانترومرA   در هر دو شترایط

نرمال و خشکی باع  افزایش طول ریشته، ستطر ریشته و    

 .)et al Léon(2012 ,.شوند تعداد انشعابات ریشه می

 (Abdolshahi et al., 2009) عبدالشتاهی و همکتاران  

کننده تحمتل بته خشتکی در    های کنترلQTLیابی در نقشه

بتترای تعتتداد ریشتته ستته مکتتان ژنتتی بتتر روی   گنتتدم نتتان 

یتتابی کردنتتد. ایتتن مکتتان 5Bو  2B ،5Aهتتای ومتتوزومکر

QTL ًدرصتد از تغییترات مربتو  بته ایتن       1/30ها مجموعا

برای این صفت بر  QTLترین صفت را توجیه کردند. مهم

تنهایی قرار داشت که به 5Aروی بازوی کوتاه کروموزوم 

 درصد از تغییرات مربو  به این صفت را توجیه نمود. 29

بر  QTLبار یک  -15زنی در تنش انهبرای سرعت جو

ردیابی شد که آلتل والتد کتویر باعت       2روی کروموزوم 

درصتد از تغییترات    2/11زنی شتد و  افزایش سرعت جوانه

 فنتتوتیپی ایتتن صتتفت را توجیتته کتترد. فتتاخری و بتتابکی     

(Fakhri and Babaki, 2014به منظور نقشه )   یتابی نتواحی

ک و مورفولوژیتک  کننده صفات فیزیولوژیت ژنومی کنترل

زنی گنتدم نتان در وضتعیت تتنش استمزی      مرتبط با جوانه

بتتته ترتیتتتب روی  QTLزنتتتی دو بتتترای ستتترعت جوانتتته

 09/30و  29/34در جایگتتتاه  5Aو  2Bهتتتای کرومتتتوزوم

یابی کردند که بتا نتتایج ایتن پتزوهش     مورگان مکانسانتی

 (Rabiei et al., 2014)ربیعی و همکاران  مطابقت داشت،

 زنی ردیابی کردند.برای سرعت جوانه QTLیک همچنین 

پلیتوتروپی ژن    et al.,(Chen (2008و همکتاران   چن

زنتی  را عامل اصلی کنترل ژنتیکی صفات مرتبط بتا جوانته  

عنوان کردند. چنین نتایجی در ایتن پتژوهش نیتز مشتاهده     

  پتتتژوهش لانتتتد جتتتوا و همکتتتاران  بتتته توجتتته بتتتا .شتتتد

(Landjeva et al., 2010روی ) 85 در زنتی جوانته  فاتص 

 شناستایی  QTLبیستت   آنهتا،  و والتدین  گنتدم  DILsلاین 

 کروموزوم روی ایخوشه صورت بیشتر آنها به که کردند

1DS داشتند. قرار 

 گيرینتيجه

تتوان  با توجه به نتایج به دست آمده از این پژوهش می

هتتتای وجتتود ایتترات پلیتتوتروپی یتتتا پیوستتتگی بتتین ژن     

رد بررستی را نشتان داد. در مطالعته    کننده صفات موکنترل

و  ISSR16-4 حاضر نقاطی از ژنوم مانند حد فاصل نشانگر

ISSR131-1   در برگیرنتده   4روی کرومتوزومQTL هتتایی

بتار و   -15چته در شترایط تتنش    برای صفات تعتداد ریشته  

باشد. همچنین در یتک  طول کلئوپتیل در شرایط نرمال می

 ISSR47-7نشانگرهای در فاصله  1ناحیه روی کروموزوم 

برای صتفات طتول کلئوپتیتل، وزن خشتک      ISSR48-5و 

چته بته ترتیتب در شترایط نرمتال و      چه و تعتداد ریشته  ساقه

 QTLبتتار دارای  -15بتتار و  -5/1تحتتت تتتنش خشتتکی   

و  ISSR47-6باشد. علاوه بر این در فاصله نشتانگرهای  می

ISSR30-3  چه برای صفات تعداد ریشه 5روی کروموزوم

بتار و طتول کلئوپتیتل در شترایط      -15ت تنش خشکی تح

هتتایی مشتتاهده گردیتتد. نتتتایج نشتتان داد کتته  QTLنرمتتال 

QTLچه در هر سه شرایط از تظاهر خوبی های تعداد ریشه

ای هتتای پایتتدار و خوشتته QTLبرختتوردار بودنتتد. لتتذا از  

توان در برنامه گزینش به کمتک نشتانگر   شناسایی شده می

(MAS)  یابی صفات مورد بررسی نشان مکاناستفاده نمود

و  qNR-4a، qNR-4b  ،qNR-4dهتتتتتای QTLداد کتتتتته 

qNR-6a  2/20، 31بزر  ایر بودند. و به ترتیب با توجیه ،

درصتتد از تنتتوع فنتتوتیپی ایتتر بزرگتتی روی    1/21و  1/33

تتتتوان از توجیتته صتتفات متتترتبط داشتتتند. بنتتتابراین متتی    
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ترین افراد بترای  ها برای انتخاب بهنشانگرهای مرتبط با آن

زنتی بتالا   های مطلوب و با قدرت جوانته رسیدن به خانواده

بته عنتوان نشتانگر مثبتت در امتر       در شرایط تتنش خشتکی  

 زنی نهایی کمک گرفت.گزینش برای افزایش جوانه
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