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Abstract 
Salinity is one of the main osmotic stresses that limit plants growth and development 
through changes in osmatic and ionic balance. In order to locate genomic regions 
controlling quantitative traits locus (QTLs), related to salinity tolerance in the barley 
and evaluating the relevant indices at germination stage, an experiment in 2016 and 
2017 using 100 F3 families of the Badia × Comino cross with their parents in a 
completely randomized design with three replications and six treatments including 
normal and five levels of salinity (4, 8, 12, 15 and 20 dS/m) was performed. QTL 
analysis was performed by composite location method based on each of the six 
treatments. A total of three QTLs were identified under normal conditions and 23 QTLs 
under stress conditions. The total phenotypic variance explained by these QTLs varied 
from 9.1 to 15.4 percent, with the lowest and the most related to root length in terms of 
20 dS/m. Sustained QTLs in each of the six environments and linked markers in the 
selection method can be used to improve germination traits under salt stress conditions 
after several years of testing and repeat. 
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 Hordeum)های کمیّ جو  های ژنی مرتبط با برخی از صفت شناسایی مکان

vulgare) زنی در شرایط تنش شوری ر مرحلۀ جوانهد 
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 چکیده

های اسمزی است که رشد و تولید گیاهان را از طريق  تیییقر در تعقادل يقونی و      ترين تنش شوری يکی از اصلی
مقرتب  بقا    (QTLs)هقای کمیقی    کننقدة صقفت   يابی نواحی ژنقومی کنتقرل   منظور مکان کند. به اسمزی محدود می

 8231و  8232هقای   زنی، آزمايشی طی سال های مربوط به مرحلة جوانه حمل به شوری در جو و ارزيابی صفتت
کومینو به همراه والدين آنها در قالب طرح کاملاً تصادفی بقا  ×حاصل از تلاقی باديا F3خانوادة  800با استفاده از 

زيمنس بر متر( اجقرا   دسی 30و  82، 83، 1، 9سه تکرار و شش تیمار شامل وضعیت طبیعی و پنج سطح شوری )
يابی مرکب بر اساس شش تیمار انجام شد و درمجموع، سه مکقان ژنقی در    شد. تجزية مکان ژنی به روش مکان

وسقیلة ايقن    شقده بقه   ژنی در شراي  تنش شناسايی شدند. واريانس فنوتیپی کل توجیقه   مکان 32شراي  طبیعی و 
در شقراي     چقه  صد متییر و کمترين و بیشترين آن مربوط به صفت طول ريشقه در 9/82تا  8/3های ژنی از  مکان
هقای پیوسقته بقا آنهقا در روش      های ژنی پايدار در هر شش محی  و نشقانگر  زيمنس بر متر بود. از مکان دسی 30

از آزمقايش و   زنی در شقراي  تقنش شقوری پقس     های جوانه توان برای بهبود صفت گزينش به کمک نشانگر می
 ار در چند سال استفاده کرد.تکر

 
 QTLو شناسايی   زنی، تنش شوری جو، جوانه :یدیکل یها واژه
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 .مقدمه

از غلات مهم  (.Hordeum vulgare L)جو 

ايران و جهان و ازنظر اهمیت، چهارمین غلة مهم 

از گندم، ذرت و برنج است که مقام اول را  دنیا پس

هوايی  و بکار در شراي  متنوع آ و ازنظر کشت

 ,FAO)خشک دارد   و  هوای گرم و ويژه آب به

کنندة  های جدی تهديد . شوری ازجمله خطر(2013

های جهان  محی  و کشاورزی در بسیاری از بخش

ويژه در مناط   است که عملکرد محصولات را به

دهد؛ اين  تأثیر قرار می خشک تحت خشک و نیمه

ديريت هوايی و م و مشکل هرساله با تیییرات آب

يابد. میزان  های آبیاری افزايش می ضعیف سیستم

تحمل به شوری گیاه زراعی بايستی در مراحل 

زنی، رشد  ويژه در مرحلة جوانه مختلف رشد به

گیاهچه و مراحل رويشی و زايشی بررسی شود 

(Mohamadi, 2003)زنی يکی از  . جوانه

ترين مراحل رشد گیاه در شراي  تنش  بحرانی

( در 3001) Galeshiو  Etesamiشوری است. 

ای، اثر سطوح مختلف تنش شوری را در  مطالعه

زنی جو بررسی و مشخص کردند  مرحلة جوانه

ترين مرحله نسبت به تنش  زنی حساس سرعت جوانه

زنی در شراي   شوری است. کاهش سرعت جوانه

تنش شوری ممکن است راهکار سازگاری بذر به 

ستقرار بهتر شراي  تنش محیطی در راستای ا

( گزارش 3002) Jamesو  Munnsگیاهچه باشد. 

توانند  های بسیاری مانند گندم و جو می کردند گونه

زيمنس بر متر( نمک جوانه  دسی 20در غلظت زياد )

تواند در اين سطح از شوری  نمی  چه بزنند، اما ريشه

های متفاوتی در  رشد کند. ارقام مختلف واکنش

علت تفاوت  دهند که به میبرابر تنش شوری نشان 

. (Hussain et al., 1997)آنها ازنظر ژنتیکی است 

های  معرفی و اصلاح ارقام متحمل به شوری از روش

شود که در  مؤثر مقابله با شوری محسوب می

برداری از   های مديريتی، امکان بهره ترکیب با برنامه

 ,Mohamadi)کند  های شور را فراهم می زمین

مت به شوری در گیاهان زراعی، صفت ؛ مقاو(2003

ايست که  کمیی ژنتیکی و فیزيولوژيکی پیچیده

 ,Flowers)کنند  چندين مکان ژنی آن را کنترل می

نباتات، نبود   های اصلاح . يکی از چالش(2004

کنندة  های کنترل اطلاعات کافی دربارة ژن

های  يابی ژن های کمیی است. مکان صفت

هايی  میی، يکی از روشهای ک کنندة صفت کنترل

های  تازگی برای مطالعة ژنتیکی صفت است که به

شود؛ با شناسايی نواحی ژنومی  کمیی استفاده می

های کمیی و تعیین سهم هريک  کنندة صفت کنترل

شدة صفت در  از اين نواحی در ايجاد تنوع مشاهده

نژادی افزايش يافته  های به جمعیت، کارايی برنامه

توان به اصلاح جمعیت  ان بیشتری میاست و با اطمین

. (Collard and Mackill, 2008)پرداخت

Czyczyło- Mysza ( در بررسی 3089و همکاران )

زنی و رويشی در  مرحلة جوانه  های ژنی کنترل مکان

 21هاپلوئید مضاعف گندم بهاره، درمجموع  30

های مربوط به مراحل  مکان ژنی برای تمام صفت

و  Shahrakiی شناسايی کردند. زنی و رويش جوانه

های فنولوژيک  ( در مطالعة صفت3082همکاران )

لاين هاپلوئید مضاعف جو حاصل از تلاقی  23

مکان  28استپتو و مورکس در شراي  تنش شوری، 

و همکاران  Colmerيابی کردند.  ژنی را مکان

( در شراي  تنش شوری با استفاده از جمعیت 3001)

ل از تلاقی بین دو واريتة جو هاپلوئید مضاعف حاص



 08 زنی در شراي  تنش شوری در مرحلة جوانه (Hordeum vulgare)های کمیی جو  های ژنی مرتب  با برخی از صفت شناسايی مکان

 

 

(CT9993×IR62266) ،8  مکان ژنی روی

چه رديابی  برای صفت طول ساقه 3کروموزوم 

های ژنی  ها و مکان کردند. ازآنجاکه شناسايی ژن

تواند درک  مؤثر در تحمل به شوری در جو می

بهتری از اصلاح و تحمل به شوری در اختیار 

رای شناخت اصلاحگر قرار دهد و کمک شايانی ب

بهتر سازوکارهای مولکولی و فیزيولوژيکی باشد، 

های ژنی  پژوهش حاضر با هدف شناسايی مکان

 F3زنی جو در جمعیت  های جوانه کنندة مؤلفه کنترل

کومینو در شراي  ×های باديا حاصل از تلاقی رقم

طبیعی و شوری و اشباع نقشة پیوستگی جو توس  

 جام شد.ان iPBSو  SSR ،ISSRهای  نشانگر

 

 .ها مواد و روش

يابی  منظور مکان بههای فنوتیپی:  ارزیابی

زنی، آزمايشی طی  های مرتب  با جوانه صفت

شناسی  در آزمايشگاه گیاه 8231و  8232های  سال

 F3نسل ژنوتیپ  800دانشگاه گنبد کاووس روی 

کومینو در قالب ×جو حاصل از تلاقی دو رقم باديا

 انجام شد.تکرار  طرح کاملاً تصادفی با سه

خانوادة  800زنی بذرها،  منظور آزمون جوانه به

جو حاصل از تلاقی دو رقم باديا و کومینو  F3نسل 

دقت ضدعفونی شدند؛  به همراه والدين آنها به

ثانیه در محلول  20ها  ترتیب که بذر اين به

درصد قرار گرفتند و سپس  3/0سديم  هیپوکلريت

شدند؛ سپس  ل شستشو خوبی با آب مقطر استري به

بذر از هر خانواده روی کاغذ واتمن درون  800

های استريل قرار گرفتند و درنهايت، در  ديش پتری

شش تیمار شامل تیمار بدون تنش شوری )آب 

 30و  82، 83، 1، 9مقطر( و پنج سطح تنش شوری )

 T0 ،T1 ،T2 ،T3 ،T4ترتیب  زيمنس بر متر( به دسی

شدن  های يادشده از اضافه مارارزيابی شدند. تی T5و 

لیتر  در  گرم  2/82و  88، 2/2، 32/9، 32/3ترتیب  به

NaCl .شمارش  )آب نمک( به دست آمدند

های  شکل روزانه و در ساعت زده به های جوانه بذر

زنی بر  روز انجام شد. سرعت جوانه 2مدت  معین به

ترتیب بر  ها در روز به زنی نسبی بذر حسب جوانه

. (Maguire, 1962)محاسبه شد  3و  8اب  اساس رو

زده بر  قوة نامیة بذر از نسبت تعداد بذرهای جوانه

محاسبه  800شده ضرب در  تعداد بذرهای کاشته

 شد.
 PG=Ni/N×100 8رابطة 
 PG=X1/Y1+ (X2-X1)/Y2...+(Xn–X1)/Yn 3رابطة 

PGزنی،  : درصد جوانهNiهای  : تعداد بذر

: RGها،  : تعداد کل بذرNام، iزده در روز  جوانه

: تعداد روز از آغاز آزمايش Ynزنی،  سرعت جوانه

های  : درصد بذرXnام و nتا زمان شمارش 

 ام است.nزده در شمارش  جوانه

ای  طور تصادفی )نمونه گیاهچه به 20درنهايت، 

های وزن تر  برداری و صفت ها( نمونه از کل گیاهچه

گرم(، وزن  008/0دانه )به کمک ترازويی با دقت 

 20دادن در آون و دمای  از قرار خشک دانه )پس

ساعت به کمک  23مدت  گراد به درجة سانتی

چه و  گرم(، طول ساقه 0008/0ترازويی با دقت 

کش  چه در هر سطح و در هر تکرار )با خ  ريشه

تر   متر(، طول و قطر دانه )با کولیس(، وزن میلی 8/0

ويی با دقت چه )به کمک تراز چه و ريشه ساقه

چه  چه و ريشه گرم(، وزن خشک ساقه 008/0

درجة  20ها در آون و دمای  دادن نمونه از قرار )پس

 گیری شدند. ساعت( اندازه 23مدت  گراد به سانتی
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های مختلف در وضعیت  تجزيه واريانس صفت

 SASافزار  تنش خشکی و وضعیت طبیعی با نرم

ين و ها در والد انجام شد؛ سپس میانگین صفت

درصد و به روش  2ها در سطح احتمال  خانواده

LSD بر بررسی آثار تنش  مقايسه شد تا علاوه

های متحمل و  های مختلف، ژنوتیپ خشکی بر صفت

 حساس تعیین شوند.

 درهای مولکولی  ارزيابیهای مولکولی:  آزمایش

آزمايشگاه ژنتیک دانشگاه گنبد کاووس انجام 

انجام شد  CTABروش به  DNAشدند. استخراج 

(Saghi Maroof et al., 1994)  وDNA  های

گراد  درجة سانتی 30استخراجی در دمای منفی 

 SSR ،80نشانگر چندشکل  31از  .نگهداری شدند

 iPBSآلل چندشکل  30و  ISSRشکل  آلل چند

 Kaviani charati et)برای اشباع نقشة پیوستگی 

al., 2017)  تخاب مبنای ان (.8استفاده شد )جدول

شکلی آنها در  های تصادفی، میزان چند نشانگر

نیز  SSRهای  های پیشین بود. نشانگر مطالعه

ای انتخاب شدند که روی هر کروموزوم،  گونه به

نشانگر يادشده وجود داشته باشد. ازآنجاکه میانگین 

 30فاصلة بین دو نشانگر در پژوهش حاضر کمتر از 

يابی  گر برای نقشهمورگان بود، اين تعداد نشان سانتی

ای پلیمراز  شد. واکنش زنجیره مناسب تشخیص داده 

(PCR)  میکرولیتر برای هر نمونة  80در حجمDNA 

میکرولیتر  3، ابتدا PCRمنظور انجام  انجام شد. به

DNA  نانوگرم در  22/0شده با غلطت  ژنومی رقی

میکرولیتر از محلول  1و سپس  ريخته PCRهر تیوپ 

ژنومی( به هر تیوپ  DNAیر از )غ PCRمادری 

شد. گفتنی است برای  آرامی تکان داده  اضافه و به

لیتری  میلی 2/8تهیة مخلوط واکنش در میکروتیوپ 

ترتیب آب دو بار تقطیر، محلول مادری )با ترکیب  به

Taq DNA Polymerase  واحد بر  09/0با غلظت

با  1x ،MgCl2با غلظت نهايی  PCRمیکرولیتر، بافر 

 80با غلظت  dNTPsمولار،  میلی 20لظت غ

شده و آغازگرهای  رقی  DNAمولار،  میلی

 DNAحاوی  PCRهای  استفاده( در تیوپ مورد

غلظت هرکدام ، SSRآغازگرهای ريخته شد. برای 

نانوگرم به میزان  10از آغازگرهای رفت و برگشت 

 ISSRمیکرولیتر و برای آغازگرهای تصادفی  22/0

میکرولیتر  2/8نانوگرم به میزان  10، غلظت iPBSو 

میکرولیتر روغن  9درنهايت، در نظر گرفته شد. 

معدنی برای جلوگیری از تبخیر مواد درون هر تیوپ 

در دستگاه ترموسايکلر  PCRهای  اضافه شد. تیوپ

ساخت کشور آمريکاiCycler (BIORAD  )مدل 

تمام های حرارتی برای  قرار داده شدند. چرخه

های  داون تنظیم شد. چرخه  طور تاچ به ها نشانگر

شامل يک مرحله  SSRهای  حرارتی برای نشانگر

 39دقیقه در دمای  2مدت  سازی اولیه به واسرشت

سازی  چرخه شامل واسرشت 22گراد،  درجة سانتی

دقیقه،  8مدت  گراد به درجة سانتی 39در دمای 

در دمای دقیقه  8مدت  گرها به اتصال آغاز

درجة  23و بس  در دمای ها اختصاصی آن

دقیقه و درنهايت، مرحلة تکثیر  3مدت  گراد به سانتی

گراد  درجة سانتی 23دقیقه در دمای  2مدت  نهايی به

 ISSRهای  های حرارتی برای نشانگر بود. چرخه

سازی اولیه  شامل يک مرحله واسرشت  iPBSو

گراد،  درجة سانتی 32دقیقه در دمای  2مدت  به

گراد  درجة سانتی 32سازی در دمای  شتمرحلة واسر

ها در  چرخة اتصال آغازگر 80ثانیه،  92مدت  به

ثانیه و  92مدت  گراد به درجة سانتی 19تا  23دمای 

ثانیه،  92مدت  گراد به درجة سانتی 23بس  در دمای 

ها در دمای اختصاصی آنها  چرخة اتصال آغازگر 32
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تکثیر نهايی ايت، يک مرحله ثانیه و درنه 92مدت  به

دقیقه بود.  2مدت  گراد به درجة سانتی 23در دمای 

با الکتروفورز روی ژل  PCRهای واکنش  فراورده

درصد تفکیک و  1ساز  آمید واسرشته اکريل پلی

ها با روشی موسوم به روش سريع  سازی باند نمايان

 Caetano Anolles and)آمیزی نقره  رنگ

Gresshoff, 1994) به اينکه  انجام شد. نظر

جايگاه ژنومی  SSRشده مانند  نشانگرهای نقشه

مشخصی دارند، برای تهیه نقشة پیوستگی ابتدا با 

از تعیین نقشة  آغاز کرديم و پس SSRنشانگرهای 

اولیه، انکورکردن نشانگرهای تصادفی به نقشة اولیه 

 F3منظور تهیة نقشة ژنتیکی در جمعیت  به انجام شد.

استفاده شد؛  Map Manager QTXافزار  از نرم

فقواصل نشانگری در اين نقشه بر اساس تابع 

. (Kosambi, 1994)کوزامبی محاسبه شدند 

استفاده  QGENEهای ژنی از  منظور يافتن مکان به

های ژنی  منظور تعیین مکان . به(Nelson, 1997)شد 

ای  يابی فاصله و برآورد اندازة آثار آنها از روش نقشه

ای که بیشترين  اده شد و نقطهاستف CIMمرکب 

را داشت، ناحیة با بیشترين احتمال LOD مقدار 

وجود مکان ژنی شناسايی شد. در تمام موارد از 

استفاده و برای هر  Resampling 1000پرمیوتیشن و 

مورگان در نظر گرفته شد و بر  سانتی 2/0پايش 

به بالا حد بحرانی در نظر گرفته  LOD 3اساس آن، 

ها توزيع نرمال  به اينکه برخی از صفت شد. نظر

ها و همچنین روش حداکثر  نداشتند، از تبديل داده

نمايی برای جلوگیری از اريبی نتايج استفاده  درست

منظور تهیة نقشة  . به(Haley and Knott, 1992)شد  

برای  3برای وجود باند و  8ژنتیکی از اسکورهای 

اهواره استفاده وجودنداشتن باند در نشانگرهای ريزم

، از اسکورهای iPBSشد. درمورد نشانگرهای 

وجودنداشتن باند در  برای  2برای وجود باند و 8

مواقعی که باند در والد اول تکثیر يافته بود، استفاده 

های  از نمره iPBSشد. همچنین درمورد نشانگرهای 

وجودنداشتن باند در  برای  9برای وجود باند و  3

در والد دوم تکثیر يافته بود، استفاده  مواقعی که باند

زدن نشانگرهای تصادفی به  شد. گفتنی است برچسب

ها جداگانه  نشانگرهای ريزماهواره برای کروموزوم

 .شد انجام 

 

جو حاصل از تلاقی ارقام  F3چندشکل مورداستفاده در تهیة نقشة پیوستگی جمعیت  iPBSو  SSR ،ISSRنشانگرهای  -8جدول 

 ها در متن درج شده است( مینو )برنامة حرارتی و غلظتکو×باديا

(2'-2'توالی آغازگر ) کروموزوم گر آغاز  

 (SSR)  ريزماهواره

Bmag0782 1 
F: ATGTACCATTACGCATCCA 

R: GAAATGTAGAGATGGCACTTG 

Bmag0718 1 
F: ATCGTGACATCTCAAGAACA 

R: CCTGATACTGCCTAGCATTAG 

Bmag0211 1 
F: ATTCATCGATCTTGTATTAGTCC 

R: ACATCATGTCGATCAAAGC 
HVM20 1 

F: CTCCACGAATCTCTGCACAA 

R: CACCGCCTCCTCTTTCAC 
EBmac624 2 

F: AAAAGCATTCAACTTCATAAGA 

R: CAACGCCATCACGTAATA 
Bmag382 2 

F: TGAAACCCATAGAGAGTGAGA 
R: TCAAAAGTTTCGTTCCAAATA 

GBMS0160 2 
F: ATCCAGTGGCCTTTGTATGG 

R: TCAGCTCCTCTCTCTTCATGTG 
HVM36 2 

F: TCCAGCCGAACAATTTCTTG 

R: AGTACTCCGACACCACGTCC 
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HVM33 3 
F: ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC 

R: CACGCCCTCTCCCTAGAT 
Bmac0209 3 

F: CTAGCAACTTCCCAACGAC 
R: ATGCCTGTGTGTGGACCAT 

GBMS0046 3 
F: CACACAAAAGCTGACTTAATTCC 

R: TGGAAACCAAGCCTTACCAC 
Bmag0225 3 

F: AACACACCAAAAATATTACATCA 

R: CGAGTAGTTCCCATGTGAC 

HVM67 4 
F: GTCGGGCTCCATTGCTCT 
R: CCGGTACCCAGTGACGAC 

EBmac0755 7 
F: GCTTCCTTCATAGACCCAT 

R: ATATCATGCCAATGGTGTC 
EBmac0701 4 

F: ATGATGAGAACTCTTCACCC 

R: TGGCACTAAAGCAAAAGAC 
D4ff 4 

F:CAATCCTTGCATCAAATGTGC 
R:GGCCCTAAGATAGAAGCACAAG 

MGB402 4 
F: CAAGCAAGCAAGCAGAGAGA 

R: AACTTGTGGCTCTGCCGACTC 
HVM30 5 

F: AGTGGGGAATGAGAGAATGG 

R: TGCTTGTGGGTCATCACAC 

GBMS0032 5 
F: CAGCATCCATCAGCAATGTT 
R: ATGTTTGGCTTCTTCGTCGT 

Bmag0223 5 
F: TTAGTCACCCTCAACGGT 

R: CCCCTAACTGCTGTGATG 
GMS001 5 

F: CTGACCCTTTGCTTAACATGC 

R: TCAGCGTGACAAACAATAAAGG 

HVM65 6 
F: AGACATCCAAAAAATGAACCA 

R: TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 
GBMS180 6 

F: GGAACTAATGCTTCGGTCCA 

R: TGGTGCAAGTGAGCACCTAC 
MGB371 6 

F: CACCAAGTTCACCTCGTCCT 

R: TTATTCAGGCAGCACCATTG 

Bmac0040 6 
F: AGCCCGATCAGATTTACG 
R: TTCTCCCTTTGGTCCTTG 

HVM49 7 
F: CTCTATAGGCACGAAAAATTCC 

R: TTGCACATATCTCTCTGTCACA 

GBMS0183 7 
F: TAATGGTGATGGTCTTGAGGC 

R: AAGACTCGCGTGCCTTTTAA 

MGB318 7 
F: CGGCTCAGGTCTCTTCTTC 

R: TATCTAGATGCCCCTTTCC 
 (ISSR)ای  بین ريزماهواره

 
(2'-2'توالی آغازگر ) گر نام آغاز  

 
ISSR16 CTCTCTCTCTCTCTCTG 

 
ISSR29 TCTCTCTCTCTCTCTCA 

 
ISSR20 TCTCTCTCTCTCTCG 

 
ISSR13 GACAGAGAGAGAGAGAA 

 
 (iPBS)رتروترانسپوزون 

 
2240 AACCTGGCTCAGATGCCA 

 
2232 AGAGAGGCTCGGATACCA 

 
2222 ACTTGGATGCCGATACCA 

 
2244 GGAAGGCTCTGATTACCA 

 
2400 CCCCTCCTTCTAGCGCCA 

 
2221 ACCTAGCTCATGATGCCA 

 
2239 ACCTAGGCTCGGATGCCA 

 
2077 CTCACGATGCCA 

 
2274 GCTCTGATACCA 

 
2083 CTTCTAGCGCCA 

 
2076 GCTCCGATGCCA 

 
2074 CTCATGATGCCA 

 
2241 ACCTAGCTCATCATGCCA 

 
2231 ACTTGGATGCTGATACCA 
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 نتایج و بحث
تجزیه واریانس، توزیع فنوتیپی و مقایسه 

نتايج های موردبررسی در والدین:  میانگین صفت

های موردمطالعه در مرحلة  تجزيه واريانس صفت

از بررسی و تأيید برقراری  ( پس3زنی )جدول  جوانه

شده ازنظر  های بررسی مفروضات نشان داد ژنوتیپ

 8ح احتمال شده در سط های ارزيابی تمام صفت

درصد اختلاف معنادار دارند. تأثیر سطوح مختلف 

 8های يادشده نیز در سطح احتمال  شوری بر صفت

دهندة تنوع  دار بود. اين نتیجه نشان درصد معنا

فنوتیپی زياد در جمعیت است. اختلاف آماری 

کنندة وجود تنوع زياد بین  ها بیان دار بین ژنوتیپ معنا

های  وکار ده و احتمالاً سازش مواد گیاهی ارزيابی

متفاوت آنها در واکنش به تنش شوری است که 

توانند در انتخاب ژنوتیپ مناسب و تولید  می

يابی ژنی  منظور مکان های درحال تفرق به جمعیت

استفاده شوند. مشابه نتايج پژوهش حاضر از مطالعة 

Fakheri  وKhalegh Babaki (3089 روی )

های  کنندة صفت کنترل يابی نواحی ژنومی نقشه

زنی  فیزيولوژيک و مورفولوژيک مرتب  با جوانه

گندم نان در وضعیت طبیعی و تنش اسمزی بین دو 

محی  طبیعی و تنش به دست آمده است که 

ها را مشاهده کردند.  دار بین ژنوتیپ اختلاف معنا

های توصیفی چولگی و  طب  نتايج حاصل از آماره

شکل نرمال بود  ها به فتکشیدگی، توزيع فنوتیپی ص

های موردبررسی در  و بررسی مقايسه میانگین صفت

به روش  2کومینو در جدول ×والدين تلاقی باديا

از  ها نشان بودن صفت محاسبه شد. نرمال tآزمون 

 ماهیت کمیی آنها دارد.

 
 زنی در شراي  طبیعی وشوری کومینو مرحلة جوانه×حاصل از تلاقی باديا F3نتايج تجزيه واريانس خانوادة  -3 جدول

ت
یرا
تیی
ع 
مناب

 

دی
آزا
جة 
در

 

انه
جو
ت 
رع
س

 
نی
ز

 

انه
جو
د 
رص
د

 
نی
ز

 

ذر
ة ب
امی
ة ن
قو

 

انه
ن د
وز

انه 
ک د

خش
ن 
وز

 

انه
ر د
ن ت
وز

 

انه
ل د
طو

 

انه
ر د
قط

 

اقه
 س
ول
ط

 
چه

 

شه
 ري
ول
ط

 
چه

 

اقه
 س
 تر
زن
و

 
چه

 

شه
 ري
 تر
زن
و

 
چه

 

ک 
خش
ن 
وز

اقه
س

 
چه

ک  
خش
ن 
وز

شه
ري

 
چه

 

 بیعیمیانگین مربعات شراي  ط

 00001/0** 0003/0** 92/3** 12/1** 93/81** 80/39** 22/9** 22/31** 92/3** 008/0** 12/0** 03/882** 12/138** 01/0** 808 ژنوتیپ

 000008/0 00008/0 02/0 002/0 03/0 39/0 88/0 002/0 08/0 0001/0 003/0 21/2 23/23 002/0 309 خطا

ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 80/2 80/2 91/3 92/8 28/93 81/8 81/0 30/3 82/8 92/0 32/0 22/9 20/88 38/2 

 زيمنس بر متر دسی 9میانگین مربعات تنش 

 00003/0** 0008/0** 22/3** 20/2** 22/81** 20/82** 92/2** 30/32** 83/3** 008/0** 10/0** 21/821** 13/292** 02/0** 808 ژنوتیپ

 0000001/0 000003/0 02/0 08/0 002/0 12/0 39/0 08/0 0001/0 0001/0 002/0 19/83 10/20 002/0 309 خطا

ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 90/3 90/3 93/3 39/8 29/2 01/8 31/0 33/9 33/8 33/0 23/8 20/9 31/82 20/2 

 زيمنس بر متر دسی 1میانگین مربعات تنش 

 00001/0** 00002/0** 12/3** 31/1** 88/81** 19/82** 28/32** 83/2** 98/3** 0008/0** 22/0** 82/230** 22/802** 08/0** 808 ژنوتیپ

 000001/0 00008/0 021/0 83/0 83/0 12/0 01/0 21/0 83/0 000002/0 003/0 83/32 31/33 003/0 309 خطا
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ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 32/3 31/3 81/1 22/3 13/2 02/2 31/2 28/0 08/3 38/8 21/9 11/9 30/83 11/39 

 زيمنس بر متر دسی 83نگین مربعات تنش میا

 00001/0** 00009/0** 13/3** 18/1** 21/83** 12/80** 12/3** 98/30** 32/9** 0002/0** 28/0** 23/221** 90/839** 083/0** 808 ژنوتیپ

 000009/0 000001/0 09/0 01/0 33/0 33/2 03/0 12/0 002/0 000001/0 02/0 93/80 82/81 008/0 309 خطا

ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 33/8 31/8 01/2 23/2 33/9 23/0 002/3 22/8 21/9 18/8 23/2 10/2 13/81 31/81 

 زيمنس بر متر دسی 82میانگین مربعات تنش 

 000008/0** 00001/0** 82/0** 23/3** 23/1** 83/80** 22/3** 81/33** 20/8** 0002/0** 23/0** 89/991** 21/21** 002/0** 808 ژنوتیپ

 0000003/0 000008/0 08/0 99/0 02/0 12/0 03/0 08/0 02/0 00002/0 02/0 20/98 80/81 008/0 309 خطا

ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 33/8 33/8 30/80 39/2 32/3 81/2 20/0 32/8 12/3 82/8 18/81 22/33 92/88 12/93 

 زيمنس بر متر دسی 30میانگین مربعات تنش 

 00009/0** 00009/0** 21/3** 82/3** 91/1** 93/1** 11/3** 12/82** 28/8** 0008/0** 23/0** 33/812** 32/310** 02/0 808 ژنوتیپ

 0000003/0 000008/0 23/0 29/0 22/0 02/0 08/0 02/0 02/0 000001/0 02/0 90/82 282/88 0088/0 309 خطا

ضريب 

تیییرات 

 )درصد(

 201/8 228/8 29/1 39/2 33/9 81/2 12/0 02/8 11/0 13/3 22/82 23/32 80/83 92/28 

 درصد 8دار در سطح احتمال  معنا **

کومینو(×والدين تلاقی )باديا زنی برای های موردبررسی در مرحلة جوانه مقايسه میانگین صفت -2جدول 
 T0 T1 T2 T3 T4 T5 

 آماره کومینو باديا آماره کومینو باديا آماره کومینو باديا آماره کومینو باديا آماره کومینو باديا آماره کومینو باديا صفت

 ns 22/3 80/3 * 01/3 02/3 ns 81/3 81/3 ns 01/3 00/3 * 00/3 00/3 ns 30/3 31/3 زنی سرعت جوانه

 ns 00/800 00/32 ** 00/32 00/33 * 00/32 00/32 ns 00/32 00/30 * 00/30 00/30 ns 00/800 00/800 زنی درصد جوانه

 ** 00/800 22/32 ** 00/800 22/22 * 22/12 11/19 ** 00/30 22/23 * 11/39 11/13 ** 00/800 22/12 امیة بذرقوة ن

وزن خشک دانه 

 )گرم(
012/0 092/0 * 010/0 090/0 * 023/0 093/0 * 800/0 022/0 * 022/0 033/0 * 013/0 033/0 * 

 ** ns 21/93 32/98 * 21/93 30/93 ns 30/21 01/98 ** 98/21 31/31 ** 22/21 82/98 08/93 91/93 متر( طول دانه )میلی

 ns 38/80 22/88 * 32/80 22/88 * 31/88 80/88 ns 22/88 31/88 ns 32/88 81/88 ns 20/88 31/80 متر( قطر دانه )میلی

چه  طول ساقه

 متر( )سانتی
2/92 2/23 * 10/21 32/23 * 88/21 00/23 * 28/22 90/31 ** 21/32 21/22 ** 28/31 22/22 ** 

چه  طول ريشه

 متر( )سانتی
1/28 1/21 * 2/31 2/28 ** 8/31 3/28 ** 08/31 00/29 ** 81/38 81/31 ** 10/82 20/32 ** 

چه  وزن تر ساقه

 )گرم(
182/2 120/2 * 220/2 912/2 ** 082/2 812/2 ** 312/9 200/2 ** 282/3 212/2 ** 800/3 820/2 ** 

چه  وزن تر ريشه

 )گرم(
220/9 300/2 * 382/2 112/2 * 282/2 212/2 ** 120/2 820/2 ** 102/0 112/0 ** 292/0 218/0 ** 

وزن خشک 

 چه )گرم( ساقه
293/3 111/3 * 318/8 123/3 ** 221/8 922/3 * 932/8 218/8 * 821/8 922/8 ** 038/8 833/8 ** 

وزن خشک 

 چه )گرم( ريشه
208/8 023/3 * 122/8 121/8 ** 221/8 221/8 ** 332/8 292/8 ** 322/0 923/0 * 011/0 031/0 ** 

 دار است. معنا درصد و غیر 2درصد،  8دهندة معناداری در سطح احتمال  ترتیب نشان به nsو  *، **

T0 ،T1 ،T2 ،T3 ،T4  وT5 دهند. نس بر متر را نشان میزيم دسی 30و  82، 83، 1، 9ترتیب تیمار بدون تنش شوری )آب مقطر( و پنج سطح تنش شوری  به 
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کنندۀ  های ژنی کنترل یابی مکان مکان.

نقشة پیوستگی جو با های موردبررسی:  صفت

ترسیم  iPBSو  SSR ،ISSRهای  استفاده از نشانگر

مورگان از ژنوم جو را پوشش  سانتی 1/112شد و 

زنی در شراي   (. طی مرحلة جوانه8داد )شکل 

ژنی   عدد مکان 31 طبیعی و تنش شوری، درمجموع

های موردمطالعه شناسايی شدند )جدول  برای صفت

های ژنی  (. نواحی ژنومی و کروموزومی مکان9

طور  شده در شراي  موردارزيابی به يابی مکان

 شوند. می مشاهده 8تر در شکل  واضح

 
کومینو )محل تقريبی × تلاقی باديا  جوحاصل از F3در جمععیت  IPBSو  SSR ،ISSRهای  نقشه پیوستگی حاصل از شانگر -8شکل 

QTL آمده است(. 2و  9ها در جداول 
Ch7 Ch6 Ch5 Ch4 Ch3 Ch2 Ch1 

 
 

 

در شراي  طبیعی، يک شرایط طبیعی:  -الف

برای صفت وزن  2کروموزوم ژنی روی   مکان

 2/83توانست  qSDW-5aخشک دانه شناسايی شد. 

انس فنوتیپی را توجیه کند و والد باديا درصد از واري

و  Khaliliسبب افزايش وزن خشک دانه شد. 

Mohammadi (3082 سه مکان ژنی روی )

جو برای وزن خشک دانه  2و  3، 8های  کروموزوم

گزارش کردند که با نتايج پژوهش حاضر مطابقت 

برای صفت  3  ندارد. يک مکان ژنی روی کروموزوم

-IPBS2077-5اصلة ژنومی چه و در ف طول ساقه

EBMAO624  درصد از  9/89شناسايی شد که

تیییرات فنوتیپی را توجیه کرد. اين مکان ژنی 
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کنندة طول  اثر کنترل عنوان مکان ژنی بزرگ به

چه در شراي  طبیعی شناسايی شد و برای  ساقه

و همکاران  Sabouriشود.  گزينش پیشنهاد می

را در   چه ساقه شش مکان ژنی مرتب  با طول )3080)

شراي  تنش اسمزی ناشی از سوربیتول روی 

شناسايی کردند  83و  2، 2، 9، 3، 8های  کروموزوم

ژنی   که با مطالعة حاضر مطابقت دارد. يک مکان

چه  برای صفت وزن خشک ساقه 9روی کروموزوم 

 IPBS2239-2–IPBS2241-1در فاصلة نشانگری 

درصد از  1/3ژنی توانست   شناسايی شد. اين مکان

چه را توجیه کند  واريانس فنوتیپی وزن خشک ساقه

های والد کومینو سبب کاهش وزن خشک  و آلل

( يک مکان 3082و همکاران ) Rabieچه شدند.  ساقه

چه در حدفاصل  ژنی برای صفت وزن خشک ساقه

روی  RM5711-E36-M59-1های  نشانگر

در دو وضعیت شوری و خشکی  2کروموزوم 

دند که با نتايج پژوهش حاضر مطابقت شناسايی کر

 ندارد. 

 9در تنش زیمنس بر متر:  دسی 4تنش  -ب

اثر روی  بزرگ  زيمنس بر متر، دو مکان ژنی دسی

زنی  برای صفت سرعت جوانه 2و  1های  کروموزوم

ترتیب با  های ژنی به شناسايی شدند و اين مکان

و  iPBS2077-2–GBMS0183های  نشانگر

HVM65–BMAC0040  پیوستگی داشتند و

درصد  1/80و  1/88ترتیب دارای واريانس فنوتیپی  به

های ژنی  ( مکان3002و همکاران ) Zhangبودند. 

، 8های  زنی را روی کروموزوم مرتب  با سرعت جوانه

در  qGS4-7رديابی کردند. موقعیت مکانی  2و  9

ای مطابقت دارد که  های ژنی مطالعة حاضر با مکان

Zhang کردند. در مقابل،   ( رديابی3002اران )و همک

Liang ( دو مکان3001و همکاران )   ژنی روی

زنی تعیین  برای سرعت جوانه 80و  2های  کروموزوم

کردند که با نتايج پژوهش حاضر کاملاً متفاوت 

نداشتن نتايج پژوهش  است. ازجمله دلايل مطابقت

و توان تعداد  حاضر با نتايج ساير پژوهشگران را می

شده، نوع جمعیت، تعداد افراد  نوع نشانگرهای بررسی

شده و  شده در جمعیت، نوع والدين استفاده استفاده

اثر روی  شراي  محیطی دانست. دو مکان ژنی بزرگ

زنی  برای صفت درصد جوانه 2و  1های  کروموزوم

زنی  در فاصلة نشانگری مشابه صفت سرعت جوانه

رصد از تیییرات د 2/33شناسايی شدند و درمجموع، 

( 3009و همکاران ) Miuraفنوتیپی را توجیه کردند. 

در وضعیت تنش دمايی، پنج مکان ژنی را برای 

 88و  2، 9، 3های  زنی روی کروموزوم درصد جوانه

، 1/80، 8/80، 3/89، 3/88ترتیب با  ژنی( به  )دو مکان

درصد توجیه تیییرات فنوتیپی رديابی کردند  2/88

شده در پژوهش حاضر  ای ژنی شناسايیه که با مکان

 2 های  ژنی روی کروموزوم  مطابقت ندارد. دو مکان

برای قوة نامیه بذر شناسايی شدند که درمجموع،  3و 

درصد از تیییرات فنوتیپی صفت قوة نامیه بذر  8/38

ترتیب باديا و  های والدين به را توصیف کردند و آلل

ت شدند. کومینو باعث کاهش و افزايش اين صف

يک مکان ژنی برای وزن خشک دانه روی 

يابی شد؛ والد باديا سبب افزايش  مکان 9کروموزوم 

در فاصلة نشانگری  qSDW4-4aاين صفت شد. 

IPBS2240-IPBS2081-3 ،2/3  درصد از تیییرات

ژنی برای صفت   فنوتیپی را توجیه کرد. يک مکان

يابی شد.  مکان 3  چه روی کروموزوم طول ساقه

qASL-2a  در فاصلة ژنومیIPBS2077-5–

EBMAO624  درصد از  9/88قرار داشت و
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های والد  واريانس تیییرات را توجیه کرد و آلل

  کومینو باعث افزايش اين صفت شدند. يک مکان

ژنی ديگر در اين سطح از تنش شوری برای صفت 

يابی  مکان 3چه روی کروموزوم  تر ساقه  وزن

افزايشی کاهشی بود که از دارای اثر   qSFW-2aشد.

 بود.   والد باديا به نتايج منتقل شده

در شراي  تنش زیمنس بر متر:  دسی 21تنش  -ج

ژنی برای   زيمنس بر متر، سه مکان دسی 83شوری 

زنی شناسايی  شده در مرحلة جوانه های ارزيابی صفت

ژنی در کنترل صفت وزن   (. دو مکان9شدند )جدول 

درصد  2/33د که درمجموع خشک دانه نقش داشتن

از تیییرات فنوتیپی را توجیه کردند. يک مکان ژنی 

 8چه روی کروموزوم  برای صفت طول ساقه

ژنی در فاصلة نشانگری   يابی شد؛ اين مکان مکان

BMAG0211–IPBS2221-3  2/83قرار داشت و 

و   Rabeiدرصد از واريانس فنوتیپی را توجیه کرد.

ی ژنی مرتب  با تحمل به ها مکان( 3089همکاران )

زنی و  شوری و خشکی را در دو مرحلة جوانه

نشانگر  802با استفاده از  F2:4ای جمعیت  گیاهچه

AFLP  نشانگر ريزماهواره رديابی کردند و  828و

زنی، يک مکان  ژنی برای سرعت جوانه  يک مکان

زنی و يک مکان ژنی برای  ژنی برای درصد جوانه

 رديابی کردند. 8موزوم در کرو  چه طول ساقه

 82در تنش زیمنس بر متر:  دسی 21تنش  -د

کنندة طول  ژنی کنترل  زيمنس بر متر، سه مکان دسی

يابی  مکان 2و  1، 3های  روی کروموزوم  چه ريشه

درصد از  9/20ژنی درمجموع   شدند؛ اين سه مکان

و همکاران  Khaliliتیییرات فنوتیپی را توجیه کردند. 

 3B ،2Aهای  ژنی روی کروموزوم  مکان( سه 3082)

يابی کردند؛ اين سه  مکان  چه برای طول ريشه 2Dو 

درصد از تیییرات فنوتیپی  1/91مکان ژنی درمجموع 

را تبیین کردند که با نتايج پژوهش حاضر مطابقت 

برای صفت  9دارد. يک مکان ژنی روی کروموزوم 

–D4ffچه در فاصلة نشانگری  تر ساقه  وزن

iPBS2241-2  درصد از تیییرات  9/3شناسايی شد و

 qRFW15-4aهای ژنی  فنوتیپی را توجیه کرد. مکان

چه روی  برای صفت وزن تر ريشه qRFW15-7aو 

شناسايی شدند. ضريب تبیین  2و  9های  کروموزوم

 2/3و  3/80ترتیب برابر با  برای دو مکان ژنی به

ی و ترتیب افزايش درصد بود. اثر افزايشی نیز به

کاهشی بود که والد کومینو سبب افزايش اين صفت 

و والد باديا سبب کاهش اين صفت شد. يک مکان 

و  8ژنی برای صفت قوة نامیة بذر روی کروموزوم 

و  IPBS2221-2–IPBS2239-3در فاصلة نشانگری 

يابی شد. يک  درصد مکان 2/88ضريب تبیین برابر با 

–HVM36ژنی در فاصلة نشانگری   مکان

IPBS2240-7  برای وزن خشک  3روی کروموزوم

برابر با  LODدارای  qSV15-1aدانه شناسايی شد. 

  بود. درنهايت، يک مکان 80و ضريب تبیین  310/3

و در فاصلة  1ژنی برای قطر دانه روی کروموزوم 

يابی شد  مکان IPBS2241-4–IPBS2077-1ژنومی 

. اثر درصد از واريانس فنوتیپی را توجیه کرد 1/83و 

افزايشی برای اين صفت منفی و از والد کومینو گرفته 

 شد.

در شراي  تنش زیمنس بر متر:  دسی 12تنش  -م

زيمنس بر متر، دو مکان ژنی در کنترل  دسی 30

چه نقش داشتند که روی  صفت طول ريشه

شناسايی شدند. ضريب تبیین  2و  3های  کروموزوم

 8/3و  9/82با ترتیب برابر  برای اين دو مکان ژنی به

 درصد بود.
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 (Normal)شراي  طبیعی 

وزن 

خشک 

 دانه

qSDW-5a 2 10 -iPBS2222ISSR13

-iPBS2221-5 
 باديا 2/83 232/82 2/0 123/3

طول 

 چه ساقه
qASL-2a 3 81 -5-iPBS2077

EBMAO624 
 باديا 9/89 138/3 2/8 210/2

وزن 

خشک 

 چه ساقه

qSDW-4a 9 881 iPBS2239-2-

1-iPBS2241 
 وکومین 1/3 032/0 2/0 320/3

 (dS/m 4)زيمنس بر متر  دسی 9

سرعت 

 جوانه زنی
qGS4-7a 2 89 -2-iPBS2077

GBMS0183 
 باديا 1/88 013/0 2/8 110/3

 qGS4-6a 1 20 HVM65-

BMAC0040 
 باديا 1/80 029/0 1/9 921/3

درصد 

 جوانه زنی
qGP4-7a 2 89 -2-iPBS2077

GBMS0183 
 باديا 1/88 12/1 2/8 112/3

 qGP4-6a 1 20 HVM65-

BMAC0040 
 باديا 2/80 928/2 1/9 991/3

قوه نامیه 

 بذر
qSV4-7a 2 89 -2-iPBS2077

GBMS0183 
 باديا 2/80 -810/9 2/8 919/3

 qSV4-2a 3 19 -BMAG382
iPBS2221-6 

 کومینو 9/80 988/2 2/8 213/3

وزن 

خشک 

 دانه

qSDW4-

4a 
9 31 -4-iPBS2240

iPBS2081-3 
 باديا 2/3 030/0 3/0 330/3

ول ط

 چه ساقه
qASL4-2a 3 81 -5-iPBS2077

EBMAO624 
 کومینو 9/88 012/3 2/8 133/3

وزن تر 

 چه ساقه
qSFW4-2a 3 889 -1-iPBS2274

iPBS2083-2 
 باديا 3/3 -103/8 8 311/3

 (dS/m 12)زيمنس بر متر  دسی 83

وزن 

خشک 

 دانه

qSDW12-

6a 
1 3 -4-iPBS2241

iPBS2077-1 
 ياباد 3/88 022/0 0/3 221/3

 
qSDW12-

4a 
9 833 -1-iPBS2241

iPBS2241-6 
 باديا 1/80 082/0 2/2 933/3

طول 

 چه ساقه
qASL12-1 8 21 BMAG0211-

3-iPBS2221 
 باديا 2/83 033/8 9/8 2.893

 ( dS/m 15)زيمنس بر متر  دسی 82

 
qARL15-

6a 
1 91 -HVM65

BMAC0040 
 باديا 1/80 -239/0 3/9 922/3

طول 

 چه ريشه

qARL15-

2a 
3 883 iPBS2232-3-

1-iPBS2274 
 کومینو 1/80 111/822 8 920/3
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qARL15-

7a 
2 11 IPBS2231-7-

EBMAC0755 
 باديا 3/3 -112/0 2/0 800/3

وزن تر 

 چه ساقه

qSFW15-

4 
9 90 2-iPBS2241–D4ff 823/3 31/0 221/0- 9/3 باديا 

وزن تر 

 چه ريشه

qRFW15-

4a 
9 31 -4-iPBS2240

iPBS2081-3 
 کومینو 3/80 322/0 3/0 933/3

 
qRFW15-

7a 
2 21 iPBS2074-5-

3-iPBS2241 
 باديا 2/3 -111/0 2/8 330/3

قوه نامیه 

 بذر
qSV15-1 8 0 -2-iPBS2221

iPBS2239-3 
 کومینو 2/88 122/2 0 203/3

وزن 

خشک 

 دانه

qSDW15-

2 
3 83 HVM36-

7-iPBS2240 
 باديا 80 -002/0 9/0 310/3

-qAGD15 قطر دانه

6 
1 0 -4-iPBS2241

iPBS2077-1 
 کومینو 1/83 -392321 0 310/3

 ( dS/m 20)زيمنس بر متر  دسی 30

طول 

 چه ريشه

qARL20-

2a 
2 883 iPBS2232-3-

1-iPBS2274 
 کومینو 9/82 321/839 8 133/2

 
qARL20-

7a 
7 11 EBMAC0755-

iPBS2074-5 
 باديا 8/3 -112/0 9/2 018/3

 

شدۀ مشترک برای  یابی مکان های ژنی  مکان

جايگاه کروموزومی شده:  های مطالعه صفت

شدة مشترک برای  يابی های ژنی مکان مکان

 است. ارائه شده 2های موردمطالعه در جدول  صفت

های ژنی  مقايسة جايگاه کروموزومی مکان

زنی نشان داد برخی از  شده در مرحلة جوانه شناسايی

ومی های ژنی روی نواحی ژنومی و کروموز مکان

علت  مشترک قرار دارند؛ اين موضوع احتمالاً به

 پیوستگی ژنتیکی يا اثر پلیوتروپیک ژنی است.

 
 زنی های موردمطالعه در مرحلة جوانه شدة مشترک برای صفت يابی های ژنی مکان مکان -2جدول 

 شراي  محیطی  

 فاصلة نشانگری
شمارة 

 کروموزوم
 زيمنس بر متر دسی 82 زيمنس بر متر سید 83 زيمنس بر متر دسی 9 شراي  طبیعی

iPBS2077-5- EBMAC624 3 چه طول ساقه چه طول ساقه   

iPBS2240-4- iPBS2081-3 9  چه وزن تر ريشه  وزن خشک دانه 

iPBS2241-4- iPBS2077-1 1   قطر دانه وزن خشک دانه 

HVM65- Bmac0040 1  چه طول ريشه  زنی زنی+درصد جوانه سرعت جوانه 

iPBS2077-2- GBMS0183 2  
زنی+  قوة نامیة بذر+سرعت جوانه

 زنی درصد جوانه
  

 

و نواحی  2به نتايج، کروموزوم شمارة  توجه با

و  iPBS2231-1–iPBS2274-5ژنومی 

iPBS2077-2–GBMS0183 علت شناسايی  به

های  کنندة صفت های ژنی کنترل بیشترين مکان

در اين  زنی موردبررسی در مرحلة رشدی جوانه

عنوان مکان و نواحی مهم و  توانند به نواحی می
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نژادی  های به کننده برای اصلاح و برنامه تعیین

ژنی در شراي    استفاده شوند. حضور يک مکان

کنندة ثبات ژن است؛ بنابراين به نظر  مختلف بیان

های ژنی را در زمرة  رسد بتوان اين مکان می

کنندة  لهای ژنی پايدار و اصلی کنتر مکان

های موردبررسی محسوب کرد و با اطمینان  صفت

بیشتر از آنها در برنامة گزينش به کمک نشانگر 

های اصلاح کلاسیک استفاده  عنوان مکمل روش به

کنندة  های ژنی کنترل کرد؛ هرچند بین ساير مکان

های ژنی  ها، مکان ها يا ساير صفت همین صفت

ی  اختصاص اند که به يک مح پراثری شناسايی شده

نژادی  های به دارند و استفاده از آنها در برنامه

 ای مؤثر است. منطقه

 

 بندی  جمع

نتايج تجزيه واريانس نشان دادند اختلاف 

ها در  درصد بین ژنوتیپ 8معناداری در سطح احتمال 

زنی  شده در مرحلة جوانه های ارزيابی تمام صفت

ژنتیکی  توان گفت تنوع رو می شود؛ ازاين مشاهده می

نواحی ژنومی  .ها وجود دارد مطلوبی بین ژنوتیپ

iPBS2077-2–GBMS0183  وHVM65–

Bmac0040 علت شناسايی بیشترين مکان ژنی  به

ترين فواصل نشانگری شناسايی شدند.  عنوان مهم به

مکان در شراي  مختلف  های ژنی هم استفاده از مکان

ه های پیشرفت از تعیین اعتبار در نسل محیطی پس

تواند موجب افزايش کارايی انتخاب به کمک  می

نژادی گیاهی شود.  های به نشانگر و پیشبرد برنامه

ژنی   به نتايج پژوهش حاضر، پنج مکان توجه با

و  82، 83ترتیب در شراي  طبیعی، تنش  اثر به بزرگ

زيمنس بر متر شناسايی شدند که بخش  دسی 30

ن خشک های وز زيادی از واريانس فنوتیپی صفت

چه را توجیه  چه، قطر دانه و طول ريشه دانه، طول ساقه

ترتیب برابر با  کردند و ضريب تبیین مربوط به آنها به

درصد بود. از اين  9/82و  1/83، 2/83، 9/89، 2/83

از تعیین اعتبار، در  توان پس های ژنی می مکان

های ديگر و برای اصلاح ارقام و درنهايت  جمعیت

 متحمل به شوری استفاده کرد. شناسايی ارقام
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