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 چكيده

تحت جو  يزنمرتبط با جوانه يهاQTLييشناسا منظوربه .شودزني بذر از خصوصيات بارز و مهم يك رقم زراعي توصيف ميجوانه
-٨١٣٩در سال  كاملا تصادفيدر قالب طرح كوير ×حاصل از تلاقي دو رقم باديا 8Fخانواده  ٣١٠ شرايط نرمال، شوري و خشكي،

طول  ،چهريشهچه، وزن طول ريشهچه، تعداد ريشه .شدندبررسي تكرار  دودر  دانشگاه گنبدكاووسشناسي آزمايشگاه گياهدر  ١٣٩٩
چند شكل  آلل ١٥٢اساس  بر يوستگي. نقشه پگيري قرار گرفتندزني مورد اندازهجوانهدرصد و  چه، وزن ساقهچهساقه، طول كلئوپتيل

SSR ،آلل ٧٢ISSR  ،آلل ٧ IRAP ،آلل ٢٩CAAT  ،آلل ٢٧ Scot  آلل ١٥و iPBS استفاده شده  يمولكول يشد. نشانگرها هيته
مورگان يسانت ٣٨٧/٣ برابردو نشانگر مجاور  نيفاصله ب نيانگيم منتسب شد.مورگان يسانت ٢/٩٩٩طول نقشه  باكروموزوم جو  هفت
در هر سه شرايط  در اين پژوهش .شدانجام  طيهر صفت در هر مح يبرا )CIM(مركب  يافاصله يابيروش نقشهبه QTL هيتجز .شد

بزرگ   QTLدو بودند. در شرايط نرمالها ترين كروموزومعنوان مهمبهها QTLتريندليل قرارگرفتن بيشبه ٧و  ٥، ٤هاي كروموزوم
بزرگ اثر براي   QTLسه رديابي شد، در شرايط تنش خشكي )qGPN-4b(زني و درصد جوانه )qCLN-5a( ليطول كلئوپتاثر براي 

از نتايج اين پژوهش بعد از تعيين اعتبار مي رديابي شد. )qPWD-4(چه براي وزن ساقه )qRLD-5(و  )qRLD-4b(ريشه طول 
  .هاي انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمودتوان در برنامه
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  مقدمه
و  كياكولوژ عيبا دامنه وس )Hordeum vulgare L( جو
 ١٥٣ حدود ديتول و هكتار ونيليم ٥٥كشت حدود  ريسطح ز

 ذرت گندم، از بعد غلات مهم محصول نيچهارم تن، ونيليم
عنوان غذا مورد استفاده انسان كه به ،باشديم جهان در برنج و

در اكثر  اين گياه .)FAO, 2019( رديگيو دام قرار م
زمان از دارد و يطولان اريآن سابقه بس دكنندهيتول يكشورها

انسان  تغذيه كه درگذشته دانه آن علاوه بر آن يليخ يها
و از مالت آن  استفاده مورد هايمورد مصرف داشته، در قناد

 Khodarahmi( شودياستفاده م يدر صنعت و داروساز زين

et al., 2006(.  

ترين عواملي هستند كه هاي زنده و غير زنده از مهمتنش
تحت تاثير قرار  را توليد گياهان و امنيت غذايي را در جهان

كه، ميانگين عملكرد گياهان در شرايط طوريدهند. بهمي
ها گزارش تر از پتانسيل واقعي آندرصد كم ٢٠تا  ١٠تنش 

شوري آب و  .(Mahajan and Tuteja, 2005) شده است
ترين مشكلات كشاورزي در مناطق خاك يكي از اساسي

شدن تدريجي خاك از مسائل خشك است و شورخشك و نيمه
 خصوص در كشور ما است.بهمهم در بسياري از مناطق جهان 

اي زني بذور يك مرحله ضروري در توسعه گياهچهجوانه
زني و رشد گياهچه با باشد. جوانهو در نهايت محصول بالا مي

- فاكتورهاي غير زنده مثل شوري، خشكي و سرما كاهش مي

 ;Kaya et al., 2006; Almansouri et al., 2001( يابد

Ashraf et al., 2006; Atak et al., 2006(. جوانه لهمرح-

ه تنش شوري و بترين مراحل رشد گياه زني يكي از حساس
تنش را تحمل كند،  مرحله نه اياخشكي است كه اگر گي

 Farzadmehr et( بگذارد ري را پشت سدبع لتواند مراحمي

al., 2011(. تواندزني در اثر تنش خشكي ميكاهش جوانه، 
در اثر كاهش جذب آب توسط بذرها باشد، اگر جذب آب 

كندي صورت گيرد فعاليت توسط بذر مختل شود يا به
گيرد، در نتيجه مدت آرامي صورت ميبه ،زنيمتابوليك جوانه
تر شده و از شود طولانيچه از بذر خارج ميزماني كه ريشه

 ,Marchner( ابديزني نيز كاهش مياين رو سرعت جوانه

بررسي اثر تنش خشكي و شوري بر سرعت و درصد . )1995

                                                           
1 Quantitative Trait Loci 
2 Simple Sequence Repeat 

چه در بسياري از چه و ساقهزني و همچنين رشد ريشهجوانه
گياهان نشان داده است كه تنش خشكي و شوري در مرحله 

زني يك آزمون قابل اطمينان در ارزيابي تحمل بسياري جوانه
شوري باعث كاهش  كه خشكي وطوريها است، بهاز گونه

چه و زني و همچنين كاهش رشد ريشهسرعت و درصد جوانه
  .)Ghoulam and Fares, 2001(گردد چه ميساقه

هاي كي از آن است كه تنشاهاي مختلف حگزارش
هاي محيطي از جمله تنش خشكي سبب كاهش شاخص

 ,.Patade et al( شودميزني و غيريكنواختي سبزشدن جوانه

تنش  همرتبط با تحمل ب ١هايQTLيابي مكان .)2011
صل از تلاقي جو حا F3زني جمعيت خشكي در مرحله جوانه

و  )٢(SSR ماهوارهبه كمك نشانگرهاي ريز ارقام باديا و كوير
 et alTaghizadeh ,.(انجام شد  )٣(ISSR ريزماهواره بين

صفات مورد مطالعه براي  QTL ٢٧در مجموع،  .)2019
له اين وسيبه ،شدهشناسايي گرديد. واريانس فنوتيپي توجيه

QTL جو در  لاين ٦٠. درصد متغير بود ٣/٣٧تا  ٦/٨ها از
زني و گياهچه در شرايط تنش خشكي با استفاده مرحله جوانه

 شدنداز دو تيمار مختلف براي تحمل به خشكي آزمايش 
)Moursi et al., 2020(. بذر و  يزنجوانه يبراصفت  ٢٢

 يهمه صفات تحت تنش خشك شد. ثبتي گياهچه پارامترها
 .دش افتيها لاين نيدر ب يو تنوع قابل توجه افتنديكاهش 

  كمي ويژگي جايگاه ٧١ )٤(SMA ينشانگرتك آناليز
(QTLs) جو كروموزوم هفت در ميان كه كردرا رديابي 

 طول به مربوط صفات براي QTLs سهو  سي بودند. پراكنده

- برخي ماركرها بسياري از صفات را به .شدند شناسايي ريشه

 .)Moursi et al., 2020( كردندكنترل  روش پليوتروپيك
كومينو ×باديالاقي حاصل از ت 4F هخانواد ١٠٠ پژوهشيدر 
 ١٥، ١٢، ٨، ٤(پنج سطح شوري تحت  هاهمراه والدين آنبه

 Ghaffari( شدند) ارزيابي زيمنس بر متردسي٢٠و 

Moghaddam et al., 2019(مجموع، سه مكان ژني در  . در
تنش شناسايي شدند.  طمكان ژني در شراي ٢٣و نرمال  طشراي

ي ژني هاوسيلة اين مكانشده بهواريانس فنوتيپي كل توجيه
ترين آن مربوطبيشترين و ير و كمغدرصد مت ٤/١٥تا  ١/٩از 

3 Inter Simple Sequence Repeat 
4 Single-Marker Analysis 
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زيمنس بر متر دسي  ٢٠ طايرچه در شبه صفت طول ريشه
ر هاي ژني پايدار داز مكانكه نتايج اين بررسي نشان داد  بود.

در توان ميها و نشانگرهاي پيوسته بقا آن طهر شش محي
ني زهاي جوانهكمك نشانگر براي بهبود صفتروش گزينش به

تنش شوري پس از آزمايش و تكرار در چند سال  طدر شراي
 .)Ghaffari Moghaddam et al., 2019( استفاده كرد

QTLديهاپلوئ نيلا ٧٢ در يمرتبط با تنش شور يها 
 شناسايي شد يزنجوانه هيشده در مراحل اولمضاعف

)Khalili and Mohammadian, 2016(. ٤٧ QTL  ٥با/ 
٢ LOD≥ يستازياثر اپ ٧و  شد رديابيصفات مختلف  يبرا 

شده هيكل توج انسيواردار شدند. نيمع يشيافزا × يشيافزا
شاخص  يبرا نيتربود كه كم ١٥/٧٧تا  ٩٧/٢٩ها از QTL نيا
 نيترشيو ب مولاريليم ٢٠٠تنش  طيدر شرا يزنجوانه زانيم

ر دنرمال بود.  طيدر شرا يزنسرعت جوانه بيصفت ضر يبرا
 بيشاخص ضر يبرا =LOD ٢٧/٨ نيترشيباين بررسي 
 ١٠٠تنش  طيدر شرا ٤ Hbكروموزوم  يرو ينزسرعت جوانه

نشانگر پيوسته در  ١٣و  QTLشش  دست آمد.مولار بهيليم
، هشت نشانگر H١ (سه نشانگر روي كروموزوم   DHجمعيت 

در  H٤ و دو نشانگر روي كروموزوم  ٣ Hروي كروموزوم 
ارتباط با صفات گياهچه تحت تنش شوري رديابي شد. سه 

QTL  يك مورد روي كروموزوم) Hو دو مورد روي  ١
با نشانگرهاي بسيار نزديك  ٣ Hو  ٣ Hكروموزوم 

)Bmac0032 ،bPb-4741،bPb-9418 ،bPb-4576 و 
bPb-9624( هاي كانديد براي تحمل به شوري در داراي ژن

 ,.Mwando et al(مرحله اوليه رشد گياه شناسايي شدند 

ژنتيكي  هايزمينهها و ها در محيط QTLپايداري .)2021
ر كمك نشانگگزينش بهيك برنامه ترين بخش مختلف، مهم

بايد در  يابيمكانها،  QTLاست. براي ارزيابي پايداري اثرات
هاي ژنتيكي متفاوت مورد مطالعه قرار شرايط محيطي و زمينه

هاي مرتبط QTLيابي هدف از اجراي اين تحقيق مكانگيرد. 
، جوزني در مرحله جوانه يشور و يخشك با تحمل به تنش

در تنوع فنوتيپي  QTLتهيه نقشه پيوستگي و تعيين سهم هر 
  صفت مربوطه به كمك نشانگرها بود.

  
   هامواد و روش

  هاي فنوتيپيارزيابي

زني، آزمايشي هاي مرتب با جوانهيابي صفتمنظور مكانهب
شناسي در آزمايشگاه گياه ١٣٩٩و  ١٣٩٨هاي طي سال
جو حاصل از  8Fنسل  لاين ٣١٠ كاووس روي گنبددانشگاه 

 دودر قالب طرح كاملاً تصادفي با  يركو × تلاقي دو رقم باديا
 .شدندبررسي  تحت شرايط نرمال، شوري و خشكي تكرار

لاين انتخاب شدند. بذرها  ١٠٣عدد بذر سالم از  ١٠٠تعداد 
دقيقه استريل  ١٠درصد هيپوكلريت سديم براي  ٢با محلول 

ظروف  درون سپس سه بار با آب مقطر شستشو شدند. بذرهاو 
 ٥/١درجه، فشار ١٢١ دماي( شده با اتوكلاوپتري استريل

منتقل روي كاغذ صافي استريل  )دقيقه ٢٠مدت اتمسفر به
  .ندگرديد

در شرايط نرمال با آب مقطر كشت شدند. در تنش  بذور
ل گليكو اتيلنگرم پلي ٢٥/٦كردن خشكي پتانسيل لازم با حل

بار  -٥/٧سي آب مقطر دو بار تقطيرشده براي سي ١٠٠در 
اتيلن گليكول مصرفي براي ايجاد توزين شد. مقدار پلي
 ,Michel and Kaufmann( يكپتانسيل لازم از رابطه 

 دست آمد.به )1973

C4-(1.18 × 10 –)C 2-(1.18 ×10 –= (2 10 × 2.67)+-)١(رابطه 

T2) C7-)CT + (8.39 × 104 
اتيلن غلظت پلي Cپتانستيل اسمزي،  در اين رابطه 

دما برحسب  Tبرحسب گرم در ليتر و  ٦٠٠٠گليكول 
بر  زيمنسدسي١٢(  NaClدر تنش شوري  .است سلسيوس

براي ايجاد تنش شوري اعمال شدند. براي محاسبه مقدار  )متر
  هوف استفاده شد.لازم از رابطه وانت

       Øs = m·I·R·T)                                     ٢(رابطه 

 I ،مولاريتهm پتانسيل اسمزي،  Øsكه در اين رابطه 

در  دماي كلوين است. Tو ٠٨٣/٠عدد ثابت  Rضريب يوني، 
شكل روزانه و در زده بهشرايط شمارش بذرهاي جوانههر سه 
گياهچه از هر ١٠ .روز انجام شد ٧مدت هاي معين بهساعت
-هريش، طول و وزن برداري و تعدادطور تصادفي نمونهبه ،نمونه

 ١/٠چه با كوليس چه، طول كلئوپتيل، طول و وزن ساقه
 .ندگيري شدمتر اندازهميلي

 ژنوتيپي هايارزيابي

 CTAB )Saghi Maroof et روشبهDNA  استخراج

al., 1994( شده باآسياببرگ  هاينمونه .انجام گرفت 
 pH ،mM - HCl٥٠بافر استخراج ( تريكروليم ٤٠٠افزودن 
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٥/٢، ٨/٠ mM EDTA ،مولار  يليم ٣٠٠NaCl  درصد ١و 
SDS (.در  قهيدق ١٠مدت به اتيمحتو آماده استخراج شدند
لوله  كيآب به  يبالا ييرو عيما. شدند وژيفيسانتر دور ١٠٠٠

با اتانول رسوب  DNAمنتقل شده و  گريد يتريليليم ٥/١
با سرعت كامل  قهيدق ٣مدت پس از آن به اتي. محتوكرد

 DNAكلاف شدند.  ختهيدور ر ييشده و مواد رو وژيفيسانتر
 ٥٠هوا و در  معرض در و سپس درصد شسته شد ٧٠با اتانول 

يليم ١، ٨/٠ pH، TE )mMTris-HCl١٠بافر  تريكروليم
 ) خشك و معلق شد.٨/٠  EDTA ،pHمولار 

كروموزوم جو  ٧طور مناسب در به كه SSRنشانگر  ٣٦٥
 Ramsay et al., 2000; Li et( بودند، بر اساسشده  عيتوز

al., 2003; Struss and Plieske, 1998; Varshney et 
al., 2007; Marcel et al., 2007; Thiel et al. 2003( 

براي چندشكلي  SSRهاي آغازگر اين جفت انتخاب شدند.
بين دو والد بررسي شدند و از آغازگرهاي چندشكل براي 

 هاي خالص نوتركيبلاينهر گياه از جمعيت  DNAتكثير 
 SSRشكل نشانگر چند ١٥٢نقشه از  هيته يبرا .استفاده شد

 ٦٧/٠ ،DNAنانوگرم  SSR، 50براي نشانگرهاي استفاده شد. 
، Mgclمولار يليم ٥/٢، بافر واكنشمولار  ١٠مولار آغازگرها، 

پليمراز، با  Taq DNAواحد از  ٥/٠، dNTPمولاريليم ٢/٠
ميكروليتر رسانده  ١٥حجم آب از دو برابر تقطير ديونيزه به

مدت به سلسيوسدرجه  ٩٤در  ونيدناتوراس PCRشد، براي 
درجه  ٩٤در  ونيدناتوراس كليس ٣٠دنبال آن و به قهيدق ٥

 سلسيوسدرجه  ٥٨در  اتصال، قهيدق ١مدت به سلسيوس
 ،قهيدق ١٥مدت به سلسيوسدرجه  ٧٢در بسط ، قهيدق ١ يبرا

دقيقه انجام  ٥مدت به سلسيوسدرجه  ٧٢تكثير نهايي در 
اي پليمراز توسط يك ترموسايكلر انجام شد. واكنش زنجيره

شده بر تكثير محصول  (iCyclerBIORAD, USA). شد
جدا  )PAGE( درصد ٦ ديآم لياكر يالكتروفورز ژل پل يرو

 .(Xu et al., 2002)شد  قابل روئيتنقره  يزيآمشد و با رنگ
 iPBS )Kalendar etهاي، نشانگربراي اشباع نقشه اوليه از 

al., 2010(، IRAP )Kalendar et al., 1999; 
Boronnikovaa and Kalendar, 2010( ،ISSR 

)University of British Columbia – UBC( ،ScoT 
)Collard and Mackill, 2009( ،CAAT )Singh et al., 

هاي فوق ماركر شكليبراي بررسي چند ، استفاده شد.)2014

 ١٥،  IRAPماركر ٨،  IPBSنشانگر ٢١در والدين، از 

تركيب نشانگر  ١و CAAT  ماركر ١٥،  SCoTماركر
ISSRiPBS  آلل ٧استفاده شد و نهايت ازIRAP  ،٢٩ 

 IPBS آلل ١٥،  ISSRآلل ٧٢،  SCoTآلل ٢٧،  CAATآلل

منظور ايجاد نقشه به ISSRiPBSتركيب آلل چندشكل  ٥و 
(براي  ١براي تهيه نقشه ژنتيكي، نمره ژنتيكي استفاده شد. 

(براي باند والد مادري) در ماركرهاي  ٢باند والد پدري) و 
SSR استفاده شد. براي نشانگرهايISSR ،iPBS ،IRAP  ،

SCoT  وCAAT براي عدم  ٣(براي حضور باند) و  ١، نمرات)
وجود باند) براي زماني كه باند در والد پدري مشاهده شد و 

(براي عدم وجود  ٤(براي حضور باند) و  ٢نمره  از همچنين
باند) نيز براي هنگامي كه باند در والدين مادري وجود داشت، 

 زير يبه نشانگرها يتصادف ينشانگرهااتصال  استفاده شد.
 يهاصورت جداگانه انجام شد. باندهها بكروموزوم يبرا ماهواره

 iPBS ،IRAP ،ISSRياز آغازگرها كيهر  يبرا شكلچند

،SCoT  ،CAAT از  يوزن مولكول ينزول بيبا ترت بيترتبه)
  شدند. يگذارژل) شماره نييبالا تا پا

  QTLتجزيه و تحليل پيوستگي و نقشه  تهيه
 و iPBS ،IRAP ،ISSR ،SCoT  ،CAATهايكليه آلل

SSR صورت جداگانه با آزمون به چندشكلχ2  براي نسبت
هايي آلل و ارزيابي شدند ٠١/٠در سطح احتمال  ١:١تفكيك 

تهيه هاي ژنوتيپي حذف شدند. از داده ١: ١كه فاقد نسبت 
 Map Manager QTX17 )Manly and افزارنرم با نقشه

Olson, 1999( .هاي لينكاژي به اختصاص گروه انجام شد
 Li et al. 2003; Ramsay( هاي مربوطه بر اساسكروموزوم

et al., 2000; Struss and Plieske, 1998; Varshney 
et al., 2007; Marcel et al., 2007; Thiel et al., 

مورگان) بر اساس تابع انجام شد. فواصل نقشه (سانتي )2003
 يهاگروه نييتع يو برا ٥/٢ يبحران LODو آستانه كوزامبي 
 ,QGENE (Nelsonنرم افزار  از استفاده شد. پيوستگي

استفاده شد. براي تعيين  هاQTL منظور يافتنبه (1997
QTLها از روش ها و تخمين تأثيرات آنCIM  استفاده شد و

ترين اي با بيشعنوان منطقهبه LODترين نقطه با بيش
  مشخص شد. QTLاحتمال 
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  و بحث نتايج
 همبستگيبندي روابط بين صفات و گروه

-با استفاده از ضرايب همبستگي بين صفات مختلف مي

هاي انتخاب غيرمستقيم و حذف صفات توان در مورد شاخص
 Gholparvar( نمود گيريتري تصميمدقيقطور غير مؤثر به

et al., 2003(. چهساقه طولبا  شهيوزن ر ،نرمال طيشرا در 
ا ب يول ،داشت يداريمعن و مثبت يهمبستگ چهساقه وزن و

  داشت.  يداريمعن و يمنف يهمبستگ ليكلئوپت طول

 ليكلئوپت طولبا تعداد ريشه و  يزندرصد جوانه
تنش  طيشرا در .داشت يداريمعن ومثبت  يهمبستگ

 يهمبستگتعداد ريشه و طول ريشه با  شهيوزن ر، يخشك
زني با تعداد ريشه و درصد جوانهداشت.  يداريمعن و مثبت

 طيشرا در داشت. يداريمعن و مثبت يهمبستگوزن ريشه 
 و مثبت يهمبستگ چهساقه طولبا  شهيوزن ر ،يتنش شور

ها نشان داد كه طول بررسي. )١(جدول  داشت يداريمعن
 صفت وزنريشه در هر سه شرايط (نرمال، خشكي و شوري) با 

  داري دارند.همبستگي مثبت و معنيريشه 
هاي خالص نوتركيب حاصل از زني لاينشوري در مرحله جوانهنرمال، تنش خشكي و همبستگي صفات در شرايط  -١جدول 

  كوير × تلاقي باديا
Table 1. Correlation of traits under normal, drought and salinity conditions in the germination stage of 

recombinant inbred lines caused Badia and Kavir cross 
 تعداد ريشه 
Root number 

تعداد  
 ريشه
Root 
number  

 طول ريشه
 Root 
length 

 وزن ريشه
 Root 
weight 

طول 
 كلئوپتيل
Coleopti
le length 

چهطول ساقه  
 Plumule 
length 

چهوزن ساقه  
Plumule 
weight 

-درصد جوانه
 زني
Germination 
percentage 

 *Normal 1 0.119 0.345** -0.066 0.166 0.336** 0.224 شرايط نرمال 

 **Drought 1 0.453** 0.698** 0.449** 0.104 0.502** 0.449 تنش خشكي

 Salinity 1 0.210* 0.080 0.290** 0.304** -0.271** 0.0171 تنش شوري

 طول ريشه 
Root length 

 0.162- **0.405 **0.351 0.049- **0.659 1  شرايط نرمال

 Drought  1 0.716 0.652 0.117 0.691 0.018 تنش خشكي

 Salinity  1 0.277** 0.439** 0.617** -0.019 0.071 تنش شوري

 وزن ريشه 
Root weight 

 Normal   1 -0.233** 0.290** 0.529** 0.004 شرايط نرمال

 **Drought   1 0.652** 0.156 0.757** 0.277 تنش خشكي

 Salinity   1 0.118 0.256** 0.001 -0.012 تنش شوري

 طول كلئوپتيل 
Coleoptile 
length 

 *Normal    1 0.171 0.188 -0. 196 شرايط نرمال

 Drought    1 0.122 0.954** 0.082 تنش خشكي

 Salinity    1 0.522** 0.044 0.136 تنش شوري

چهطول ساقه  
Plumule 
length 

 Normal     1 0.579** -0.006 شرايط نرمال

 Drought     1 -0.043 0.105 تنش خشكي

 Salinity     1 -0.063 0.135 تنش شوري

چهوزن ساقه  
Plumule 
weight 

 0.034- 1      شرايط نرمال

 Drought      1 0.094 تنش خشكي

 0.041 1      تنش شوري

 زنيدرصدجوانه
Germination 
percentage 

 Normal       1 شرايط نرمال

 Drought       1 تنش خشكي

 Salinity       1 تنش شوري

همچنين تعداد ريشه در شرايط نرمال و تنش خشكي و 
 داري را نشانهمبستگي مثبت و معنيچه وزن ساقهشوري با 

با طول داد و تعداد ريشه در شرايط تنش خشكي و شوري 
بيري ع داري را نشان داد.كلئوپتيل همبستگي مثبت و معني
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در جو گزارش كردند بين  )Abiri et al., 2016(و همكاران 
 چه همبستگيطول ريشه، وزن ريشه، تعداد ريشه و طول ساقه

ها با تحقيق حاضر مطابقت مثبت وجود دارد كه اين يافته
 داشت.

ر د مورد بررسيكليه صفات  اي بر اساستجزيه خوشه
، تنش خشكي و شوري در مرحله جوانهشرايط نرمال

 زني 
- هايي است كه در بررسيشواي از جمله رتجزيه خوشه

 وانتخاب افراد مناسب  وجغرافيايي  وهاي تنوع ژنتيكي 
اساسي دارد. يكي از  قشارقام نمتقابل و بررسي اثرات 

 هاهوكاربردهاي تجزيه كلاستر تعيين فاصله ژنتيكي ميان گر

هاي ژنوتيپاي تجزيه خوشه .)Farshadfar, 2002( است
در شرايط  .ه شده استنشان داد يكمورد بررسي در شكل 

، دوم و گروه اولدر . شدندبه سه گروه تقسيم ها لاين نرمال
در  هانيلا، قرار گرفتند لاين ٤٠و  ٢٢،  ٤١ترتيب سوم به

وه اول گردر خشكي به دو گروه تقسيم شدند كه  شرايط تنش
در شرايط داشتند. قرار  لاين  ٦٣ دوم وهرگو در  لاين ٣٩

 ٧٦گروه اول در  .به دو گروه تقسيم شدندها شوري نيز لاين
واريانس چندگانه تجزيه قرار گرفتند. لاين  ٢٧در گروه دوم و 

-وهها بين گرلاينمطالعه اختلافات بين  صفات موردبر اساس 

تنش شوري در اين بررسي . دادنشان  دارمعنياختلاف ها 
تري نسبت به تنش خشكي در همه صفات را ميانگين بيش
   ).٢ داشت (جدول

 شده درشرايط نرمال، تنش خشكي و شوري بر اساس كليه صفاتهاي ايجادگروه -٢ جدول
Table 2. Groups created under normal conditions, drought and salinity stress based on all traits 

  Salinity شوري  Drought خشكي  Normal نرمال  Cluster numberشماره كلاستر  Traits نام صفات 

 Germinationزني درصد جوانه

percentage  
  90.35a  78.71a  50.39b  ١خوشه 

  67.13b  47.06b  84.44a  ٢خوشه 

  Plumule weight  چهوزن ساقه
  0.136b  0.001b  0.137a  ١خوشه 

  0.121c  0.026a 0.116b  ٢خوشه 

  -  -  0.164a  ٣خوشه 

  Plumule length  چهطول ساقه
  12.867b  0.109b  9.223a  ١خوشه 

  12.236b  1.327a  8.055b  ٢خوشه 

  -  -  13.766a  ٣خوشه 

  Coleoptile length طول كلئوپتيل

  5.074a  0.153b  6.496a  ١خوشه 

  3.934c  2.328a  5.907b  ٢خوشه 

  -  -  4.485b  ٣خوشه 

  Root weight وزن ريشه
  0.100c  0.017b  0.102a  ١خوشه 

  0.113b  0.037a  0.075b  ٢خوشه 

  -  -  0.149a  ٣خوشه 

  Root length طول ريشه
  13.991c  1.865b 11.493a  ١خوشه 

  14.718b  4.171a  10.046b  ٢خوشه 

  -  -  17.316a  ٣خوشه 

  Root number تعداد ريشه
  5.378c  3.717b  5.361b  ١خوشه 

  5.40b  5.031a  5.444a  ٢خوشه 

  -  -  5.912a  ٣خوشه 
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 نرمال

Normal 

 خشكي 

Drought  

 شوري

Salinity  

 زني، تنش خشكي و شوري در مرحله جوانهدر شرايط نرمال كليه صفات مورد بررسي اي بر اساستجزيه خوشه -١شكل 
Figure 1. Cluster analysis based on all studied traits under normal conditions, drought stress and salinity in 

germination stage 
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-تنشدر ارقام  يزنجوانه هايمولفه فاوتالعمل متعكس

 جذب ميزانجمله  به عوامل مختلف از توانيرا مهاي مختلف 
ذر ب هنسبت داد. انداز هاپيژنوت يكيتنوع ژنت نيهمچن و آب
مخصوص اثر  يق سطحاز طر توانديم كهنيا هبا توجه ب هم

 شدبايم ليعامل دخ نيبر جذب آب داشته باشد در ا مستقيم
)Marjani, 2006(.   

 تهيه نقشه پيوستگي

آلل  ٧٢، SSRنشانگر  ١٥٢با استفاده از  نقشه پيوستگي
ISSR ،آلل  ٧IRAP ،آلل  ٢٩CAAT ،آلل  ٢٧Scot  ١٥و 

براي كليه آلل ١:١ هاي مندلينسبت .تهيه شد iPBSآلل 
هاي تكثيرشده با استفاده از آزمون كاي اسكوئر بررسي شد و 
نشانگرهاي داراي عدم تفرق مندلي براي تهيه نقشه استفاده 

گروه پيوستگي  ٧شده به نشانگرهاي مولكولي استفادهنشدند. 
با  شدند. كروموزوم يك جو منتسب كروموزوم ٧مطابق 

 ٣/١٣١ يوزومبا طول كرومنشانگر)  ٥٠بالاترين تعداد نشانگر (
و  ٦، ٥، ٤، ٣ ،٢هاي  كروموزومبه . ترسيم شدمورگان سانتي

نشانگر منتسب  ٤٥و  ٣٣، ٤٢، ٤٩، ٤٤، ٣٩ترتيب نيز به ٧
، ١/١٥٠، ٩/١٧٠، ٩/١٩٠هاي ترتيب داراي طولشدند كه به

). ٢(شكل مورگان بودندسانتي ٣/١٦٥و  ٧/١٢١، ٠/١٤٠
 Li et al., 2003،Ramsayبا نقشه  SSRترتيب نشانگرهاي 

et al., 2000 ،Struss and Plieske 1998   وThiel et al., 

هاي ها با نقشهمتفاوت بود اما محل كروموزمي آن 2003
 مذكور مطابقت داشت. 

 ,.Graner et al(گرانر  اولين نقشه پيوستگي جو توسط

لاين جمعيت دابل هاپلوئيد حاصل  ٧١با استفاده از  )1991
. تهيه شد RFLPو نشانگرهاي Franka و   Igriاز تلاقي
با استفاده از جمعيت دابل هاپلوئيد حاصل از تلاقي  همچنين
Steptoe  و Morex و نشانگرRFLP  نقشه پيوستگي تهيه

 Kleinhofs et al., 1993(. Wenzl et al., 2006( كردند
 ,.DArT ،Qi et alو SSR ،RFLP ،STSبا نشانگرهاي 

 AFLP ،RFLP ،SST ، Jafary etبا نشانگرهاي   1998

al., 2006 با استفاده از نشانگرهايAFLP   وSSR، Thiel 

et al., 2003  با استفاده از نشانگرهايSSR  وEST،Sato 

et al., 2004  با استفاده از نشانگرSNP،Varshney et al., 

 Rostoks etو   RFLP, SNP, SSRاز نشانگرهاي 2004

al., 2005   از نشانگرهايSNP  وSSR  براي تهيه نقشه
 استفاده نمودند.

  زني در شرايط نرمالهاي جوانهيابي مولفهمكان
 ١١ QTL  در شرايط نرمال رديابي شد كه يكQTL 

براي  QTL ٥براي وزن ريشه،  QTLبراي طول ريشه، دو تا 
جدول زني بود (براي درصد جوانه QTLطول كلئوپتيل و سه 

در موقعيت  ٧روي كروموزوم  QTLبراي طول ريشه يك  ).٣
 بين نشانگرهاي ٧٩١/٢برابر با  LODمورگان با سانتي ٣٠

ISSR48-1 و iPBS2231iPBS2074-2  ٧/١١قرار داشت و 
با اثر  QTLدرصد تغييرات اين صفت را توجيه نمود، اين 

در جهت منفي بوده و از والد كوير به نتاج  -٩٣٦/١افزايشي 
در  )Moursi et al., 2020(و همكاران  يمورس شد.منقل 

روي براي طول ريشه  QTLيك براي گياه جو مطالعه خود 
 درصد تغييرات فنوتيپي را ٣٨رديابي نمودند كه  ٥كروموزوم 

غفاري مقدم و  داشت. -٢/٦توجيه نمود و اثر افزايشي 
 در )Ghaffari Moghaddam et al., 2019( همكاران

 طزني در شرايهاي جوانهكنندة صفتكنترل هايژنيابي مكان
زيمنس بر متر، سه مكان ژني دسي ١٥تنش  در تنش شوري،

 ٧و  ٦، ٢هاي چه روي كروموزومكنندة طول ريشهكنترل
درصد  ٤/٣٠مجموع  اين سه مكان ژني در كردند.يابي مكان

   .يرات فنوتيپي را توجيه كردندغياز ت

در  براي وزن ريشه ٧و ٥هاي دو مكان ژني روي كروموزوم
رديابي شد كه داراي مورگان سانتي ٤٠و  ١٣٦هاي موقعيت

LOD بين نشانگرهاي  ٥٨٦/٢GBM1166 و IRAP54-2 
 iPBS2231iPBS2074-2بين نشانگرهاي  ٠٠١/٣ LOD و

درصد تغييرات فنوتيپي  ٥/٢٣ قرار داشتند و ISSR29-6 و
كاهشي  QTLاين صفت را توجيه كردند. اثر افزايشي هر دو 

-كنترل QTLپنج  بوده و از والد كوير به نتاج منتقل شدند.

موقعيت)  ٣( ٥و  ٤، ٢هاي كننده كلئوپتيل روي كروموزوم
، ٦٤٨/٢هاي LODترتيب داراي ها بهQTLقرار داشتند. اين 

، ٨٨هاي بودند و در موقعيت ٥٨٦/٢ و ٥٩٣/٣، ٨٢٣/٣، ٥٨/٣
درصد  ٤/٦٧قرار داشتند و در مجموع  ١٣٦و  ١١٦، ٥٤، ٥٨

  تغييرات اين صفت را توجيه نمودند. 
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  ب حاصل از تلاقي باديا و كويريهاي نوتركدر جمعيت لاين iPBSو  SSR ،ISSR ،IRAP ،CAAT ،Scot هاي جو حاصل از نشانگرهاينقشه پيوستگي كروموزوم -٢شكل 
Figure 2. Linkage maps of barley chromosomes based on SSR, ISSR, IRAP, iPBS, CAAT and Scott markers in RIL population caused Kavir and Badia 
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 و qCLN-2 ،qCLN-4 ،qCLN-5aاثر افزايشي 
qCLN-5b دهنده از هاي كاهشدر جهت كاهش بوده و آلل

در  qCLN-5cوالد كوير به نتاج منتقل شدند اما اثر افزايشي 
دهنده از والد باديا به نتاج جهت افزايش بود و آلل افزايش

 و scssr15334هاي بين نشانگر qCLN-5aمنتقل شد. 
GMS001  درصد از تغييرات فنوتيپي  ٧/١٥بزرگ اثر بوده و

 ,.Taghizadeh et al(و همكاران  زاده تقي را توجيه نمود.

كننده طول كلئوپتيل روي كنترل QTLهشت  )2019
 (سه مورد) قرار داشتند. ٦و ٥ ،مورد)(سه  ٤، ٣هاي كروموزوم

متغير بود.  ٤٧/٢٢تا  -٤٧/١ منفرد از QTLافزايشي هر  اثر
در شرايط نرمال هفت نيز  )Hu et al., 2007( هو و همكاران

QTL  كردندبراي طول كلئوپتيل رديابي .QTL هاي
(دو  ٤زني روي كروموزوم شده براي درصد جوانهشناسايي

، ٠٣٤/٣هاي LODترتيب با رديابي شدند كه به ٦موقعيت) و 
در  qGPN-4a ٤روي كروموزوم  QTLبودند.  ١٩٦/٣و  ٩٣/٣

  و EBmac0635بين نشانگرهاي  ٥٨ موقعيت

scssr14079درصد تغييرات فنوتيپي اين  ٧/١٢داشت و  قرار
بين  ١١٤در موقعيت  qGPN-4bصفت را توجيه نمود، 

بزرگ  ISSR30iPBS2076-5 و EBmac0906 نشانگرهاي
زني را درصد تغييرات فنوتيپي درصد جوانه١/١٦اثر بود و 

بين نشانگرهاي  ٢٦ در موقعيت qGPN-6 توجيه نمود.
Bmag0004 و ISSR48-3  درصد  ٣/١٣و قرار داشت

 QTL، اثر افزايشي هر سه تغييرات اين صفت را توجيه نمود
در جهت افزايش بودند و  ١١٨/١٠و  ٩٧٩/٦، ٨٩/٥ترتيب به

 غفاري مقدم و همكاران از والد كوير به نتاج منتقل شدند.

)Ghaffari Moghaddam et al., 2019(  دو مكان ژني
- صفت درصد جوانهبراي  ٧و  ٦هاي اثر روي كروموزومبزرگ

زني زني در فاصلة نشانگري مشابه صفت سرعت جوانه
ات فنوتيپي غييردرصد از ت ٣/٢٢مجموع،  شناسايي شدند و در

هاي ژني مقايسه جايگاه كروموزومي مكان. را توجيه كردند
 هايبرخي از مكان ،شده در شرايط نرمال نشان دادشناسايي

مشترك قرار دارند، اين ژني روي نواحي ژنومي و كروموزومي 
 علت پيوستگي ژنتيكي يا اثر پليوتروپي ژنيموضوع احتمالا به

 رويو وزن ريشه  طول كلئوپتيل است. با توجه به نتايج،
-مورگان) مكانسانتي ١٣٦موقعيت يكسان ( در ٥كروموزوم 

-IRAP54)ها QTLترين نشانگر به اين يابي گرديد و نزديك

 درصد و كلئوپتيل طول براي همچنين .بود ٢٧/٠ (2
 ٥٨( يكسان موقعيت در و ٤ كروموزوم روي زني¬جوانه
 ترين¬نزديك و شد رديابي ژني مكان يك) مورگانسانتي
  .بود QTL (EBmac0635) 88/0اين به نشانگر

  خشكي تنش شرايط در زنيجوانه هايمولفه يابيمكان
 هك شدند يابيمكان خشكي تنش شرايط در QTL هشت

 و ريشه وزن براي ٣QTLسه  ريشه، طول براي QTLچهار 
 دهششناسايي ژني مكان هار  بودند. گياه وزن براي QTL يك

 در ٥ و موقعيت) (سه ٤ هايكروموزوم روي ريشه طول براي
 شدند. رديابي مورگانسانتي ١٠٨ و ١٣٦ ،٧٠ ،٢ هايموقعيت

QTL دارايهاي مذكور LODو ٩٤١/٢ ،٥١/٥ ،٧٠١/٢ هاي 
 ار صفت اين فنوتيپي تغييرات درصد ١/٦٤ و بودند ٥٩٥/٤

 ،٨٣٩/٠ ترتيببه هاQTL اين افزايشي اثر نمودند. توجيه
 والد هايآلل و بوده افزايش جهت در ٢٧٧/١ و ٢٦٦/١ ،٦١٦/١
 بين qRLD-4b .شدند صفت اين افزايش باعث كوير

 بين qRLD-5 و ISSR48-4 و ISSR47-5 نشانگرهاي
 هايQTL داراي GBM1164 و GBM1470 نشانگرهاي

 تغييرات از درصد ٦/١٨ و ٨/٢١ ترتيببه كه بودند اثر بزرگ
 Khalili et( همكاران و خليلي نمودند. توجيه را فنوتيپي

al., 2017( هايكروموزوم روي ژني مكان سه B٣، Aو٢ D٢ 
 در ژنيمكان سه اين ،كردند يابيمكان چهريشه طول براي

 كه دكردن تبيين را فنوتيپي ييراتغت از درصد ٨/٤٨ مجموع
 نداشت. مطابقت حاضر پژوهش نتايج با

 (دو ٤ هايكروموزوم روي ريشه وزن براي QTL سه
 مورگانسانتي ١١٢ و ٧٠ ،١٢ هايموقعيت در ٥ و موقعيت)

 كه بودند ٦٣٦/٣ و ٥٣٩/٣ ،٩٥٥/٢ هايLOD داراي ترتيببه
 هتوجي را ريشه وزن فنوتيپي تغييرات درصد ٤٢ مجموع در

 در ٠٠٦/٠ و ٠١١/٠ ،٠٠٧/٠ هاQTL اين افزايشي اثر نمودند.
 به باديا والد از دهندهافزايش هايآلل و بوده افزايش جهت
 روي چهساقه وزن براي اثربزرگ QTL يك شدند. منتقل نتاج

 نشانگرهاي بين مورگانسانتي ٦٨ موقعيت در ٤ كروموزوم
ISSR47-5 و ISSR48-4 داراي كه داشت قرار LOD 

 ور چهساقه وزن فنوتيپي تغييرات درصد ٨/١٥ و بود ٨٤٩/٣
افزايش بوده و در جهت  ٠١٣/٠با اثر افزايشي  نمودند. توجيه

 دردهنده از والد كوير به نتاج منتقل شد. هاي افزايشآلل
  ترينعنوان مهمبه ٥و  ٤ يهاكروموزوم يخشك تنش طيشرا
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  كوير و باديا ارقام تلاقي از حاصل 8F جمعيت در  شوري تنش و خشكي تنش ،نرمال شرايط با مرتبط صفات كنندهكنترل هايQTL -٣ جدول

Table 3. QTLs controlling traits in normal, drought and salinity stress conditions in F8 population caused Badia and Kavir cross 

Traits 
 QTL صفت

Chr 
 كروموزوم

Position 
 موقعيت

Flanking markers 
مجاور نشانگرهاي  

Distance to closer marker 
نزديكتر نشانگر تا فاصله  LOD 

Add effect 
افزايشي اثر  R2 

Allele 
Direction 

آلل جهت  

 Normal  نرمال

ريشه طول  

Root length 
qRLN-7 7 30 ISSR48-1- iPBS2231iPBS2074-2 0.59(iPBS2231iPBS2074-2) 2.791 -1.936 11.7 Kavir 

شهير وزن  

Root weight 

qRWN-5 5 136 GBM1166- IRAP54-2 0.27(IRAP54-2) 2.586 -0.016 10.9 Kavir 

qRWN-7 7 40 iPBS2231iPBS2074-2- ISSR29-6 0.36 (ISSR29-6) 3.001 -0.023 12.6 Kavir 

ليكلئوپت طول  
Coleoptile length 

 

qCLN-2 2 88 HVM54- Bmag0571 0.79(HVM54) 2.648 -0.277 11.2 Kavir 
qCLN-4 4 58 EBmac0635- scssr14079 0.88(EBmac0635) 3.58 -0.273 14.8 Kavir 
qCLN-5a 5 54 scssr15334- GMS001 2.13(scssr15334) 3.823 -0.312 15.7 Kavir 
qCLN-5b 5 116 CAAT5-A- Bmag0113 0.87(Bmag0113) 3.593 -0.393 14.8 Kavir 
qCLN-5c 5 136 GBM1166- IRAP54-2 0.27(IRAP54-2) 2.586 0.327 10.9 Badia 

يزن جوانه درصد  

Germination percentage 

qGPN-4a 4 58 EBmac0635- scssr14079 0.88(EBmac0635) 3.034 5.89 12.7 Kavir 
qGPN-4b 4 114 EBmac0906- ISSR30iPBS2076-5 0.73(EBmac0906) 3.93 6.979 16.1 Kavir 
qGPN-4a 6 26 Bmag0004- ISSR48-3 1.23(ISSR48-3) 3.196 10.118 13.3 Kavir 

خشكي تنش  Drought 

شهير طول  

Root length 

qRLD-4a 4 2 GBM1525- CAAT5-C 0.21(CAAT5-C) 2.701 0.839 11.4 Badia 
qRLD-4b 4 70 ISSR47-5- ISSR48-4 1.15(ISSR48-4) 5.51 1.616 21.8 Badia 
qRLD-4c 4 136 CAAT3-B- ISSR13-4 0.45(ISSR13-4) 2.941 1.266 12.3 Badia 
qRLD-5 5 108 GBM1470- GBM1164 2.47(GBM1164) 4.595 1.277 18.6 Badia 

شهير وزن  

Root weight 

qRWD-4a 4 12 HvOLE- IRAP50-2 0.12(IRAP50-2) 2.955 0.007 12.4 Badia 
qRWD-4b 4 70 ISSR47-5- ISSR48-4 1.15(ISSR48-4) 3.539 0.011 14.6 Badia 
qRWD-5 5 112 GBM1164- CAAT4-A 0.24(CAAT4-A) 3.636 0.006 15 Badia 

چهساقه وزن  

Plumule weight 
qPWD-4 4 68 ISSR47-5- ISSR48-4 3.15(ISSR48-4) 3.849 0.013 15.8 Badia 

شوري تنش   Salinity 

چهساقه طول  
Plumule length 

qPLS-7 7 98 Bmag0135- scssr07970 2.15(Bmag0135) 2.572 -0.735 10.9 Kavir 
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دليل هاي ژني بهها و مكانترين كروموزومو كاربردي
    .بودند هاQTLترينقرارگرفتن بيش

  زني در شرايط تنش شوري هاي جوانهيابي مولفهمكان
چه روي در شرايط تنش شوري براي طول ساقه QTLيك 

مورگان سانتي ٩٨شناسايي شد كه در موقعيت  ٧كروموزوم 
 Bmag0135رديابي شد و بين نشانگرهاي  ٥٧٢/٢ LODبا 

درصد تغييرات  ٩/١٠ قرار داشت و توانست scssr07970 و
 با اثر افزايشي QTLاين فنوتيپي اين صفت را توجيه نمود. 

 ،چهطول ساقهكاهشي بوده و والد كوير باعث كاهش  -٧٣٥/٠
ژنگ و متر در تنش شوري شد. سانتي -٧٣٥/٠ ميزان به

را براي  QTLسيزده  )et al., 2005 Zhang(همكاران 
زني در برنج شناسايي نمودند. در بررسي صفات مرتبط با جوانه

چه روي كننده طول ساقههاي كنترلQTLاين محققين 
 آنجسا و همكارانقرار داشتند.  ٨و  ٧، ٣، ٢هاي كروموزوم

)Angessa et al., 2017(  جمعيت هاپلوئيد جو
)Hordeum vulgare L(  توليد شده از رقم مقاوم به شوري

CM72  و رقم حساس به شوريGairdner را مرحله جوانه-

زني با تيمارهاي زني مورد مطالعه قرار گرفت. مطالعه جوانه
انجام  NaClمولار ميلي ٣٠٠مولار و ميلي ١٥٠آب ديونيزه، 

- در موقعيت ٢روي كروموزوم  QTLدر اين بررسي دو  شد.

زني در تنش مورگان با درصد جوانهسانتي ١٥٦-٢/١٦٠هاي 
  مولار مرتبط بودند. ميلي ٣٠٠مولار و ميلي ١٥٠شوري 

نشان داد كه  )Mano and Takeda, 1997( مانو و تاكدا
QTLجو  زنيي جوانههايي براي تحمل به شوري در مرحله

، 4Hهاي هاي استپتو و موركس بر روي كروموزومدر جمعيت
5H  6وH هاي هارينگتون و و در جمعيتTR360  بر روي

وجود دارند. محققان مذكور در  5Hو  1Hهاي كروموزوم
با  QTL زني انجام دادند يكتجزيه كه براي سرعت جوانه

در   5Hو 2H ،3Hهاي ترين اثرات را بر روي كروموزومبيش
هاي استپتو و موركس و در والدين هارينگتون و جمعيت
TR360  5هاي كروموزومبر رويH ،6H  7وH يابي مكان
روي  )Landjeva et al., 2010(لاندا جوا و همكاران كردند. 

ها، گندم و والدين آن DILsلاين  ٨٥زني در صفات جوانه
ديگر در ارتباط با  در بررسي .شناسايي كردند QTLبيست 

 ٩٠ زني و رويشي درهاي ژني كنترل مرحلة جوانهمكان
مكان ژني براي  ٣٨هاپلوئيد مضاعف گندم بهاره، درمجموع 

زني و رويشي شناسايي هاي مربوط به مراحل جوانهتمام صفت
   . )Czyczyło- Mysza et al., 2014( كردند

  
  كلي گيرينتيجه

QTLشده متفاوتي در هر هفت كروموزوم يابيهاي نقشه
ها در از آن درصد ٥٠جو پراكنده شده بودند، ولي بيش از 

قرار  ٥و  ٤نرمال و تنش خشكي روي كروموزوم   شرايط
جايگاه و كروموزوم  ٣با  ٤نرمال (كروموزوم شرايط  در .داشتند

جايگاه واجد) در تنش خشكي  ١١جايگاه از مجموع  ٤با  ٥
جايگاه از مجموع  ٢با  ٥جايگاه و كروموزوم  ٦با  ٤كروموزوم (
 اهرسد كه اين كروموزومنظر ميبنابراين بهجايگاه واجد)  ٨

با  .دداشته باش زنيجوانهدر كنترل صفات ه كنندنقش تعيين
اثر به هاي ژني بزرگمكان ٥توجه به نتايج حاضر 

 و qCLN-5a  ،qGPN-4b ،qRLD-4b ،qRLD-5ترتيب
qPWD-4 ١/١٦، ٧/١٥ هيبا توج بيترتبودند و به اثربزرگ ،

 يرو يبزرگ ثرا يپيدرصد از تنوع فنوت ٨/١٥و  ٦/١٨، ٨/٢١
زني، طول ريشه و وزن طول كلئوپتيل، درصد جوانهتوجيه 

ها نهاي مرتبط با آتوان از نشانگرداشتند. بنابراين ميچه ساقه
ب هاي مطلوبراي انتخاب بهترين افراد براي رسيدن به خانواده

بت عنوان نشانگر مثزني بالا در شرايط تنش بهو با قدرت جوانه
 .زني نهايي كمك گرفتنش براي افزايش جوانهدر امر گزي

-پژوهش حاضر براي تعيين و تشخيص نواحي ژني كنترل

- ييجااز آن انجام شد. جودر  زنيجوانهكننده صفات مرتبط با 
 هاستفاد متراكم، يكيژنت نقشه كي از حاضر شيه در آزماك

دو نشانگر قرار  اي كيها در مجاورت  QTLاغلب نيبنابرا شد،
 كساني باًيهاي تقرگاهيدر جا هاQTL نيا يابيمكان ،داشتند

. تاس طيمح از يجزئ رفتنيپذ ريثات هدهندنشان يابيمكان
مختلف محيطي ط مكان در شرايهاي ژني هماستفاده از مكان

 تواند موجبهاي پيشرفته مياز تعيين اعتبار در نسل پس
اي هكمك نشانگر و پيشبرد برنامهافزايش كارايي انتخاب به 

  .نژادي گياهي شودبه
  

  تشكر و قدرداني
 بدشناسي دانشگاه گنآزمايشگاه گياهنگارندگان از مسئول 

 .نماينديم قدراني و تشكر كاووس
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Abstract 

Seed germination is described as a prominent and important feature of a cultivar. In order to identify QTLs related 
to barley germination under normal, salinity and drought conditions, 103 F8 families from Crosses of two cultivars, 
Badia × Kavir, were assessed using completely randomized design in two replications during the 2018-2019, in the 
botanical laboratory of Gonbad Kavous University, Iran. Number of roots, root length, root weight, coleoptile length, 
plumule length, plumule weight and germination percentage. Linkage maps were prepared using 152 SSR 
polymorphic markers, 72 ISSR alleles, 7 IRAP alleles, 29 CAAT alleles, 27 Scot alleles and 15 iPBS alleles. The 
molecular markers used were attributed to 7 barley chromosomes with a map length of 999.2 centi Morgans (cM). 
The mean distance between two adjacent markers was 3.387 cM. QTL analysis was performed using composite 
distance mapping (CIM) for each trait in each environment. In this study, chromosomes 4, 5 and 7 were the most 
important chromosomes in all three conditions due to the presence of the most QTLs. Under normal conditions 2 
major effect QTLs were detected for the coleoptile length (qCLN-5a) and Germination percentage (qGPN-4b) was 
detected, Under drought stress conditions, 3 major effect QTLs were detected for root length (qRLD-4b) and (qRLD-
5) for stem weight (qPWD-4). The results of this research can be used in marker assisted selection programs after 
determining the validity. 
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