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کننده برخی صفات زراعی گندم نان هاي کنترلیابی ژنمکان
تحت تنش خشکی با استفاده از نشانگرهاي ریزماهواره

3زادهامین باقیو2نژاد، قاسم محمدي1جمیله عابدي

، ایرانکرمان،و فناوري پیشرفتهتحصیلات تکمیلی صنعتی دانشگاه ،ارشدموخته کارشناسیآدانش-1
)Mohammadinejad@uk.ac.irل:وونویسنده مس(،، ایران، کرماندانشگاه شهید باهنر کرمانزراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزي،گروه -2

ایران،کرمان، پیشرفتهدانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوري ، پژوهشگاه علوم و تکنولوژي پیشرفته و علوم محیطی،گروه بیوتکنولوژي-3
8/7/97:تاریخ پذیرش22/2/94یافت:  تاریخ در

167تا160صفحه: 
چکیده
، جمعیتی شامل انتهاي فصلدر شرایط تنش خشکیبرخی صفات زراعی گندمباپیوستههايریزماهوارهشناساییمنظوربه

92ارزیابی شدند. از میان سال 2طی اس) والد متحمل) و گاسپارد (والد حسهاي خارچیا (اصل از تلاقی ژنوتیپحF2:4خانواده 96
، B2 ،D2 ،B3 ،A4 ،B4 ،D4 ،A5 ،B5هاي چند شکلی داشتند که در کروموزومریزماهواره32ریز ماهواره براي ارزیابی والدین، 

D5 ،B6 ،A7 ،B7 ،D7سه ،مرکبايفاصلهیابیمکانروشاساسگندم توزیع شده بودند. برQTLهارتفاع گیاصفتبراي
و در فاصله بین 21/3برابر با LODبا بیشترین QTLو بالاترین قرار داشتند B7یابی گردید که بر روي کروموزوم مکان

Xgwm274 وXgwm369 یکصفت تعداد دانه در سنبله اصلی براي ، کردمیاز تغییرات فنوتیپی را توجیه درصد3/14قرار داشت و
QTL بر روي کروموزومB2یکفت شاخص برداشت نیز و براي صQTL بر روي کروموزومB4مشتركشناسایی گردید. جایگاه
اشباع نقشه مورد نظر و ارزیابی پایداري صفات .استپلیوتروپیکاثریاژنیپیوستگیبیانگرشدهیابیمکانهايQTLازبرخی

را فراهم نشانگریید نماید و زمینه گزینش بر اساس هاي کنترل کننده را تأQTLتواند با قابلیت بیشتري شناساییمورد بررسی می
نماید.

SSR ،QTLنان،گندمخشکی،تنشکلیدي:هايواژه

مقدمه
بیش از یک سوم جمعیت جهان، بیشتر از نصف کالري و 

هاي گندم تأمین پروتئین مورد نیاز روزانه خود را از فراورده
براي مردم به خصوص کنند و گندم یک منبع ارزان انرژي می

گندم یکی از ).11،20(شودجهان سوم محسوب می
سطح زیر .باشدمحصولات مهم و استراتژیک در ایران می

در ایران و اکثر مناطق جهان بیشتر از سایر غلات گندمکشت 
کشاورزيوخواربارسازمانارقاموآماراساسبراست. 
گندم،تنمیلیون13/5تولیدبانیزایرانفائو،مللسازمان

2010سالدرمحصولاینبزرگکنندهتولیددوازدهمین
محدودعواملترینمهمازیکیخشکی.محسوب می شود

درویژهه بگندمجملهاززراعیموفق محصولاتدتولیکننده
و یتوانتر.)13(استایرانوخشک دنیانیمهوخشکمناطق

کشتزیرسطحکلازددرص30حدودمعتقدند ) 25(همکاران 
گندمکشتزیراراضیازدرصد55حدودوگندم دنیا
تأثیرتحتنحويبهایرانجملهازحال توسعه،درکشورهاي

رغم تحقیقات متعدد، هنوز خشکی علی.داردقرارخشکیتنش
چالش بزرگی در تولید محصولات زراعی از جمله گندم 

ی بودن، شدت، زمان باشد که ناشی از غیرقابل پیش بینمی
ایر هاي متقابل خشکی با سوره و واکنشوقوع، طول د

ژنیهاياز مکانبسیاري). 7(باشد هاي غیرزیستی میتنش
یابیمکانخشکیبهبا تحملمرتبطصفاتکنندهکنترل

ازخشکیبهتحملوژنیهايمکانبین اینارتباطواندشده
ارزیابی شده خشکیطشرادرهالایننسبیطریق عملکرد

کهاستژنیچندوپیچیدهصفتخشکیبهتحمل).17(است 
ثیرأتتحتانداموبافتسلول،اعم ازسطوحتمامدرراگیاه
ژنتیکدرمولکولیهاي تکنیکتوسعهوظهوردهد.میقرار

حدتا(QTL)1کمیهايژنیابیمکانهاي روشوکمی
از زراعیمحصولاتبرايراصفاتتوارثيمطالعهزیادي
هايریزماهوارهشناسایی . )1(استنمودهتسهیلگندمجمله 

یابی آن در پیوسته با ژن مورد نظر و مکانلاًمولکولی کام
روي کروموزوم یک هدف مهم در اصلاح نباتات براي کلون 

. مطالعه )2(استها و گزینش به کمک نشانگرکردن ژن
اطلاعاتی را در مورد ،3شانمند کردنو یا ن2یابیپیرامون مکان

کننده صفت و محل این صفت در نقشه هاي کنترلتعداد ژن
قبیلازپیچیدهصفاتژنتیکیتجزیهدهد.ارائه می4يلینکاژ

کنندهژنی کنترلهايمکانشناساییوخشکیتحمل به
اهمفرراهاریزماهوارهبه کمکانتخابامکانکمیصفات
عملکردبرايگزینشییآکارسبب بهبودنهایتاًوکرده
انتخابعنوان معیاربههاریزماهوارهازاستفاده.شودمی

فیزیولوژیکیصفاتگیريبراي اندازهمهمیجانشینهمچنین
نشانگرهايارآمدترینز کایکی5هاریزماهواره.)18است (

، استفادهسهولتژنوم،درمناسبتوزیع. هستندمولکولی
استنشانگرهااینمزایايازبودنبارزهموداللیچنطبیعت

رودر توسط 1998وارکی گندم در سال ماههاي ریزهنقش.)4(
گروه 21اینکه گندم بهتوجه با.دشیهته) 19و همکاران (

هرچه تعداد،داردDو A ،Bلینکاژي از سه ژنوم متفاوت 
ارچوب چ،نقشه ژنتیکی گندم افزایش یابددرهاریزماهواره

تر و اهداف بعدي که شامل اشباع کردن نقشه، نقشه کامل
تر انجام راحت،باشدمیسایر مواردها ویافتن مکان ژن

هايQTLشناسایی برايمختلفیمطالعات.)10(د گیرمی
یابینقشهدر)21(همکارانوشاه.استگرفتهانجامگندم
رويکهگندمزراعیمهمصفاتکنندهکنترليهاژن

تحتراگیاهارتفاعکهQTLدارند چند قرارA3کروموزوم
1- Quantitive Trait Loci 2- Mapping 3- Tagging 4- Linkage map 5- Microsatellite markers

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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.اندهکردگزارشکروموزوماینرويدادندمیقرارتاثیر
صفاتژنیهاينمکامطالعهدر)24(همکارانوسوردیل
راگیاهارتفاعکنندهکنترلQTLچهار ،گندممهمزراعی 

دانهلکردعمبرايمطالعات متعدديدر.نمودندیابیمکان
غیربطورکهنداشدهیابیمکانیمختلفهايQTLگندم

. اندشدهتوزیعها کروموزومژنوم رويکلدریکنواخت
4Aو3B ،2Bهايروي کروموزومQTLتعدادبیشترین
ازاستفادهبا)14(همکارانوکومار.)27(ه استشدشناسایی

ازحاصلدمگننوترکیباینبردلاین100درهاریزماهواره
رويQTLشش ،wl711وPH132ارقامتلاقی

هدف. کردندیابیمکان1Aو2B،4D،2Aهايکروموزوم
هايژنبامرتبطهايریزماهوارهشناساییتحقیقایناز

حاصل از نانگندمF4نسل در زراعیصفاتکنندهکنترل
تنش شرایطگاسپارد و خارچیا تحتهاي ژنوتیپتلاقی 
توجیه درهاریزماهوارهاینازهر یکسهمتعیینوخشکی 

.بودمذکورصفاتفنوتیپیتنوع

هامواد و روش
فنوتیپیبررسی

در این آزمایش از تلاقی ژنوتیپ متحمل خارچیا و ژنوتیپ 
در F4خانواده 96حساس گاسپارد گندم نان استفاده شد.

با خط 3بر رويیک و نیم متر مربع با مساحت هاییپلات
به همراه والدین بلوك 10در سانتی متر 30فاصله بین ردیف 

تحقیقاتی مزرعه قالب طرح آگمنت تحت تنش خشکی در در 
واقع در دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوري پیشرفته

تنشاعمالمنظوربه. کاشته شدکیلومتري شهر کرمان30
طوربهبیاري آدهیسنبلهازقبلتافصل،انتهايخشکی
تاآبیاريها،سنبلهظهورشروعباوصورت گرفت مرتب

تعداد دانه صفات ارتفاع بوته، در نهایت . شدقطعرشدانتهاي
مورد ارزیابی قرار گرفتند. شاخص برداشت ودر سنبله اصلی

ژنوتیپیارزیابی
حاصل از تلاقی F2تک بوته96ازبرگیهاينمونه

روشطبقژنومیDNA.شدتهیهگاسپارد و خارچیا
. )6(گردیداستخراجهاي جوانبرگازدلاپورتاتغییریافته

می با استفاده از روش ژنوDNAتعیین کمیت و کیفیت
درصد و اسپکتروفتومتري انجام شد. 6/0ژل آگارز الکتروفورز 

دستگاه ترموسایکلرازاستفادهباپلیمرازايزنجیرهش واکن
واکنشمخلوط.گردیدانجام میکرولیتر10محجدر1رفواپند

پتاسیم و مول کلریدمیلیPCR)500بافرمیکرولیتر 1حاوي
4/8PH=(،25/0اسیدکلریدریک با -مول تریسمیلی200

،مولمیلی50با غلظت مولاریلیمMgCl25/1رمیکرولیت
مول براي هر کدام میلی10با غلظت dNTPترمیکرولی25/0

هرازمیکرولیترdTTp ،(5/0وdATP ،dCTP،dGTP(بازها 
ومیکرولیتر25/0پلیمرازکتمولار،میلی5تظغلباپرایمر

د. بومیکرولیتر آب دیونیزه 25/4و الگوDNAازگرمنانو50
زیرشرحبهPCRهايچرخهDNAقطعات تکثیرمنظوربه

درجه 94دمايدرسازيواسرشتدقیقه5ازبعد:شدانجام
درجه 94دمايدردقیقهیک:شاملچرخه35، گرادسانتی

که براي هر دمایی(اتصاليهادماثانیه در 45،گرادسانتی
درجه 72در دمايدقیقهیکپرایمر پیشنهاد شده بود)، 

درجه 72دقیقه در دماي5و بسط نهایی گراد سانتی
آمیدریلاکپلیدر ژلPCRمحصولاتانجام شد.گرادسانتی

ساعت2مدتبهTBE(1X)بافردر213ولتاژبا8%
.شدندآمیزيرنگنیترات نقره توسط سپسوشدهتفکیک

سایرتوسطشدهارائهریزماهوارههاينقشهازآغازگرها
در .)19(و همچنین از سایت گرامینه انتخاب شدندمحققین
والدینچندشکلیبررسیدر SSRآغازگرجفت92مجموع

شکلچندریزماهواره32تعدادوگرفتدقراراستفادهمورد
مرحلهدر.دادندنشانوالددوبرايمتفاوتینواربنديالگوي

آغازگرجفت32ازاستفادهباافرادDNAهاي بعد نمونه
منظوربهحاصلهايفرآوردهوشدندتکثیر)1مذکور (جدول

.شدندالکتروفورزافراد،ژنوتیپتعیین
جزیه آماريت

هاي واضح به باندامتیازدهی بهي آماري، براي تجزیه
حضور و دو باندي بودن) به (حضور و عدمصورت کمی

آغازگر مورد استفاده 32و براي انجام شد )Hو A ،B(ترتیب
یک ماتریس تشکیل داده شد. 

QTLي پیوستگی و تجزیه ترسیم نقشه

تدا ماتریس تهیه شده ي لینکاژي اببراي ترسیم نقشه
ها در والدین به صورت براساس وضعیت قرار گرفتن آلل

که قابلیت استفاده و اجرا در Hو A ،Bحروف 
MapManagerوQGeneمد. سپس نقشه را دارند درآ

هاي براي داده(CIM)اي مرکب یابی فاصلهنقشهترسیم شد. 
با QTLصورت گرفت. پیمایش براي 4Fخانواده 96فنوتیپی 

با در نظر QGeneو QTL Cartographeر افزااستفاده از نرم
باها افزار که براساس چرخش دادهي نرمآستانهLODگرفتن 

یابی نقشهآید، صورت پذیرفت. ها بدست میتوزیع تجربی داده
QTLي برنامهبه وسیلهQTL Cartographer و براساس
هاQTLیابی مکاناي مرکب انجام گرفت. یابی فاصلهمکان

مورگان در نظر گرفته شد. تجزیه سانتی2براساس پویش 
QTL براي همه صفات مورد بررسی به طور جداگانه صورت

لاعات زیر را در اختیار قرار اطQTLتجزیه پذیرفت. نهایتاً
موجود براي هر صفت، میزان هايQTL: تعداد و مکان داد

ه توسط هر یک از ، به عبارتی میزان تنوعی کQTLاثر هر 
QTLنوع عمل شود وشناسایی شده توجیه میهايQTL.
ها، طراحی نقشه پیوستگی و تجزیه QTLیابیمکان
آماري

Mapافزارمنراستفاده ازباها ریزماهوارهلینکاژينقشه
Manager QTXمورگان) سانتی(فاصله ژنومیوشدترسیم

مورگان سانتی50ازکمترصلهفاباتابع کوزامبیازاستفادهبا
براي (CIM)اي مرکب یابی فاصلهگردید. نقشهمحاسبه

تک بوته 96هاي ژنوتیپی و دادهخانواده96هاي فنوتیپی داده
با استفاده از هاQTLصورت گرفت. پیمایش براي 

QTLهايافزارنرم CartographerوQgene در سطح
.درصد انجام شد1احتمال 

1- Eppendorf
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بحثویجنتا
فنوتیپیارزیابینتایج

که دهدمینشان)1شکل (درF4خانواده درصفاتپراکنش
فنوتیپی داراي توزیع نرمال هستند، توزیعمطالعهموردصفات
مطالعهجامعه مورددرشدهگیرياندازهصفاتنرمالوپیوسته

ومیانگین.استمورد بررسیدر صفاتژنپلیوراثتازحاکی
حاصل از F4در والدین و خانواده ت مورد بررسیصفامنهدا

این ) آورده شده است. 2تلاقی گاسپارد و خارچیا در جدول (
ازF4خانوادههمچنینووالدینکهاستآنگویايجدول 

.دارندتنوعوبودهمطالعه متفاوتموردصفاتنظر

گندم ناندراستفادهموردوالدینسطحدرچندشکلنشانگرهايقطعهطولوروموزومیکمکاناتصال،دمايها،ریزماهوارهاسامی-1جدول
Table 1. Microsatellite marker names, annealing temperature, chromosomal location and length of a piece of

multimodal markers at the level of parents used in bread wheat
نشانگر ریزماهوارهاتصالدماي)موتیف(تکراريتوالیکروموزومیمکانقطعهطول

196-207bp4B(GA)4055Xgwm6
176-178bp7D(GA)2860Xgwm44
176-179bp7B(GA)2GC(GA)3360Xgwm46
145-153bp2D(CT)1560Xgwm102
142-168bp3B(GA)5360Xgwm114
152-167bp2B(CA)2255Xgwm148
106-132bp5A(GA)2660Xgwm186
150-154bp2D(GA)11(GGA)855Xgwm249
109-110bp4B(CA)2855Xgwm251
190-192bp2B(GT)3060Xgwm257
164-194bp2D(CT)2155Xgwm261

179bp5D(CT)4imp(GA)1060Xgwm271
177-184bp1B, 7B(GT)2750Xgwm274
222-227bp3B(GA)2760Xgwm285
254-258bp7D(GA)2560Xgwm295
150-168bp7B(GT)12(GA)1855Xgwm297

226bp2D(GT)9(GA)1555Xgwm320
290-211bp7A(GA)3660Xgwm332

159bp3B(GA)2660Xgwm340
209-215bp7A(GT)1455Xgwm350
259-271bp7B(AT)2560Xgwm368
143-150bp7B(CA)2160Xgwm400
148-182bp5B(CA)>22(TA)(CA)7(TA)955Xgwm408
133-137bp7D(GA)2260Xgwm428
109-111bp7D(CT)2450Xgwm437

43-153bp2D(CT)2955Xgwm484
160-178bp4B(GA)2060Xgwm495
143-157bp2D(GA)2760Xgwm539
142-150bp5D(CA)1060Xgwm565
142-152bp4A(CT)1760Xgwm601
144-151bp4D(GA)1660Xgwm608
114-118bp6B(CT)2360Xgwm613
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جبالف
سنبله اصلی، (ج) شاخص تعداد دانه در) (الف) ارتفاع گیاه، (ب:F4در شرایط تنش خشکی در نسل زراعیتوزیع فراوانی صفات -1شکل 

برداشت
Figure 1. Frequency distribution of different traits in drought stress conditions in F4 generation a) Plant height, b)

Grain weight per main spike, c) Harvest index

F4لدر والدین گاسپارد، خارچیا و نسمقایسه میانگین صفات مختلف در شرایط تنش خشکی- 2جدول 

Table 2. Comparison of the mean of different traits in drought stress conditions in parents of Gaspard, Charchia and
F4 generation

F4P2P1صفات گیاهی
میانگیندامنهمیانگیندامنهمیانگیندامنه

ارتفاع گیاه5/4181/435/2885/442565/41
تعداد دانه در  سنبله اصلی6053/273547/175469/24

شاخص برداشت41/4944/1516/3922/1202/5621/13

3QTLجدول تنششرایطدرچهارمهاي نسلجمعیتدرمختلفصفاتبرايمرکبايفاصلهیابیمکانروشبهشدهاساییهاي شن-
نانخشکی در گندم

Table 3. Identified QTLs by mapping composite interval method for different traits in fourth generation populations
in drought stress conditions in bread wheat

QTLاثر غالبیتاثر افزایشیR2کروموزومLODموقعیتصفت

ارتفاع گیاه
307B985/2113/0967/222-181/48-QH-7B-a

327B966/2113/0786/173-232/124-QH-7B-b

447B211/3143/002/1364/7-QH-7B-c

302B5/211/077/1119-88/2208-QNGPMS-2B-aنبله اصلیتعداد دانه در س

304B194/3142/068/4155-145121-QHI-4B-aشاخص برداشت
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ها براي صفت ارتفاع بوتهیابی شده در برخی کروموزومهاي مکانQTL-2شکل
Figure 2. QTLs Found on some chromosomes for Plant Height

QTLنتایج تجزیه 

اي مرکب یابی فاصلهبه روش نقشهQTLنتایج تجزیه 
) خلاصه شده است. 3در جدول (صفات مورد بررسیبراي 

ها را یابی شده در برخی کروموزممکانهايQTL) 2شکل (
) و 3طور که در جدول (همان.دهدبراي ارتفاع گیاه نشان می

QTLارتفاع گیاه، سه شود برايحظه می) ملا2شکل (
قرار 7Bبر روي کروموزوم QTLشناسایی گردید که هر سه 

و در فاصله 21/3ها برابر با در بین آنLODدارند، بیشترین 
قرار داشت و Xgwm369و Xgwm274ریزماهوارهبین

از QTLدرصد از تغییرات فنوتیپی را توجیه کرد. این 3/14
قال یافته و در زمینه ژنتیکی نتاج بیان شده والد حساس انت

روي QTL) سه 16است. مکافري و همکاران (
براي ارتفاع گیاه تشخیص A7و B1 ،A3هاي کروموزوم

براي ارتفاع گیاه QTL) چهار 12دادند. هانگ و همکاران (
هاي ) با بررسی مکان8گزارش کردند. لیودانگ و همکاران (

مطلوب QTLرتفاع گیاه هفت کننده صفت اژنی کنترل
، B4هاي به ترتیب روي کروموزومراارتفاع گیاهبرتأثیرگذار 

B1 ،(دو ناحیه)A6،(دو ناحیه)D6 وA7 تشخیص دادند که
درصد متغیر 1/50تا 2/5از QTLتنوع فنوتیپی توسط هر 

جایگزینهايرگهازاستفادهباکهمطالعاتیاستبود. گفتنی
21که تمامی دهدمینشانانجام شده،کروموزومی

.)23(دارنددخالتصفت ارتفاعتظاهردرگندمکروموزوم
ریزماهواره اند که کردهگزارش)26ورلند و همکاران (

Xgwm261 کروموروم رويD2یکوتاهبا ژن پاRht8
لحاظازنتایجانطباق اینعدمدلایلازپیوستگی دارد. یکی

واز نشانگرهااستفادهنتایج دیگرانابکروموزومیموقعیت
دانه در سنبله باشد. براي صفت تعداد مختلف میجمعیت

روي کروموزوم QTLشناسایی گردید. این QTLیکاصلی 
B2 قرار داشت کهQTL قرار گرفته بر روي کروموزومB2

لاین 132) با ارزیابی 15باشد. لو و همکاران (کوچک اثر می
براي این صفت گزارش نمودند. دشتی QTLوددابل هاپلوئید
براي مقاومت به QTLتجزیه و تحلیل ) در5و همکاران (

پنجهاپلوئید هاي دابلخشکی در گندم با استفاده از لاین
QTLبراي صفت تعداد دانه هر خوشه شناسایی کردند.

چند 2007) نیز در سال 22و همکاران (سیشنهمچنین 
QTLدر سنبله گزارش کردند. گوپتا و براي تعداد دانه

هاي روي کروموزومQTLچهار 2007) در سال 9همکاران (
A2 ،B4 وA7براي .براي تعداد دانه در سنبله پیدا کردند

B4بر روي کروموزوم QTLیکصفت شاخص برداشت 
کرد.درصد از تغییرات فنوتیپی را توجیه می14یافت شد که 

وحاضرآزمایشبینمشتركهايQTLشناساییعدم
اثروجودقبیلازمختلفیدلایلا بمحققانسایرتحقیقات

پوششعدمآزمایشی،محیط، خطاهاي×ژنوتیپمتقابل
درندشکلیچعدمویابینقشهجمعیتنوعژنومی،کامل
ارتباطحاضرجمعیتدرنظرموردهاي کروموزومیمکان

برايبهمشاهايموقعیتوجودمقابلداشته است. در
QTL کنترلنشانهمختلف،هايآزمایشدرمختلفهاي

باشدمیمتفاوتژنتیکیهايزمینهدرصفاتژنتیکی مشابه
انتخاب براي یک صفت کمی براساس اثرات افزایشی .)3(

تواند مؤثرتر از انتخاب براساس ها مینشانگربرآورد شده از 
یینی پذیري پا(خصوصاً صفاتی که داراي وراثتفنوتیپ

هاي ژنتیکی در طرفین یک نشانگرهستند) باشد. وقتی که 
QTL ،نشانگرهاآنگاه انتخاب براساس قرار بگیرند)MAS1 ،(

و پاسخ به انتخاب به بودانتخاب براساس ژنوتیپ خواهد 
1- Marker-Assisted selection
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برايشدههاي شناساییQTLکهآنجائیازرسد.حداکثر می
مرحلهاینتالذاشد،تشخیص دادهاثرکوچکصفاتاین

به مطالعاتنیازونداشتهرادر انتخابقابلیت کاربردهنوز
.باشدمیمحیطیشرایطدربیشتر

ازیکیدرمفیدهايQTLآوريجمعباتوانمیکلیطوربه
،از طریق تلاقی یا در یک لاین با استفاده از انتخابوالدین
نتیجهدروکردایجادرابه خشکیتحملازبالاتريسطح

.آورددستبهخشکیتنشدرشرایطرابالاتريملکردع
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Abstract
In order to identify microsatellite markers linked to some traits of wheat under drought stress

at the end of the season, the population included 96 family F2:4 genotypes derived from the
cross Kharchia (tolerant parent) and Gaspard (susceptible parent) were evaluated for 2 years. Of
the 92 microsatellite markers used to assess parents, 32 markers were polymorphic that located
on chromosomes 2B, 2D, 3B, 4A, 4B, 4D, 5A, 5B, 5D, 6B, 7A, 7B, 7D. Based on composite
interval mapping was found 3 QTL for plant height trait which were located on chromosome 7B
and  the highest QTL with the largest LOD equal to 3.21 was located between Xgwm274 and
Xgwm369 and justified 14.3 percent of phenotypic variation. For number of seeds per main
spike trait, 1 QTL was detected on chromosome 2B and 1 QTL was identified on the
chromosome 4B for harvest index trait. The common position of some of the located QTLs
indicates a genetic linkage or pleiotropic effect. The saturation of the desired map and the
evaluation of the stability of the studied traits can confirm the ability to identify the controller
QTLs and provide the basis for Marker-Assisted Selection.

Keywords: Bread Wheat, Drought Stress, QTL, SSR
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