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چکیده
جمعیتی در شرایط مزرعه در تنوع فنوتیپی QTLمرتبط با تحمل به شوري و تعیین سهم هر هاي QTLیابیمکانمنظوربه

92بی شدند. از میان ارزیاسال 2طی والد متحمل) و گاسپارد (والد حساس) خارچیا (ارقاماصل از تلاقی حF2:3خانواده 96شامل 
روشاساسبر.نداستفاده گردیدکه براي تجزیهچند شکلی داشتند نشانگر حالت32نشانگر ریز ماهواره براي ارزیابی والدین، 

یابی گردید که در مکانB4و D7 ،B3هايبر روي کروموزومارتفاع گیاهصفتبرايQTLعدد سهمرکبايفاصلهیابیمکان
نیز براي صفت اندازه گیاهچه بر روي QTLعدد سه.کردنددرصد از تغییرات فنوتیپی را توجیه می37ها QTLمجموع این 

ت تعداد دانه در اصفهریک ازبراي کردند. از واریانس فنوتیپی را توجیه میدرصد38یافت شد که جمعاD7ًو B7هايکروموزوم
بر روي QTLدو عددنیز تعداد کل دانهو براي صفت D7بر روي کروموزومQTLعدد دواصلیوزن دانه سنبلهوسنبله اصلی
D7صفات تعداد میانگره و طول میانگره بر روي کروموزوم هر کدام از براي نیز QTLعدد یکشناسایی گردید. B4کروموزوم 

صفات تعداد سنبلچه، پنجه بارور و از هر یکبراي کردند. از واریانس فنوتیپی را توجیه میدرصد11و 12یافت شد که به ترتیب
تجزیه .ددنکردرصد تغییرات فنوتیپی را توجیه می12یکهرکهیافت شدB4بر روي کروموزوم QTLعدد یکنیز طول سنبله 

کننده صفات کمی امکان انتخاب به کمک نشانگرهاي ژنی کنترلبیل تحمل به شوري و شناسایی مکانژنتیکی صفات پیچیده از ق
. شودسبب بهبود کارایی گزینش میرا فراهم کرده و نهایتاً

SSR ،QTLنشانگرهاي نان،گندم،شوريتنشکلیدي:هايواژه

مقدمه
.Tگندم نان ( aestivumترین محصولات جهان ) از مهم

غالب مردم را قوتبوده و در مناطق خشک و نیمه خشک 
عنوان عامل آب بهدهد. در این مناطق کمبودتشکیل می

اصلی و شوري خاك عامل ثانویه کاهش رشد گیاه و عملکرد 
و درصد از اراضی جهان 6. بیش از )25(روددانه به شمار می

درصد از اراضی آبی دنیا داراي مشکل شوري هستند50حدود
میلیون 5/18. در ایران نیز مساحت اراضی شور بالغ بر )9(

منابع آبی با کیفیت مطلوب به اینکهبا توجه . )31(هکتار است
استفاده از لذابراي آبیاري محصولات در جهان محدود است، 

باشد پذیر میناشور براي کشاورزي اجتنابنیمهور و هاي شآب
ید و بهرهو در چنین شرایطی، یکی از عوامل مؤثر در تول

برداري از خاك و آب شور، استفاده از ارقام گیاهی متحمل به 
ري است. شواهد و مدارك زیادي در مورد تأثیر شوري بر شو

هاي جدید رشد و عملکرد گیاهان زراعی و شناسایی ژنوتیپ
گندم "(مخصوصاگیاهی که داراي تحمل بالا به شوري باشند

اما تحمل به شوري یک . )29، 26، 24، 5(وجود داردنان) 
صفت کمی و متأثر از ساز و کارهایی است که شناسایی 

استهاي متحمل به شوري نان را بسیار دشوار نموده نوتیپژ
. اصلاح تحمل به شوري توسط محققین زیادي مطالعه )1(

هاي بدست آمده در گذشته . موفقیت)10،27،30(شده است
فقدان احساس ضرورت و ،به دلیل پیچیدگی کار براي اصلاح

فوریت واقعی براي اصلاح آن، تنوع ژنتیکی ناکافی براي 
حمل به شوري، پیچیدگی اثرات متقابل شوري با عوامل ت

هاي گزینشی کارا چندان قابل توجه محیطی و فقدان تکنیک
هایی که ر با پیشرفتضدر حال حاولی . )8،9،27(نبوده است

توارث بهبود ،)12(هاي ارزیابی، تکنیکارقامدر اصلاح 
هايروشنشانگرهاي مولکولی واستفاده از، )11،20(ژنتیکی

پیشرفت اصلاح ،ه استانجام گرفت)15،16،17(یابی مکان
شدههاي غیرزنده تسهیل براي تحمل به شوري و سایر تنش

هاي ژنتیکی و تهیه نقشهتوسعه نشانگرهاي مولکولی است.
صفات کمی را هاي کنترل کننده یابی ژنمکاندر گندم،

گزینش به هاي ها را در برنامهه از آنپذیر و استفادامکان
نشانگرهاي ).2،4(ت فراهم کرده اس1مارکرکمک 

هاي ساده تکراري به دلیل پلییا توالی2میکروساتلیت
قرار ی مشخص،مورفیسم بالا، همبارز بودن، مکان کروموزوم

،پایین، سادگی و هزینه نسبتاًگرفتن در نواحی غیرکد شونده
اند.داشتههاي لینکاژي کاربرد بسیار زیادي در تهیه نقشه

F3هاي و خانوادهSSRهاي ) با نشانگر19(لانگ و همکاران

و RM223داري بین نشانگر توانستند پیوستگی معنیبرنج
3QTL شماره یک مربوط به تحمل شوري در کروموزوم

درصد تنوع فنوتیپی در مرحله 82و 92به ترتیبند کهبیاب
.ه استشدرویشی و زایشی به این مکان ژنی نسبت داده 

هاي متحمل به QTLیابی ) در مکان6(دیازدلئون و همکاران
یابیت نقشهشوري در گندم نان در شرایط مزرعه در جمعی

opta85) حاصل از تلاقی RIL4اینبرد نوترکیب (114حاوي
عدد حدود سی و شش، synthetic hegxaploid w7984و 

QTLدر شرایط شور)EC=12 ds m-1 عددبیست و دو) و
QTL نرمالتحت شرایط)EC=1 ds m-1 نمودند) شناسایی.

کننده صفت زمان رسیدگی را بر روي کنترلQTLهاآن
در نیز )22(مگان و همکاران شناسایی کردند.A5کروموزوم 

عنوان صفتی براي به+Naلوکوس دفع بررسی خود بر روي 

1- Marker assisted selection 2- Microsatellite, simple sequence repeat (SSR) 3- Quantitative Trait Locus
4- Recombinant  Inbred  Lines

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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ده از با استفارا+Naدفع تحمل شوري در گندم دوروم، مکان 
و AFLP1 ،RFLP2هاي و نشانگرQTLیابی روش مکان

SSR بر روي کروموزومA2 باLOD3 نقشه 5/7برابر با
به دلیل پیچیدگی ژنوم گندم هگزاپلوئید، در کل.کردندیابی

ها به ساختار ژنتیکی QTLاثر متقابل با محیط و وابستگی 
ن با واتا بتگرفتمیجمعیت، مطالعات بیشتري باید صورت 

ها را QTLمختلف با قطعیت مکان هاي مقایسه نقشه
هاي برخی QTLیابیمکانمطالعه حاضرهدف.شناسایی نمود

حاصل از تلاقی نتایج F2:3در نسل گندم نانزراعیاز صفات
وشوريشرایطتحتدر گندم نان گاسپارد و خارچیا ارقام 
نوتیپیفتوجیه تنوعدرنشانگرهااینازهر یکسهمتعیین
.بودمذکورصفات

هامواد و روش
فنوتیپیبررسی

رقممتحمل خارچیا و رقمدر این آزمایش از تلاقی 
این آزمایش در سال حساس گاسپارد گندم نان استفاده شد.

آباد کرمان انجام اي واقع در اختیاردر مزرعه1388-89زراعی 
و خاك آن کیلومتري کرمان واقع شده 17شد. این مزرعه در 

داراي بافت لومی رسی است. میزان شوري آب و خاك منطقه 
زیمنس بر متر بوده است. دسی2/8و 10به ترتیب برابر 

اییزه، دیسک، کوددهی و عملیات تهیه زمین شامل شخم پ
در F2والدین و بذور تک بوتههاي کاشت بود.تهیه ردیف

شرایط تکرار در 3هاي کامل تصادفی در قالب طرح بلوك
اندازه گیاهچه، تعداد دانه در صفات نهایتمزرعه کشت و در 

دانه در بوته، کل سنبله اصلی، وزن دانه سنبله اصلی، تعداد 
تعداد پنجه بارور، ارتفاع بوته، تعداد میانگره، طول میانگره، 

ارزیابی قرار گرفتند. موردطول سنبله، و تعداد سنبلچه
ژنوتیپیارزیابی

ارقامحاصل از تلاقیF2بوتهتک96ازبرگیهاينمونه
روشطبقژنومیDNA.شدتهیهگاسپارد و خارچیا

کمیت شد و استخراجهاي جوانبرگازیافته تغییريدلاپورتا
درصد و 6/0آگارز ژل می با استفاده از ژنوDNAو کیفیت 

باپلیمرازايزنجیرهواکنششد. تعییناسپکتروفتومتري 
میکرولیتر10حجمدر4اپندورفدستگاه ترموسایکلرازدهاستفا

به.گردیدانجامنانوگرم بر میکرولیتر DNA ،2و با غلظت 
زیرشرحبهPCRهايچرخهDNAقطعات تکثیرمنظور
C°94 ،35دماي درسازيواسرشتدقیقه5ازبعد:شدانجام
مايدثانیه در C°94،45دمايدردقیقهیک:لشامچرخه

و بسط C72°در دمايدقیقهیک،مربوط به هر پرایمراتصال
PCRمحصولاتانجام شد.C72°دقیقه در دماي5نهایی 
نیترات توسط سپسوشدهتفکیک% 8آمیداکریلپلیدر ژل
ارایهریزماهوارههاينقشهازآغازگرها.شدندآمیزيگرننقره 
رامینه انتخاب و همچنین از سایت گمحققینسایرتوسطشده

بررسیمنظور بهSSRآغازگرجفت92مجموعدر .)28(شدند
32تعدادکهگرفتندقراراستفادهموردوالدینچندشکلی

دوبرايمتفاوتینواربنديالگوي)1(جدول شکلچندنشانگر
باافرادDNAهاي بعد نمونهمرحلهدر.دادندنشانوالد،

هايفرآوردهوشدندتکثیرفوقآغازگرجفت32ازاستفاده
.شدندالکتروفورز،افرادژنوتیپتعیینمنظوربهحاصل

تجزیه آماري
بهامتیازدهی ،SSRي آماري نشانگرهاي تجزیهبراي 

هاي واضح به صورت کمی (حضور و عدم حضور و دو باند
32و براي داده شدنشان)Hو A ،B(باندي بودن) به ترتیب 

. گردیدتشکیل مربوطه استفاده ماتریس آغازگر مورد 
QTLي پیوستگی و تجزیه ترسیم نقشه

96داراي (یي لینکاژي ابتدا ماتریسبراي ترسیم نقشه
نشانگر 32و F3خانواده96ستون که شامل 32سطر و 

هاي نشانگري در براساس وضعیت قرار گرفتن آللچندشکل)
ابلیت استفاده و اجرا که قHو A ،Bوالدین به صورت حروف 

سپس نقشهتهیه ورا دارند QGeneوMapManagerدر 
مورگان) بافاصله ژنومی (سانتیوترسیم شدآن لینکاژي 

مورگان سانتی50ازکمترفاصلهباتابع کوزامبیازاستفاده
براي (CIM)اي مرکب یابی فاصله. نقشهگردیدمحاسبه

تک بوته صورت گرفت. 96و ژنوتیپیهاي فنوتیپیداده
QTLهايافزاربا استفاده از نرمQTLیافتنپیمایش براي

Cartographe وQGene با در درصد و 1در سطح احتمال
افزار که براساس چرخش ي نرمآستانهLODنظر گرفتن 

QTLیابی نقشهودآیها بدست میتوزیع تجربی دادهباها داده
با استفاده از روشو QTL Cartographerي برنامهبه وسیله

هاQTLیابی اي مرکب انجام گرفت. مکانیابی فاصلهمکان
مورگان در نظر گرفته شد. تجزیه سانتی2براساس پویش 

QTLرسی به طور جداگانه صورت براي همه صفات مورد بر
موجود هايQTLتعداد و مکان ،QTLتجزیه نهایتاًپذیرفت. 

توجیه شده (میزان تنوعQTLهر براي هر صفت، میزان اثر 
را در QTLنوع عمل و )شناسایی شدهQTLتوسط هر 

اختیار قرار داد.

1- Amplified fragment Length Polymorphism 2- Restriction Fragment Length Polymorphism 3- Logarithm of odds
4- Eppendorf
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گندم ناندراستفادهموردوالدینسطحدرچندشکلنشانگرهايقطعهطولوکروموزومیمکاناتصال،دمايریزماهواره،نشانگرهاي-1جدول 
Table 1. SSR markers, annealing temperature, chromosomal location and fragment length in polymorphism markers

on parents in bread wheat genotypes

)موتیف(تکراريتوالیکروموزومیمکانقطعهطول
اتصالدماي

نشانگر ریزماهوارهگراد)(درجه سانتی

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

259-271bp4B(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

بحثونتایج
فنوتیپیارزیابینتایج

وفنوتیپی پیوسته، توزیع)1(شکل داراي توزیع نرمال هستندمطالعهموردکه صفاتدادنشانF3خانوادهدر صفاتپراکنش
.استررسیمورد بدر صفاتژنیکپلیوراثتاز وجودحاکیمطالعهجامعه مورددرشدهگیرياندازهصفاتنرمال
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، )الف( اندازه گیاهچه، )ب(تعداد پنجه بارور، )د( تعداد کل دانه، )س( وزن دانه  Fدر شرایط تنش شوری در نسل  زراعیتوزیع فراوانی صفات  -1شکل 

 )ز( طول میانگره، سنبله.ع گیاه، )ح( تعداد سنبلچه، )ر( تعداد میانگره، )ج( طولسنبله ، )ت( تعداد دانه در سنبله ، )ج( ارتفا
Figure  . Frequency distribution of agronomic traits in conditions of salinity stress in F  generation, (A) Seedling size, (B) 
Number of fertile tillers, (D) Total number of seeds, (S) Grain weight per spike, (T) Number of seeds per spike, (K) Hight 

Plant, (H) Number of spikelets (R) Number of internodes, (J) Spike length. (Z) Internode length. 
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  QTLنتایج تجزیه 
ای ٔزوت یبثی فبصّٝثٝ رٚش ٘مطٝ QTL٘تبیج تجشیٝ      

 (2)در آٟ٘ب ٔطبٞذٜ ضذٜ در جذَٚ  QTLٝ ثزای صفبتی و
 یبثیٔىبٖ یٞبQTLاس  یإ٘ٛ٘ٝ (2ضىُ ) خلاصٝ ضذٜ است.

٘طبٖ  وُ دا٘ٝ تؼذادصفت  یٞب را ثزاوزٚٔٛسْ یضذٜ در ثزخ
 سٝثزای صفت ا٘ذاسٜ ٌیبٞچٝ تحت ضزایط ٔشرػٝ  دٞذ.یٔ

ٚ  D7ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ   تبی آٖ 2 ٔطبٞذٜ وٝ QTL ػذد
 38یبفت ضذ وٝ در ٔجٕٛع  B7وزٚٔٛسْٚ  ثز رٚی یىی ٘یش

. ٔب٘ٛ ٚ ٕٞىبراٖ ٘ذوزدرا تٛجیٝ ٔی فٙٛتیپیدرصذ اس تغییزات 
(21) QTLَوٙٙذٜ تحُٕ ثٝ ضٛری در ٔزحّٝ ٞبی وٙتز 

 ٞفت ػذدٚ  ضص، پٙج، دٚدر جٛ ثٝ تزتیت ثب  را ٌیبٞچٝ
QTL ْٚٞبی ثز رٚی وزٚٔٛسH2 ،H1 ،H6  ٚH5  ٗدر لای 

 
ثز رٚی  QTL ٞفت ػذدٚ  Steptoe/Morexداثُ ٞبپّٛئیذ 

    Harrington/TRدر لایٗ داثُ ٞبپّٛئیذ  H5وزٚٔٛسْٚ 
ثز  QTL یه ػذدثزای صفت تؼذاد سٙجّچٝ ا٘ذ. ٌشارش وزدٜ

ٚ     xgwmٚ در فبصّٝ ثیٗ دٚ ٘طبٍ٘ز  B4رٚی وزٚٔٛسْٚ 
xgwm     ٝدرصذ تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ  12یبفت ضذ و

ثز رٚی  QTL دٚ ػذد٘یش تؼذاد وُ دا٘ٝ  ثزای صفت وزد.ٔی
اس تغییزات فٙٛتیپی را  درصذ 25یبفت ضذ وٝ  B4وزٚٔٛسْٚ 
ثٝ   QTLسٝ ػذدثٛتٝ ثزای صفت ارتفبع  .٘ذوزدتٛجیٝ ٔی

یبفت ضذ وٝ  D7 ،B4  ٚB3ٞبی تزتیت ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ
وزد٘ذ. ثزای درصذ تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ ٔی 37جٕؼبً 

یبفت  B4ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ  QTLٚر یه ػذد صفت پٙجٝ ثبر
دیبسدِئٖٛ  وزد.درصذ تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ ٔی12ضذ وٝ 

ٞبی ٔتحُٕ ثٝ ضٛری در QTLیبثی ىبٖدر ٔ( 6ٚ ٕٞىبراٖ )
( RIL)جٕؼیت ریُ  114ٌٙذْ ٘بٖ در ضزایط ٔشرػٝ در 

 opta    ٚsynthetic hegxaploidحبصُ اس تلالی 

w     QTLاد پٙجٝ ٚ تؼذاد دا٘ٝ ثز رٚی ثبسٚی ی ثزای تؼذ
EC=  ds m) ٘زٔبَتحت ضزایط  D2ثشري وزٚٔٛسْٚ 

-  )
وزد ٚ یدرصذ اس تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ ٔ 17پیذا وزد٘ذ وٝ 
ٞبی ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ ٞبییQTLضٛری ٘یش تحت تٙص 

 ٞبییQTLثزای تؼذاد سٙجّچٝ، ٞب آٖ ٔختّف ضٙبسبیی وزد٘ذ.
ٚ ثزای صفت تؼذاد دا٘ٝ  A4 ،A6 ،D2بی ٞثز رٚی وزٚٔٛسْٚ

 A4 ،B7ٞبی ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ QTL دٚ ػذد در ثلاَ
( در ضزایط تٙص 7ِیٛداً٘ ٚ ٕٞىبراٖ )ضٙبسبیی وزد٘ذ. 

وٙٙذٜ صفت ارتفبع ٞبی ص٘ی وٙتزَخطىی ثب ثزرسی ٔىبٖ
ٔطّٛة تأثیزٌذار ارتفبع ٌیبٜ را ثٝ  QTLٌیبٜ ٞفت ػذد 

)دٚ  A6)دٚ ٘بحیٝ(، B4 ،B1ٞبی تزتیت رٚی وزٚٔٛسْٚ
تطخیص داد٘ذ وٝ تٙٛع فٙٛتیپی تٛسط ٞز  D6  ٚA7 ٘بحیٝ(،
QTL  درصذ ٔتغیز ثٛد وٝ در ٔطبِؼٝ حبضز  1/50تب  2/5اس

ی ضٙبسبیی ٌزدیذ. ثزای B4 QTL٘یش ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ 

ثب  B4ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ  QTLصفت طَٛ سٙجّٝ یه ػذد 
ٚ ٕٞىبراٖ  یٔحٕذ یبفت ضذ. درصذ 12تغییزات فٙٛتیپی 

ٌٙذْ ثب  یىیصفبت ٔٛرفِٛٛص یٞبQTL یبثی( در ٘مط23ٝ)
صفت طَٛ خٛضٝ دٚ ػذد  یثزا یت٘ٛتزو یٙجزدا یٗلا 144

QTL ٚٞبیوزٚٔٛسْٚ یثز ر D 2 ٚB6 وزد٘ذ. ییضٙبسب 
 ت تؼذاد ٔیبٍ٘زٜ ٚ طَٛ ٔیبٍ٘زٜ یه ػذدبصفٞز یه اس ثزای 
QTL  ْٚثز رٚی وزٚٔٛسD7  ٝ11ٚ  12زتیت ثٝ تیبفت ضذ و 

ٚ ٕٞىبراٖ  ثٛر٘زوزد٘ذ. درصذ تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ ٔی
 یٔزثٛط ثٝ صفبت ٟٔٓ سراػ یٞبQTL یبثی ٔىبٖ ی( ثزا3)

 یت٘ٛتزو یٙجزدا یٗلا 114ضبُٔ  یتجٕؼ یهٌٙذْ ٘بٖ در 
(RILدر چٙذ ٔح )تٟٙب  یبٍ٘زٜٔ یٗطَٛ آخز یٔختّف، ثزا یط

. ثزای ٚسٖ وزد٘ذ ایذپ B2وزٚٔٛسْٚ  یثز رٚ QTLػذد  یه
یبفت ضذ وٝ  D7ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ   QTLدٚ ػذد  سٙجّٝ دا٘ٝ
 QTLدٜ ػذد وزد. درصذ تغییزات فٙٛتیپی را تٛجیٝ ٔی 24

، B6 ،B5 ،B4 ،B3ٞبی ٔؤثز ثز ٚسٖ دا٘ٝ ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ
B2 ،A2 ،A1 ،B7 ٝوٙٙذٜ ص٘ی وٙتزَٞبیی ٔىبٖثب ٔطبِؼ

آسٖٔٛ ٚسٖ در ٌٙذْ دٚرْٚ  صفبت وٕی ٔزتجط ثب ٚسٖ دا٘ٝ ٚ
ٕٞچٙیٗ  ( ٌشارش ضذٜ است.14تٛسط ٞٛضٕٙذ ٚ ٕٞىبراٖ )

 یرٚ QTLػذد  یهٚسٖ دا٘ٝ  ی( ثزا18وٛٔبر ٚ ٕٞىبراٖ )
 یثز رٚ  BS  ،AS   ٚASوزٔٛسْٚ  یٞز وذاْ اس ثبسٚٞب

ثز  QTLیبفتٙذ. ثزای صفت تؼذاد دا٘ٝ در سٙجّٝ دٚ ػذد ٌٙذْ 
درصذ اس تغییزات فٙٛتیپی  23یبفت ضذ وٝ  D7رٚی وزٚٔٛسْٚ

 QTL( چٟبر ػذد 13وزد٘ذ. ٌٛپتب ٚ ٕٞىبراٖ )را تٛجیٝ ٔی
ثزای تؼذاد دا٘ٝ ٞز سٙجّٝ  A2 ،B4  ٚA7ٞبی رٚی وزٚٔٛسْٚ

٘تبیج  ٌٙذْ ٘بٖ ٌشارش وزد٘ذ.    PH   ×WL تلالی در
خبرچیب × ٘طبٖ داد وٝ جٕؼیت حبصُ اس تلالی ارلبْ ٌبسپبرد 

 تفزق حبَ در جٕؼیت یه ٌٙذْ ٞبی QTLثزای ضٙبسبیی
ٞبی QTLرٚد. جبیٍبٜ ٔطتزن ثزخی اس ٔی ضٕبر ثٝ ٔٙبست
یبثی ضذٜ ثیبٍ٘ز پیٛستٍی ص٘ی یب اثز پّیٛتزٚپیه است، ٔىبٖ

در ٘تیجٝ در ٌشیٙص ثز اسبط صفبت ٔٛرد ثزرسی ثبیذ جٟت 
در ٔجٕٛع ثب تٛجٝ ثٝ ٘تبیج  ٘ظز لزار ٌیزد.ٞب ٔذٕٞجستٍی آٖ

ٞبی ص٘ی ٔطزح ضٛد اس ثیٗ ٔىبٖتٙجبط ٔیایٗ پضٚٞص اس
٘مص  D7ضٙبسبیی ضذٜ ثز رٚی وزٚٔٛسْٚ  ٞبیQTLضذٜ، 
ذ. ثب ٘ای در وٙتزَ تحُٕ ثٝ ضٛری در ٌٙذْ ٘بٖ را دارػٕذٜ

 ٞب اس جQTLّٕٝثٝ ایٗ  ٞبثزرسی ٘شدیىتزیٗ ٘طبٍ٘ز
Xgwm    ٝٙٞبی ص٘تیىی ٔتفبٚت وٝ در جٛأغ ثشري ثب سٔی
ٞبی فٙٛتیپی دٞٙذ ٚ دادٜه ٘طبٖ ٔیت تفىیبثزای ایٗ صف

ثزای ارلبْ ضٙبختٝ ضذٜ  ٞبدلیك دار٘ذ ٚ ٕٞچٙیٗ آسٖٔٛ آٖ
 ثٝ ضٛری ٚ ٕٞچٙیٗ ِحبظ ٕ٘ٛدٖ ٔتحُٕ حسبط ٚ 

را جٟت  ٞبتٛاٖ آٖ، ٔیٞبٞبی ص٘ی ٔؤثز ثز ایٗ ٚیضٌیٔىبٖ
 ٞبی ٌشیٙص ثٝ وٕه ٘طبٍ٘ز پیطٟٙبد داد.استفبدٜ در ثز٘بٔٝ
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Table  . Identified QTLs by mapping composite interval method for some agricultural traits in the third -generation  
             plants under salinity stress conditions in bread wheat 

 QTL اثر غالبیت اثر افسایطی  R کروموزوم LOD موقعیت صفت

 اندازه گیاهچه
2 6/2   B 12/0  1/68-  178/35  QSS- B-  

52 9/2   D 13/0  386/1  98/3-  QSS- D-  

62 9/2   D 13/0  519/0  256/2-  QSS- D-  

 ارتفاع گیاه
 

2 5/2   D 11/0  34/151  64/80-  QHP- D-  

142 0/3   B 13%  17/4-  27/2  QHP- B-  

60 8/2   B 13%  15/298  90/582-  QHP- B-  

6/2 142 تعداد سنبلچه   B 12/0  98/1-  18/1  QNOS- B-  

7/2 142 طول سنبله   B 12/0  02/1-  616/0  QSL- B-  

67/2 202 تعداد میانگره   D 12/0  04/0-  27/0-  QNOI- D-  

50/2 146 طول میانگره   D 11/0  24/0-  52/102-  QIL- D-  

6/2 44 پنجه بارورتعداد    B 12/0  18/12  24/22-  QNOFT- B-  

 تعداد کل دانه
42 00/3   B 13/0  105/323  26/792-  QTNOS- B-  

48 65/2   B 12/0  54/1503  91/7040  QTNOS- B-  

 تعداد دانه در سنبله اصلی
146 55/2   D 12/0  84/25-  45/1263-  QGPNS- D-  

148 52/2   D 11/0  93/65-  05/3507-  QGPNS- D-  

 وزن دانه سنبله اصلی
42 62/2   D 12/0  37/6-  26/792-  QMSGW- D-  

48 62/2   D 12/0  64/6-  91/7040  QMSGW- D-  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 های ضناسایی ضده برای تعداد کل دانه QTL-2ضکل 
Figure  . Identified QTLs for the total number of seeds 
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Abstract 
     For QTL mapping of related salt tolerance QTLs and determining the contribution of each 
QTL to phenotypic variation, a population consisting of    F    families derived from the cross 
Kharchia (parent tolerant) and Gaspard (susceptible parent) were evaluated during   years. Of 
the    microsatellite markers used to evaluate parents,    markers were polymorphic which 
were used for analysis. Three QTLs were found according to mapping composite interval 
method for plant height trait, which were located on chromosome  D,  B and  B. In total, these 
QTLs explained    percent of phenotypic variation. Also,   QTLs were found on chromosome 
 B and  D for the size of seedling, which accounted for    percent of phenotypic variance were 
identified. For number of grains per spike and grain weight per main spike traits,   QTLs on 
chromosome  D and   QTL for seed number trait on chromosome  B. One QTL was found on 
chromosome  D for each of the internode number and internode length traits which explained 
   and     of the phenotypic variance, respectively. For each of the number of spikelets, fertile 
tiller and spike length traits   QTL was found on chromosome  B which explained     of the 
phenotypic variation. Genetic analysis of complex traits such as tolerance to salinity and 
identification of genetic locations controlling quantitative traits allow marker-assisted selection 
and ultimately improve the selection efficiency. 
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