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Extended Abstract 
Background: Wheat (Triticum aestivum L.) is a staple food crop, and the main focus of 
agricultural and biological research is on its evolution, genetics, biodiversity, and ecology. 
Among various wheat species, bread wheat is particularly noteworthy for its high nutritional value 
and widespread cultivation. This crop is a source of nutrients for approximately 40% of the 
world's population. Recently, climate change and global warming have directly affected the 
quantity and quality of agricultural products, with great intensity and the extent of numerous 
stresses. Therefore, increasing wheat yield is an essential requirement for achieving global food 
and nutritional security. Due to the wide genetic diversity of this crop, wheat breeders select the 
optimal maturity date to match the climatic conditions in their target environments. Adaptable 
plants to climate change could survive adverse stress factors, such as frost, heat, and drought, by 
adjusting their flowering time to seasonal conditions to protect floral organs. Variation in 
phenotypic traits indicates genetic diversity and allows the identification of genotypes with 
desirable characteristics for breeding programs. QTL mapping plays an important role in reducing 
the growth period and increasing grain yield by providing an alternative approach to improve 
conventional breeding methods using molecular markers that are closely related to phenological 
traits. The present study aimed to identify early maturing lines, locate QTLs for wheat 
phenological traits in an inbred population of recombinant lines, and identify markers linked to 
the phenological traits for use in marker-assisted selection. 
Methods: To facilitate the breeding of important traits in wheat, 131 lines of the F6 generation 
population of bread wheat were cultivated with their parents in an alpha lattice design with two 
replications in the 2019-2020 crop year at the Research Farm of Razi University. The total rainfall 
was 409.9 mm during this period. Seeds were manually sown in plots comprising three rows, each 
1 meter in length, with a row spacing of 0.22 m and a planting density of 400 seeds per square 
meter. The recorded phenological data included days to booting, days to heading, days to anthesis, 
duration of kernel filling period, and days to physiological maturity. Analysis of variance and the 
comparison of means with the LSD method were carried out after examining the normality of the 
data using SAS 9.1 software. The cluster analysis was performed using JMP 13 software. A 
linkage map was drawn with 55 SSR markers and eight retrotransposon markers (IRAP) using 
JoinMap® 4 software with a LOD of at least three runs, and the recombination rate was converted 
to map distance using Haldane's function. Then, QTLswere identified on linkage groups with the 
Composite Interval Locating (CIM) and the at least two LOD method using WinQTL 
Cartographer ver.2.5 software. 
Results: According to the results of analysis of variance, the studied lines were significantly 
different in all traits under consideration, indicating sufficient diversity between them. Lines 16, 
23, 69, 81, and 101 showed the lowest average length of the grain filling period. The range of 
broad heritability for phonological traits (99.05-99.82%), showing the high attribution of genetics 
in the control of the traits. Based on cluster analysis, the lines along with their parents were 
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divided into four groups, with the third group being the earliest with an average days to 
physiological maturity of 194 days, and the fourth group including the latest lines with an average 
days to physiological maturity of 203 days. Based on QTL analysis, four loci were identified for 
the days to physiological maturity and kernel filling period. For days to physiological maturity, 
two QTL on an unknown first linkage group and Chromosome 1B were identified with a 
coefficient of determination of 19.08% for the maternal Marvdasht parent, and two QTL on 
chromosomes 1B and 3B with 22.48% for the kernel filling period with paternal Norstar parent 
effectiveness. 
Conclusion: In this study, higher or lower values were observed for the studied phonological 
traits in some lines than in their parents, which indicates invasive segregation for these traits. The 
high general heritability range for these traits may indicate a high contribution of genetic factors 
in controlling these traits. A number of lines with early maturity were identified. Preserving and 
studying this unique diversity is essential for developing high-quality species that can withstand 
biotic and abiotic stressors, which are becoming increasingly important in the face of climate 
change and environmental degradation. The identified QTLs were located on linkage groups 1B, 
3B, and the first unknown group. For days to physiological maturity, a QTL was identified on 
linkage group 1B, which showed strong linkage with the marker GWM11. This study provides 

valuable information on their genetic loci underlying traits, such as days to physiological maturity 
and the length of the kernel filling period, which are considered important factors in increasing 
grain yield. According to the results of this study, ideal genotypes with high stability are expected 
to have an average spike emergence stage and days to maturity in environments where rainfall 
fluctuates from year to year due to climate change.  
 
Keywords: Cluster analysis, Linkage map, Quantitative trait loci  
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 مبسوط  چکیده
توجه   ، این بنابر .است یکیولوژیو ب یکشاورز قاتیتحق یمحور اصل اصلی ک محصول غذایی عنوان یبه  (.Triticum aestivum L)  نان گندم: مقدمه و هدف

دلیل ارزش غذایی بالا و کشت گسترده  به  های مختلف گندم، گندم ناندر میان گونه  آن معطوف شده است.  یشناسو بوم  یستیتنوع ز  ک، ی به تکامل، ژنت  ایویژه
  ش یو گرما  یم یاقل راتییتغ راً، یاخ .  درصد از جمعیت جهان است  40منبع مواد مغذی برای حدود  این محصول    .بیشتر مورد تحقیق و مطالعه قرار گرفته است،  نآ

  از ین کیعملکرد گندم   شیافزا   ن، یا  بنابر .ندا گذاشته ری تأث یمحصولات کشاورز  تیف یبر عملکرد و ک ماًیمتعدد، مستق یهابا شدت فراوان و وسعت تنش یجهان
دلیل تنوع ژنتیکی گسترده این محصول، تاریخ رسیدگی مطلوب را برای مطابقت  نژادگران گندم بهبه  است.  یجهان  یا هیو تغذ  ییغذا   تیتحقق امن  یبرا   یضرور

توانند با تنظیم زمان گلدهی خود  هایی که قادر به سازگاری با آب و هوای متغیر هستند، میکنند. ژنوتیپهای هدف خود انتخاب میبا شرایط اقلیمی در محیط
دهنده تنوع  نشان  یپ یتنوع در صفات فنوت  های گل، از عوامل تنش نامناسب مانند یخبندان، گرما و خشکی عبور کنند.با شرایط فصلی برای محافظت از اندام

 نیگزیجا  کرد یرو  کیبا ارائه    QTL  ی بردارنقشه  . کندیفراهم م   یاصلاح  یهابرنامه  یمطلوب را برا   یهایژگیبا و  هاپی ژنوت  ییاست و امکان شناسا  یکیژنت
درکاهش طول دوره رشد  را   یدارند، نقش مهم  یبا صفات فنولوژ  یکه ارتباط تنگاتنگ  یمولکول  یمرسوم با استفاده از نشانگرها یاصلاح  هایروش  بهبود  یبرا 

 های لاین  اینبرد  جمعیت  یک در  گندم  فنولوژیک  صفات هایQTL  مکان  زودرس،   هایلاین  شناسایی  ، حاضر  مطالعه  هدف  . کندیم  فایعملکرد دانه ا   شیو افزا 
 .بود نشانگر کمک به  گزینش در استفاده  جهت فنولوژیک صفات  با پیوسته نشانگرهای شناساییو  نوترکیب، 

در همراه والدین به حاصل از تلاقی ارقام گندم نورستار و مرودشت 6Fلاین  131، اصلاح صفات مهم در گندم لیتسه  یبرا  ، پژوهشدر این  ها: مواد و روش
دوره،    نیدر طول ا   شدند.کشت    رازیدانشگاه    و منابع طبیعی   کشاورزی  مزرعه تحقیقاتی پردیسدر    1398-99تکرار در سال زراعی    دوبا    لاتیس  آلفا  قالب طرح
متر و تراکم کاشت    22/0  فیمتر، با فاصله رد  کیهرکدام به طول    ف، یشامل سه رد  ییهادر کرت  یصورت دست بود. بذرها به  متریل یم  9/409  یکل بارندگ

و روز تا رسـیدگی    گرده افشانی، طول دوره پرشدن دانهروز تا  روز تا ظهور سنبله،  ،  آبستنیشامل روز تا    کفنولوژی  صفات  بذر در متر مربع کاشته شدند.  400
. ندانجام شد  LSDروش  به  هامقایسه میانگینو  واریانس  تجزیه   ،  SAS 9.1افزار  با استفاده از نرم  ها داده  ، بررسی نرمال بودن  پس از .  فیزیولوژیک ثبت شد

کلاستر نرمنیز    تجزیه  استفاده  گرفت  JMP 13افزار  با  با    .انجام  پیوستگی  رتروترانسپوزون    SSRنشانگر    55نقشه  نشانگر  هشت    از   استفاده  با  IRAPو 
کنترل کننده صفات مورد مطالعه با  های  جایگاه  .شد  تبدیل  نقشه  فاصله  به  هالدن  تابع  از  نوترکیبی   میزان  و  انجام  سه  حداقل  LOD  با  JoinMap® 4افزارنرم

 شناسایی گردید.  WinQTL Cartographer ver.2.5افزار نرمبا  دو حداقل LOD ( وCIM) مرکب ایفاصله یابیمکان روش

ود  که حاکی از وج  وجود داشتداری بررسی تفاوت معنیمورد صـفات   کلیهاز نظر    هالاین که بین ندها نشان دادداده تجزیه واریانسحاصل از نتایج  ها: یافته
  05/99ی بالایی )پذیری عمومدامنه وراثتکمترین میانگین برای طول دوره پر شدن دانه را داشتند.   101و    81،  69،  23،  16های  لاین  .بودها  تنوع کافی بین آن

همراه والدین ها بهای، لاینبراساس تجزیه خوشه  دهنده سهم بالای ژنتیک در کنترل این صفات است.که نشانبرای این صفات مشاهده شد    درصد(  99/ 82تا  
با میانگین    هاترین لاینترین و گروه چهارم شامل دیررسزودرسروز    194با میانگین روز تا رسیدگی فیزیولوژیک  به چهار گروه تقسیم شدند که گروه سوم  

شناسایی    QTLچهار    ،برای صفات روز تا رسیدگی فیزیولوژیک و طول دوره پر شدن دانه   QTLبودند. براساس تجزیه    روز  203روز تا رسیدگی فیزیولوژیک  
درصد   19/ 08ضریب تبیین    مرودشت  برای والد مادری  1Bروی گروه پیوستگی ناشناخته اول و گروه پیوستگی    QTLدو  برای روز تا رسیدگی فیزیولوژیک،    شد.

 درصد برآورد شد.  48/22و ضریب تبیین  نورستار با اثر بخشی والد پدری 3Bو  1Bهای روی کروموزوم QTL دوو برای طول دوره پر شدن دانه 
دهنده سهم  نشان تواند  می  ی بالا برای این صفاتپذیری عمومدامنه وراثت  .مشاهده شدتفکیک متجاوز    فنولوژیک مورد مطالعه  صفات  برای  گیری: نتیجه
تنوع  منحصر به فرد   نیحفظ و مطالعه ا  .تعدادی لاین با طول دوره رسیدگی کوتاه یا زودرس شناسایی شدند .باشددر کنترل این صفات  یژنتیکعوامل بالای 

  رات یی عوامل در مواجهه با تغ  نی. ا هستند یمقاومت کنند، ضرور یستیز ری و غ  یستیز  یزا بالا که بتوانند در برابر عوامل تنش تی فیبا ک ییهاتوسعه گونه یبرا 
  و ناشناخته اول قرار داشتند.  1B ،3Bهای پیوستگی های شناسایی شده روی گروهQTL .کنندیم  دا یپ تی اهم یا ندهیطور فزا به ستیز طیمح بیو تخر یمیاقل

مطالعه اطلاعات    نیا   .پیوستگی شدید نشان داد   GWM11شناسایی شد که با نشانگر    1Bروی گروه پیوستگی    QTLیک    ، برای روز تا رسیدگی فیزیولوژیک
عنوان عوامل  که به  دهدیو طول دوره پرشدن دانه هستند، ارائه م   کی ولوژیزی ف  یدگیمانند روز تا رس   یصفات  یبنا  ریآنها که ز  یکی ژنت  یهاگاهیاز جا  را   یارزشمند

  ی بارندگ زانی که م ییها طیبالا، در مح یداریبا پا آلدهیا  یهاپیژنوتکه    رودیمطالعه، انتظار م نیا  ج یطبق نتا .شوندیعملکرد در نظر گرفته م شیمهم در افزا 
 داشته باشند. یمتوسط  یدگینوسان دارد، مرحله ظهور سنبله و روز تا رس گریبه سال د یاز سال  یم یاقل راتیی تغ لیدلبه

 

 نقشه پیوستگی های صفات کمی، جایگاه ، ای تجزیه خوشه  :های کلیدیواژه 
 

 مقدمه 
یک محصول غذایی مهم  (  .Triticum aestivum L)   نان گندم  

به  در سطح جهان کشت می است که  برای    و   شود طور گسترده 
 ,.Ma et alاقتصاد ملی و توسعه اجتماعی اهمیت زیادی دارد ) 

  از   ٪ 20است که تقریباً    ی غذایی مهم   یکی از منابع گندم  (.  2023

  تامین   را   انسان   مصرفی   غذایی   رژیم   های پروتئین   و   کالری   کل 
ارقام بهبود یافته  نژادگران  به (.  Erenstein et al., 2022)   کند می 

با حداکثر پتانسیل عملکرد برای کاهش شکاف بین عرضه و تقاضا  
  دلیل به توســعه کشــاورزی و افزایش تولید،  .  کنند را معرفی می 

که غالبا ســاختار ژنتیکی  کشت ارقام پر محصول و اصلاح شده  

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
jc

b.
20

26
.1

63
5 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
26

 ]
 

                             3 / 11

https://doaj.org/toc/2676-4628
https://orcid.org/0000-0003-1252-4867
mailto:bahraminejad@razi.ac.ir
http://dx.doi.org/10.61882/jcb.2026.1635
https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1635-fa.html


 95............................................................. ............................................................. ( صفات فنولوژیک در جمعیتQTLکننده ) های ژنی کنترلیابی جایگاهمکان

باعث  در بیشتر محصولات زراعی از جمله گندم    مشــابهی دارند 
 ,.Tian et al) د شد  ن خواه توســعه کشــاورزی و افزایش تولید  

2021; Haghnazar et al., 2025  .) 
  و   تولید   تهدیدی جدی برای   هوایی   و   آب   تغییرات   حال، این   با 
 ,.EL Sabagh et al)   هستند گندم در سطح جهان    وری بهره 

  های گونه   سازگاری   به   دادن   اولویت   تهدید،   این   به   پاسخ   در (.  2021
  است   ضروری   اصلاحی   های استراتژی   در   آینده   های اقلیم   با   گندم 

 (Aleliunas et al., 2024  .) همکاران   و   شیونگ   مطالعه  
 (Xiong et al., 2021 )   آب   تغییرات   که   دهد می   ارائه   را   شواهدی  
  متقابل   اثر   است   ممکن   و   د ن ار ذ گ می   تأثیر   گندم   اصلاح   بر   هوایی   و 

  با (.  Xiong et al., 2021)   د ن ده   افزایش   را   محیط   در   ژنوتیپ 
  به   تنش، به    تحمل   اصلاحی   های استراتژی   اجرای   حال، این 

  را   هایی فرصت   ، کرده   کمک   تر گرم   هوای   و   آب   با   گندم   سازگاری 
  پدیده  و  اقلیم  تغییر  شرایط   تحت  بیشتر  ژنتیکی   دستاوردهای   برای 

 ,Siti Athirah & Kalaivani)   ند ن ک می   ایجاد   جهانی   گرمایش 

  و   دما   افزایش   دلیل به   گندم   تولید   که   شود می   بینی پیش (.  2024
  های عرض   به   بهار   و   زمستان   فصل   طول   در   بارندگی   کاهش 

  دمای (.  Pinke et al., 2022)   شود   محدود   تر شمالی   جغرافیایی 
  بروز   سبب   و   کند می   کوتاه   را   دانه   شدن   پر   دوره   تابستان،   بالاتر 

 ,.Schittenhelm et al)   شود می   دانه   عملکرد   در   محدودیت 

  و   ژنتیکی   عوامل   تأثیر   تحت   گندم   دانه   کیفیت   و   عملکرد (.  2020
  دارد   ضرورت   پایدار،   تولید   برای   و د  ن کن تغییر می   متعددی   محیطی 

  کند   مقاومت   مختلف   زای استرس   عوامل   برابر   در   بتواند   محصول   که 
 (Ayik et al., 2024  .) صفات   جمله   از   عملکرد   اجزای   مهم   صفات  

  فیزیولوژیک   رسیدگی   روزتا   و   سنبله   ظهور   تا   روز   مانند   فنولوژیک 
  مختلف   مناطق   با   محصول   سازگاری   تعیین   در   کلیدی   نقش 

 (. Muhleisen et al., 2014)   دارند   عملکرد   ثبات   و   اکولوژیک 
  عنوان به   کلاسیک   نباتات   اصلاح   های برنامه   در   صفات   این 

  استفاده   فصل   انتهای   در   خشکی   تنش   از   رهایی   برای   ثر ؤ م   راهکاری 
  بالایی   پذیری وراثت   از   گندم   سنبله   ظهور   تا   روز   همچنین، .  شود می 

  نماید می   متمایز   را   صفت   این   اساس   بر   انتخاب   که   است   برخوردار 
 (Rathan et al., 2023  .) های روش   در   نژادی به   ابزارهای   ادغام  

  در   صفات   این   ژنتیکی   تاثیر   افزایش   تسریع   برای   مرسوم   اصلاحی 
 ,.Krishnappa et al., 2021; Naseri et al)   است   مهم   گندم 

  شناسایی   شامل   مولکولی   اصلاح   برای   ابزارها   این (.  2023
  در   مهم   صفات   این   برای (  QTL)   کمی   صفات   های جایگاه 
  نشانگرهای   یافتن   و   QTL  دقیق   یابی نقشه   هدف،   های محیط 

 ,.Soriano et al)   هستند   مطلوب   صفت   با   پیوسته   مولکولی 

  تعیین   و   ژنتیکی   درک   بهبود   در   QTL  تحلیل   و   تجزیه (.  2017
  است   مفید   گندم   در   فنولوژیک  مراحل   کننده  کنترل   ژنتیکی  عوامل 

 (Chowdhury et al., 2021  .) همکاران   و   سانا   (Sanna et 

al., 2014  )QTL را   فنولوژیک   زمان   مدت   به   مربوط   مختلف   های  
  ، 1B ،  2A ،  2B ،  3B  های کروموزوم   در   گندم   برای   مختلف   شرایط   در 

4B ،  5A ،  6A   7  وB   و   فرد براجه   راستا،   این   در .  کردند   گزارش  
  های لاین   اینبرد   جمعیت (  Brajeh Fard et al., 2023)   همکاران 
  فنولوژیک   زمان   مدت   با   مرتبط   های QTL  یابی نقشه   برای   نوترکیب 

  در .  دادند   قرار   استفاده   مورد   سال   دو   طی   گرمایی   و   نرمال   شرایط   در 
  از   برخی   که   نمودند   شناسایی   گندم   ژنوم   در را    QTL  93  ، مجموع 

  اثرات   سال   یک   در   تنها   دیگر   برخی   و   بودند   پایدار   سال   دو   در   ها آن 

  اطلاعات   نتایج،   این   که   کردند   بیان   آنها .  داشتند   عمده   یا   جزئی 
  گندم   در   فنولوژیک   مراحل   کننده کنترل   های ژن   درباره   را   ارزشمندی 

  برای   نبات   اصلاح   های برنامه   در   تواند می   و   کند می   فراهم   را   نان 
  استفاده   مورد   گرمایی   شرایط   در   گندم   عملکرد   و   سازگاری   بهبود 
  مراحل   با   مرتبط   ژنتیکی   عوامل   مورد   در   اندکی   اطلاعات .  گیرد   قرار 

  گندم   عملکرد   به   آنها   وابستگی   و   زایش   مرحله   از   قبل   فنولوژیک 
  های لاین   شناسایی   حاضر   مطالعه   هدف   حال،   این   با .  دارد   وجود 

  جمعیت   یک   در   گندم   فنولوژیک   صفات   های QTL  مکان   زودرس، 
  صفات   با   پیوسته   نشانگرهای   شناسایی و    نوترکیب،   های لاین   اینبرد 

 . بود   نشانگر   کمک   به   گزینش   در   استفاده   جهت   فنولوژیک 
 

 ها مواد و روش
  نسل   نوترکیب   اینبرد   لاین   131  مطالعه،   این   در :  مواد گیاهی 

6F   بوته   ارتفاع   با   بهاره    ایرانی، )   مرودشت   ارقام   تلاقی   از   حاصل  
  کانادایی، )   نورستار   و (  مادری   والد   عنوان به   زودرس   و   متوسط 

  قرار   استفاده   مورد (  پدری   والد   عنوان به   بلند   پا   و   دیررس   زمستانه، 
  طرح   از   استفاده   با   والدین   همراه به   نوترکیب   اینبرد   های لاین .  گرفت 

   زراعی   سال   در   تکرار   دو   با   ناقص   بلوک   پنج   در   لاتیس   آلفا 
  طبیعی   منابع   و   کشاورزی   پردیس   تحقیقاتی   مزرعه   در   99-1398

  خط   سه   از   متشکل   آزمایشی   کرت   هر .  شدند   ارزیابی   رازی   دانشگاه 
  تراکم   با   متر سانتی   25  کشت   خطوط   فاصله   و   متر   1  طول   به   کاشت 
  آب   شرایط  و  جغرافیایی  موقعیت . بود  مربع  متر  در   بذر  400 کاشت 

  دانشگاه   طبیعی   منابع   و   کشاورزی   پردیس   تحقیقاتی   مزرعه   هوایی   و 
 . ند ا شده   داده   نشان   1  شماره   جدول   در   آزمایش   اجرای   سال   در   رازی 

  روز   افشانی،   گرده   تا   روز   آبستنی،   تا   روز   شامل   فنولوژیک   صفات 
  تا   کاشت   زمانی   فاصلۀ )   فیزیولوژیک   رسیدگی   تا   روز   سنبله،   ظهور   تا 

  دانه   پرشدن   دوره   طول   و (  هرکرت   از   درصد   50  رسیدن   زمان 
(  افشانی   گرده   تا   روز   از   فیزیولوژیک   رسیدگی   تا   روز   تفاضل ) 

از    انس و مقایسه میانگین با استفاده تجزیه وارای    . شدند   گیری اندازه 
  JMP 13افزار  نرم و تجزیه کلاستر با استفاده    SAS 9.1نرم افزار  
 انجام شد. 

  استفاده  با  والدین  چندشکلی  ابتدا  در  پیوستگی،   نقشه  تهیه  برای 
  آغازگر   10  و   ( ساده   تکرار   های توالی )   SSR  آغازگر   جفت   256  از 

  SSR  آغازگر   جفت   55 تعداد .  شد   بررسی   IRAP رتروترانسپوزونی 
  غربال   برای   والدین   بین   شکل   چند   رتروترانسپوزون   آغازگر   هشت   و 

دستگاه  زنجیره واکنش    . گردید   استفاده   جمعیت  در  پلیمراز  ای 
در چهار    CG-9600-000مدل    CG-Palm Cyclerسایکلر  ترمال 

سازی اولیه  شامل یک مرحله واسرشت مرحله انجام شد. مرحله اول  
دمای   سانتی   94در  به درجه  دوم    5مدت  گراد  مرحله    35دقیقه، 

  مدت گراد به درجه سانتی   94سازی در دمای  شامل واسرشت   چرخه 
و مرحله    ثانیه   45مدت  ثانیه، اتصال آغازگر در دمای بهینه به   45

گراد  درجه سانتی   72  در دمای   ثانیه   45مدت  آغازگر به توسعه  آخر  
ی  دقیقه در دما   10  مدت بسط نهایی به انجام شد. مرحله پایانی یا  

بود درجه سانتی   72   افزار نرم   از   استفاده   با   پیوستگی   تجزیه   .گراد 
JoinMap® 4   با  LOD   با   نوترکیبی   میزان   و   انجام   سه   حداقل  

  تبدیل   نقشه   فاصله   به (  Haldane, 1994)   هالدن   تابع   از   استفاده 
  55  و   رتروترانسپوزونی   نشانگر   47  شامل   پیوستگی   نقشه .  شد 

  ژنوم   از   مورگان   سانتی   2125/ 7  پیوستگی،   گروه   23  با   SSR  نشانگر 
  نشانگرهای   لنگر   نشانگرهای   وجود   دلیل به .  داد   پوشش   را   گندم 

 (SSR ) ،  21   1  های کروموزوم   به   پیوستگی   گروهA   7  تاA ،  1B   تا  
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7B   1  وD   7  تاD   فقدان   دلیل به   پیوستگی   گروه   دو .  شد   منتسب  
  2  و   1  ناشناخته   پیوستگی   های گروه   نام   با   لنگر   نشانگر 

 (Unknown 1, Unknown 2  ) بین   فاصله   میانگین .  شدند   معرفی  
  یابی مکان .  بود   مورگان سانتی   21/ 04  پیوستگی   نقشه   روی   نشانگرها 

QTL   مرکب   ای فاصله   یابی مکان   روش   با   (CIM ( )Jansen & 

Stam, 1994 )   و  LOD   افزار نرم   در   دو   حداقل   
WinQTL Cartographer ver.2.5    رسم .  گرفت   انجام  

  وب   در   شده   شناسایی   های QTL  با   همراه   پیوستگی   های گروه 
 /http://mg2c.iask.in)   آدرس   به   MG2C ver.2.1  سرور 

mg2c_v2.1  ) شد   انجام   (Chao et al., 2021 .) 
 
 آزمایشی در محیط مورد مطالعه  موقعیت جغرافیایی و شرایط آب هوایی مکان -1 جدول

Table 1. The geographical location and weather conditions of the experimental site in the studied environment 

 
 و بحث  یج نتا

  : ها بر اساس صفات مورد بررسیتنوع در لاین بررسی  
  کلیه   نظر  از  هالاین  بین  که  داد  نشان  هاداده  واریانس   تجزیه
 که(  2  جدول)  داشت  وجود  دارمعنی  تفاوت  مطالعه  مورد  صفات
  مطالعه   مورد  صفات  برای  هالاین  بین  ژنتیکی  تنوع  وجود  بیانگر

ژنت  .بود م  یکی تنوع  تغها  جمعیتتا    کندی کمک    ط ی شرا  ر ییبا 
افزا  یکیاکولوژ شوند.  ا  شیآشنا  احتمال  افراد   که  نیتنوع 

با مح  ییهاگروه، آلل  کیدر    یمشخص اطراف خود    طی را که 
 Mujtaba et)  دهدی م  شی اند، حفظ کنند، افزابهتر سازگار شده 

al., 2024). والدین  بین دارمعنی تفاوت نیز صفت چهار نظر از 
  ظهور   تا  روز  آبستنی،   تا  روز   تعداد   دارای  نورستار.  شد  مشاهده
 فیزیولوژیک  رسیدگی  تا  روز  و   افشانی  گرده  تا  روز  سنبله،

  ، 4  ، 11  ، 8  ، 19  ،100هایلاین .  بود  مرودشت   به  نسبت  بیشتری
  قرار   ترینزودرس   دسته  در  روز  190  تا  184  با  ، 116  و   35  ،85

  در (  Mulugeta et al., 2023)  همکاران  و  مولوگتا.  گرفتند
  رسیدگی   تا  روز  که  دریافتند(  اتیوپی  کشور  در)  گندم  ارقام  بررسی 

  میانگین  با  محیط   5  در  روز  153-127  بین   گندم  فیزیولوژیک
 برای  بهبودیافته  ارقام  توسعه .  بود  متفاوت  روز  136

  رسیدگی   تا  روز  در  تنوع  دانش  به  نیاز  مختلف  هایآگرواکولوژی
 چنین  که  دهدمی  نشان  دانش  این.  دارد  فیزیولوژیک

  ارقام   توسعه   برای  ایپایه  عنوانبه   توانندمی  هاییژنوتیپ 
  و   رطوبت  کمبود  که  مناطقی  در  کشت  برای  مناسب  زودرس

.  دنباش  تأثیرگذار   دارند  گندم  تولید  برای  بارانی  کوتاه  هایفصل
  های لاین  اینبرد  جمعیت  در   صفات  محدوده  به   نگاهی  با

 هالاین  از  برخی  صفات،  همه   در  که  شودمی  مشاهده  نوترکیب
  بیانگر   که  داشتند  کمتری  یا  بیشتر  ارزش  والدین  به  نسبت

 .است  صفات این برای متجاوز تفکیک
  82/99  تا  05/99)  بالایی  عمومی  پذیریوراثت   دامنه

  بالای   سهم  دهندهنشان  که  شد  مشاهده  صفات  این  برای  (درصد
  با  صفات  کلی،  طور  به.  است  صفات  این  کنترل  در  ژنتیک
 گیرندمی   قرار   محیطی  عوامل  تأثیر  تحت  کمتر  بالا  پذیریوراثت

  برای   فنوتیپ  اساس  بر  انتخاب  طریق  از  توانندمی   بنابراین  و
  همکاران   و  فردبراجه .  گیرند  قرار   هدف  مورد  محصول  بهبود

(Brajeh Fard et al., 2023  )های لاین  بررسی  در  نیز  
 بین  عمومی  پذیریوراثت  دامنه  صفات،  این  برای  گندم  نوترکیب

  نظر   در  با   گیاهی،   نژادیبه   در .  کردند  ثبت   را   درصد  90  تا  55
 طور  به  پذیریوراثت  و  ژنتیکی  پیشرفت  هایبرآورد  گرفتن

  افراد   انتخاب  از  حاصل  ژنتیکی   پیشرفت  توانمی  مشترک
  این (.  Ararsa et al., 2025)  زد  تخمین  موثر  طور  به  را  مطلوب
  پرمحصول،   و   زودرس  های لاین  که   دهدمی  نشان  مطالعه
  گندم   رسیدگی   زمان  در  باران  کم  مناطق  در  کشت  مناسب
  قرار  استفاده مورد زودرس ارقام توسعه برای  توانندمی و هستند
 . گیرند

 

 گندم ژنوتیپ 133  در میانگین  مقایسه و  واریانس تجزیه خلاصه -2جدول 
Table 2. A summary of the analysis of variance and mean comparisons in the 133 wheat genotypes 

 
 روز تا آبستنی

Day To Booting 
(day) 

 روز تا ظهور سنبله
Day To Heading 

(day) 

 روز تا گرده افشانی 
Day To Anthesis 

(day) 

 روز تا رسیدگی فیزیولوژیک 
Days To 

Physiological 
Maturity (day) 

 طول دوره پر شدن دانه 
Kernel Filling 
Period (day) 

 شماره ژنوتیپ 
Genotypes Noa. 153,147,137,6, 25 81,141,153,61,71 81,150,69,153,59 153,74,83,156,96 47,58,111,29,110 

 شماره ژنوتیپ 
Genotypes Nob 

155,8,53,114, 115 155,85,8,144,107 155,8,47,114,115 100,19,155,8,114 23,16,81,69,101 

 میانگین
Mean (n = 133 ) 

159.98 167.82 175.07 199.29 24.22 

 150.56 157.01 166.55 184.98 14.94 (Minimum) کمترین

 171.54 176.99 186.99 210.23 31.98 ( Maximum) بیشترین
F test ** ** ** ** ** 

 0.21 0.26 0.20 0.30 1.76 (%C.V) ضریب تغییرات
LSD 5% 0.67 0.73 0.86 1.20 0.84 

 پذیری عمومی وراثت 
Broad-sense heritability (ℎ𝑏2) 

99.71 99.54 99.82 99.05 99.33 

F test: ** Significant at the 1% probability level 

 یک درصد.  حدار در سطمعنی **ها: برای لاین  Fآزمون 
a, b: This row shows the lines with following property: (Mean ± 1.5 STDEV) 

a ،bدهد. هایی با ویژگی میانگین کمتر و بیشتر از خطای استاندارد را نشان میها ژنوتیپ: این ردیف 
The maternal parent of Marvdasht is coded 155, and the paternal parent of Norstar is coded 156. 

  اند.گذاری شدهنام 156و والد پدری نورستار با کد  155والد مادری مرودشت با کد 
 

 به متر  ارتفاع از سطح دریا
Elevation above sea level (m) 

 موقعیت جغرافیایی 
Geographical location 

 گراد به سانتی متوسط درجه حرارت سالیانه
Average annual temperature (°C) 

 متربه میلی سالیانه  متوسط بارندگی
Average annual precipitation (mm) 

1319 E:47 07,  N:34 30 17.7 409.9 
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  میانگین   از   استفاده   ا ب   والدین   و   ها لاین   بندی گروه ای:  تجزیه خوشه 
  دو   و   لاین   131  برآوردشده،   کاذب   F  براساس   و   مطالعه   مورد   صفات 

(.  1  شکل )   کرد   منتسب   گروه   چهار   به   را   نورستار   و   مرودشت   والد 
(  155  کد )   مرودشت   والد   همراه به   لاین   32  شامل   سوم   گروه 

  ( 156  کد )   نورستار   پدری   والد   بر   مشتمل   چهارم   گروه   و   ترین زودرس 
  گندم   ارقام   فنولوژی .  بودند   ها گروه   ترین دیررس   لاین،   46  همراه به 
  را   ها آن   تحمل   و   کند می   ایفا   را   مهمی   نقش (  زراعی   چرخه   ویژه به ) 

  تعدیل   عملکرد   حفظ   با   رابطه   در   هوایی   و   آب   تغییرات   به   نسبت 
  با   مهمی   رابطه   رسیدن   تا   روز   یا   گلدهی   تا   روز   ، این   بنابر .  کند می 

 Gomes et)  هستند  دما  تاثیر  تحت  شدت به  و  دارند  گندم  عملکرد 

al., 2025 .) و   آب   تغییر  که   داشت   توجه   که   است   مهم   حال، این   با  

  تا   روز   به   نسبت   تری جدی   طور به   رسیدگی   تا   روز   دما،   افزایش   با   هوا 
  میزان به   را   دانه   پرشدن   دوره   ، گیرد می   قرار   تأثیر   تحت   گلدهی 

  کوتاه   زیادی   حد   تا   را   دانه   عملکرد   لذا   و   دهد می   کاهش   توجهی قابل 
  آل ایده   کاشت   دوره   یک   کمک   با   گیاهان (.  Zeleke, 2021)   کند می 
  کاشته   موقع   به   که   گندمی .  یابند   دست   مطلوب   عملکرد   به   توانند می 
  وزن   و   سنبله   در   دانه   تعداد   سنبله،   تعداد   پنجه،   تعداد   تواند می   شود می 
  کمک   عملکرد   افزایش   به   اینها   همه   که   کند   تولید   بیشتری   دانه 
  شناسایی   کلی،   طور به (.  Younus et al., 2024)   کنند می 

  گرما،   شرایط   در   تر   سریع   رسیدگی   با   اثرگزار   و   پایدار   های ژنوتیپ 
  تولید  بر   جهانی   گرمایش   منفی   تبعات   با  مقابله   برای   مؤثر   راهبردی 

 . است   گندم 
 

 خوشه  چهار در  های گندمژنوتیپ  میانگین ارزش صفات -3جدول 
Table 3. Mean values of the traits in the four clusters of wheat genotypes 

 خوشه 
Cluster 

 تعداد 
Number 

 روز تا آبستنی 
Day To Booting 

(day) 
 روز تا ظهور سنبله 

Day To Heading (day) 

 روز تا گرده افشانی 
Day To Anthesis (day) 

 روز تا رسیدگی فیزیولوژیک 
Days To Physiological Maturity  

(day) 
1 39 159.154 165.770 172.640 197.326 
2 14 158.643 169.642 178.103 201.160 
3 33 154.318 160.982 167.188 194.700 
4 47 165.053 173.712 181.727 203.613 

 

 
 Wardاساس صفات مورد بررسی با استفاده از روش    ( بر نورستار  ×  )مرودشت گندم نان    6Fهای  ای لاین نمودار تجزیه خوشه   - 1  شکل 

Figure 1. The cluster dendrogram of the beard wheat F6 lines (Marvdasht × Nurstar) based on the recorded traits 
using the Ward method 

 

 
ای مرکب با استفاده از  یابی فاصلهبه روش مکان هبرای صفات روز تا رسیدگی فیزیولوژیک و طول دوره پر شدن دان QTLتجزیه  -2شکل  

 .WinQTLCartographer 2.5افزار نرم
Figure 2. QTL analysis for days to physiological maturity and the kernel filling period by compound distance 

mapping using WinQTLCartographer 2.5 software. 
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  گروه   روی   QTL  دو   فیزیولوژیک،   رسیدگی   تا   روز   تعداد   برای      
-RET2  نشانگر   از   مورگان سانتی   6  فاصله   به   اول   ناشناخته   پیوستگی 

  نشانگر   از   مورگان سانتی   یک   فاصله   به   1B  پیوستگی   گروه   و   1200
GWM11   درصد   7/ 50  و   11/ 58  تبیین   ضریب   با   ترتیب   به  

  زودرسی   لل آ   حامل   مرودشت   والد   ها، جایگاه   این   در .  شد   یابی موقعیت 
  های کروموزوم   روی   QTL  دو   ، دانه   پرشدن   دوره   طول   برای .  بود 
1B   3  وB   را   صفت   این   تغییرات   درصد   22/ 48  که   شدند   ردیابی  

  والد   از   لل آ   حامل   های لاین (.  2  شکل   و   4  جدول )   کردند   تبیین 
  با   مقایسه   در   تر طولانی   دانه   پرشدن   دوره   طول   دارای   ر نورستا 
 .  بودند   مرودشت   لل آ   حامل   های لاین 

 ,.Borras Gelonch et al)   همکاران   و   گلونچ   بوراس 

  کروموزوم  که  کردند  گزارش  و  بررسی  را  فنولوژیک  مراحل ( 2012
2D   حامل  QTL همکاران   و   شارما .  بود   فنولوژیک   مراحل   مهم   های  

 (Sharma et al., 2016  )QTL در   را   رسیدگی   تا   روز   های  
  یونس . کردند  گزارش  گرمایی  شرایط  در  5A  و  1B های کروموزوم 

  QTL  شش   مجموع   در (  Younus et al., 2024)   همکاران   و 
  7D  و   2B ،  5A ،  5B  های کروموزوم   در   سنبله   ظهور   تا   روز   برای 

  های QTL  از   برخی   قبلی   های گزارش   همچنین،   . کردند   شناسایی 
؛  Ain et al, 2015)  های کروموزوم  در  را  رسیدگی  تا  روز  به   مربوط 

Li et al., 2019 )2B  ،   (Gahlaut et al., 2019 )5A  ،   (Ren et 

al., 2021 )  5B ،   و   (Chen et al., 2020 )7D    کردند   گزارش  
 (Isham et al., 2021; Alemu et al., 2021  .) همکاران   و   چن  
 (Chen et al., 2015 )  ، طی  نوترکیب   لاین   اینبرد   187  بررسی  در  

  ، مجموع   در .  کردند   بررسی را    مورفولوژی   و   فنولوژی   صفات   سال،   سه 
21  QTL   دو .  ند شد   شناسایی   شده   ثبت   صفات   تمام   برای  QTL  

  و   1A (QEps.dms-)1A  های کروموزوم   روی   بر   زودرسی   برای 
4A (QEps.dms-)4A  که  شدند   یابی نقشه   رشد  فصل  سه   هر  در  

  صفت   برای   ژنتیکی   تنوع   کل   از   درصد   8- 10  و   15- 27  ترتیب به 
  Vrn-B1  غالب   آلل   و   اولیه   QTL  دو .  داشتند   نقش   رسیدگی   تا   روز 

  را   افزایشی   اثر   رسیدگی   و   گلدهی   سنبله،   ظهور   تا   روزها   تعداد   برای 
  جایگاه،   سه   این   در   غالب   های آلل   حامل   های لاین .  دادند   نشان 

  رسیدگی   مرحله   به   و   دادند   گل   زودتر   روز   4  و   1/ 9  ، 1/ 7  ترتیب به 
  مغلوب   های آلل   با   لاین   از   کمتر   هکتار   در   تن   0/ 43  اما   رسیدند، 
 (. Chen et al., 2015)   داشتند   عملکرد 

اینبرد لاین   190( Rathan et al., 2023)  راتاهان و همکاران      
مورد بررسی قرار دادند.    DArTنشانگر    909نوترکیب را با استفاده از  

  که   دست آمدند به   ( QTLمکان صفت کمی جدید )   37  ، در مجموع 
،  2Bهای  پنج مکان برای روز تا رسیدگی فیزیولوژی در کروموزوم 

5A  ،5B  ،6A    7وD   های قبلی برخی از  شناسایی شدند. گزارش
QTL  در را  فیزیولوژیکی  رسیدگی  تا  روز  صفت  با  مرتبط  های 

کروموزوم موقعیت  روی  مختلف    7Dو    2B  ،5A  ،6Aهای  های 
 ( کردند   ,.Gahlaut et al., 2019; Sheoran et alشناسایی 

بزرگ    QTL( یک  Qin et al., 2024کین و همکاران )   (. 2019
با    1BLبرای طول دوره پرشدن دانه روی کروموزوم  را  اثر پایدار  
درصد شناسایی کردند. در ارتباط با صفات    21/ 15تا    4/ 76واریانس  

( روی  Fourquet et al., 2024فوکیوت و همکاران )   ، فنولوژیک 
  . شناسایی کردند را    QTL  هفده   ، 1Dو    4A  ،1B  ،4Bهای  کروموزوم 

هایی که طول دوره پر  های ژنتیکی یا ژن این، شناسایی جایگاه   بنابر 
دانه را کنترل می  ارقام گندم  کنند می شدن  به اصلاح مؤثر  تواند 

 (. Haixia et al., 2022پرمحصول و زودرس کمک کند ) 
QTL    شناسایی شده برای روز تا رسیدگی فیزیولوژیک در این

مورگان  سانتی   5فاصله کمتر از    در   1Bپژوهش روی گروه پیوستگی  
قرار داشت. هرچه فاصله نشانگر از یک    GWM11از نشانگر مجاور 

QTL    کمتر باشد پیوستگی شدیدتر است، لذا این دو با هم در نتاج
رسند. با افزایش فاصله، احتمال وقوع نوترکیبی بیشتر  به ارث می 

صورت مستقل تفکیک  به   QTLو ممکن است نشانگر و    شود می 
عنوان معیارهای  تواند به می   QTLشوند. نشانگر با پیوستگی شدید با  

های  آلل   ها و وارد کردن انتخاب غیرمستقیم برای گزینش ژنوتیپ 
به  انتخاب  فرآیند  طریق  از  مطلوب  ارقام  توسعه  برای  کمک  برتر 

استفاده شود  (  Marker-Assisted Selection)   ( MASر ) نشانگ 
 (Yadava et al., 2023 هرچند .)   استفاده از    کهMAS    برای بهبود

صفات پیچیده و چندژنی نسبت به دستکاری صفات ساده و کیفی  
های اخیر در فنآوری مانند  تر و کمتر مؤثر است، اما با پیشرفت پیچیده 
توان ژنوتیپ  با  جمعیت   یابی  توسعه  با  همراه  بالا،  های  عملیاتی 

انتظار می نقشه  به رود کار یابی  برای  آن  نژادی صفات چندژنی  برد 
(.  Yadava et al., 2023; Ashraf et al., 2012افزایش یابد ) 

جایگاه  در  برخی  تحقیق  این  در  شده  شناسایی  کمی  های 
این  موقعیت  داشتند.  قرار  تحقیقات  سایر  به  نسبت  متفاوتی  های 

  های کنترل تواند ناشی از تعداد ژن ها می QTLتفاوت در شناسایی 
  های تفکیک پذیری ژن ها، وراثت کننده صفت هدف و موقعیت آن 

یابی، نوع و  یابی، نوع و اندازه جمعیت نقشه شده در جمعیت نقشه 
جمعیت   فنوتیپ  پیوستگی،  نقشه  به  شده  وارد  نشانگرهای  تعداد 

یابی و حجم نمونه، عوامل محیطی و خطاهای آزمایشی در  نقشه 
باشد.  جمعیت  ژنوتیپی  و  فنوتیپی  اطلاعات   ارزیابی  نتایج  این 

کننده مراحل فنولوژیک در گندم  های کنترل باره ژن   در   را   ارزشمندی 
بهبود  های اصلاح نژاد برای  د در برنامه ن توان د و می ن کن نان فراهم می 

د.  ن سازگاری و عملکرد گندم در شرایط گرمایی مورد استفاده قرار گیر 
ار در  ذ پایدار و اثرگ   ی ها  QTLبه طور کلی، شناسایی و استفاده از 

با    کاری شرایط گرما، راه  تولید    تنش گرمایی مؤثر برای مقابله  بر 
 . ( Brajeh Fard et al., 2023)   گندم است 
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 WinQTLCartographer 2.5 افزارمرودشت و نورستار با استفاده از نرم تلاقی  حاصل از 6Fجمعیت های ای مرکب برای صفات مورد بررسی در لاین یابی فاصله روش مکان های اصلی شناسایی شده به QTL -4 جدول
Table 4. Main QTLs identified by the Composite Interval Mapping method for the studied traits in F6 population lines resulting from the cross of Marvdasht and Norstar using  
                WinQTLCartographer 2.5 software 

 شماره
Number 

 صفت
Trait 

 QTLنام 
QTL Name 

 گروه پیوستگی
Linkage group 

 موقعیت
Position  

(cM) 
 نشانگرهای مجاور

Adjacent markers 
 فاصله از نزدیکترین نشانگر

Distance from the nearest marker (cM) LOD  اثر افزایشی 
Additive effect 

 والد اثربخش
Effective parent 

2R 

1 DTPM qDTPM-Un1 Unknown1 63.90 RET2-1200 RET2-1900 6.00 2.02 -1.49 
 مرودشت 

Marvdasht 
11.58 

2  qDTPM-1B 1B 308.70 WMS124 GWM11 1.00 2.04 -1.21  مرودشت 

Marvdasht 
7.50 

3 KFP qKFP-3B 3B 171.50 RET12-200 RET16-180 6.70 2.07 1.13 
 نورستار 
Norstar 

8.63 

4  qKFP-1B 1B 191.60 RET6-320 RET12-600 12.00 2.11 1.43 
 نورستار 
Norstar 

13.85 

2R  یا ضریب تبیین )درصد( بخشی از واریانس فنوتیپی است که توسطQTL نشانگری که فاصله کمتری با  زیر  شود.توجیه میQTL  .دارد خط کشیده شده استDTPM: ؛  روز تا رسیدگی فیزیولوژیکKFP.طول دوره پر شدن دانه : 
R2 The coefficient of explanation (%) is the portion of phenotypic variance explained by the QTL. The marker with the lowest subsequence with the QTL is underlined. DTPM: Days To Physiological Maturity; KFP: Kernel Filling 
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 گیری کلی نتیجه 
یی  بالا   ی پ ی تنوع فنوت   6F  ت ی جمع   های ن ی لا   ن ی ب   ، در این مطالعه      

  شتر ی ب   ن ی انگ ی با م   ن ی لا   ی مشاهده شد. تعداد   برای صفات فنولوژیک 
های  لاین .  شدند   یی صفات شناسا این    ی برا   ن ی نسبت به والد   و کمتر 

توانند برای انتخاب در مناطقی با گرمای شدید و یا بارش  زودرس می 
وراثت  صفات  این  شوند.  گزینش  فصل  انتهای  در  پذیری  ناکافی 

تواند در اصلاح و گزینش  انتخاب می   ، این   بنابر   ؛ نشان دادند   را   بالایی 
فیزیولوژیک لاین  رسیدگی  تا  روز  برای  باشد.  موثر  برتر  دو    ، های 

QTL   برای اثر والد پدری  ند با اثر بخشی والد مادری شناسایی شد .
. گروه  ند مشاهده شد   QTLدو    ، در ارتباط با طول دوره پر شدن دانه 

مربوط به روزتا رسیدگی فیزیولوژیک    QTLدارای دو    1Bپیوستگی  
های متعددی  و طول دوره پر شدن دانه بود. این جایگاه در پژوهش 

می أ ت  که  شد  موثر یید  ژنومی  مناطق  بیانگر  در    تواند  صفات  این 
های مختلف باشد و با توجه به ارتباط و همبستگی بالای این  محیط 

جایی همزمان این صفات از والدین به  تواند منجر به جابه صفات می 
روی گروه    QTLیک    ، برای روز تا رسیدگی فیزیولوژیک نتاج شود.  
نشانگر    1Bپیوستگی   با  که  شد  پیوستگی    GWM11شناسایی 

داشت.   گندم ژرم شدید  و  آلل   دارای   پلاسم  است  ارزشمندی  های 
پلاسم گندم تحت  شده ممکن است در بهبود ژرم ارتباطات شناسایی 

 .د ن مفید باش   ی شرایط گرمای 
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