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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Salinity stress is one of the most important abiotic stresses that 
have harmful effects on plant performance and quality. So that according to the predictions 
made until 2050, 50% of agricultural lands will lose their ability to be cultivated due to salinity. 
Due to the complexity of salinity resistance traits, there is little information about the number of 
genes, their chromosomal location, and the relative contribution of each gene in the incidence 
and phenotypic distribution. Locating quantitative genes can break down this complex genetic 
model into individual genetic components, in which case quantitative traits will also be 
investigated like monogenic traits. 
Material and Methods: In order to identify QTLs controlling some root and shoot traits under 
salinity stress in bread wheat, 148 recombinant inbred lines of spring bread wheat obtained from 
the cross of Yecora Rojo cultivar (early and dwarf as a parent of American origin) and genotype 
No.49 (late and tall as a parent originating from Sistan and Baluchestan) were studied with the 
parents. This research was carried out in 2020 in the research greenhouse of Mohaghegh 
Ardabili University under salinity and non-stress conditions in pitmas and perlite culture 
medium and factorial based on a completely randomized design with five replications. Traits 
measured in this experiment included root length, root fresh weight, root dry weight, fresh and 
dry weight of shoots. In this study, linkage map was used based on 202 markers (177 SSR 
markers and 51 Retro transposon Markers). The map length was about 691.36 cM with the 
average distance of 3.42 cM in every marker pair, and 21 chromosomes covered in bread wheat. 
QTL analysis was done based on composite interval mapping (CIM) method, and additive 
effects were estimated for the identified QTLs.  
Results: The results of QTL analysis showed that in stress-free conditions, one QTL for root 
dry weight and shoot dry weight, two QTL shoot fresh weight and three QTL for root wet 
weight and root length were identified. Under salinity stress conditions, one QTL was identified 
for root dry weight and root length, two QTLs for shoot dry weight and three QTLs for shoot 
fresh weight. Among the QTLs identified, QRFW6A.n had the highest additive effect under 
normal conditions and QSFW2A.s under salinity stress conditions. For shoot dry weight and 
root fresh weight under normal conditions and shoot fresh weight under salinity stress, the 
positive additive effect of the located QTL¬s showed the inheritance of the desired allele at this 
site from Yecora Rojo's parent. The phenotypic variance justified by these QTLs varied from 
5.43 to 8.97 under normal conditions and from 5.51 to 7.43 percent under salinity stress.  
Conclusion: In this study, the number of QTLs identified for root and shoot-related 
characteristics was low, which could be due to the high number of low-impact QTLs, 
interactions, and environmental effects. 
 
Key Words: Additive effects, Bread wheat, Mapping, Marker Morphological traits  
 

Journal of Crop Breeding Vol. 15, No 46, Summer 2023                  p: 104-114 
Sari Agriculture Sceinces and Natural 

Resources University 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
jc

b.
15

.4
6.

10
4 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

26
-0

1-
29

 ]
 

                             1 / 11

http://dx.doi.org/10.61186/jcb.15.46.104
https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1301-en.html


 105......... .............................................. 1402تابستان /46 شمارهپژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال پانزدهم/ 

 
 

 "مقاله پژوهشی"
 

 تنش شوری در در شرایطکننده برخی صفات مورفولوژیکی یابی نواحی ژنومی کنترلمکان
 های اینبرد نوترکیب گندم نانلاین

  
 5آئین نور مجتبی و 4زادهرسول ، علی3محمدی ابوالقاسم ، سید2، علی اصغری1النا خبیری

 

 ه زراعت و اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلیات مولکولی، گرودانشجوی دکترای اصلاح نبات -1
 (ali.asgharii@yahoo.com :نویسنده مسوول) صلاح نباتات، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلیدانشیار گروه زراعت و ا -2

 گاه تبریزکشاورزی، دانشاستاد گروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژی، دانشکده  -3
 شاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه محقق اردبیلیدانشیار گروه مهندسی آب، دانشکده ک -4

 کشاورزی ، دانشگاه مراغه استادیار گروه تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده -5
 3/10/1401تاریخ پذیرش:            27/6/1400تاریخ دریافت: 

 114  تا 104  صفحه:
 

 بسوطم چکیده
که طبق  طوریبه. داردآن  حصولم کیفیت و گیاه عملکرد بر زیانباری اثرات بوده که غیرزیستی هایتنش ترینجمله مهم از شوری تنش مقدمه و هدف:

پیچیدگی صفات  دلیل. بهداد ندخواه دست از را خود کشت قابلیت شوری اثر بر کشاورزی هایزمین درصد 50 ،2050 سال تا های صورت گرفتهبینیپیش
 یابی مکان .وجود دارد فنوتیپی توزیع و بروز در هاژن از یک هر نسبی سهم و هاکروموزومی آن جایگاه ها،ژن تعداد از اندکی اطلاعات مقاومت به شوری،

 واهندبررسی خ ژنی تک صفات ماننده نیز کمی صورت صفات این در که تجزیه، منفرد ژنتیکی به اجزای را ژنتیکی پیچیدة مدل این تواندمی کمی هایژن
 شد.

برد نوترکیب لاین این 148ندم نان، گتنش شوری در  در شرایطهوایی کننده برخی صفات ریشه و اندامهای کنترلQTLمنظور شناسایی به ها:مواد و روش
عنوان والد به )دیررس و پابلند No.49پ و ژنوتیمنشاء آمریکا( عنوان والد پدری با )زودرس و پاکوتاه به Yecora Rojoگندم نان بهاره حاصل از تلاقی رقم 
انه تحقیقاتی دانشگاه محقق اردبیلی تحت گلخدر  1398همراه والدین مورد مطالعه قرار گرفتند. این پژوهش در سال بهمادری با منشاء سیستان و بلوچستان( 

با  تصادفی املاًپایه طرح ک ل برصورت فاکتوریبهماس و پرلیت و در محیط کشت پیت و بدون تنش دسی زیمنس در متر مربع( 8)شوری  شرایط تنش شوری
 برای تجزیه .بود و خشک اندام هوایی تر وزنخشک ریشه، و  تر وزن، شامل طول ریشه گیری شده در این آزمایشاندازهبه اجرا درآمد. صفات  پنج تکرار

QTL  با  مورگانسانتی 36/691ول نقشه حدود که طشد  استفادهنشانگر رتروترانسپوزون(  51نشانگر ریزماهواره و  177نشانگر ) 202 حاوینقشه پیوستگی از
صورت ( CIMای مرکب )ابی فاصلهیروش مکانبه  QTLداد. تجزیه کروموزوم گندم نان را پوشش می 21 وبین هر جفت نشانگر بود  42/3میانگین فاصله 

  گردید.شناسایی شده، برآورد  یهاQTL اثرات افزایشیو  گرفت
 QTLدو اندام هوایی  تر وزن ،QTLوزن خشک ریشه و وزن خشک اندام هوایی یک برای  در شرایط بدون تنش نشان داد که QTLنتایج تجزیه  ها:یافته

برای  ،QTLیک هر کدام  طول ریشه د. در شرایط تنش شوری برای وزن خشک ریشه وششناسایی  QTLسه هر کدام ریشه و طول ریشه  تر وزنو برای 
در شرایط نرمال و  QRFW6A.nهای شناسایی شده QTLشناسایی شد. در بین  QTLسه اندام هوایی  تر وزنبرای و  QTLوزن خشک اندام هوایی دو 

QSFW2A.s اندام  تر وزنط نرمال و صفت ر شرایریشه د تر وزن. برای وزن خشک اندام هوایی و نددر شرایط تنش شوری بیشترین اثر افزایشی را داشت
تاج بود. به ن Yecora Rojoه از والد دهنده توارث الل مطلوب در این جایگایابی شده نشانهای مکانQTLهوایی در شرایط تنش شوری اثر افزایشی مثبت 

 درصد متغیر بود.  43/7ا ت 51/5نش شوری از و در شرایط ت 97/8تا  43/5ها در شرایط نرمال از QTLشده توسط این واریانس فنوتیپی توجیه
 د بالایدلیل تعداتواند بهیمکه  های شناسایی شده برای خصوصیات مرتبط با ریشه و اندام هوایی کم بودQTLدر این مطالعه تعداد  گیری:نتیجه

 QTL.های با اثر کم، وجود اثرات متقابل و همچنین اثرات محیطی باشد    
 

 یابی گندم نان، مکان ،نشانگر مورفولوژیکی صفات، اثرات افزایشی :های کلیدیواژه
 

 مقدمه
های غیرزیستی است که ترین تنششوری یکی از مخرب

های مورفولوژیکی، فیزیولووژیکی اثرات منفی زیادی بر ویژگی
زنووی، رشوود، جووذب آب، جوانووهو بیوشویمیایی گنوودم از جملووه 

آنزیموی و عملکورد  هوایفتوسنتز، جذب مواد مغذی، فعالیوت
 دارد. افووزایش شوودت توونش شوووری باعووت کوواهش سوورعت 

های سدیم و کلر زنی، فتوسنتز، تعرق و تجمع بیشتر یونجوانه
شود که این به نوبه خود روند سوخت و ساز طبیعی گندم را می

. مطالعات مختلف نشان داده است که بذور (24)کند مختل می
گندم در هنگام مواجهه با تنش شوری مدت زمان بیشوتری را 

کنند. علت اصلی این امر این اسوت زنی صرف میبرای جوانه
اسمزی پائین های بالای نمک باعت ایجاد پتانسیل که غلظت

شود و در نتیجه از جذب آب توسط بذر میزنی در محیط جوانه
های های طبیعی آنزیمکند، عدم تعادل در فعالیتری میجلوگی

مسئول اسید نوکلئیک و متابولیسم پروتئین را به همراه دارد و 
در نهایت باعت عدم تعادل هورمونی و زوال ذخایر غذایی بذر 

بوذور گزارش کردنود کوه  (1). افضل و همکاران (23)شود می
مولار سدیم کلسویم(، میلی 125گندم در شرایط تنش شوری )

زنی نسبت به شورایط بودون نیاز به زمان بیشتری برای جوانه
توخخیر و کواهش  (2)تنش دارنود. اکبوری مقودم و همکواران 

دسوی زیمونس بور متور  5/12 شوری زنی بذور گندم درجوانه
وجود ارتباط مستقیم بین  (17)کردند. فولر و همکاران گزارش 

افوزایش سوطش شووری  وزنی بذور گنودم کاهش درصد جوانه
. تونش شووری نود( را نشان دادNaClمولار میلی 200)بالای 

 هوای گنودم توخثیر طور چشمگیری بور روی رشود گیاهچوهبه
کننده صفات کموی های کنترلیابی مکاننقشه .(24)گذارد می

 ابزار اصلی برای مطالعوه تووارث صوفات پیچیوده در گیاهوان 
. اغلوب صوفات زراعوی مهوم هماننود عملکورد، (27)باشد می

كشاورزي و منابع طبيعي ساريدانشگاه علوم   
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هوای زیسوتی و کیفیت دانه و تحمول یوا مقاوموت بوه تونش
هوای QTLیوابی غیرزیستی جزء صفات پیچیده هستند. نقشه

مرتبط با این صفات بهترین روش برای درک اساس ژنتیکوی 
پیشرفت  وبرای شناخت  ر موثربسیا صفات مختلف و پتانسیلی

گندم در  یابی ژنتیکی درنقشه باشد.صفات هدف می در اصلاح
 هووارت بوور روی شناسووایی و هنگووامی کووه گووری 1960سووال 
 پیوسوتگینقشه آغاز شد.  ،کردمی ها مطالعهیابی آیزوزیمنقشه

گنودم کوه های فیزیکوی نشوان داد و نقشه RFLP نشانگرها
که  (43, 22, 12, 9) است DNAنگر نشا 2000دارای بیش از 

دهنود. موی تمام هفت گروه هومولوگ را در ژنوم گندم پوشش
یابی ژنووم مبتنوی بور های نقشههای اخیر در تکنیکپیشرفت

PCR های های جدید نشانگربه سیستمDNA  از جملهSSR 
سووطوح بووالایی از  SSRهووای . نشووانگر(41)شووتاب بخشووید 

هوای ندشکلی را در گندم هگزاپلوئید نسبت به سایر سیسوتمچ
یوک  AFLP ،. علاوه بر این(40, 7)دهند نشانگری نشان می

باشد های ژنی مینشانگر قوی در ردیابی تعداد زیادی از مکان
کوردن وضوح بوالا و کلوونبا یابی توان به عنوان نقشهکه می

امروزه قابلیت  ه نشانگر مورد استفاده قرار داد.متصل بهای ژن
های مولکولی این امکوان را های پیوستگی نشانگرتفسیر نقشه

را در عوامل ژنتیکی مجوزا کوه  سازد تا صفات کمیمیفراهم 
ردیوابی  ،شودمی ( نامیدهQTLیابی صفات کمی )همان مکان

هوای . تجزیوه ژنتیکوی صوفات کموی تحوت تونش(18)کرد 
محیطی به ویژه تنش شوری از چندین سال پیش آغواز شوده 

تشخیص و تمایز بین این صفات کوه عمولاً  ،حالاست. با این
 . بوا (36) ر اسوتدشووا ،دهودتاثیر قورار مویعملکرد را تحت 

تواند ارتبواط قابول درکوی می QTLتجزیه و تحلیل  ،حالاین
  هوا بوا بهبوود پاسوخ بوهنژادی واریتوهبه برای افزایش کارایی

ایجواد  (13)و شوری  (37)های غیرزیستی شامل خشکی تنش
امکان استفاده از  ،هاQTLیابی نقشه  کند. یکی از اهداف مهم

هوا بورای توسوعه اطلاعات بدست آمده از تعداد ژن و تاثیر آن
. در (30)باشود ( میMASنشانگر ) براساسگیاهان با گزینش 

 مووورد تحموول بووه شوووری، مطالعووات مختلفووی بووا اسووتفاده از 
یوابی مکوانتفکیک انجوام شوده اسوت. ر حال دهای جمعیت

که حاصول دو ژنوتیوپ  عنوان روش کلاسیکصفات کمی به
تکنیوک رایوج بورای تجزیوه و تحلیول  ،هموژن والدینی است

 ، گنودم(32, 31, 29) ژنتیکی تحمل به تنش شوری در بورنج
باشد. چندین مکان ژنی می (46, 42, 33, 16) و جو (19, 13)

که نقش کلیدی در تقویت تحمول بوه تونش  HKTکدکننده 
 SKC1، مکوان Salinityol (6)شوری دارنود هماننود مکوان 

و  Nax1و  (13)در گنوودم نووان  Knalدر بوورنج، مکووان  (39)
Nax2 در شناسووایی شووده اسووت (34 ،8) در گنوودم دوروم .

 در شوورایط ،(45)توسووط خووو و همکوواران  ای دیگوورمطالعووه
کننده تحمول شووری کنترل هایQTL هیدروپونیک شناسایی

بوا اسوتفاده از  NaClمولار میلی 150گندم تحت تاثیر غلظت 
 Xiaoyan 54 × Jingهای خوالص نوترکیوب )جمعیت لاین

 تعوداد ( انجام شد. صفات گیاهچه گنودم شوامل حوداکثر411
ریشه، وزن خشک ریشه، وزن خشک ساقه، وزن خشک کل و 

خشک کل گیاهان در شرایط تنش شوری و شاهد نسبت وزن 
برای پنج صوفت از طریوق  QTL 19ارزیابی شد. در مجموع 

ای مرکب تحت شرایط نرموال و تونش یابی فاصلهروش نقشه
کرومووزوم توزیوع  12ها روی QTLشوری شناسایی شد. این 

درصد از تغییورات فنووتیپی صوفات را  19تا  9/7شده بودند و 
در  ترتیببوه QTL 6و  11هوا، دند. در میوان آنکرتوجیه می

، 1Aهای شرایط نرمال و تنش شوری شناسایی شد. کروموزوم
3A 7 وAهای کاندیدای مهم مرتبط با تحمل ممکن است ژن

، (14)به تنش شوری در گندم را حمل کنند. ادوارد و همکاران 
سدیم در گندم نوان  تجمعهای مرتبط با QTLبرای شناسایی 

لاقوووی بوووین از دو جمعیوووت دابووول هاپلوئیووود حاصووول از ت
Halbred/Cranbrook  وExcalibur/Kukri  .استفاده کردند

هیودروپونیک کشت اندام هوایی در دو محیط  در تجمع سدیم
روی بوازوی کوتواه  QTLیوک  و گیوری شودو مزرعه انودازه

هیودروپونیک شرایط در هر دو آزمایش ) 7Aکروموزوم شماره 
توا  QTL 3یابی شد. ایون و مزرعه( و در هر دو جمعیت مکان

در دو جمعیوت این صفت را درصد از کل تغییرات فنوتیپی  41
بورای  QTL 40، تعوداد (19)کرد. جنک و همکاران تبیین می

 K+و  Na+ای شامل محتووای کلروفیول، هفت صفت گیاهچه
در انوودام هوووایی و وزن بیوموواس در شوورایط توونش شوووری 

درصود  10با  2Aروی کروموزوم  QTLشناسایی کردند. یک 
 QTLافزایش بیوماس گیاهچه هموراه بوود. دو موورد از پونج 

ر ارتباط بودنود. های بیوماس گیاهچه دQTLشناسایی شده با 
درصود از تنووع فنووتیپی  18تنها  QTLبا این حال، تمام پنج 

نیواز بوه  ،بیوماس گیاهچه را به خود اختصاص دادند. بنوابراین
های بیشوتر جمعیت برای تحمل به شوری در QTLیابی نقشه

هوای مهوم یوا جدیود وجوود دارد. QTLبرای شناسایی دیگر 
یابی نوواحی ، در یک مطالعه نقشه(20)قائدرحمتی و همکاران 

ژنومی صفات مرتبط بوا تحمول بوه تونش شووری در مرحلوه 
لاین خالص نوترکیب  254ای گندم در یک جمعیت با گیاهچه

(RIL ،گندم حاصل از تلاقی ارقام سبلان و روشن )31 QTL 
 225نشانگر، یعنی  239از  مورد استفاده شناسایی کردند. نقشه

DArTs  14و SSR 7/1099 پوشووش ژنووومی مجموعوواً بووا 
بورای  QTL 31بوود. در مجمووع  تشکیل شده مورگانسانتی

درصد کل تنوع  50شناسایی شد که بیش از تحمل به شوری 
های شناسوایی شوده QTLد. بیشتر ندکرمی توجیهفنوتیپی را 

کروموووزوم قوورار  31از بووین  5Bو  3Bهووای کروموووزوم روی
توور و ارتفوواع سوواقه در زنمربوووط بووه و QTLداشووتند. دو 

درصود  9/12و  18شناسایی شد که  3Aو  1Aهای کروموزوم
از کل تنوع فنوتیپی را توجیه کردنود. در پژوهشوی، حسوین و 

گندم حاصل از تلاقوی ارقوام  2Fلاین  154، از (25)همکاران 
اسوتفاده و  QTLیابی ای مکانمتحمل و حساس به شوری بر

49 QTL  49شناسووایی کردنوود. از QTL 6شووده،  شناسووایی 
QTL  برای دفع+Na  و دوQTL  روی کروموزومA2  گزارش

درصود از  79/18و  23/11کننوده ترتیوب توجیوهبوه شدند که
تحمل به شوری بودند. نتایج تحقیقات اخیر برخی از محققوین 

دیگری نیز در خروج سدیم برای  های ژنینشان داد که مکان
هوا بور روی QTLتحمل به تنش شووری نقوش دارنود. ایون 

قرار  7Dو  2B ،2D ،3D ،4B ،4D ،6D، 7Aهای کروموزوم
ر درصد متغیو 25تا  5ها از تیپی آنداشتند و دامنه واریانس فنو

هوایی نداما با توجه به اهمیت و نقش صفات ریشه و .(35)بود 
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های مورتبط بوا ایون QTLدر تعیین عملکرد نهایی، شناسایی 
تواند موا را در دسوتیابی بوه صفات در شرایط تنش شوری می

منابع ژنتیکی با عملکرد بالا راهنمایی کند. بنوابراین، مطالعوه 
های مرتبط با صفات ریشوه و QTLیابی مکان منظورحاضر به

هووای اینبوورد در لایوون توونش شوووری در شوورایطهوووایی انوودام
 شد.نوترکیب گندم نان بهاره انجام

 

 هامواد و روش
لاین اینبرد نوترکیب گندم نان  148جمعیت متشکل از  

 No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoبهاره حاصل از تلاقی رقم 
همراه والدین در این پژوهش مورد استفاده قرار گرفتند. رقم به

Yecora Rojo عنوان والد پدری با به، زودرس و پاکوتاه
عنوان والد ، دیررس و پابلند بهNo.49منشاء آمریکا و ژنوتیپ 

. جمعیت (15)باشد مادری با منشاء سیستان و بلوچستان می
 فوق در دانشگاه ریورساید تولید و از طریق قطب علمی اصلاح

مولکولی غلات دانشکده کشاورزی دانشگاه تبریز در اختیار 
همراه والدین در دو ها بهلاین ارزیابی این پژوهش قرار گرفت.

در گلخانه  1398شوری و شاهد در سال تنش شرایط 
یعی دانشگاه محقق تحقیقاتی دانشکده کشاورزی و منابع طب

پایه  صورت فاکتوریل بربه اردبیلی انجام شد. این آزمایش
تصادفی با پنج تکرار اجرا شد. عامل اول ژنوتیپ  طرح کاملاً

لاین اینبرد نوترکیب گندم نان به همراه والدین و  148شامل 
زیمنس بر متر دسی 8عامل دوم شوری در دو سطش شاهد و 

آزمایش تعین سطش آستانه  که این سطش بر اساس مربع
های مورد بود. ژنوتیپ تحمل والدین مشخص شده است

متر با سانتی 40×20های پلاستیکی به ابعاد مطالعه در جعبه
د. کشت شدن 50به  50با نسبت  ماسهبستر حاوی پرلیت و 

منظور ماسه و پرلیت ابتدا الک و سپس با آب مقطر برای این
تکرار  5پنج ژنوتیپ در  جعبههر سه بار شستشو داده شد. در 

ها از مرحله جعبهمتری کشت شدند. در عمق حدود یک سانتی
کاشت تا سبز شدن با آب مقطر آبیاری شد و پس از ثبت 

، (سبز شدنبذور درصد  50تاریخ دقیق سبز شدن )زمانی که 
( آبیاری شدند. در 1ها با محلول غذایی هوگلند )جدول جعبه

با افزودن تدریجی کلرید سدیم به محلول مرحله چهار برگی 
جز ها بهجعبهکلیه  ،کهطوریبه .دشهوگلند اعمال شوری آغاز 

زیمنس بر متر مربع آبیاری شد. دسی 8سطش شاهد، با شوری 
 ،دسی زیمنس بر متر مربع 8برای اعمال سطش تنش شوری 

گرم کلرید سدیم مصرف شد.  4/6به ازای یک لیتر آب مقدار 
هر سه روز یکبار انجام یافت و اعمال تیمار  هاجعبه آبیاری

منظور افزایش به ادامه یافت.برداشت شوری تا پایان مرحله 
 ECمیزان دقت آزمایش در هنگام اعمال تنش شوری میزان 

ها در پایان هر جعبهذکر است  د. شایانشگیری اندازهها جعبه
ک، آبشویی منظور جلوگیری از تجمع بیش از حد نمبه هفته

ریشه،  تر وزندر پایان دوره رشد صفات طول ریشه،  شدند.
هوایی و وزن خشک اندام اندام تر وزنوزن خشک ریشه، 

از نقشه پیوستگی  QTLبرای تجزیه  .گیری شدهوایی اندازه
 51نشانگر ریزماهواره و  177موجود جمعیت متشمل بر 

نشانگر  202قشه نشانگر رتروترانسپوزون استفاده شد. در این ن
مورگان سانتی 36/691گروه پیوستگی با طول نقشه  36در 

نشانگر به هیچ گروه پیوستگی منتسب نشده  26قرار داشتند و 
 34های پیوستگی ارائه شده برای گندم، . براساس نقشهبود

کروموزوم گندم مطابقت  21کروموزوم از  19گروه پیوستی با 
 42/3مجاور در نقشه برابر  داشت و متوسط فاصله دو نشانگر

 Windowsبا برنامه  QTL. تجزیه (40)مورگان بود سانتی

QTL Cartographer V.2.5_009  براساس روش و 
های شناسایی QTLای مرکب انجام و برای یابی فاصلهمکان

برای شناسایی  LODشده اثر افزایشی برآورد شد. حداقل 
QTL در نظر گرفته شد. علاوه بر تعیین جایگاه و  5/2ها

، واریانس فنوتیپی که توسط هر یک از QTLمیزان اثر هر 
QTL( 2هاRدر یک مدل رگرسیون چندگانه ) شد، توجیه می

 محاسبه شد.

 

 رکیب محلول غذایی هوگلند برای رشد گیاهانت -1جدول 

Table 1. Composition of Hoagland nutrient solution for plant growth 

  رکیباتت                                       (gmol-1وزن مولکولی  ) (mlحجم محلول استوک در هر لیتر محلول نهایی )
6 101.10 3KNO 

 عناصر مغذی ماکرو

Macroelements 
4 236.16 2)3Ca(NO 
2 115.05 4PO2)4(NH 
1 246.48 4MgSO 
1 61.83 4H3BO 

 عناصر مغذی میکرو

Microelements 

1 169.01 4MnSO 
1 287.54 4ZnSO 
1 249.68 4CuSO 
1 161.97 4H2MoO 
1 345.06 Fe-EDTA 

0.5 136.08 4OP2KH 
1 80.043 3NO4NH 

 

  نتایج و بحث
( در شرایط تنش 3و  2های فنوتیپی )جدول بررسی پارامتر    

نرمال حاکی از آن بود که همه صفات از تنوع کمّی و پیوسته 
 مقادیر چولگی و کشیدگی  ی کهصفات ند.برخوردار بود

دار بود، توزیع نرمال ها غیرمعنیآنهای توزیع نرمال منحنی
توزیع بقیه صفات با تبدیل مناسب )تبدیل لگاریتمی و  شتند.دا

نتایج نشان داد که میانگین . جذری( به نرمال تبدیل شد

تمامی صفات در هر دو شرایط نرمال و تنش شوری در محیط 
 Yecoraبیشتر از والد  No.49کشت پیت ماس برای والد 

Rojo ند طول توادیررس و پابلند بوده و می ،بود. ژنوتیپ فوق
 تمامیدوره رشد بیشتری داشته باشد. در این آزمایش برای 

تفکیک متجاوز یا تفرق برتر از والدین مورد مطالعه صفات 
 مشاهده گردید که بیانگر ماهیت کمی صفات است.
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 کننده صفاتهای کنترلیابی ژنمکاندر این پژوهش 
 در هر دو شرایط نرمال و تنش شوری انجام گیری شدهاندازه

 QTL جایگاه دارای 17شد. برای صفات مورد مطالعه در کل 
ترتیب برای شرایط نرمال و تنش شوری( به جایگاه 7و  10)

قرار  7و  6، 5، 3، 2های که روی کروموزوم دشناسایی ش
در شرایط نرمال تعداد یک . (1و شکل  3و  2)جدول  داشتند
QTL  برای هر یک از صفات وزن خشک ریشه و وزن خشک

اندام هوایی و سه  تر وزنبرای  QTLاندام هوایی، تعداد دو 
QTL  ریشه و طول ریشه  تر وزنهر یک از صفات برای

 QTLتعداد یک  نیز در شرایط تنش شوری .شناسایی شد
برای وزن  QTLبرای وزن خشک ریشه و طول ریشه، دو 

اندام هوایی  تر وزنبرای  QTLخشک اندام هوایی و سه 
 .شناسایی شد

  

 و  Yecora Rojoرقم م نان حاصل از تلاقی گند RILهای فنوتیپی برای صفات مورفولوژیک مورد ارزیابی در جمعیت پارامتر  -2جدول 
 در محیط پرلیت و پیت ماسدر شرایط نرمال  No.49ژنوتیپ              

Table 2. Phenotypic parameters for morphological traits evaluated in RIL population of bread wheat obtained  
                   from the crossing of Yecora Rojo cultivar and genotype No.49 under normal conditions perlite and  
                   pitmas environment 

 
 وزن خشک ریشه 

Root Dry Weight 
 وزن خشک اندام هوایی

Shoot Dry Weight 
وزن ریشه تر   

Root Fresh Weight 
وزن اندام هوایی تر   

Shoot Fresh Weight 
 طول ریشه

Root Length 
Yecora Rojo 0.03 0.08 0.11 0.37 15.05 

No.49 0.05 0.20 1.08 1.04 49.83 
 اختلاف والدین

Parent Difference -0.02 -0.12 -0.97 -0.67 -34.78 

 های نوترکیبمیانگین اینبرد لاین
Mean of Recombinant Inbred Lines 0.19 0.42 0.81 0.78 32.35 

 های اینبردکمینه لاین
Minimum of Inbred Lines 0.038 0.19 0.16 0.33 10.03 

 های اینبردبیشینه لاین
Maximum of Inbred Lines 0.78 0.88 2.93 1.58 53.86 

 انحراف استاندارد
Standard Deviation 0.117 0.12 0.48 0.233 9.17 

 چولگی
Skewness 1.64 0.72 1.29 0.57 0.16 

 کشیدگی
Kurtosis 4.16 0.66 2.28 0.58 -0.21 

 
و ژنوتیپ  Yecora Rojoرقم گندم نان حاصل از تلاقی  RILجمعیت  های فنوتیپی برای صفات مورفولوژیک مورد ارزیابی درپارامتر -3جدول 

No.49              در محیط پرلیت و پیت ماسر شرایط تنش شوری د 
Table 3. Phenotypic parameters for morphological traits evaluated in RIL population of bread wheat obtained from  
              the crossing of Yecora Rojo cultivar and genotype No.49 under salt stress conditions perlite and pitmas  
              environment 

 وزن خشک ریشه 
Root Dry Weight 

 وزن خشک اندام هوایی
Shoot Dry Weight 

 ریشه تر وزن
Root Fresh Weight 

 اندام هوایی تر وزن
Shoot Fresh Weight 

 طول ریشه
Root Length 

Yecora Rojo 0.011 0.071 0.06 0.3 9 
No.49 0.079 0.074 0.53 0.31 40.16 

 اختلاف والدین
Parent Difference -0.068 -0.003 -0.47 -0.01 -31.16 

 های نوترکیبمیانگین اینبرد لاین
Mean of Recombinant Inbred Lines 0.08 0.05 0.38 0.40 28.42 

 های اینبردکمینه لاین
Minimum of Inbred Lines 0.012 0.008 0.080 0.060 7.35 

 های اینبردنه لاینبیشی
Maximum of Inbred Lines 0.34 0.20 1.30 0.98 53.90 

 انحراف استاندارد
Standard Deviation 0.047 0.027 0.18 0.17 10.78 

 چولگی
Skewness 2.15 1.32 1.71 0.581 0.248 

 کشیدگی
Kurtosis 7.56 4.86 4.67 0.437 -0.583 

 
 دربا انجام آزمایشات متعدد ، (45, 44)ژو و همکاران 

کننده صفات مختلف ریشه و نواحی کنترل یابیمکان زمینه
های دیگر گندم نان در اندام هوایی با استفاده از جمعیت

شناسایی  QTLها ناحیه واجد ده ،و تنش شوری النرمشرایط 
 No.49ها از طریق والد در این آزمایش اغلب آلل کردند.

شناسایی شده برای  هایQTLچرا که اغلب  .انتقال یافته بود
بر اساس صفات مختلف دارای اثرات افزایشی منفی بودند. 

 شناسایی شده برای صفت  QTLنتایج حاصل از آزمایش، تنها 
 

 
بود  7Bروی کروموزوم  در شرایط نرمال ن خشک ریشهوز  

قرار داشت.  Wms400و  Wms46در فاصله نشانگری  که
 -034/0و  22/3برابر  QTLاین و اثر افزایشی  LODمقدار 

این در حالی است اری شد. ذنامگ QRDW7B.nبود و به نام 
بر  QTL یک تنها در شرایط تنش شوری فوقبرای صفت که 

 00/35در محدوده  05/2برابر  LODبا  6B روی کروموزوم
 QRDW6B.sبا نام  QTLمورگان شناسایی شد. این سانتی

 و 5LTR.2/Nikita.770در فاصله نشانگری 
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Sukkula/ISSR10.400  قرار داشت و مقدار اثر افزایشی آن
 QTLبود. مقدار توجیه واریانس فنوتیپی این  -013/0برابر 
دهنده این جایگاه از طریق فزایشدرصد بود و الل ا 7برابر 
شناسایی شده  QTL در نتاج به ارث رسیده بود. No.49والد 

 QRDW7B.nنام برای وزن خشک ریشه در شرایط نرمال به
سایر صفات مورد  هایQTLنسبت به  LODبا بیشترین 
 (38)رن و همکاران  شناسایی شد. QTLترین مطالعه قوی

در شرایط  4Bو  1Bهای وزومبر روی کروم QTLتعداد دو 
در شرایط تنش  4Aبر روی کروموزوم  QTLنرمال و یک 

یابی کردند که شوری برای صفت وزن خشک ریشه مکان
تغییرات این صفت را از درصد  19و  6/11، 9/7 ترتیببه

هایی برای وزن QTL ای دیگرتبیین نمودند. در مطالعه
و  6A ،5B، 1B ،2B هایخشک ریشه بر روی کروموزوم

5D  در این بررسی برای صفت وزن خشک  .(5)شناسایی شد
در شرایط نرمال بر روی  QTLاندام هوایی تعداد یک 

در شرایط تنش شوری بر  QTLو دو  6Aکروموزوم شماره 
مذکور تحت  QTLیابی شد. مکان 7Dو  2Aروی کروموزوم 

و  Gwm570و  Gwm169های رمال در بین نشانگرشرایط ن
مورگان قرار داشت. مقدار اثر سانتی 30/23در موقعیت 
 بود.  09/3آن برابر  LODو  015/0برابر  QTLافزایشی این 

 QTLوسیله به شدهتوجیه مجموع سهم واریانس فنوتیپ
 QTLدو  درصد بود. 8وزن خشک اندام هوایی مربوط به 

برای صفت وزن خشک اندام هوایی در شرایط  شناسایی شده
هر  QSDW7D.sو  QSDW2A.s هایتنش شوری با نام

در  ترتیببه که ندبود -007/0اثر افزایشی برابر  دارای دو
 -Gwm60و در فاصله نشانگری  00/0 و 30/2های موقعیت

Gwm296  وWmc361-Wmc317  قرار داشتند و مقدار
LOD (26) جهان و همکاران بود. 69/2 و 55/2ها برابر آن  

 

برای وزن خشک اندام هوایی در ارزیابی  QTL ششتعداد 
و  LYP9′sل از تلاقی صلاین اینبرد نوترکیب حا 132

PA64s  برای دند. کر شناسایی تنش شوری و نرمالدر شرایط
، فقط در شرایط نرمال QTLریشه تعداد سه  تر وزنصفت 

، QRFW6A.nهای نام، با QTLشناسایی شد. این سه 
QRFW7A.n  وQRFW7B.n های روی کروموزوم ترتیببه

6A،7A  7وB .از این میزان اثر افزایشی هرکدام  قرار داشتند
QTL در  و بود -141/0و  -127/0، 128/0برابر ها 

مقدار  قرار داشتند. 30/10و  50/17، 30/23های موقعیت
LOD بود. از بین سه  97/2و  04/2، 37/2ها برابر آنQTL 

با بیشترین  QRFW7B.nشناسایی شده برای این صفت، 
LOD نسبت به سایر  QTLانفرادی این صفت  های 

برای  در این آزمایش شناسایی شده بود. QTLترین قوی
روی در شرایط نرمال  QTLتعداد دو  اندام هوایی، تر وزن

 -Barc12های نشانگری و در فاصله 7Bو  3A کروموزوم
Nikita/ISSR5.620  وWms46- Wms400  و سهQTL 

در شرایط تنش تنش  2Aو  5A ،7Bهای روی کروموزوم
شناسایی شده در شرایط  QTL دو یابی شد.مکانشوری 

ترتیب در به QSFW7B.nو  QSFW3A.nهای با نام نرمال
مقدار اثر  .ندمورگان قرار داشتسانتی 30/11و  30/29موقعیت 

و  -107/0و  -119/0ب برابر ترتیها بهQTLافزایشی این 
LOD برای صفت در مقابل  بود. 36/2و  29/2ها برابر آن

 شناسایی شده با QTL فوق در شرایط تنش شوری سه
 QSFW2A.sو  QSFW5A.s ،QSFW7B.sهای نام
و  -041/0،  -046/0دارای مقدار اثرات افزایشی  ترتیببه

شده برابر های شناسایی این مکان LOD. مقدار ندبود 042/0
و  00/5، 40/25 برابر هاآن  و محدوده 23/2و  05/2، 43/2
  بود.مورگان سانتی 70/8

 
 
 

  Yecora Rojoلاقی رقم تگندم نان حاصل از  RILها در جمعیت ایگاه ژنومی صفات مورد ارزیابی و نشانگر مولکولی پیوسته با آنج -4جدول 
 در شرایط نرمال No.49و ژنوتیپ             

Table 4. Genomic position of phenological traits and their associated markers in bread wheat RIL population derived  
             from Yecora Rojo cultivar and No.49 genotype under normal condition 

 کروموزوم صفت

Chromosome 
 QTLنام 

QTL Name 
 نشانگر راست

Right Marker 
 نشانگر چپ

Left Marker 
 (cMموقعیت )

Position 
LOD 

 اثرات افزایشی

Additive 

Effects 

2R )%( 

 وزن خشک ریشه

Root Dry Weight 
7B QRDW7B.n Wms46 Wms400 10.30 3.22 -0.034 8.23 

وزن خشک اندام 
 هوایی

Shoot Dry Weight 
6A QSDW6A.n Gwm169 Gwm570 23.30 3.09 0.015 8.20 

 ریشه تروزن

Root Fresh Weight 

6A QRFW6A.n Gwm169 Gwm570 23.30 2.37 0.128 6.22 
7A QRFW7A.n Cfa2123 Gwm276 17.50 2.04 -0.127 5.89 
7B QRFW7B.n Wms46 Wms400 10.30 2.97 -0.141 7.44 

 اندام هوایی تروزن

Shoot Fresh Weight 
3A QSFW3A.n Barc12 Nikita/ISSR5.620 29.30 2.29 -0.119 7.77 
7B QSFW7B.n Wms46 Wms400 11.30 2.36 -0.107 6.67 

 طول ریشه

Root Length 

3A QRL3A(1).n Wmc3 Gwm66.2 24.70 3.16 -2.973 7.90 
3A QRL3A(2).n Gwm480 Gdm63 7.00 2.75 -2.826 8.98 
3A QRL3A(3).n Gwm666 Cfa2076 12.10 2.02 -2.189 5.46 
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و  Yecora Rojoقی رقم گندم نان حاصل از تلا RILایگاه ژنومی صفات مورد ارزیابی و نشانگر مولکولی پیوسته با آن در جمعیت ج -5جدول 
 در شرایط تنش شوری No.49ژنوتیپ 

Table 5. Genomic position of phenological traits and their associated markers in bread wheat RIL population derived  
             from Yecora Rojo cultivar and No.49 genotype under salt stress condition 

 کروموزوم صفت

Chromosome 
 QTLنام 

QTL Name 
 نشانگر راست

Right Marker 
 نشانگر چپ

Left Marker 

موقعیت 
(cM) 

Position 
LOD 

 اثرات افزایشی

Additive 

Effects 

2R 

)%( 

 وزن خشک ریشه

Root Dry Weight 
6B QRDW6B.s 5LTR.2/Nikita.770 Sukkula/ISSR10.400 35.00 2.05 -0.013 7.43 

وزن خشک اندام 
 هوایی

Shoot Dry 

Weight 

2A QSDW2A.s Gwm60 Gwm296 2.30 2.55 -0.007 6.49 

7D QSDW7D.s Wmc361 Wmc317 0.00 2.69 -0.007 7.00 

 ییاندام هوا تر وزن

Shoot Fresh 

Weight 

5A QSFW5A.s Barc100 Barc117 25.40 2.43 -0.046 6.59 
7B QSFW7B.s Wms573 Cfa2174.2 5.00 2.05 -0.041 5.51 
2A QSFW2A.s Wms339 Wms122 8.70 2.23 0.042 5.51 

 طول ریشه

Root Length 
3A QRL3A.s Gwm66.2 Wms285 25.70 2.34 -2.733 6.41 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoرقم گندم نان حاصل از تلاقی  RIL نقشه پیوستگی نشانگرهای مولکولی مطالعه شده در جمعیت -1شکل 
 در شرایط نرمال

Fig. 1. Linkage map of studied markers in bread wheat RIL population derived from crossing of Yecora Rojo cultivar 
and No.49 genotype under normal condition  
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 No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoرقم قی گندم نان حاصل از تلاRIL نقشه پیوستگی نشانگرهای مولکولی مطالعه شده در جمعیت -2شکل 

 در شرایط تنش شوری
Fig. 2. Linkage map of studied markers in bread wheat RIL population derived from crossing of Yecora Rojo cultivar 

and No.49 genotype under salinity stress condition  
 

های اینبرد گندم با مطالعه لاین (26)جهان و همکاران 
مولار میلی 100و  مولارمیلی 50نان در سه شرایط نرمال، 

NaCl ریشه تعداد سه  تر وزن، برای صفتQTL بر  ترتیببه
 50تنش شوری  در شرایط 7و  6، 1های روی کروموزوم

 بر روی  ترتیببه QTLو سه  NaCl مولارمیلی
 100در شرایط تنش شوری  4و  7، 6های کروموزوم

در شرایط  برای طول ریشهشناسایی کردند.  NaCl مولارمیلی
، شناسایی شد 3Aهای روی کروموزوم QTLتعداد سه  نرمال،

-Wmc3-Gwm66.2، Gwm480 هایکه در بین نشانگر
Gdm63 وGwm666- Cfa20770/24 هایو در موقعیت  ،

        باها QTL. این ندمورگان قرار داشتسانتی 10/12و  00/7
 QRL3A(3).nو  QRL3A(1).n ،QRL3A(2).n هاینام

 و  ندبود -189/2و  -826/2،  -973/2افزایشی  اتدارای اثر
 

 برآورد شد. 02/2و  75/2، 16/3آن برابر  LODمقدار 
QTL را توجیه  ریشهدرصد از کل واریانس طول  8فوق های 

برای این در حالی است که در شرایط تنش شوری . ندکردمی
شناسایی شد که  3Aروی کروموزوم  QTLطول ریشه یک 

و در موقعیت  Wms285و  Gwm66.2های در بین نشانگر
با نام  QTLمورگان قرار داشت. این سانتی 70/25

QRL3A.s بود و مقدار  -733/2ی دارای اثر افزایشLOD 
درصد از کل  6منفرد فوق  QTLبرآورد شد.  34/2آن برابر 

، در (5)بتول و همکاران  واریانس طول ریشه را توجیه کرد.
ی مرتبط با هاQTLمورد صفت طول ریشه گزارش کردند که 

، 1B ،2Aهای کروموزوماین صفت در شرایط نرمال بر روی 
2D ،6A ،5A 6 وD و در شرایط تنش شوری بر روی

 ند.قرار داشت 4Dو  2D ،3B ،5B ،6B ،3Dهای کروموزوم
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 کلی گیرینتیجه
در  نتایج نشان داد که بیشترین اثر افزایشی مثبت و منفی

های موجود بر روی QTLترتیب مربوط به به شرایط نرمال
طول و  ریشه تر وزنبرای صفات  3Aو  6Aهای کروموزوم

ترتیب از والد ها بهQTLبود که آلل مربوط به این  ریشه
Yecora Rojo  وNo.49  .این در حالی به ارث رسیده است

بیشترین اثر افزایشی مثبت و منفی در شرایط تنش که است 
ی موجود بر روی هاQTLترتیب مربوط به شوری به
هوایی و اندام تر وزنبرای صفات  3Aو  2Aهای کروموزوم

نتایج حاصل از این آزمایش بار دیگر  ،طول ریشه بود. بنابراین
طور یکسان روی ژنوم ها بهاین فرضیه را تقویت کرد که ژن

در  ها در نواحی خاصی متمرکز هستند.توزیع نشده و اکثر ژن
شناسایی شده در شرایط نرمال  QTLاین آزمایش برای ده 

تا  46/5شده از بیشترین و کمترین واریانس فنوتیپی توجیه 
های طول ریشه QTLمربوط به  کهدرصد متغیر بود  98/8

مکان شناسایی شده در شرایط تنش  7از  ،در حالی که .بودند
شده از شوری بیشترین و کمترین واریانس فنوتیپی توجیه 

 مربوط به ترتیببه د متغیر بود ودرص 43/7تا  51/5
QTL همبودندهوایی و وزن خشک ریشه اندام تر وزنهای .-

در شرایط نرمال  LODچنین بیشترین و کمترین مقدار آماره 
های مربوط به وزن خشک ریشه و QTLمتعلق به  ترتیببه

طول ریشه بدست آمد و در شرایط تنش شوری این بیشترین 
مربوط به صفات وزن خشک  ترتیببه LODو کمترین مقدار 

نتایج حاصل از  ،چنینهماندام هوایی و وزن خشک ریشه شد. 

)برای وزن خشک اندام  QSDW6A.n که آزمایش نشان داد
چنین ریشه( و هم تر وزن)برای  QRFW6A.nهوایی( با 

QRFW7B.n  ریشه( با  تر وزن)برایQSFW7B.n  برای(
در نقاط مشابه و بین  ایط نرمالاندام هوایی( در شر تر وزن

 Wms46-Wms40و  Gwm169-Gwm570های نشانگر
ین صفات فوق دهنده همبستگی بقرار گرفته بودند که نشان

در  ها برای صفات مورد مطالعهQTLاکثر بود. در این مطالعه 
 شناسایی شدند. Aدر ژنوم  و تنش شوری نرمالهر دو شرایط 

قرار  Aها روی ژنوم QTLدرصد  پنجاه حدودای که گونهبه
 3Aها روی کروموزوم QTLداشتند. در این ژنوم نیز اکثر 

رسد که این کروموزوم نظر میواقع شده بودند. بنابراین، به
هوایی و طول اندام تر وزننقش تعیین کننده درکنترل صفات 

علاوه، نتایج نشان داد که جمعیت حاصل از باشد. به ریشه
برای شناسایی No.49و ژنوتیپ  Yecora Rojoتلاقی رقم 

QTLشمار های گندم یک جمعیت در حال تفرق مناسب به
 های شناسایی شده در این تحقیق باید در QTLرود. می

یابی دیگر نیز نقشه هایهای در حال تفرق یا جمعیتتوده
ها QTLمورد بررسی قرار گیرند تا اثر زمینه ژنتیکی در بیان 

های شناسایی شده QTLدر این تحقیق تعداد  مشخص شود.
 برای خصوصیات مرتبط با گیاهچه بسیار کم بودند که 

  با اثرات کم باشد. QTLدلیل تعداد بالای تواند بهمی
و  QTLبین  چنین، با توجه به احتمال وجود اثر متقابلهم

چند سال و مکان در  QTLشود تجزیه محیط، پیشنهاد می
.ها با محیط نیز مشخص شودQTLمتقابل تا اثر  صورت گیرد
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