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   نهال و بذر  ينژاد مجله به
1393 سال ،1 ، شماره 30-1جلد   

  
  جوهاي  لايندر  عملكرد و اجزاء عملكرد (QTL)يابي ژني كنترل كننده صفات كمي  مكان
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  چكيده

 
ي             مكان .1393 .ا. و محمدي، س  . ا. ، سيد طباطبايي، ب   .م. ، رضايي، ع  .اهين نيا، ف  ش عملكـرد و اجـزاء      (QTL)يابي ژني كنتـرل كننـده صـفات كمـ

 .85 - 101 :30-1نهال و بذر  نژادي  مجله به .جوهاي  لايندر  عملكرد

  
 لايـن اينبـرد نوتركيـب     99 در   ملكـرد عملكرد و اجزاء ع   كننده    هاي كنترل QTLيابي    منظور مكان   اين پژوهش به  

ثبـت ارزش فنـوتيپي   .  انجـام شـد  Azumamugiو Kanto Nakate Gold  جو حاصل از تلاقي دو والـد  F13نسل 
ن براي صفات تعداد سنبله در مترمربع، تعداد دانه در سنبله، وزن دانه در سـنبله، عملكـرد دانـه و                     يها و والد    لاين

هاي كامل تصادفي با دو تكرار در سـال زراعـي اول و سـه تكـرار در سـال                      كوزن هزار دانه در قالب طرح بلو      
ها براي كليه صـفات مـورد         دار در بين لاين     نتايج تجزيه واريانس مؤيد وجود تفاوت معني      . زراعي دوم انجام شد   

ت بـه   كننـده خـصوصيا     هاي كنترل QTLشناسايي  . مطالعه بود و براي كليه صفات، نتاج متفاوت از والدين بودند          
 AFLP  ،34 نشانگر   62 نشانگر مولكولي، متشكل از      100اي مركب با استفاده از نقشه پيوستگي        يابي فاصله   روش مكان 

نتـايج ايـن مطالعـه منجـر بـه      .  در اين جمعيت انجام شـد   نشانگر مورفولوژيك  2 نشانگر ايزوزايم و     STS  ،2نشانگر  
 درصـد از    10بـا توجيـه حـدود        QTLايـن   . بـع شـد    جديدي براي صفت تعداد سنبله در مترمر       QTLيابي    مكان

. يابي شد    مكان H5، روي بازوي كوتاه كروموزوم      e09m23.8.2 و   ABG604واريانس فنوتيپي در فاصله نشانگرهاي      
QTL در فاصله نشانگرهاي    يابي شده     هاي مكانvrs1   و MWG503      روي بازوي بلند كروموزومH2  كننـده     توجيـه

نتـايج ايـن    .  راي صفات تعداد دانه در سنبله، عملكرد دانـه و وزن هـزار دانـه بودنـد                واريانس فنوتيپي ب  بيشترين  
كننده خصوصيات مـورد بررسـي در نزديكـي مكـان ژنـي              هاي كنترل QTLترين    يابي مهم   مطالعه حاكي از مكان   

  . بود(vrs1)سنبله دو رديفه و شش رديفه 
  

  .كمييابي، صفات  يكي ، نقشه، جمعيت ژنت(.Hordeum vulgare L)جو : هاي كليدي واژه
  
  

ــن                      fshahinnia @yahoo.com: نويسنده مسئول  02144580472: تلفـــــ
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  مقدمه

طور مـستقيم و غيرمـستقيم بيـشترين          غلات به 
اهميت را در تغذيـه انـسان دارنـد و در ايـن بـين               

تـرين نقـش را ايفـا         گندم، برنج، ذرت و جو مهم     
ترين غلات    تداولعنوان يكي از م     جو به . كنند  مي

ــه  ــصارف علوف ــا م ــه ب ــي در  اي، تغذي اي و داروي
جـو زراعـي    . شـود   مناطق مختلف دنيا كشت مـي     

 متعلـق بـه   .Hordeum vulgare Lبا نـام علمـي   
ــه  ــدميان  Triticeaeقبيلـــ ــانوادة گنـــ  و از خـــ

(Poaceae)ــنس .  اســـت ــاملHordeumجـ    شـ
  هـــــاي   گونـــــه اســـــت و در آن گونـــــه  32

  هگزاپلوئيـــد وجـــود  ديپلوئيـــد، تتراپلوئيـــد و  
 و فـرم    vulgareجو زراعـي از زيـر گـروه         . دارد

 و داراي   spontaneumوحشي آن از زير گـروه       
14 =x2 = n2ــستند ــوزوم هـــــــــ    كرومـــــــــ

(von Bothmer et al., 1995) . از زمان كشف
عنـوان يكـي از       قوانين مندل تا بـه امـروز جـو بـه          

گياهان مهـم در مطالعـات ژنتيكـي مطـرح بـوده            
ستفاده از جو در تحقيقـات ژنتيكـي        علت ا . است

ماهيت ديپلوئيدي و داشتن تعدادكم كروموزوم،      
هــاي طويــل،  خودگــشني، دارابــودن كرومــوزوم

ــي و     ــام زراع ــين ارق ــوع ژنتيكــي در ب ــود تن وج
خويـــــشاوندان وحـــــشي، ســـــهولت انجـــــام  

گيــــري، ســــازگاري و انتــــشار وســــيع  دورگ
ــاه اســت  ــن گي ــايي اي ــوم جــو شــامل . جغرافي   ژن

ــومي   جفــت كرو7 ــدازه ژن  5 × 109مــوزوم و ان
ــد اســت  ــسه نقــشه. جفــت نوكلئوتي ــابي مقاي   اي  ي

  گنـــدم و جـــو دلالـــت بـــر وجـــود همولـــوژي 
ــوزوم  ــين كرومــ ــاي  بــ    7 و 6، 5، 4، 3، 2، 1هــ

، H7  ،H2  ،H3هـاي     ترتيب بـاكروموزوم    گندم به 
H4 ،H1 ،H6 و H5 ــت ــو اســــــــ    در جــــــــ

(Slafer et al., 2002).  
 افـزايش   يكي از اهـداف عمـده اصـلاح جـو         

عملكرد دانـه در جـو بخـش        . عملكرد دانه است  
اقتصادي گياه است كه برحـسب مقـدار دانـه يـا            

. شود گيري مي ماده خشك در واحد سطح اندازه 
عملكرد دانه جو حاصل ضرب اجـزاي عملكـرد         

سنبله، تعداد سـنبله در واحـد    يعني تعداد دانه در
، (Zhu et al., 1999)سـطح و وزن دانـه اسـت    

ــابرا ــزايش عملكــرد   ين يكــي از روشبن ــاي اف ه
همچنين . تواند براساس بهبود اجزاي آن باشد       مي
كه عملكـرد داراي كنتـرل چنـد ژنـي            دليل اين   به

تـأثير عوامـل محيطـي اسـت، يـافتن            بوده و تحت  
خصوصياتي كه داراي همبستگي بالا با عملكـرد        
هستند و تأثيرپذيري كمتـري از عوامـل محيطـي          

ــه افـ ـ  ــر ب ــد، منج ــاب و  دارن ــارايي انتخ زايش ك
نژادي براي بهبود عملكرد از طريـق         هاي به   روش

  .شود گزينش غيرمستقيم مي
كننده صفات چند ژنـي        نواحي ژنومي كنترل  

يا كمي كه ممكن است شامل يـك يـا چنـد ژن             
كننـده    هـاي ژنـي كنتـرل       پيوسته باشند، بنام مكان   

يـابي    مكان. شوند   ناميده مي  (QTL)صفات كمي   
هــا و  هــا براســاس پيوســتگي بــين آن    ايــن ژن

 شامل  QTLنشانگرهاي مولكولي است و تجزيه      
 در بــروز QTLيــابي و تعيــين اثــر و ســهم  مكــان

وجود جمعيـت ژنتيكـي در      . فنوتيپي صفت است  
هـاي نـشانگري و صـفت         حال تفرق بـراي مكـان     

كمي موردنظر، ارزيابي ژنـوتيپي افـراد جمعيـت         
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 مولكـولي،   براساس نقشه پيوسـتگي نـشانگرهاي     
ارزيابي فنـوتيپي صـفت كمـي بـراي تـك تـك             

افزارهاي   هاي آماري و نرم     افراد جمعيت و روش   
  هــاي ژنــوتيپي و   منظــور تجزيــه داده  ويــژه بــه 

   QTLفنـــوتيپي و پيوســـتگي بـــين نـــشانگر و    
ــه   ــروري در تجزيـ ــاي ضـ ــستندQTLابزارهـ    هـ

 (Wu and Li, 1996).  
هـــا، تعيـــين و QTLيـــابي  هـــدف از مكـــان

 مكان هـايي در ژنـوم اسـت كـه رابطـه             تشخيص
دار با تغييرات فنـوتيپي صـفت كمـي مـورد             معني

نيـاز انتخـاب    مطالعه دارند و تحقق اين امر پـيش 
 بــراي صــفت مــورد (MAS)بــه كمــك نــشانگر 

 تسهيل  QTLدستاورد مهم تجزيه    . گزينش است 
ــوارث ــه ت ــد   مطالع ــي همانن ــده صــفات كم  پيچي

   صـــــفات منـــــدلي ســـــاده اســـــت تـــــوارث
(Zeng, 1994) .   علـت   نـشانگرهاي مولكـولي بـه

خنثي بودن و نداشتن آثار مستقيم بر صفت و نيز          
ــه ــذيري از عوامــل محيطــي،    ب ــل عــدم تأثيرپ دلي

هاي مختلف    يابي ژن   ابزارهاي مناسبي براي مكان   
. و گزينش غيرمستقيم براي صفت هدف هـستند       

ها نيازمند نـشانگرهايي      استفاده بهينه از اين روش    
ه داراي توزيع ژنومي مناسب بـا بـازدهي         است ك 

  .(Darvasi et al., 1993)قابل قبول باشند 
هـــاي  يـــابي ژن  نتـــايج حاصـــل از مكـــان  

ــرل ــا     كنت ــرتبط ب ــي م ــصوصيات زراع ــده خ كنن
هاي   عملكرد گامي در جهت تخمين تعداد مكان      

هـاي در     كننده صـفت در جمعيـت       ژنتيكي كنترل 
تروپي و  حال تفرق، بررسـي آثـار فنـوتيپي، پليـو         

هاي كمي بر يـك ديگـر، تعيـين           اپيستازي مكان 

هـا، افـزايش دقـت      نحوة كنترل ژنتيكي و اثـر ژن      
ــي، مطالعــه   در آزمــون فرضــيه هــاي ژنتيــك كم
ــه   ــر جنب ــه بهت ــصوصيات    هرچ ــاملي خ ــاي تك ه

هـاي بـا      سـازي ژن    يـابي و همـسانه      زراعي، تـوالي  
ــه   ــي در برنام ــوارث كم ــان    ت ــد گياه ــاي تولي ه

هايتاً افزايش بازده ناشـي از انتخـاب        تراريخته و ن  
نـژادي گياهـان      هاي بـه    بر مبناي نشانگر در برنامه    

  .زراعي است
تـرين اهـداف    چه ذكر شد مهـم  با توجه به آن 

كننـده    هاي ژني كنترل    اين مطالعه شناسايي مكان   
(QTL)         خصوصيات مرتبط با عملكـرد و اجـزاء 

هـاي شناسـايي   QTLآن، تعيين سهم و نحوة اثـر        
 در تغييــرات فنــوتيپي صــفت مــورد نظــر و شــده

پذيري صفات و سـهم اثـر افزايـشي        تعيين وراثت 
يابي شده    هاي مكان QTLهاي والديني براي      آلل

  .هاي جو بود در تعدادي از لاين
  

  مواد و روش ها
ــامل    ــه شـ ــورد مطالعـ ــاهي مـ ــت گيـ   جمعيـ

ــب   99 ــرد نوتركي ــن اينب ــسل (RILs) لاي    F13 ن
ــد  ــو حاصــــل از تلاقــــي دو والــ    زراعــــي جــ

ــي   و Kanto Nakate Gold(KNG)ژاپنــ
Azumamugi (AZ)بــود  .AZ ــوتيپي شــش  ژن

هاي كناري كاملاً بـارور، ريـشك       رديفه با گلچه  
 KNGكوتــاه و از نظــر تيــپ رشــدي زمــستانه و 

هـاي كنـاري عقـيم،        ژنوتيپي دو رديفه بـا گلچـه      
هـا بـه      ارزيـابي لايـن   . ريشك بلند و بهـاره اسـت      

هـاي كامـل    طـرح بلـوك  مدت دو سال در قالب  
تصادفي با دو تكـرار در سـال زراعـي اول و سـه              
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تكرار در سال زراعـي دوم در مزرعـه تحقيقـاتي           
ــد    ــام ش ــفهان انج ــنعتي اص ــشگاه ص ــداد. دان   تع

 بذر از هر لاين بـه همـراه والـدين در چهـار              200
فاصـله كـشت هـر دو       .  متري كشت شد   2رديف  

ها  متر و فاصله رديف  سانتي 5بذر در يك رديف     
. متـر در نظـر گرفتـه شـد      سـانتي 20از يك ديگر    

خــصوصيات زراعــي عملكــرد، تعــداد ســنبله در 
واحد سطح، تعـداد دانـه در سـنبله، وزن دانـه در             
سنبله، عملكرد دانه و وزن هزار دانـه بـراي كليـه            

ثبـت ارزش   . گيـري شـد     ها و والدين انـدازه      لاين
هــا بــراي كليــه صــفات بــا در نظــر   فنــوتيپي لايــن

متــر حاشــيه از طــرفين و از دو   ســانتي20تن گــرف
رديف وسط بر اساس واحد آزمايشي يا ده بوتـه          

از . تــصادفي از هــر واحــد آزمايــشي انجــام شــد 
هـا    ميانگين صفات ده بوته يا ده سـنبله در تجزيـه          

گيري صـفات بـه شـرح         نحوه اندازه . استفاده شد 
  :زير بود

در مرحلــه : تعــداد ســنبله در واحــد ســطح   
يزيولوژيك و قبل از برداشت، تعـداد       رسيدگي ف 

  . متر مربع شمارش شد65/0 در سطح  سنبله
گيـري وزن     پس از اندازه  : تعداد دانه در سنبله   

سنبله و براي همان ده سنبله انتخـابي تعـداد دانـه            
 .شمارش شد

پس از شمارش تعداد دانه     : وزن دانه در سنبله   
ا دقـت   ها با استفاده از ترازويي ب       در ده سنبله، دانه   

 .يك هزارم گرم وزن شدند

   دانـــــه 1000تعـــــداد : وزن هـــــزار دانـــــه
شمارش و با ترازويي با دقـت يـك هـزارم گـرم             

 .توزين شدند

ــه ــه برداشــت شــده در  : عملكــرد دان وزن دان
ــطح   مترمربــع از هــر واحــد آزمايــشي    65/0س

 .گيري شد برحسب كيلوگرم اندازه

ــان  ــت مكــ ــا از نقــــشه   يــــابي ژن جهــ   هــ
   حاصــل F9اي نوتركيــب نــسل هــ ژنتيكــي لايــن

 اســـتفاده شـــد KNG و AZاز تلاقـــي دو والـــد 
(Mano et al., 2001) .  ايــن نقــشه شـــامل  

ــشكل از  100 ــشانگر مولكــولي، مت ــشانگر 62 ن  ن
AFLP  ،34   نشانگر STS  ،2      نـشانگر ايـزوزايم و 

ــده 2 ــشانگر مورفولوژيـــــك و در برگيرنـــ    نـــ
ــانتي4/930 ــوم     ســـ ــل ژنـــ ــان از كـــ   مورگـــ

  مورگـــان   ســـانتي10 تـــا 5ه بـــا ميـــانگين فاصـــل
ــشانگري اســت  ــر مكــان ن ــين فواصــل . در ه تعي

 نشانگرها روي نقشه با اسـتفاده از تـابع كـوزامبي          
(Kosambi, 1944)   مورگـان و   برحـسب سـانتي

  تجزيـــــه پيوســـــتگي و ترســـــيم نقـــــشه بـــــا 
 MAPMAKER/EXP 3.0افـزار   استفاده از نرم

(Lander et al., 1987)انجام شد .  
 يـك متغيـره جهـت محاسـبه         تجزيه و تحليل  
هــا نظيــر ميــانگين، انحــراف  آمــار توصــيفي داده

ــا     ــفات ب ــوتيپي ص ــرات فن ــريب تغيي ــار و ض معي
ــه   ــتفاده از گزين ــرمPROC MEANاس ــزار   ن اف

SASــا .  انجــام شــد همچنــين تجزيــه واريــانس ب
 و تجزيــه PROC ANOVA  اســتفاده از گزينــه

هاي فنوتيپي دو سال آزمايش پس از         مركب داده 
مون همگـن بـودن ميـانگين مربعـات خطـا بـا             آز

 ايـن نـرم افـزار    PROC GLM  استفاده از گزينـه 
  .انجام شد

اي   يـابي فاصـله     با توجه به اين كه روش مكان      
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 در (Composite Interval Mapping: CIM)مركـب  
ــا روش  ــسه ب ــشانگري    مقاي ــك ن ــه ت ــاي تجزي ه

(Single Marker Analysis: SM) و 
ــان ــله  مكــــــ ــابي فاصــــــ ــ يــــــ   ادهاي ســــــ

(Simple Interval Mapping: SIM) ــارايي و  از ك
قـــدرت آزمـــون بـــسيار بـــالايي برخــــوردار     

، از نتـايج   (Kearsey and Pooni, 1996)اسـت 
 در تجزيــه پيوســتگي و  CIMحاصــل از روش 

هاي كنترل كننـده خـصوصيات      QTLيابي    مكان
گزينش كوفاكتورها به   . مورد مطالعه استفاده شد   

ن روي ژنـوم بـه روش       مورگـا   فاصله يك سـانتي   
ــيش  ــزينش پـــــ ــده گـــــ ــذف -رونـــــ    حـــــ

 رگرســـــــيوني 6پـــــــس رونـــــــده مـــــــدل 
ــرم ــزار ن   Windows QTL Cartographerاف

(Wang et al., 2004)  تعيـين حـد   .  انجـام شـد
ــدازه   ــون و انـــــ ــار آزمـــــ ــتانه معيـــــ   آســـــ

(Logarithm of Odds: LOD)  براي تـشخيص 
هـا در حـوزه نـشانگري در        QTL يا   QTLوجود  

ــال   ــطح احتمـ ــام α=05/0سـ ــار 2000 و انجـ  بـ
  هـــاي فنـــوتيپي  گيـــري تـــصادفي از داده نمونـــه

  بـــــه روش آزمـــــون تبـــــديل انجـــــام شـــــد 
)Doerge, and Churchill, 1996؛  

Churchill and Doerge, 1994 .( نقطــه اوج
ــادير   ــرازش مقــــ ــل از بــــ ــي حاصــــ   منحنــــ

LOD  ــشه ــشانگري روي نقـــ ــل نـــ    در فواصـــ
  تـــر از حـــد آســـتانه معيـــار آزمـــون،  و بـــزرگ

تــرين مكــان وجــود پيوســتگي   محتمــلعنــوان بــه
ــشانگر و ــرل QTLن ــده صــفت در نظــر    كنت كنن
  .گرفته شد

  نتايج و بحث
نتايج آمار توصيفي خصوصيات ارزيابي شده      

 از AZهـا و والـدين نـشان داد كـه والـد              در لاين 
ميانگين بالاتري براي خـصوصيات تعـداد سـنبله         
در مترمربع، تعـداد دانـه در سـنبله، وزن دانـه در             

 برخـوردار بـود     KNGنبله در مقايـسه بـا والـد         س
همچنـين بـالاترين ضـريب تنـوع در         ). 1جدول  (

هاي مورد مطالعه براي صفات تعداد دانه در          لاين
ــد     ــشاهده شـ ــنبله مـ ــه در سـ ــنبله و وزن دانـ   سـ

ــوتيپي صــفات    ).1جــدول ( ــي فن ــع فراوان توزي
ها و والدين نيز بـراي كليـه          ارزيابي شده در لاين   
ــ ــدين و   نخــصوصيات، لاي ــاوت از وال هــاي متف

 ). 1شكل ( تفرق فنوتيپي قابل ملاحظه نشان داد

نتايج تجزيه واريـانس صـفات مـورد مطالعـه          
هـا    دار در ميـان لايـن       مؤيد وجـود تفـاوت معنـي      

براي كليه خصوصيات زراعي مورد مطالعـه بـود         
سـال بـراي صـفت      × اثر متقابل لاين    ). 2جدول  (

دار   كرد دانـه معنـي    تعداد سنبله در مترمربع و عمل     
دهنــدة تأثيرپــذيري متفــاوت ايــن  شــد كــه نــشان

). 3جـــدول (صـــفات از آثـــار محيطـــي اســـت 
 درصـد   50پـذيري عملكـرد دانـه حـدود           وراثت

در بــين صــفات مــرتبط بــا اجــزاي . بــرآورد شــد
و وزن دانـه    ) 85٪(عملكرد، تعداد دانه در سنبله      

اي  پذيري قابل ملاحظه  از وراثت ) 54٪(در سنبله   
هـم چنـين بـالاترين همبـستگي        . رخوردار بودند ب
بين تعداد دانه در سنبله و وزن دانـه در          ) 91/0٭٭(

يـابي    نمايش گرافيكـي مكـان    . سنبله مشاهده شد  
QTL          هاي شناسايي شده، خـط آسـتانه ومقـادير 
LOD     ــاي ــر مبن ــه ب ــورد مطالع ــفات م ــراي ص  ب
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 و والدين بر مبناي ميانگين RILsت  آمار توصيفي مربوط به صفات مورد مطالعه در جمعي-1جدول 
  هاي دو سال داده

Table 1. Descriptive statistics of RILs and parents based on mean of data obtained from 
two years of experiment 

 
  Mean ميانگين        STDانحراف معيار      

CV% 
RILs  KNG  AZ  RILs  KNG  AZ 

 صفت
Trait  

13.27 80.24 47.37 90.50 604.31 601.50 679.00 
 در مترمربع تعداد سنبله

Spike no. per m2 

36.77 11.07 5.65 9.89 30.13 20.00 38.00 
 تعداد دانه در سنبله

Kernel no. per spike  

27.65 0.33 0.14 0.35 1.21 1.16 1.48 
 وزن دانه در سنبله 

Kernel weight per spike(g) 

23.88 86.84 74.69 38.25 363.61 498.37 413.01 
 عملكرد دانه

Yield (kg/unit area) 

11.47 4.34 9.99 10.47 37.82 48.73 33.16 
 وزن هزار دانه 

1000 kernels weigh (g) 
 

  
پذيري عمومي صفات مورد مطالعه در جمعيت    ميانگين مربعات لاين و خطا و ميزان وراثت-2جدول 

RILsوم آزمايشهاي اول و د  در سال  
Table 2. Mean squares of line and error and general heritability of the traits in RILs 

based on data obtained from the first and second year of experiment 
 

 لاين
Line 

 خطاي آزمايش
Experimental error 

(%)ري عمومي وراثت پذي  
General heritability (%) 

 Traitصفت                              

 سال دوم
Second year 

 سال اول
First year 

 سال دوم
Second 

year 

 سال اول
First year 

§تجزيه مركب دو سال  

§Pooled analysis over years 

 درمترمربع تعداد سنبله
Spike no. per m2 19854.73∗∗ 33137.57∗∗ 15539.61 19148.70 0.01±12 

 داد دانه در سنبلهتع
Kernel no. per spike 575.69∗∗ 189.47∗∗ 109.59 101.08 0.08±85 

 وزن دانه در سنبله
Kernel weight per spike 0.27∗∗ 0.30∗∗ 0.07 0.07 1.24±54 

 عملكرد دانه
Yield 19626.53∗∗ 32417.60∗∗ 10831.60 16825.00 0.01±45 

 وزن هزار دانه
1000 kernels weight 115.29∗∗ 40.60∗∗ 82.44 10.14 0.15±52 

  .Significant 1% probability level∗∗                                                                                                              .                  درصد1دار در سطح احتمال   معني∗∗

 . محاسبه شده است3 مبناي تجزيه مركب دو سال با استفاده از اجزاي متشكله واريانس در جدول پذيري عمومي بر وراثت §
§General heritability has been calculated based on pooled analysis over years using components of variance in table 3.  

  
.  خلاصه شـده اسـت     2ميانگين دو سال در شكل      

كوتـاه و   شود بازوهـاي      ه ملاحظه مي  به طوري ك  
ــوزوم   ــد كروم ــده H2بلن ــاي QTL در برگيرن ه

  .كننده كليه صفات مورد مطالعه بودند كنترل

اي مركـب     يـابي فاصـله     نتايج حاصل از مكان   
حـاكي  ) 4جـدول   (براي تعداد سنبله در مترمربع      

ــك   ــاهر ي ــاه   QTLاز تظ ــازوي كوت ــر ب ــع ب  واق
 ABG604 در فاصله نـشانگرهاي      H5كروموزوم  
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  در دو سال آزمايشRILs تجزيه واريانس مركب صفات مورد مطالعه در جمعيت -3جدول 
Table 3. Pooled analysis of variance across two years of experiment for the traits 

evaluated in the RILs population 
 

  وزن
 هزار دانه
1000 

kernels  
weight 

  تعداد سنبله
 عدر مترمرب
Spike  

number per 
m2  

  تعداد دانه
 در سنبله

Kernel  
number per  

spike  

  وزن دانه
 در سنبله

Kernel  
weight per  

spike 

  عملكرد
  دانه

Yield 

درجه 
 آزادي
df. 

 .S.O.V  اتمنبع تغيير
 Year (Y)  سال 1 ∗∗88535.38 ∗∗7.02 ∗∗15750.37 ∗∗1280950.30 ∗∗13534.21

 Block (Year)  )سال(بلوك  3 101068.96 0.89 13986.68 1293078.95 110.33
 Line (L)  لاين 98 ∗∗33646.03 ∗0.71 ∗∗670.32 ∗∗28262.55 ∗∗105.43

 L × Y سال× لاين  98 ∗18398.10 0.32 94.84 ∗∗24729.75 50.42
 Error  خطا 294 12829.40 0.50 106.75 16832.64 58.34

  . درصد1 درصد و 5وح احتمال به ترتيب معني دار در سط : ∗∗و  ∗
∗ and ∗∗ : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 
 
 

 ، اثر افزايشي و نسبت واريانس فنوتيپي توجيه LODكروموزوم، فاصله نشانگري، مكان، مقدار   -4جدول 
 بر KNG × AZالد  حاصل از تلاقي دو وRILsكننده صفات در جمعيت هاي كنترلQTL  (R2)شده

 مبناي ميانگين دو سال آزمايش
Table 4. The chromosome, map interval, location, LOD score, additive effect and 

percent of explained variance (R2) by QTLs detected for the traits in the RILs derived 
from AZ × KNG based on mean over years 

 
      كروموزوم  فاصله نشانگري  (cM)1مكان    3افزايشياثر   

R2  Additive 
effect3  

LOD2  Location1  Map interval  Chromosome  صفت  Trait 

0.10 32.10 3.70 49.41 ABG602-e13m23.6 2HS  
0.10 -28.28 3.61 35.91 ABG604-e09m23.8.2 5HS  تعداد سنبله در متر مربع  Spike number per area 
0.05 -2.88 7.68 51.41 e13m23.6-e13m31.7.1 2HS  
0.66 9.86 40.82 79.71 vrs1-MWG503 2HL  تعداد دانه در سنبله  Kernel number per spike 
0.06 -0.10 3.17 51.41 e13m23.6-e13m31.7.1 2HS  
0.45 0.24 17.38 78.71 MWG801-vrs1 2HL  وزن دانه در سنبله  Kernel weight per spike 
0.10 -30.37 3.50 52.91 e13m23.6-e13m31.7.1 2HS  
0.13 36.8 4.47 79.91 vrs1-MWG503 2HL  عملكرد دانه  Yield 
0.37 -3.15 14.90 79.71 vrs1-MWG503 2HL  1000  وزن هزار دانه kernels weight 

  .  در كنترل هر صفتAZهاي والد  اثر افزايشي آلل. 3.  در فاصله نشانگريLODدار منحني  مقدار معني. 2.  از نشانگر سمت چپ نقشه پيوستگيLODفاصله نقطه اوج مقدار . 1
1. Distance of peak LOD score position from the left side marker. 2 Peak LOD score of significant marker interval. 3. Additive effect of 
Azumamugi allele in controlling of each trait. 

  
 AZهاي والـد       با اثر كاهنده آلل    e09m23.8.2و  

 درصد از تغييرات    10در اين مكان ژني و توجيه       
همچنـين بـراي    . فنوتيپي مرتبط با اين صفت بـود      

ــا يــك   ــن صــفت تنه  ديگــر در فاصــله QTLاي
 واقــع بــر  e13m23.6 و ABG602نــشانگرهاي 

 درصـد  10 با توجيه    H2بازوي كوتاه كروموزوم    
از تغييرات فنوتيپي مرتبط بـا ايـن صـفت وجـود            

 در ايـن  AZهـاي والـد       طوري كـه آلـل      داشت به 
ــنبله     ــداد س ــده در تع ــي از نقــش افزاين مكــان ژن

  .برخوردار بودند
يـك  ) 4جـدول   (براي تعـداد دانـه در سـنبله         

QTL در فاصـــــله نـــــشانگرهاي e13m23.6 و 
e13m31.7.1    موزوم  روي بازوي كوتاه كروH2 

 درصــد از كــل واريــانس فنــوتيپي و4بــا توجيــه 

www.sid.ir


www.SID.ir

Arc
hive

 of
 S

ID

 1393، سال 1، شماره 30-1 جلد ”نهال و بذر نژادي  مجله به”

 92

  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

  
 و AZهاي اينبرد نوتركيب جو حاصل از تلاقي دو والد   توزيع فراواني فنوتيپي صفات مورد مطالعه در لاين-1شكل 
KNGوزن دانه در سنبله د) اد دانه در سنبله جتعد) تعداد سنبله در متر مربع ب) الف. هاي دو سال  بر مبناي ميانگين داده (

 .فراواني فنوتيپي والدين بر روي نمودار نمايش داده شده است. وزن هزار دانه) عملكرد دانه ه
Fig. 1. Frequency distribution of the traits in the RILs of Azumamugi × Kanto Nakate Gold 

cross based on means over two years. A) Spike number per m2, B) Kernel number per spike, C) 
Kernel weight per spike, D) Yield, E) 1000 kernels weight. Phenotypic distribution of the 

parents is shown in the graph. 

 

)الف(  
(A) 

)ب(
(B) 

)ج(
(C) 
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 Fig. 1. Continued                                                            1ادامه شكل 

  
 در كنتـرل ايـن      AZهـاي والـد       نقش كاهنده آلل  

كننده    كنترل QTLترين    مهم. صفت شناسايي شد  
 vrs1تعداد دانه در سنبله، در فاصله نـشانگرهاي         

 H2 واقع بر بازوي بلند كروموزوم       MWG503و  
 درصـد از    66اين مكان در توجيـه      . شناسايي شد 

همچنـين  . يافته نقـش داشـت    تنوع فنوتيپي تظاهر    
هـاي تـوارث يافتـه از         بالاترين اثر افزايـشي آلـل     

  . در اين مكان ژني مشاهده شدAZوالد 
ــنبله   ــه در س ــراي وزن دان يــك ) 4جــدول (ب

QTL           بزرگ اثـر روي بـازوي بلنـد كرومـوزوم 
H2     در فاصله نشانگرهاي vrs1   و MWG503   بـا 

ــه  ــوتيپي صــفت   34توجي ــرات فن  درصــد از تغيي
 در اين مكان ژني AZهاي والد    آلل.  شد مشاهده

ــراي ايــن صــفت برخــوردار    ــده ب از نقــش افزاين
 QTLروي بازوي كوتاه ايـن كرومـوزوم     . بودند

ــشانگرهاي  ــله نـ ــري در فاصـ  و e13m23.6ديگـ
e13m31.7.1    هاي والد      با نقش كاهنده آللAZ 

  . براي اين صفت شناسايي شد
  بـا QTLنيز دو ) 4جدول (براي عملكرد دانه   

 درصد از واريـانس فنـوتيپي ايـن        13 و   10توجيه  
ــشانگرهاي    ــله نـ ــفت در فاصـ  و e13m23.6صـ

e13m31.7.1    و نشانگرهاي vrs1   و MWG503

)د(  
(D) 

)ه(  
(E) 
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 براي صفات مورد مطالعه بر LOD هاي شناسايي شده، خط آستانه ومقادير QTLيابي   نمايش گرافيكي مكان-2شكل 
وزن ) عملكرد دانه ه) وزن دانه در سنبله د) تعداد دانه در سنبله ج) تعداد سنبله در متر مربع ب) الف.  دو سالمبناي ميانگين

 كروموزوم جو از سمت بازوي كوتاه هر كروموزوم نمايش داده شده 7ه ترتيب  بLODدر اين شكل مقادير . هزار دانه
 . در فاصله دو نشانگر براي هر صفت استQTLداري وجود  يدهنده معن لاتر از خط آستانه نشان باLODمقادير . است

Fig. 2. The logarithm of odds (LOD) score plots of QTLs detected for traits based on means 
over years. A) Spike number per area, B) Kernel number per spike, C) Kernel weight per spike, 
D) Yield, E) 1000 kernels weight. LOD score profiles of chromosomes are shown in the order 
of 7 chromosomes in barley, oriented from short arm. LOD scores above the threshold show 

significant interval of QTLs for each trait. 

 

 

)الف(  
(A) 

)ب(  
(B) 

)ج(  
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 Fig. 2. Continued                                                            2ادامه شكل 

  
اين دو مكان به ترتيـب بـا نقـش          . شناسايي شدند 

 در كنتـرل    AZهـاي والـد       كاهنده و افزاينده آلل   
  .عملكرد دانه سهيم بودند
 QTLيـك   ) 4جـدول   (براي وزن هزار دانـه      

 MWG503 و   vrs1اصلي درفاصـله نـشانگرهاي      
 بـا توجيـه بـه       H2 بلند كرومـوزوم     واقع بر بازوي  

هـاي    آلـل .  درصد از تغييرات فنـوتيپي     37ترتيب  
 در اين مكان ژني از نقش كاهنده براي         AZوالد  

  .اين صفت برخوردار بودند
هاي شناسـايي   QTLمنظور تحليل و مقايسه       به

هـا و     شده براي خصوصيات مورد بررسـي بـا ژن        
QTL  هــاي گــزارش شــده در مطالعــات قبــل از 

 BIML ،IMM (Qi et al., 1996) هـاي  هنقـش 
)Kleinhofs, 2004 ؛Kleinhofs, 2002 ( و كي

ايـن  .  استفاده شد(Qi et al., 1998)و همكاران 
 LODها با كـسر مقـدار يـك از حـداكثر       مقايسه

 QTLبراي طرفين فاصله نـشانگرهاي پيوسـته بـا          
 درصــد دامنــه 90شناســايي شــده بــراي حــصول 

ــان   (Lander and Botestein, 1989)اطمين
 vrs1بر اساس اين مقايسه، مكان ژنـي     . انجام شد 

 

 

)د(  
(D) 

)ه(  
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كننده سنبله شش رديفه در جو واقـع    يا ژن كنترل  
ــوزوم    ــد كروم ــازوي بلن ــر ب ــر  H2ب ــشترين اث  بي

پليوتروپي را در كنترل تعداد دانه در سنبله، وزن         
دانــه در ســنبله، وزن هــزار دانــه و عملكــرد دانــه 

 انتظـار حـاكي از نقـش        اين نتيجه قابل  . نشان داد 
ــهvrs1مكــان ژنــي  ــوان اصــلي  ب تــرين مكــان  عن

 .كننده فنوتيپ تعداد رديف در جـو اسـت   تعيين

ــه    ــداد دان ــزايش تع ــابراين در اف ــنبله شــش  (بن س
نقــش ) ســنبله دو رديفــه(و يــا وزن دانــه ) رديفــه
هـاي   در عمل عملكرد دانـه كمتـر ژنوتيـپ     . دارد

 حـدودي   دو رديفه به علت كاهش تعداد دانه تـا        
بـا وجـود    . شـود   با افزايش تعداد سنبله جبران مي     

 در (Jui et al., 1997)ايــن جــو و همكــاران 
هاپلوئيـدهاي    هـاي ژنتيكـي دابـل       بررسي تفـاوت  

حاصــل از تلاقــي جــو شــش رديفــه و دو رديفــه 
 بـا   vrs1گزارش كردند كـه ارتبـاط مكـان ژنـي           

هـاي    افزايش عملكرد در زمينه ژنتيكـي جمعيـت       
  وت اســـت و در برخـــي مـــوارد مختلـــف متفـــا

همچنـين  . شـود   كاهش عملكرد نيز مـشاهده مـي      
  ســـــــــديلو و همكـــــــــاران -مـــــــــاركوييز

 (Marquez-Cedillo et al., 2001)   نيـز وجـود
كننده صفات كمي بـا       هاي كنترل   رابطه بين مكان  

vrs1  هـا بـا    دليل پيوسـتگي ايـن مكـان     را بيشتر به
علـت نقـش پليـوتروپي ژن     يك ديگر و كمتر بـه   

vrs1ي ميدانند  در كنترل صفات كم.  
  كـــــــــــي چـــــــــــرر و همكـــــــــــاران

 (Kicherer et al., 2000) تجمــع انحــصاري 
QTL كننده تعـدادي از خـصوصيات        هاي كنترل

دهي، ارتفاع و وزن دانـه        زراعي نظير تاريخ سنبله   

 را به علـت فـرض       H2اي از كروموزوم      در ناحيه 
وجود كلاسترهاي ژني چند مكاني در ژنوم جـو         

تجمـع  . ي كنتـرل ايـن صـفات عنـوان كردنـد          برا
QTL كننـده خـصوصيات زراعـي در         هاي كنترل

 در ايــن vrs1 ژنــي  مــرتبط بــا عملكــرد و مكــان
لين و  . پژوهش نيز مؤيد صحت اين فرضيه است      

احتمـال وجـود    (Lin et al., 1995) همكـاران 
هاي مستقل بسيار پيوسته در اين نواحي ژنـوم           ژن

د مكـان يـك تـك ژن        را بيشتر از احتمـال وجـو      
اصلي در كنتـرل همزمـان چنـد صـفت گـزارش            

هــا همچنــين پديــده پليوتروپيــسم يــا  آن. كردنــد
هــاي  ژن پيوســتگي بــسيار شــديد و نزديــك پلــي

هــاي شناســايي QTLمختلــف را علــت مــشاهده 
شده در حوزه نشانگري مشابه براي چنـد صـفت          

  پترســـــون و همكـــــاران. گـــــزارش كردنـــــد
(Paterson et al., 1991)      معتقـد هـستند كـه بـا

هاي اصـلي     توجه به اين كه آثار پليوتروپيك ژن      
و پيوســتگي شــديد تعــداد زيــادي ژن از عوامــل 
اصــلي در پيــدايش همبــستگي بــين خــصوصيات 
زراعــي اســت، بنــابراين خــصوصيات همبــسته از 

ــشه   ــشابه در نق ــومي م ــواحي ژن ــابي  ن ــا QTLي ه
ــد ــوك. برخوردارنـــــــ ــورلين -بـــــــ   ســـــــ

(Buck- Sorlin, 2002)     نيـز گـزارش كـرد كـه 
 در نزديكــي يــك ژن اصــلي در QTLاثــر يــك 
در ايــن . دهنــده اثــر ژن اصــلي اســت واقــع نــشان

حالــت تنــوع پيوســته مــشاهده شــده بــراي يــك  
توانـد ناشـي از اثـر پليوتروپـك           صفت كمي مـي   

يــك ژن اصــلي يــا گــروه ژنــي در نزديكــي ژن  
ســؤالي كــه در ايــن زمينــه مطــرح  . اصــلي باشــد
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هاي اصلي ماننـد    كه آيا اين ژن  شود آن است    مي
هـايي بـا    كنند يا در واقـع ژن        عمل مي  QTLيك  

كيفـي و كمـي بـودن       . نقش پليوتروپيك هـستند   
يك ژن به آثار فنوتيپي بروز يافته توسـط آن ژن         
بستگي دارد و حتي در مورد توارث صفاتي نظير        

توان كنترل ژنتيكـي      طول ريشك در جو نيز نمي     
موضوع .  اصلي نسبت داد   را تنها به يك تك ژن     

 مـشترك  QTLحائز اهميت آن اسـت كـه يـك     
تواند آثار مثبت و منفي در كنترل چند صفت           مي

 QTLداشــته باشــد، بنــابراين گــزينش بــر مبنــاي 
مشترك براي يك صفت بايد با توجـه بـه نقـش            

هاي همبسته   روي صفات ديگر و پاسخ QTLآن  
  .انجام شود

ي كوتـاه    شناسايي شده روي بـازو     QTLتنها  
 ، صفت تعداد سـنبله در مترمربـع         H5كروموزوم  

 در مكــاني QTLبــراي ايــن . كنــد را كنتــرل مــي
مشابه با مكـان شناسـايي شـده تـاكنون گزارشـي       

 QTLرسـد ايـن       منتشر نشده است و بـه نظـر مـي         
 براي نخستين بار در جمعيت حاضر شناسايي مي

  .شود
 امكان اختصاص   QTLاگرچه امروزه تجزيه    

كننده صفات كمـي   يچيده ژنتيكي كنترلعوامل پ 
ــاخته و      ــسر س ــوم را مي ــي از ژن ــه خاص ــه ناحي ب
ــي    ــاس ژنتيكـ ــم اسـ ــؤثر در فهـ ــاي مـ راهكارهـ

هـاي كانديـد و       هاي همبـسته و كـاربرد ژن        پاسخ
نـژادي    هاي به   گزينش به كمك نشانگر در برنامه     

بوده است، ولـي همچنـان وجـود برخـي عوامـل            
 انتخـاب نـوع     پذيري پـايين صـفات،      نظير وراثت 

هاي   هاي زراعي و ژنتيكي، انتخاب مدل       آزمايش

، كمـي فراوانـي نـوتركيبي،       QTLآماري تجزيه   
 محيط و وجود اپيستازي بـين       × QTLاثر متقابل   

QTL          ها منجر به اريب برآوردهـا در شناسـايي و
ها و در نتيجه مـشكل بـودن اسـتفاده از           QTLاثر  
شــده هــاي بهبــود ارقــام زراعــي  هــا در برنامــه آن

ــين از  . اســـت ــتفاده محققـ ــود ايـــن اسـ ــا وجـ بـ
هـاي    هاي ژنتيكي در حـال تفـرق، نقـشه          جمعيت

اشــــباع پيوســــتگي نــــشانگرهاي مولكــــولي و 
هاي آمـاري مناسـب       هاي آزمايشي و روش     طرح

. تا حـدي ايـن مـشكلات را مرتفـع كـرده اسـت             
ها   هاي با ثبات و اصلي در جمعيت      QTLانتخاب  
ت مناسبي را   هاي مختلف آزمايشي فرص     و محيط 

هـاي    هـاي والـدي در برنامـه        براي گـزينش لايـن    
تلاقي براي افزايش پتانسيل خصوصيات زراعـي       

ها QTLبررسي آثار افزايشي    . فراهم نموده است  
ــا   ــه شناســايي والــدين كاهنــده ي كمكــي مــؤثر ب
افزاينده يك صفت نموده است، زيـرا بزرگـي و          

هاي   اي در بروز تفاوت     جهت اين اثر نقش عمده    
ــين لايـــن ژن ــي   تيكـــي بـ ــاي حاصـــل از تلاقـ   هـ

. (Zhu et al., 1999)خواهــــد داشــــت 
  و زو و همكـــاران  (Dudley, 1993)دادلـــي

 (Zhu et al., 1999)  ــراي دو راهكــار مهــم ب
هـاي    هاي شناسايي شـده در برنامـه      QTLكاربرد  

يــك . گــزينش بــه كمــك نــشانگر ذكــر كردنــد
ــدودي از      ــداد مح ــي تع ــال و معرف ــار انتق راهك

QTLهاي بيگانـه بـه       پلاسم   مورد نظر از ژرم    هاي
هاي هدف از طريق تلاقي برگشتي اسـت و           لاين

هـاي يـك      سازي آلل   راهكار دوم طراحي و هرم    
QTLمطلوب در يك ژنوتيپ منفرد است .  
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ــسه  ــوميكس مقايــ ــراي  همچنــــين ژنــ اي بــ
QTL         هاي شناسايي شده در يك گونه نظير جـو

د هاي ديگـر نظيـر گنـدم حـاكي از وجـو             با گونه 
مناطق حفاظت شده هميولوگ در بين ژنوم ايـن         

 در  QTLبا توجه به اين كه تجزيه       . گياهان است 
پلوئيدهايي همچون گندم با مشكلات فراوان        پلي

تـوان    روبرومي باشد با استفاده از اين فرضـيه مـي         
هـايي     بـراي گونـه    QTLنتايج حاصـل از تجزيـه       

تــر اســت بــه  نظيــر جــو را كــه بــه مراتــب آســان
امــروزه بــا . اي ديگــر غــلات تعمــيم دادهــ گونــه

هـا   يابي آن استفاده از نشانگرهاي مشترك و نقشه     
هاي مختلف امكان يافتن منـاطق        روي ژنوم گونه  

كننـده صـفات      هاي كنترل QTLهميولوگ براي   
مرتبط با نمود زراعي در غلات ميسر شده اسـت          

(Bezant et al., 1997) .  مثال بارز در اين زمينـه
 در H5 روي كرومـــوزومSgh2ن يـــابي ژ مكـــان

تلاقي بين جوهاي زمستانه و بهاره توسـط لـوري          
ايـن  .  بـود (Laurie et al., 1995)و همكـاران  

ــي   ــين مكــان ژن ــه گــروه Sgh2محقق  را در ناحي
هـاي     و منطبق با مكان    H5هميولوگ كروموزوم   

 در چـاودار گـزارش      Sp1 در گندم و     Vrn1ژني  
ــي   ــشان مـ ــه نـ ــد كـ ــن ژن  كردنـ ــد ايـ ــا  دهـ   هـ

ــري ــشي از سـ ــين   بخـ ــاي هميوآلليـــك در بـ   هـ

زيائو و همكاران   . سه گونه گياهي مذكور هستند    
 (Xiao et al., 1996)  نيـز QTL   هـاي مـشتركي

دهي و عملكرد دانه بين       براي ارتفاع، تاريخ سنبله   
هـا پيـشينه      آن. برنج، ذرت و جو گزارش كردنـد      

اي از    هاي شناسايي شده را به ناحيه     QTLژنتيكي  
.  مشترك ايـن سـه گونـه نـسبت دادنـد           ژنوم جد 

 مـشترك در    QTLسـازي يـك       همچنين همسانه 
 ارتولــوگ QTLســازي  يــك گونــه بــه همــسانه

موجود در گونه ديگر كمك نموده و نيز امكـان          
 مطلوب از يك گونه به گونه ديگـر         QTLانتقال  

را در جهــت بهبــود صــفات اقتــصادي فــراهم     
  .سازد مي
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