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يابی منظور شناسايی نواحی ژنومی مرتبط با عملکرد و برخی صفات مهم زراعی از طريق نقشهبه

. در قالب طرح لاتيس با دو تکرار و در شرايط مزرعه کشت شدندرقم جو زراعی  911ارتباطی، 

-عملکرد، تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانه، زمان گلدهی، شاخص برداشت و ارتفاع گياه اندازه

تر از ده درصد صورت پی با فراوانی بيش.ان.نشانگر اس 3193ارزيابی ژنوتيبی با . گيری شد

ها بر اساس نشانگرهای مورد استفاده در دو نشان داد که ژنوتيپتعيين ساختار جمعيت . پذيرفت

. رديفه بودن سنبله مطابقت داشتگيرند که با مورفولوژی دورديفه يا شش یمزيرگروه قرار 

تر از عدم ها بيشميانگين عدم تعادل با افزايش فاصله ژنتيکی کاهش يافت و در داخل زيرگروه

ال برای .تی.کيو 913با استفاده از مدل خطی مخلوط تعداد  .تعادل موجود در کل جمعيت بود

های گزارش شده قبلی ال.تی.ها و کيوال با ژن.تی.کيو 34صفات مورد ارزيابی شناسايی شد که 

مرتبط با  SNP_3660. ال جديد برای نخستين بار گزارش شد.تی.کيو 59مطابقت داشت و 

-نبله، وزن هزار دانه و مورفولوژی دورديفه يا ششمرتبط با تعداد دانه در س SNP_1432عملکرد و 

کمک ترين مقدار لگاريتم احتمال را دارا بودند و پتانسيل استفاده در گزينش بهرديفه سنبله بيش

های يابی ارتباطی روشی کارآمد برای شناسايی مکاناين پژوهش نشان داد نقشه. نشانگر را دارند

 .شدباکننده صفات کمی میژنومی کنترل

 

 های کليدی‬واژه

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.sid.ir


 رضا عطایی و همکاران  ...يابی ارتباطی عملکرد و برخی صفات زراعینقشه

 

 294  9315 پایيز/ 3شماره / یازدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 

  مقدمه

یکی از اولین گیاهان زراعی اهلی ( .Hordeun vulgare L) جو

نظر اهمیت بعد از گندم، برنج و  از و امروزه در جهان استشده

 1/2 در حدودژنوم جو . ذرت در مقام چهارم قرار گرفته است

 03باشد و شامل برابر ژنوم برنج می 15باز است که گیگا جفت

 Wicker et al. 2008; Schulte et) راری استا تک.ان.درصد دی

al. 2009 ) تعداد کم کروموزوم، میزان بالای خودگشنی، قرابت

 زیاد ژنوم جو با دیگر گیاهان خانواده گندمیان مانند برنج،

یافته و چرخه های جهشسورگوم، در دسترس بودن انواع فرم

زیستی کوتاه جو را به یک گیاه مدل برای مطالعات ژنتیکی تبدیل 

 .کرده است

های دارای تنوع،  یتجمعهای مطلوب در داخل گزینش فنوتیپ

گزینش فنوتیپی اغلب در . پایه و اساس اصلاح نباتات است

علاوه بر این گزینش . باشد یمط معرض اثر متقابل ژنوتیپ و محی

یر قابل اعتماد و گاهی مستلزم غ، بر زمانبرخی صفات پرهزینه، 

افزایش کارایی گزینش و . استانتظار طولانی برای ظهور صفت 

ی اصلاحی همواره یکی از موضوعات مهم اصلاح ها برنامهتسریع 

های  ینهزمهای قابل توجه در  یشرفتپامروزه با . نباتات بوده است

توان  یمیک مولکولی و گسترش نشانگرهای مولکولی ژنتمختلف 

صفات مورد نظر را نشاندار کرد و در انتخاب به کمک نشانگر از 

یی است که ها روشیابی لینکاژی یکی از نقشه. استفاده کرد ها آن

توان با استفاده از آن نشانگرهای مرتبط با صفات کمی را  یم

تعداد زیادی  (.Collard and Mackill 2008) شناسایی کرد

های کنترل کننده صفات کمی در جو با  یابی ژن مکانمطالعات 

یل معایب به دلاست اما یابی لینکاژی انجام شدهاستفاده از نقشه

ی اه برنامهشناسایی شده در  1هایال.تی.این روش، استفاده از کیو

استفاده از نقشه. (Pauli et al. 2014)اصلاحی محدود بوده است 

های کنترل کننده  یابی ارتباطی روش بهتری برای شناسایی ژن

یابی ارتباطی برای اولین بار در ژنتیک نقشه. صفات کمی است

مورد ( های ژنتیکیمانند بیماری)انسانی و برای صفات کیفی 

استفاده قرار گرفت و سپس مورد توجه دانشمندان ژنتیک گیاهی 

تر با این وجود این روش بیش. (Reich et al. 2001) واقع شد

                                                           
1 Quantitative trait loci (QTL) 

های مدل با ژنوم شناخته شده مانند آرابیدوپسیس برای گونه

(Aranzana et al. 2005) برنج ،(Agrama et al. 2007) و ذرت 

(Chandler and Brendel 2002; Lawrence et al. 2008)  مطالعه

های تجاری یل کمبود پلاتفرمبه دلشده و در گیاهان دیگر 

اولین پلاتفرم . نشانگرهای ملکولی کاربرد محدودی داشته است

BOPA1تجاری نشانگرهای ایجاد شده در جو 
بود  BOPA2و  5

 Fan)بود با مکان ژنومی مشخص  0پی.ان.نشانگر اس 0305شامل 

et al. 2003) .یابی ایجاد چنین پلاتفرمی امکان کاربرد نقشه

که عملکرد و صفات یل اینبه دل. ارتباطی در جو را فراهم آورد

ی اصلاحی جو مورد استفاده و ارزیابی ها برنامهزراعی به وفور در 

تواند  یمگیرند، شناسایی نشانگرهای مرتبط با این صفات  یمقرار 

کارایی گزینش را تا حد  ایجاد ارقام جدید جو را تسریع کند و

یابی ارتباطی با نقشه. (Pauli et al. 2014)زیادی افزایش دهد 

ناحیه  51در جو نشان داد  9آر.اس.استفاده از نشانگرهای اس

ی با صفات عملکرد، ارتفاع و پایداری عملکرد ارتباط کروموزوم

بررسی صفات ارتفاع، عملکرد، . (Inostroza et al. 2009)دارند 

زمان گلدهی، وزن دانه و محتویات پروتئین دانه در جمعیتی 

ال در کنترل این .تی.کیو 91لاین جو نشان داد  003متشکل از 

یابی ارتباطی  نقشه. (Pauli et al. 2014) صفات نقش دارند

رقم  102عملکرد و صفات مرتبط با آن در جمعیتی متشکل از 

ال برای صفات عملکرد، زمان گلدهی، شاخص .تی.کیو 52جو، 

. در متر مربع گزارش شد سنبلهبرداشت، وزن هزار دانه و تعداد 

های  برخی از نشانگرهای مورد استفاده در این پژوهش با ژن

 .Comadran et al)ارتباط داشتند  سنبله یمورفولوژکنترل کننده 

ها و صفات  یماریبمطالعه صفات زراعی، مقاومت به . (2011

های ال.تی.و کیو ها ژنرقم جو، بسیاری از  190مرفولوژیک در 

بر روی  HVM054ید کرد و نشان داد نشانگر یتأقبلی را 

ال جدید مربوط به مقاومت به .تی.با کیو 5کروموزوم شماره 

اغلب  .(Kraakman et al. 2006)ویروس زرد جو پیوستگی دارد 

یابی ارتباطی و تعیین ساختار ژنتیکی جمعیت با مطالعات نقشه

این . (Zhu et al. 2008)کمتر از هزار نشانگر صورت گرفته است 

                                                           
2
 Barley oligo pool assay 

3
 Single nucleotide polymorphism (SNP) 

4
 Simple sequence repeats (SSR) 
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گیری اشتباه یجاد ارتباطات کاذب و نتیجهتواند منجر به ا یمامر 

یابی ارتباطی در این پژوهش ساختار ژنتیکی جمعیت و نقشه. شود

عملکرد و برخی صفات زراعی مهم مانند تعداد دانه در سنبله، 

وزن هزار دانه، تعداد روز تا گلدهی، شاخص برداشت و ارتفاع 

گرفت و  پی صورت.ان.نشانگر اس 0499در ارقام جو پاییزه با 

های ال.تی.ی کیومکان همرابطه بین صفات مورد مطالعه از طریق 

 .شناسایی شده تعیین شد

 

  هامواد و روش

 فنوتیپی ارزیابی و گیاهی مواد

رقم جو پاییزه مورد استفاده قرار گرفت که  133در این آزمایش 

ردیفه از کشورهای رقم جو شش 23ردیفه و رقم جو دو 23شامل 

 19)، انگلستان (ژنوتیپ 59)، آلمان (ژنوتیپ 09)فرانسه 

 یک)، بلژیک (ژنوتیپ دو)، دانمارک (ژنوتیپ 10)، ایتالیا (ژنوتیپ

 سهبود و اطلاعات مربوط به ( ژنوتیپ یک)و اتریش ( ژنوتیپ

آزمایش در مرکز تحقیقات ژنومیکس . ژنوتیپ در دسترس نبود

. ن انجام گرفتبا همکاری دانشگاه میلا و 1041در سال  1ایتالیا

منظور ارزیابی صفات عملکرد و دیگر صفات زراعی مهم، به

مجموعه فوق در مزرعه و در قالب طرح لاتیس در دو تکرار 

متر مربع بود و تمامی عملیات  دومساحت هر کرت . کشت شد

گیری شده صفات اندازه. زراعی بر اساس عرف منطقه اعمال شد

اد دانه در سنبله، وزن هزار دانه ، تعد(تن در هکتار)شامل عملکرد 

 23، شاخص برداشت، ارتفاع بوته و تعداد روز تا گلدهی (گرم)

 .درصد گیاهان بودند

 ارزیابی ژنوتیپی

 Tepnel Nucleoplex Plantا با استفاده از کیت .ان.استخراج دی 

DNA پی .ان.اس 0099ای از هر رقم با مجموعه. صورت پذیرفت

Single Illumineوسیله به
TM

 Iselect Assay  با همکاری موسسه

IPK- Gatersleben نشانگر بر  2000موقعیت . آلمان ارزیابی شد

 یابی لینکاژی درگروه پیوستگی جو بوسیله نقشه هفتروی 

 مشخص بود Morex × Barke مضاعف هاپلوئید جمعیت

(Comadran et al. 2012; Tondelli et al. 2013) . نشانگرهایی با

                                                           
1
 Genomics research centre 

5داده گمشده بیشتر از ده درصد و
MAF  کمتر از ده درصد حذف

و مجموعه جدیدی متشکل از  (Mandel et al. 2013)گردید 

پی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی، ساختار جمعیت و .ان.اس 0499

 .یابی ارتباطی مورد استفاده قرار گرفتنقشه

 ها دادهیه تجز

برای هر نشانگر با استفاده از رابطه  0محتوای اطلاعات چندشکلی

PIC= 1- ΣPi
 مین آلل وا iفراوانی  Piدر این رابطه . محاسبه شد 2

n پی است .ان.تعداد آلل هر نشانگر اس(Chen et al. 2011).  این

 (های یک شکل در جمعیتبرای آلل)تواند بین صفر شاخص می

( ها در جمعیت برابر استهایی که فراوانی آنبرای آلل)و یک 

  PAST افزارتجزیه به مختصات اصلی با استفاده از نرم .تغییر کند

 2.14 (Hammer et al. 2001)  و ماتریس تشابه اقلیدسی انجام

ها را تا حدودی آشکار گرفت و به صورت گرافیکی زیرجمعیت

 .کرد

برای درک بهتر تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت و تخمین میزان 

افزار تمایز نواحی ژنومی تجزیه واریانس مولکولی با نرم

Arlequin3.5 (Excoffier and Lischer 2010) صورت پذیرفت .

این . شد محاسبه Fst 9واریانس مولکولی بر اساس شاخص تثبیت

یل تفاوت به دلدهد که شاخص نسبتی از تنوع ژنتیکی را نشان می

عدم تعادل . افتدها اتفاق میفراوانی آللی در بین زیرجمعیت

rنشانگر و آماره لینکاژی مربوط به هر جفت
برای هر گروه  2

 .Haploview 4.2 (Barrett et al افزار نرماز  پیوستگی با استفاده

برای تعیین عدم تعادل لینکاژی فقط از . محاسبه گردید (2005

ها مشخص بودند نومی آننشانگرهایی استفاده شد که مکان ژ

وجود (. پی بر روی هفت گروه پیوستگی.ان.نشانگر اس 0219)

تکرار  0با  Structure 2.3افزار و نرم 2ها با روش بیسزیرجمعیت

که  (K)تعداد کلاسترهایی . جایگشت بررسی شد 03333و 

 Structureافزار دادند بوسیله نرمساختار جمعیت را بهتر نشان می

Harvester  تعیین شد(Evanno et al. 2005). 

صفت تجزیه -به منظور جلوگیری از ارتباطات کاذب نشانگر

و روش مدل  TASSEL 3.0.119افزار ارتباطی با استفاده از نرم

                                                           
2
 Minor allele frequency  

3
 Polymorphism

 
information content (PIC) 

4
 Fixation index 

5
 Bayesian method 
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انجام گرفت  Kو  Qهای همراه با ماتریس 1خطی مخلوط

(Bradbury et al. 2007).  برای تجزیه ارتباطی فقط نشانگرهایی

با  Pبا فراوانی بیش از ده درصد مورد استفاده قرار گرفت و آماره 

ها با سطح ال.تی.و مکان احتمالی کیو شدجایگشت برآورد  1333

 .شدهای پیوستگی مشخص بر روی گروه LogP ≥ 3-اطمینان 

 

 0499)فاده در آزمایش توزیع فراوانی آلل مینور نشانگرهای مورد است -1شکل 

 (.نشانگر

 

  نتایج و بحث

درصد از نشانگرها فراوانی آلل  2/54نشانگر  0499از مجموع 

درصد بین  0/55، 5/3-0/3درصد بین  0/50، 1/3-5/3مینور بین 

(. 1شکل )بودند را دارا  9/3-2/3درصد  59یباً تقرو  9/3-0/3

ورت یکنواخت صی پیوستگی بهها گروهتوزیع نشانگرها بر روی 

 9ترین تعداد نشانگر مربوط به گروه پیوستگی شماره نبود و بیش

(. 1جدول )بود  1ترین آن مربوط به گروه پیوستگی شماره و کم

با میانگین  2/3تا  14/3در کل جمعیت از  PICدامنه شاخص 

 0025)مقدار این شاخص برای اغلب نشانگرها . بود 04/3

این نتایج نشان داد نشانگرهای مورد . دبو 52/3تر از بیش( نشانگر

میانگین شاخص . استفاده از چندشکلی بالایی برخوردار بودند

PIC  ی ها گروه) 00/3ی پیوستگی مختلف از ها گروهبر روی

و  0ی پیوستگی شماره ها گروه) 95/3تا ( 2و  5پیوستگی شماره 

که  Rostoks et al. (2006)این نتایج با نتایج . متغیر بود( 0

اند ترین کروموزوم گزارش کردهرا متنوع 9کروموزوم شماره 

 ها گزارشبرخی از . (Rostoks et al. 2006)مطابقت نداشت 

                                                           
1
 Mixed linear model 

که ساختار جمعیت ارقام جو با مورفولوژی  آن استحاکی از 

 .Zhang et al)ارتباط دارد ( ردیفه بودنردیفه یا ششدو)سنبله 

های متشکل از در داخل گروه PICلذا محاسبه شاخص . (2009

ردیفه نشان داد میانگین آماره فوق در های دوردیفه و ششژنوتیپ

است که ( 00/3)ردیفه تر از ارقام ششکم( 03/3)ارقام دوردیفه 

 .(Pasam et al. 2012)با نتایج قبل مطابقت داشت 

 (Ataei et al. 2013)تجزیه به مختصات اصلی در پژوهش قبلی 

های موجود در جمعیت با مورفولوژی سنبله نشان داد زیرگروه

تجزیه ساختار . مطابقت داشت( ردیفه بودندوردیفه یا شش)

 Structureو  Structureافزارهای جمعیت با استفاده از نرم

Harvester های دوردیفه و نیز جمعیت را به دو زیرگروه ژنوتیپ

از تجزیه به مختصات ردیفه تقسیم کرد و با نتایج حاصل شش

 .(Ataei et al. 2013)اصلی مطابقت داشت 

در پژوهش قبلی  Fstتجزیه واریانس مولکولی و محاسبه شاخص 

اند با نشان داد نواحی ژنومی که باعث تمایز دو زیرجمعیت شده

ی ها گروهترتیب بر روی به int-cو  vrs3 ،vrs1 ،vrs4های  ژن

. (Ataei et al. 2013)مکان بودند هم 9و  0، 5، 1شماره  پیوستگی

های جو ردیفه بودن در جمعیتها مسئول دوردیفه یا ششاین ژن

 .(Ramsay et al. 2011)هستند 

های موجود در داخل یک جمعیت یکی از شناسایی زیرجمعیت

 .Flint‐Garcia et al)یابی ارتباطی است مراحل اساسی در نقشه

زمستانه یا )دهد عادت رشدی مطالعات پیشین نشان می. (2005

و ( ردیفه بودندوردیفه و شش)، مورفولوژی سنبله (بهاره بودن

های ترین عوامل ایجاد ساختار در جمعیتجغرافیایی مهم منشأ

 .Malysheva Otto et al. 2006; Rostoks et al) جو هستند

2006; Zhang et al. 2009; Hamblin et al. 2010;.)  ساختار

موجود در خزانه ژنی جوهای پاییزه نسبت به جوهای بهاره بیش

 .Malysheva-Otto et al)یر مورفولوژی سنبله است تأثتر تحت 

2006). 

مورگان با سانتی 15/443طول نقشه ژنتیکی مورد استفاده برابر 

. (Ataei et al. 2013)مورگان بود یسانت 50/3میانگین فاصله 

r)بررسی شاخص عدم تعادل لینکاژی 
نشان داد با افزایش ( 2

. یابدسرعت کاهش میفاصله ژنتیکی، عدم تعادل لینکاژی به

مورگان قرار سانتی پنجتر از نشانگرهایی که در فاصله کمجفت
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 گروه پیوستگی هفتترین عدم تعادل را بر روی هر داشتند بیش

-در این فاصله ژنتیکی بیش .از خود نشان دادند 055/3با میانگین 

 هفتترین عدم تعادل لینکاژی مربوط به گروه پیوستگی شماره 

( 500/3) 5ترین مقدار به گروه پیوستگی شماره و کم( 230/3)

در بین نشانگرهای مستقل از هم با فاصله بیش . اختصاص داشت

ترین عدم تعادل لینکاژی به ترین و بیشمورگان، کمسانتی 23از 

و  359/3ترتیب با مقادیر به 9و  2ی پیوستگی شماره ها گروه

ین مؤثرترلینکاژ یکی از (. 1جدول )اختصاص داشت  390/3

با این . استنیروهایی است که باعث عدم تعادل در جمعیت شده

حال عدم تعادل لینکاژی بین نشانگرهای مستقل نشان داد عوامل 

اجرت، انتخاب و دیگری مانند ساختار جمعیت، رانش ژنتیکی، مه

است  مؤثرجهش بر روی عدم تعادل لینکاژی 

(Abdurakhmonov et al. 2008) . بررسی عدم تعادل لینکاژی در

ها نشان داد میانگین عدم تعادل لینکاژی برای داخل زیرجمعیت

تر بود که بیش 34/3و  13/3ترتیب ردیفه بهارقام دوردیفه و شش

این امر برخلاف (. 5جدول )است ( 30/3)از میانگین کل جمعیت 

این واقعیت است که وجود ساختار در جمعیت باعث افزایش 

توان این افزایش عدم تعادل شود با این وجود میعدم تعادل می

ها را به کاهش اندازه جمعیت و متعاقب آن در داخل زیرجمعیت

 .افزایش خویشاوندی افراد نسبت داد

های فنوتیپی بدست آمده در این منظور تعیین ارتباط دادهبه

یابی ارتباطی برای صفات های مولکولی، از نقشهآزمایش و داده

عملکرد، تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانه، تعداد روز تا 

 130و ارتفاع استفاده شد و در مجموع  گلدهی، شاخص برداشت

ا هال با ژن.تی.کیو 90که  ال برای این صفات شناسایی شد.تی.کیو

 (.0 جدول) های گزارش شده قبلی مطابقت داشتال.تی.و کیو

ی ها گروه ال بر روی.تی.کیو 11برای صفت عملکرد در مجموع 

ال .تی.شناسایی شد و دو کیو 0و  9، 9، 0، 5، 1شماره  پیوستگی

ها مشخص نبود ارتباط داشت با نشانگرهایی که جایگاه ژنومی آن

ی ها گروهشده بر روی  یهای شناسایال.تی.کیو(. 0جدول )

در فاصله ) 0و شماره ( 95/21در فاصله ) 1پیوستگی شماره 

 .Li et al)های قبلی مطابقت داشت با نتایج پژوهش( 05/129

ال موجود بر روی گروه پیوستگی شماره .تی.چنین کیوهم .(2005

 شدهال شناسایی.تی.مورگان با کیوسانتی 10/132در فاصله  9

(QYld.S42-6H.a)  مطابقت داشت(Von Korff et al. 2006) .

دهد های انجام شده برای صفت عملکرد نشان مییابیغلب نقشها

نواحی مهمی هستند که  6HLو  2HS ،3HLمی بازوهای کروموزو

این نواحی با استفاده . باشندهای تعیین کننده عملکرد می حامل ژن

بر روی  (Ppd-H1) طول روزاز اثرات پلیوتروپیک ژن حساسیت به

2HS ژن پاکوتاهی ،denso  3بر رویHL  و ژنAmy1  مسئول

در این  .گذارندیر میتأثفعالیت آلفاآمیلازی بر روی عملکرد 

بررسی نیز نشانگرهای موجود در این نواحی با عملکرد 

بر روی  990پی .ان.اس. همبستگی بالایی از خود نشان دادند

-سانتی 10/55و در فاصله  5شماره  بازوی کوتاه گروه پیوستگی

 .مکان بودهم Ppd-H1مورگانی با ژن 

 

 .مورگان و فاصله ژنتیکیترتیب سانتیبه**  و * 

 

 .ی مختلف بر روی هفت گروه پیوستگی جومیانگین شاخص عدم تعادل لینکاژی در فواصل ژنتیک -1جدول 

 های پیوستگیگروه
پی.ان.تعداد اس  

  (*CM) طول نقشه
 بین جفت نشانگرها (r2) میانگین شاخص عدم تعادل لینکاژی

D** <5 CM D = 5- 10 CM D = 10- 20 CM D= 20- 50 CM D˃ 50 CM 

1H 
040 19/100  029/3  129/3  139/3  390/3  309/3  

2H 959 2/194  500/3  349/3  320/3  300/3  300/3  

3H 220 34/122  009/3  105/3  304/3  391/3  305/3  

4H 920 50/112  524/3  133/3  309/3  325/3  390/3  

5H 903 99/194  509/3  110/3  393/3  305/3  359/3  

6H 990 90/159  594/3  119/3  390/3  300/3  392/3  

7H 290 4/193  230/3  152/3  300/3  393/3  350/3  
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و  0شماره  بر روی بازوی بلند گروه پیوستگی 1090پی .ان.اس

علاوه بر این بازوی (. 9جدول )قرار داشت  densoبا ژن  مکان هم

بود که البته  5005پی .ان.شامل اس 9شماره  بلند گروه پیوستگی

 .فاصله زیادی داشت Amy1با ژن 

ال بر .تی.کیو 10داد دانه در سنبله در این پژوهش با صفت تع

شود کنترل می 9و  2، 9، 0، 5، 1ی پیوستگی شماره ها گروهروی 

شده برای صفت تعداد دانه در های شناساییال.تی.کیو(. 0جدول )

ی باشد که بزرگ اثرهای  کننده ژنرود منعکسسنبله انتظار می

فنوتیپ . شونددن جو میردیفه بوباعث ایجاد دوردیفه و شش

ردیفه بودن تحت کنترل دو ژن اصلی هستند که دوردیفه و شش

و بازوی کوتاه کروموزوم  5بر روی بازوی بلند کروموزوم شماره 

ی شده و مورد سازهمسانه قبلاًها قرار گرفته و هر دو آن 9شماره 

 و 990پی .ان.با اس vrs1در این بررسی ژن . اندبررسی قرار گرفته

علاوه بر (. 9جدول )مکان بود هم 1905پی .ان.نیز با اس int-cژن 

ی پیوستگی ها گروههای شناسایی شده بر روی ال.تی.این کیو

 9و ( مورگانسانتی 04/05) 5، (مورگانسانتی 25/05) 1شماره 

 Comadran)با نتایج قبل مطابقت داشت ( مورگانسانتی 00/59)

et al. 2011). هایی که بر روی گروه پیوستگی ال.تی.همچنین کیو

مورگان قرار داشت با سانتی 04/04و  09/90در فاصله  5شماره 

مکان بود است همهایی که برای این صفت گزارش شدهکیوتی ال

(Mohammed 2011). 

و  9، 2، 9، 5، 1ی پیوستگی شماره ها گروهال بر روی .تی.کیو 53

پی .ان.اس(. 0جدول )کننده صفت وزن هزار دانه بود کنترل 0

پی شماره .ان.با اس 5بر روی گروه پیوستگی شماره  905شماره 

-سانتی 5تر از مکان بوده و در فاصله کممربوط به ارتفاع هم 950

مربوط به عملکرد قرار داشت که  990پی شماره .ان.مورگان با اس

پی .ان.اس. زمان این دو جایگاه ژنومی استدهنده تفرق همنشان

پی شماره .ان.با اس 9بر روی گروه پیوستگی شماره  1924شماره 

 5مکان  بود و در فاصله کمتر از مربوط به عملکرد هم 1925

ز تا مربوط به تعداد رو 1923پی شماره .ان.مورگان با اسسانتی

دهنده ارتباط بین این نتایج نشان(. 9جدول )گلدهی قرار داشت 

صفات وزن هزار دانه، عملکرد، ارتفاع و تعداد روز تا گلدهی 

 1ی پیوستگی شماره ها گروههای موجود بر روی ال.تی.کیو. است

 00/59) 9و ( مورگانسانتی 30/93) 5، (مورگانسانتی 24/05)

مطابقت داشت ( 5315)اسام و همکاران با نتایج پ( مورگانسانتی

(Pasam et al. 2012) .ال شناسایی شده بر روی گروه.تی.کیو 

ال .تی.مورگان با کیوسانتی 90/90در فاصله  9پیوستگی شماره 

QTgw.pil-4H.3 مکان بود مربوط به وزن هزار دانه هم(Pillen et 

al. 2003). ی ها گروهشده بر روی های شناساییال.تی.یوک

 54/41و  95/21) 9و ( مورگانسانتی 12/194) 5پیوستگی شماره 

 .Comadran et al)مطابقت نشان داد قبل با نتایج ( مورگانسانتی

در این ارقام ( منبع)یل اینکه تعداد دانه به دلارقام دوردیفه  .(2011

ردیفه تری نسبت به ارقام ششتر است، از وزن دانه بیشکم

های مسئول مورفولوژی سنبله  رود ژنلذا انتظار می. برخوردارند

بر روی گروه . مکان شوندهای این صفت همال.تی.با کیو

فاصله بسیار نزدیکی با ژن با  529پی .ان.اس 1پیوستگی شماره 

vrs3  از طرفی ژن . یابندبا یکدیگر تفرق می احتمالاًقرار دارد و

int-c هم 9بر روی گروه پیوستگی شماره  1905پی .ان.با اس-

کننده مورفولوژی سنبله های تعیین دهد ژنمکان بود که نشان می

 اثر( چنین تعداد دانه در سنبلهو هم)بر روی وزن هزار دانه 

ال که بر روی هر هفت .تی.کیو 51 (.9جدول )پلیوتروپیک دارند 

کننده صفت تعداد روز گروه پیوستگی جو پراکنده شده بود تعیین

ال نیز با نشانگرهایی ارتباط .تی.کیو 0(. 0جدول )تا گلدهی بود 

های ال.تی.کیو. داشت که جایگاه ژنومی مشخصی نداشتند

در فاصله ) 5وستگی شماره ی پیها گروهشده بر روی شناسایی

با نتایج ( مورگانسانتی 41/10و  53/00، 23/59، 31/20، 04/54

 . (Laurie et al. 1995)قبل مطابقت خوبی داشت 

 
های  یتجمعمیانگین عدم تعادل لینکاژی در جمعیت و زیر  -5جدول 

 .استاعداد تا دو رقم اعشار گرد شده. مختلف

 کل جمعیت
 های شش ردیفه یپژنو ت

 (زیرجمعیت دوم)

 ردیفه دوهای  یپژنو ت

 (زیر جمعیت اول)

ی ها گروه

 پیوستگی

34/3 30/3 13/3 1H 

39/3 32/3 30/3 2H 
13/3 15/3 34/3 3H 
13/3 10/3 10/3 4H 
39/3 39/3 30/3 5H 
34/3 39/3 11/3 6H 

11/3 11/3 15/3 7H 

30/3 34/3 13/3 
میانگین عدم 

 تعادل لینکاژی
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 ادامه -0جدول 

 .یابی ارتباطی برای عملکرد و برخی صفات زراعی مهم در جونتایج نقشه -0جدول 

-Log (P)*  مکان(CM) صفت نشانگر گروه پیوستگی 

 دعملکر    

95/0 20/105 1H SNP_388 1 

33/0 95/21 1H SNP_167 5 

29/0 24/9 2H SNP_419 0 

93/0 10/55 2H SNP_468 9 

19/2 00/190 3H SNP_1362 2 

05/0 05/129 3H SNP_1363 9 

13/0 00/192 3H SNP_1337 0 

30/0 50/90 4H SNP_1452 0 

03/0 43/50 6H SNP_2362 4 

12/0 10/132 6H SNP_2872 13 

10/0 29/130 7H SNP_3406 11 

05/2 - Unmaped SNP_3660 15 

05/0 - Unmaped SNP_3804 10 

 تعداد دانه در سنبله    

94/2 19/139 1H SNP_328 1 

95/9 04/42 1H SNP_294 5 

20/0 54/99 1H SNP_228 0 

90/0 25/05 1H SNP_253 9 

14/0 55/20 1H SNP_203 2 

30/0 09/5 1H SNP_8 9 

99/2 04/04 2H SNP_638 0 

00/0 04/05 2H SNP_667 0 

95/0 05/03 2H SNP_606 4 

31/0 09/90 2H SNP_526 13 

50/9 91/100 3H SNP_1312 11 

50/0 99/49 3H SNP_1221 15 

90/0 00/59 4H SNP_1432 10 

40/0 01/90 4H SNP_1720 19 

30/0 04/110 4H SNP_1829 12 

94/0 90/101 5H SNP_2171 19 

14/0 01/41 6H SNP_2829 10 

-Log (P)*  مکان(CM) صفت نشانگر گروه پیوستگی 

 وزن هزار دانه    

10/0 24/05 1H SNP_254 1 

15/0 99/0 1H SNP_19 5 

02/0 30/93 2H SNP_511 0 

99/0 20/0 2H SNP_432 9 

39/0 12/194 2H SNP_810 2 

09/9 95/21 4H SNP_1538 9 
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 امهاد -0جدول 

35/9 00/59 4H SNP_1432 0 

21/0 54/41 4H SNP_1771 0 

99/0 90/90 4H SNP_1459 4 

12/0 50/93 4H SNP_1696 13 

40/0 00/121 5H SNP_2235 11 

51/0 95/03 5H SNP_1892 15 

39/0 01/90 5H SNP_1942 10 

04/0 95/1 6H SNP_2310 19 

59/0 42/05 6H SNP_2743 12 

32/0 15/00 6H SNP_2775 19 

32/0 90/93 6H SNP_2643 10 

00/0 51/3 7H SNP_3951 10 

0/00 40/09 7H SNP_3390 14 

10/0 30/130 7H SNP_3411 53 

 تعداد روز تا گلدهی    

22/0 09/90 1H SNP_85 1 

30/0 00/133 1H SNP_309 5 

93/9 04/54 2H SNP_488 0 

10/9 31/20 2H SNP_578 9 

54/0 23/59 2H SNP_477 2 

50/0 53/00 2H SNP_498 9 

31/0 41/10 2H SNP_464 0 

30/9 31/0 3H SNP_836 0 

92/0 00/150 3H SNP_1282 4 

-Log (P)*  مکان(CM) صفت نشانگر گروه پیوستگی 

 تعداد روز تا گلدهی    

23/0 09/91 4H SNP_1450 13 

33/0 00/59 4H SNP_1432 11 

0/00 99/21 5H SNP_1964 15 

39/0 99/154 5H SNP_2148 10 

33/0 20/115 5H SNP_2062 19 

01/9 01/132 6H SNP_2875 12 

45/0 44/133 6H SNP_2863 19 

12/0 92/59 6H SNP_2357 10 

30/0 53/25 6H SNP_2457 10 

59/0 22/114 7H SNP_3431 14 

50/0 19/40 7H SNP_3390 53 

32/0 45/134 7H SNP_3416 51 

00/2 - Unmaped SNP_3598 55 

00/2 - Unmaped SNP_3602 50 

30/2 - Unmaped SNP_3653 59 

 شاخص برداشت    

55/0 12/02 2H SNP_579 1 

31/0 90/24 3H SNP_1070 5 

31/0 29/100 3H SNP_1310 0 

90/0 00/130 4H SNP_1821 9 

19/0 91/0 4H SNP_1401 2 

19/2 10/9 5H SNP_1845 9 

09/0 00/00 5H SNP_1999 0 

09/0 59/50 5H SNP_1875 0 
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 ادامه -0جدول 

 منفی لگاریتم احتمال اشتباه نوع اول* 

 

مورگانی گروه سانتی 44/133ال شناسایی شده در فاصله .تی.کیو

مربوط به تعداد  QHea.S42-6H.bال .تی.با کیو 9پیوستگی شماره 

چنین هم .(Von Korff et al. 2006)مکان بود روز تا گلدهی هم

 2و  1ی پیوستگی شماره ها گروهبر روی های موجود ال.تی.کیو

مورگان مطابق نتایج سانتی 99/154و  00/133ترتیب با فاصله به

ال موجود بر روی .تی.و کیو (Comadran et al. 2011)قبلی بود 

مورگان با سانتی 00/150در فاصله  0وستگی شماره گروه پی

-مربوط به تعداد روز تا گلدهی هم QHd.DiMo-3Hال .تی.کیو

 00/133در فاصله  034پی .ان.اس. (Pan et al. 1994)مکان بود 

 HvFT3 (Ppd-H2)با ژن  1شماره  مورگانی گروه پیوستگیسانتی

 بر روی گروه 200و  900های پی.ان.اس(. 9جدول )مکان بود هم

بر روی گروه پیوستگی  5395پی .ان.و اس 5پیوستگی شماره 

و  Ppd-H1 ،HvFT4های  در مجاورت ژنترتیب به 2شماره 

VrnH1 زمان مناسب برای آغاز گلدهی صفت مهمی . قرار داشتند

به این منظور مکانیسم . برای تولید مثل و بقا برای گیاهان است

است که قادر است به متغیرهای ای در گیاهان ایجاد شدهپیچیده

( سازیبهاره)و دمای پایین ( فتوپریود)محیطی مانند طول روز 

سازی، در آرابیدوپسیس مسیرهای فتوپریود، بهاره. پاسخ دهد

منظور تنظیم به مستقل یرمسوابسته به اسید جیبرلیک و تعدادی 

در . (Bäurle and Dean 2006)زمان گلدهی تکامل یافته است 

سازی و رههای اصلی مسیر بها غلات مانند جو و گندم ژن

 .Cockram et al)دارند  بر عهدهفتوپریود، کنترل زمان گلدهی را 

دهد روابط اپیستاتیک بین مطالعات ژنتیکی نشان می. (2007

 بر عهدهسازی را کنترل بهاره VrnH3و  VrnH1 ،VrnH2های  ژن

های مغلوب دو ژن وسیله آللهنه بعادت رشدی زمستا. دارند

VrnH1  وVrnH2  و آلل غالبVrnH3 که شود در حالیکنترل می

ترکیبات دیگر این سه ژن باعث درجات متفاوتی از عادت رشدی 

برای تعیین زمان گلدهی  VrnH1فعالیت ژن . شودبهاره می

شود و سازی القا میفعالیت این ژن بوسیله بهاره. ضروری است

وان آغازگر گلدهی زمان عبور از مرحله رویشی به مرحله عنبه

94/0 00/09 5H SNP_2033 4 

99/0 94/02 6H SNP_2787 13 

55/0 59/110 6H SNP_2889 11 

00/0 19/40 7H SNP_3390 15 

 ارتفاع گیاه    

30/0 09/11 1H SNP_24 1 

52/9 30/93 2H SNP_513 5 

-Log (P)*  مکان(CM) صفت نشانگر گروه پیوستگی 

 ارتفاع گیاه    

94/0 29/10 2H SNP_460 0 

34/0 54/0 2H SNP_428 9 

05/9 04/04 2H SNP_638 2 

00/0 24/155 3H SNP_1281 9 

94/0 00/01 4H SNP_1763 0 

30/9 01/109 5H SNP_2178 0 

04/0 05/91 5H SNP_1902 4 

23/0 90/01 5H SNP_1990 13 

13/0 55/5 5H SNP_1843 11 

30/0 34/190 5H SNP_2300 15 

30/0 01/4 5H SNP_1853 10 

00/0 00/22 6H SNP_2593 19 

20/0 31/19 6H SNP_2349 12 

33/0 31/59 6H SNP_2352 19 

59/9 05/54 7H SNP_3067 10 
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-عنوان یک بازدارنده عمل میبه VrnH2. کندزایشی را تنظیم می

یر تأخسازی به کند و زمان گلدهی را تا کامل شدن دوره بهاره

 کننده یقتلفعنوان به( VrnH3ژن کاندیدا برای ) HvFT1. اندازدمی

کند و باعث آغاز گلدهی د عمل میسازی و فتوپریودو مسیر بهاره

 Ppd-H2و  Ppd-H1دو ژن اصلی مسیر فتوپریود در جو . شودمی

شود، لذا طول روز بلند میباعث حساسیت به Ppd-H1ژن . است

شود در تحت شرایط روزهای بلند باعث تسریع زمان گلدهی می

به روز کوتاهی پاسخ ( Ppd-H2ژن کاندیدا برای ) HvFT3 کهیحال

است که آلل غالب آن دهد و تنها دو آلل برای آن شناخته شدهمی

دارای چهار ناحیه اگزونی است و باعث تسریع گلدهی در شرایط 

ای که بین این اثرات متقابل بسیار پیچیده. شودروزهای کوتاه می

ها تحت یک شبکه دهد تمامی این ژنها گزارش شده نشان میژن

کنند تا بتوانند زمان مناسب تنظیمی با یکدیگر همکاری می

 .(Casao et al. 2011)گلدهی را تعیین کنند 

و  9، 2، 9، 0، 5ی پیوستگی شماره ها گروهال بر روی .تی.کیو 15

(. 0جدول )کننده صفت شاخص برداشت بودند تعیین 0

های  روی گروه ترتیب بربه 0043و  204های شماره پی.ان.اس

مربوط به  0043و  200های پی.ان.با اس 0و  5پیوستگی شماره 

بر  1013پی شماره .ان.اس. مکان بودندتعداد روز تا گلدهی هم

مربوط به تعداد  1015پی .ان.با اس 0روی گروه پیوستگی شماره 

های شماره پی.ان.اس(. 9جدول )مکان بود دانه در سنبله هم

ترتیب در به 2ی گروه پیوستگی شماره بر رو 1444و  1092

 1443و  1090های پی.ان.مورگان با اسسانتی 5تر از فاصله کم

. یابندمربوط به ارتفاع قرار گرفته و با یکدیگر تفرق می

های پیوستگی شماره  های شناسایی شده بر روی گروهال.تی.کیو

نتایج  با( مورگانسانتی 59/50) پنجو ( مورگانسانتی 90/24) سه

چنین هم. (Von Korff et al. 2006)مطابقت داشت قبل 

 5های پیوستگی شماره  های موجود بر روی گروهال.تی.کیو

با نتایج ( مورگانسانتی 10/9) 2و ( مورگانسانتی 10/20)

 .(Comadran et al. 2011)داد تطابق نشان های قبلی پژوهش

ال بر روی هر هفت گروه پیوستگی .تی.کیو 10برای صفت ارتفاع 

شده بر روی های شناساییال.تی.کیو(. 0جدول )شناسایی شد  جو

 04/04و  29/10، 30/93در فاصله ) 5های پیوستگی شماره  گروه

با نتایج قبل همخوانی ( مورگانسانتی 05/54) 0و ( مورگانسانتی

ال شناسایی شده در .تی.کیو. (Von Korff et al. 2006)داشت 

مطابق با  2مورگانی گروه پیوستگی شماره سانتی 05/91فاصله 

ارقام  .(Li et al. 2005)مربوط به ارتفاع بود  Qph.5.1ال .تی.کیو

خص منظور کاهش ورس و بهبود شاپاکوتاه و نیمه پاکوتاه به

های  ژن. اندبرداشت در سرتاسر جهان توسعه و گسترش یافته

متفاوتی برای کاهش ارتفاع در نواحی مختلف جغرافیایی به کار 

در منابع ژنتیکی آمریکا و  sdw1هایی مانند ژن. شودگرفته می

که فرم آللی شوند در حالیاسترالیا برای این منظور بکار گرفته می

. شوداتب در ارقام دوردیفه اروپایی دیده میبه مر densoنام هآن ب

پلاسم کشورهای جنوب شرق آسیا مانند در ژرم uzuآلل مغلوب 

های پلاسمکره، چین و ژاپن وجود دارد و تا به حال در ژرم

یل دلبه. (Pasam et al. 2012)است اروپایی گزارش نشده

های ال.تی.لب کیوهمبستگی زیاد بین دو صفت ارتفاع و ورس، اغ

ال .تی.بر این مبنا کیو. مکان هستنداین دو صفت با یکدیگر هم

 پنجشماره  شناسایی شده در این پژوهش بر روی گروه پیوستگی

شده برای ال گزارش.تی.مورگان با کیوسانتی 01/109در فاصله 

پی .ان.همچنین اس. (Li et al. 2005)مکان بود صفت ورس هم

با  5شماره  مورگانی گروه پیوستگیسانتی 04/04در فاصله  900

برای  .Von Korff et al (2006) شده توسطال شناسایی.یت.کیو

بر طبق نتایج این . مکان بودصفت ورس در زمان گلدهی هم

درصد ارتفاع  2/11ورس و  درصد 4/04ال باعث کاهش .تی.کیو

است که توسط  sdw3ال .تی.شود و ژن کاندیدا برای این کیومی

(2004)Gottwald et al.  ن ژن باعث عدم ای. یابی شده استنقشه

 Rhtهای  همولوگ ژن احتمالاًحساسیت به اسید جیبرلیک شده و 

به علاوه بالادست بازوی کوتاه کروموزوم شماره . در گندم است

قرار دارد که  Ppd-H1ژن  993پی .ان.و در مجاورت با اس 5

علاوه بر حساسیت به طول روز، بر روی ارتفاع گیاه نیز اثر 

 .Gottwald et al. 2004; Von Korff et al) پلیوتروپیک دارد

مورگانی گروه سانتی 24/155در فاصله  1501پی .ان.اس (2006

 (.9جدول )مکان بود هم sdw1با ژن پاکوتاهی  0پیوستگی شماره 

های صفات کمی در حال افزایش است ال.تی.یابی کیوامروزه نقشه

تواند در گزینش بسیاری از  یماطلاعات حاصل از این مطالعات  و

 . صفات مهم به کمک نشانگر به کار رود
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.های شناسایی شدهال.تی.مکانی کیونتایج هم -9جدول   

پی.ان.مرتبط با اس صفات مرجع( ال.تی.کیو)ژن   پی.ان.اس گروه پیوستگی (CM)مکان    

QYld.S42-6H.a 10/132 عملکرد  6H SNP_2872 
Ppd-H1 10/55 عملکرد، حساسیت به طول روز  2H SNP_468 

denso 05/129 عملکرد، ارتفاع  3H SNP_1363 
Vrs1 04/05 تعداد دانه در سنبله، مورفولوژی سنبله  2H SNP_667 

Int-c 00/59 تعداد دانه در سنبله، وزن هزار دانه، مورفولوژی سنبله  4H SNP_1432 

20/0  وزن هزار دانه، ارتفاع  2H SNP_432 

QTgw.pil-4H.3 90/90 وزن هزار دانه، عملکرد  4H SNP_1459 

 تعداد روز تا گلدهی
QHea.S42-6H.b 44/133  6H SNP_2863 

HvFT3 (Ppd-H2) 00/133  1H SNP_309 

31/20  تعداد روز تا گلدهی، شاخص برداشت  2H SNP_578 

29/100  شاخص برداشت، تعداد دانه در سنبله  3H SNP_1310 

 ارتفاع
Qph.5.1 05/91  5H SNP_1902 

Sdw1 24/155  3H SNP_1281 

Sdw3 04/04 مقاومت به ورس، ارتفاع  2H SNP_638 

 

آمیز چنین روشی بستگی به  تیموفقبا این وجود کاربرد عملی و 

 .Francia et al)هدف دارد ( ال.تی.کیو)میزان فاصله نشانگر با ژن 

2005). 

خوبی کل ژنوم نشانگرهای مورد استفاده در این پژوهش به تعداد

( مورگانسانتی 50/3)را پوشش داده و با فاصله کمی از یکدیگر 

مرتبط با  SNP_ 3660که دو نشانگر با توجه به این .قرار داشتند

مرتبط با تعداد دانه در سنبله، وزن هزار  SNP_1432عملکرد و 

ترین ردیفه بودن سنبله بیشردیفه یا شش دانه و مورفولوژی دو

مقدار لگاریتم احتمال را دارا بودند، کاندیدای خوبی برای گزینش 

 .باشند یمبه کمک نشانگر 
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 .شودهای صادقانه تشکر و قدردانی میهمکاری یلمیلان به دل
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n order to detect QTLs for yield and some important agronomic traits via association mapping, 100 

cultivars of winter barley (Hordeum vulgare) were evaluated in a lattice design with two replications. 

Yield, kernel per spike, thousand kernel weight, heading date, harvest index and plant height were 

measured. The population was genotyped using 3964 SNPs with minor allele frequency (MAFs) more 

than 10 percent. Molecular analysis of the population structure appeared two subpopulations consistent 

with ear row number. Average LD was observed to decay with distance increase and in the subpopulations 

was more than of that in the whole genome. Using a mixed linear model with kinship for controlling 

spurious LD effects, a total of 103 significant marker trait associations were found. 47 of the significant 

associations had previously been reported and 56 QTLs were reported for the first time. SNP_3660 linked 

with the yield and SNP_1432 associated with the kernel per spike, the thousand kernel weight and the 

spike morphology (two rows and six rows) had maximum -Log P and could be considered for marker 

assisted selection. This study showed that association mapping is a powerful tool for quantitative trait loci 

localization. 
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