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ABSTRACT 

Introduction: Barley (Hordeum vulgare L.) ranks as the fifth most important crop globally in terms of cultivated area, following wheat, maize, rice, 

and soybean. This diploid plant with seven chromosomes serves as a vital resource for animal feed, human consumption, and the malting industry. 

Despite previous studies, limited information exists regarding the genetic diversity of Iranian barley cultivars. The main objective of this research was 

to map genes affecting key agronomic traits in 99 homozygous recombinant inbred lines (RILs) of the F₉ generation derived from a cross between 

two local cultivars, Badia and Comino, to provide a foundation for marker-assisted breeding in barley improvement programs. 

Materials and methods: This research was conducted during the 2022-2023 cropping season at the research farm of Gonbad Kavous University 

(Golestan Province, Iran). The plant materials consisted of 99 recombinant inbred lines (RILs) from the F₉ generation derived from a cross between 

two local cultivars, Badia and Comino. The experiment was carried out using an alpha-lattice design with three replications. Thirteen agronomic traits 

were measured, including plant height (PH), total number of spikes per plant (TNS), total weight of spikes per plant (TWS), single spike weight 

(SPW), spike length (SL), awn length (AL), awn weight (AW), total weight of awns (TWA), grain number per spike (GNS), grain length (GL), grain 

width (GW), grain weight per spike (GSW), and grain yield (YLD). For linkage map construction, 155 SSR markers, 20 ISSR markers, 7 IRAP 

markers, 30 CAAT markers, 26 SCoT markers, 90 RAPD markers, 73 IJS markers, and 90 iPBS markers were utilized. The linkage map was 

constructed using Map Manager QTX17 software with the Kosambi mapping function and a LOD threshold of 2.5. QTL mapping was performed 

using QTL.gCIMapping.GUI v2.0 software with the Composite Interval Mapping (CIM) method and a LOD threshold of 2.5. 

Results: Analysis of variance for the measured traits revealed significant differences among the lines for all traits. Strong positive correlations were 

observed between plant height and total weight of spikes per plant (0.714), single spike weight (0.712), spike length (0.793), grain weight per spike 

(0.711), grain number per spike (0.806), and grain yield (0.697). The linkage map spanned a total length of 999.2 cM, distributed across seven barley 

chromosomes ranging from 163.2 to 191.3 cM. The inter-marker distance ranged from 1.84 to 2.85 cM. A total of 10 significant QTLs were 

identified on chromosomes 3, 4, 6, and 7. Among these regions, qTNS-4 with a LOD of 2.66 and R² = 8.86% exhibited a negative additive effect 

originating from the Badia parent. Additionally, qGNS-6 showed positive additive effects with a LOD of 3.63 and R² = 21.58%. The qGL-3 region 

was identified with a LOD of 4.40 and R² = 25.04%, displaying a negative effect derived from the Comino parent. The QTLs qTWS-3 with a LOD of 

3.74 and R² = 28.28%, and qYIELD-3 with a LOD of 3.68 and R² = 28.05%, both exhibited positive additive effects from the Comino parent and 

explained more than 28% of the phenotypic variation. Furthermore, qPH-4 with a LOD of 3.47 and R² = 21.76%, and qAL-6 with a LOD of 2.74 and 

R² = 21.55% demonstrated positive additive effects. 

Conclusion: The present study identified significant genomic loci for important agronomic traits in barley. The markers EBmacc0009, D10-A, IJS25-

A, HVM27, ET15-32-B, CAAT7-A, and MGB371, which are associated with these important QTLs, possess high potential for application in future 

barley breeding programs. Additionally, the superior Lines 80, 95, and 96 were introduced as promising germplasm resources for developing high-

yielding barley cultivars. These findings provide a preliminary and efficient genetic framework for improving yield components in barley through 

targeted breeding approaches. 
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   مینو( حاصل از تلاقی بادیا و کوHordeum vulgare Lهای جو ).صفات زراعی لاین ساختار ژنتیکی
    1یواقع یحجت قربان    3انیزهرا پزشک،   2ی عصر  ی مهد،  1ی عیفاختک طل ،   1یصبور  ن یحس،    1یواحد  مهیعن

 .یرانا، گنبد کاووس ،دانشگاه گنبد کاووس ،یعیو منابع طب ی دانشکده کشاورز ،یاهیگ دات ی، گروه تول 1
 .رانی، گنبد کاووس، ادانشگاه گنبد کاووس ه،یدانشکده علوم پا ک،یزیگروه ف 2
 .ناری، ایکشاورز جیو ترو قاتیکشور، سازمان تحق یلاتی علوم ش قاتیموسسه تحق ،یداخل یآبها یپرور یپژوهشکده آبز  3

 ossein.sabouri@gonbad.ac.irh: رایانامه . نویسنده مسئول 

 چکیده 

دیپلوئید با هفت شود. این گیاه  نوان پنجمین محصول مهم در جهان شناخته میعاز نظر سطح زیر کشت، پس از گندم، ذرت، برنج و سویا، به (.Hordeum vulgare L) جو   :مهمقد

اطلاعات محدودی در خصوص تنوع ژنتیکی ارقام ایرانی جو وجود دارد.  رغم مطالعات پیشین،  رود. علیشمار میسازی بهزوم، منبع مهمی برای تغذیه دام، مصرف انسانی و صنعت مالتکرومو

ای برای اصلاح حاصل از تلاقی دو رقم بومی بادیا و کومینو بود تا زمینه   9F لاین نوترکیب هموزیگوت نسل  ۹۹مؤثر بر صفات زراعی کلیدی در  های  یابی ژننقشههدف اصلی این تحقیق،  

 . نژادی جو فراهم گرددی بهها مبتنی بر نشانگر در برنامه

 (RIL)لاین درون زاد نوترکیب ۹۹  لشام   گیاهی  مواد.  شد  انجامدانشگاه گنبد کاووس )استان گلستان، ایران(    تحقیقاتی  در مزرعه  1401-1402این تحقیق در فصل زراعی    ها:مواد و روش 

 تعداد سنبله در بوته   ، (PH)  ارتفاع بوته   شامل   با سه تکرار اجرا شد. سیزده صفت زراعی   لاتیس آلفا    ر قالب طرح  حاصل از تلاقی دو رقم بومی بادیا و کومینو بودند. آزمایش د 9F نسل از  

(TNS)  ،بوته در  سنبله  سنبله(TWS)  وزن  یک  وزن   ،  (SPW) طو سنبله،  ریشک(SL)  ل  طول   ،  (AL)ریشک وزن   ،  (AW)ریشک کل  وزن  سنبل(TWA)  ها،  در  دانه  تعداد  ه ، 

(GNS)نه، طول دا  (GL)عرض دانه ،  (GW)وزن دانه در یک سنبله ، (GSW)  و عملکرد دانه (YLD)  نشانگر  1۵۵نقشه پیوستگی، از    ترسیمبرای      .شدند  گیریاندازه  SSR  ،20 

 افزاربا استفاده از نرم  نقشه پیوستگیاستفاده شد.   iPBS نشانگر  ۹0و   IJS نشانگر RAPD  ،۷3  نشانگر  SCoT  ،۹0  نشانگر CAAT  ،2۶  نشانگر  IRAP  ،30  ر نشانگ ISSR  ،۷  نشانگر

Map Manager QTX17تابع کزامبی و آستانه ،  LOD   یابیمکان   .ترسیم گردید  2/ ۵برابرQTL  افزاراستفاده از نرم  با  ا ه   QTL.gCIMapping.GUI v2.0  یابی مکانبا روش

 . انجام گرفت  2/ ۵برابر   LOD و آستانه (CIM) مرکب  ایفاصله

وزن و    ارتفاع بوته های مثبت قوی بین  داری وجود دارد. همبستگیتفاوت معنی  ، فاتها از نظر همه ص نشان داد بین لاینگیری صفات  های حاصل از اندازهدادهتجزیه واریانس    :هامواد و روش 

نقشه   .مشاهده شد(  ۶۹۷/0)   و عملکرد دانه  (0/ 80۶)  نه در سنبله اد دا، تعد(۷11/0)    ، وزن دانه در یک سنبله ( 0/ ۷۹3)   طول سنبله(،  0/ ۷12) وزن یک سنبله   (، 0/ ۷14)  در بوته   سنبله

طول  پیوستگی   درمورگان  سانتی  ۹۹۹/ 2به  که  شد  جو   تشکیل  کروموزوم  بودمورگان  سانتی  1۹1/ 3تا    2/1۶3بین      هفت  بین    .متغیر  محدوده  نیز  ها  نشانگرفاصله   2/ 8۵تا  1/ 84در 

 8۶R²  %  و  2/ ۶۶برابر با   LOD با    QTLqTNS-4   شناسایی شد. از میان این نواحی،   ۷و    ۶،  4،  3های  دار بر روی کروموزوممعنی (QTL) ینژ  جایگاه  10در مجموع  مورگان بود.  سانتی

افزایشی من  = اثر  از  دارای  افزایشی مثبت   QTL    qGNS-6همچنین  .والد بادیا بودفی منشأ گرفته  اثرات  با     LOD ابدارای     با  qGL-3 ناحیه    .دبو    = 21R²/ ۵8 % و ۶3/3برابر 

LOD2۵/ 04  و  40/4  با برابر  R² =   دشناسایی شد کومینو  دارای اثر منفی ناشی از وال.   QTL  هایqTWS-3  اب LOD 28/ 28 %  و  ۷4/3  با برابر  R² =  و qYIELD-3   ا ب LOD  برابر

 LOD  اب    qPH-4هایQTLبر این، علاوهاز تغییرپذیری فنوتیپی را تبیین نمودند. درصد  28بیش از کومینو بوده و  والد از ثبتنیز هر دو دارای اثرات منفی م = R² 0۵/28 % و 3/ ۶8 با

 .اثرات افزایشی مثبت نشان دادند  = R²  ۵۵/21 % و   ۷4/2برابر با     LOD اب qAL-6  و   = R² %21/ ۷۶ و 3/ 4۷  برابر با

 وزن سنبله و  ارتفاع بوته وی بین های مثبت قداری وجود دارد. همبستگیتفاوت معنی  ،ها از نظر همه صفاتان داد بین لاینشنگیری صفات های حاصل از اندازهدادهتجزیه واریانس   ها:یافته

نقشه پیوستگی   .ده شداهمش(  0/ ۶۹۷)   و عملکرد دانه (0/ 80۶) ، تعداد دانه در سنبله (۷11/0)    ، وزن دانه در یک سنبله( ۷۹3/0)    طول سنبله(،  0/ ۷12) وزن یک سنبله  (، ۷14/0)   در بوته 

در مورگان بود.  سانتی  8۵/2تا  84/1در محدوده  نیز  ها  نشانگرفاصله بین    .متغیر بودمورگان  سانتی  3/1۹1تا    2/1۶3ن  بی    هفت کروموزوم جو  تشکیل شد که درمورگان  سانتی  ۹۹۹/ 2به طول  

ر ی اث دارا  = 8۶R² و درصد   2/ ۶۶برابر با   LOD با    QTLqTNS-4   شناسایی شد. از میان این نواحی،   ۷و    ۶،  4،  3های  دار بر روی کروموزوممعنی (QTL) ژنی   جایگاه  10مجموع  

 و  4/ 40  با برابرLOD   با   qGL-3 ناحیه    .دبو   = ۵8/21R² % و  ۶3/3برابر با     LOD ابدارای اثرات افزایشی مثبت  QTL   qGNS-6همچنین .والد بادیا بودفی منشأ گرفته از  افزایشی من

04 /2۵  R² =     دشناسایی شدارای اثر منفی ناشی از والد کومینو.   QTL  هایqTWS-3  اب LOD 28/28 %  و 3/ ۷4  با ربراب  R² =  و qYIELD-3   اب LOD 28/ 0۵ % و ۶8/3  برابر با 

R² =  بر این،  علاوهند.  درصد از تغییرپذیری فنوتیپی را تبیین نمود 28کومینو بوده و بیش از   والد   از  ثبت نیز هر دو دارای اثرات منفی مQTLهایqPH-4     اب  LOD   درصد   4۷/3  برابر با 

 . اثرات افزایشی مثبت نشان دادند  = R²  ۵۵/21 %  و  ۷4/2برابر با     LOD اب qAL-6  و    = ۷۶/21R² و

حاضر،  گیری:نتیجه معن مکان  مطالعه  ژنی  جویهای  گیاه  در  مهم  زراعی  صفات  برای  را  نشانگرها   داری  است.  کرده   ، EBmacc0009،  D10-A،  IJS25-A،  HVM27 یشناسایی 

ET15-32-B،  CAAT7-A   و  MGB371    که با اینQTL  های برتر لاین  های اصلاحی آینده جو دارند. همچنینبالایی برای بکارگیری در برنامه   های مهم در ارتباط هستند، پتانسیل

رای ارتقای اجزای عملکردی در ها یک چارچوب ژنتیکی اولیه و کارآمد را بیافتهام پرمحصول جو معرفی گردند. این  عنوان منابع ژرم پلاسمی امیدوارکننده برای توسعه ارقبه  ۹۶و    ۹۵،  80

 . آوردمی  ریق اصلاحات هدفمند فراهماز طجو  

 . QTLیابی  صفات زراعی، مکان (،L. Hordeum vulgarجو )  نشانگر، کمک    به  انتخاب  های کلیدی: واژه

 یمقاله پژوهشاله: مق نوع

 1404/ 03/0۷  آنلاین:انتشار ،  1404/ 0۶/ 11 یرش:ذپ  2۶/04/1404  اصلاح:  1404/ 02/03  وع مقاله: دریافت:ن

 ی ( حاصل از تلاقHordeum vulgare Lجو ). یها ¬ نیلا  یصفات زراع  یکیساختار ژنت(.  1404) .ح،  یواقع  یقربانو    ، ز.انیپزشک، م.،  یعصر ،  .ف،  یعیطل  .، ح،  یصبور  .، ن،  واحدی:  داستنا

 :cbb.2026.13498.1131 DOI/10.22126.   1۶۹-1۵3(،  2) 3 ،غلاتی  بیوشیم  و  بیوتکنولوژی  .نویو کوم  ایباد
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 2۹۷ . 31۶-2۹۵(، 3)4،  1404غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژی ان/ بو همکار  واحدی 
 

 

 هدممق

غلات مهمی است که  جزء  (  .Hordeum vulgare L)جو  

گیاهی خودگشن است و  ؛  دهزار سال قدمت دار  10  حدود

(.  Sato, 2020دارد )ژنوم آن دیپلویید و هفت کروموزوم  

-آن  برعلاوهزیرا    ،آیدحساب میبه  چندمنظوره  گیاهی جو  

-به  ،گیردمی  قرار  دهاستفا  مورد  انسان   و  دام   در تغذیه  که

و  در  مالت  عنوان غذا    شود می  فرآوری   نوشیدنی  صنعت 

(Arendt & Zannini, 2013)  . 

مکان    (1QTL)کمی   صفات  با   مرتبط   ژنی  های شناسایی 

 که  است  ژنومی   مناطق  شناسایی  برای  دی کلی  تکنیک  یک

 هایجمعیت   تحلیل  و  تجزیه  با  را  جو  در  پیچیده   صفات

  کنترل  متضاد  های ویژگی  اب  والدین  تلاقی  از  حاصل

 برای  ویژهبه  روش  . این(Kosová et al., 2019)کنند  می 

  به   و   است  قدرتمند  پیچیده  صفت   چندین  همزمان  مطالعه

ژنومیمنا  بین  دهدمی  امکان  محققان   صفات   به   که  طق 

  سپس .  شوند  قائل  تمایز  کنند،می  کمک  مختلف  نظر  مورد

  ژنتیکی  سیل انپت  بهبود  برای   اطلاعات  این  از  توانمی 

کرد   استفاده  نشانگر  کمک  به  نژاد  اصلاح  طریق   از  محصول

(Billah et al., 2021)   

ژنتیکی  از  داشتن  آگاهی  برای   گیاهی،  هاگونه  در  تنوع 

  نتاج   تولید  و  ها   گیری دورگ  در  مناسبوالدین    انتخاب

دارد   مناسب  ,Mohammadi & Prasanna)  اهمیت 

یابی    .(2003 کمیژنمکان   های نشانگر  انواع  زا  های 

، RFLP  ،RAPD  ،SSR  ،AFLP  جمله  از  مولکولی

VNTR،ها  CAPS  و  RAD-Seq  کندمی  استفاده  

 
1 Quantitative Trait Locus 

(Bohar et al., 2020; Saradadevi et al., 2021  )  .

  که  کنندمی  عمل  ژنتیکی  های پرچم  عنوانبه  هاگرنشان   این

.  کنندمی  کمک  هاجمعیت  بین  در  صفات  وراثت  ردیابی  به

معمولبه   QTLابی  ینمکا  فرایند   ایجاد   شامل  طور 

های   مانند  نوترکیب،  های جمعیت   کیب ترنو  خالص  لاین 

(2sRIL)،  آن،   از  پس   و  است  متضاد  صفات  با  والدینی  از  

  های نشانگر  و  فنوتیپی   صفات  زی جداسا  تحلیل  و  تجزیه

  . هنگامی (Kosová et al., 2019)شود  می  انجام  مولکولی

  و  مثبت  اثرات  توانندمی   شوند، می   شناسایی  هاQTL  که

  مفید  های نشانگر  دهدمی  نشان  که  باشند،  داشته  منفی

 ویژگی،   این .  برسند  ارث  به  مختلف  والدین  از  دواننتمی 

 نژاد  اصلاح  های برنامه   برای   ی ارزشمند  ابزارهای   به  را  هاآن

 (. Makhtoum et al., 2022) کند می  تبدیل

دابل لاین    122( در مطالعه خود  201۷وانگ و همکاران )

 و Huaai 11   جو  تلاقی بین دو رقم  حاصل ازهاپلویید  

Huadamai 6     د را چین در  هوژونگ  کشاورزی  انشگاه 

دادند قرار  بررسی  این    در.  (Wang et al., 2017)  مورد 

مضاعف جو    21  ،مطالعه هاپلوئید  در یک جمعیت  صفت 

مغذی   محلول  حاوی  که  هیدروپونیکی  شرایط  در  که 

هو  شده  بودنداصلاح  کرده  رشد  ویژگی  ،گلند  و  -بررسی 

ارتفاع   ریشه،  طول  حداکثر  برگ،  سن  چون  ساقه،  هایی 

،  20،  13در روزهای    وزن جوانه تازه و تعداد ریشه اصلی را

از    34و    2۷ اندازهجوانهبعد  شناسایی  گردیدگیری  زنی   .

کننده این صفات با کمک های کنترلQTLهای ژنی  مکان
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نقشه   چهار SSR و  SNP های  نگرنشااز  متشکل  یک  در 

 . انجام شدمرحله مختلف از رشد جوانه 

رد  های روش کمی،ژنیابی  مختلف   را   هاییQTL  های 

  رتبط م  پنجه  تعداد  با  مثبت  طوربه  که  اندکرده   شناسایی

 )است    مرتبط   عملکرد  با  حیاتی  طوربه  ی کهصفت   ؛هستند

Jabbari et al., 2018; Robertson et al., 2021 .) 

چکاپ )  یچی و  همکاران  کنترل    QTL  12(  2021و  های 

پکننده   سریع  تشکیل  به  منجر  که  گیاهی  صفاتی  وشش 

( RILلاین نوترکیب )  18۵بررسی  با  شوند را  )کانوپی( می 

تلاقیحاصل   محیط    H94061120  و   Xen  از  در شش 

درمجموع  مکان  مستقل و  کردند  برای    QTL  4۶یابی 

به   مربوط  شناسایی    نامیهصفات  تعداد گردید.  بذر 

14QTL   زیست عملکرد  کروموزومبرای  همه  در  ها توده 

تا دو  که  آ  یافتند  با  ناز  روی QTLها  برای  1H های 

و وزن    وم. طول برگ اول و د بودندمکان  هم دانه    عملکرد

عملکرد   برگ،  دومین  دانه  عملکرد  و    تودهزیستخشک 

طه  ها راب%(. آن  30وراثت پذیری بالایی داشتند )بیش از  

و داری  معنی کردند  مشاهده  دانه  عملکرد  و  بیوماس  بین 

یک   که  داد  نشان  با    QTLنتایج  مرتبط  پلیوتروپیک 

دوم،   برگ  زیستمساحت  با  توده  عملکرد  دانه  عملکرد  و 

بر روی کروموزوم bPb-9108 و   bPb-9280 های  گرنشان

1H  می که  بوده  بامرتبط  انتخاب  طریق  از   کمک  توان 

 Capo-chichi et)  سازی استفاده کردنکلوبرای    نشانگر 

al., 2021) . 

  اب بذر در گیاه تاثیر خوبر روی    صورت گرفتهدر تحقیقات  

مالتینگ را به فرایند  تواند  میخواب بذر    مشخص شد ،  جو

از  بیندازد  خیر  أت مانع  شودجوانهیا  برداشت  از  قبل   زنی 

(., 2021et alGhomi )  های کردن ژنکلون. شناسایی و

-استفادهسازی این صفت برای  بهینهبذر در جو به    خواب

صنعت   و  کشاورزی  در  کارآمد    .کرد  خواهد  کمکهای 

Takeda  ( همکاران  را   BC3F1گیاه    12  (200۹و 

ب نسل  بذر  و  مرکز   (BC3F2)  عدشناسایی  مزرعه  در  را 

کاشتند   اوکایما  دانشگاه  جمعیت    کهتحقیقات   هر 

BC3F2  کننده  کنترلهای  گیاه بود. ژن  1۵2تا    1۵شامل

به بذر  کروموزوم  QTL عنوان  خواب  سانترومر  ناحیه  در 

5H  (Qsd1ب بقیه  یشت(  از  شدQTLر  شناسایی    ها 

Takeda, K et al.,2009) .) 

نوان یک محصول مهم در کشور و  عبهنظر به اهمیت جو  

روی   محدود  مطالعات  ایرانی، جمعیتهمچنین  جو  های 

مطالعه   ژنهدف  با  این  تنوع  لایبررسی  میان  های  نتیکی 

ایرانی  جو   جو  ارقام  از  شناساییحاصل  ژنی  مکان  و  های 

زراعی تأثیرهای  QTL  نده ن ککنترل  صفات  روی  بر  گذار 

 . طراحی شد

 : هامواد و روش

مطالع زراعی  این  سال  در  ی مزرعهدر    ،1401-1402ه 

ارتفاع  تحقیقاتی   با  گلستان  استان  کاووس  گنبد  دانشگاه 

  12و  ۵۵°ای آزاد در طول جغرافیایی  متر از سطح دری  4۵

جغرافیایی  عرض  و  شرقی  شما  1۶و  3۷°دقیقه  لی دقیقه 

ا شد.  آمادهانجام  و  تسطیح  کشت  بستر  اولیه بتدا  سازی 

 نسل   جو  خالص  لاین  ۹۹  از  قتحقی  این  در  .صورت گرفت

   بادیا   و(  Komino)  کومینو  ارقام  تلاقی  از  حاصل  نهم

(Badia  )های   بذور  سپس،  (1)جدول  شد   استفاده   لاین 
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به صورت دیم در سه تکرار  لاتیس  آلفا  جو در قالب طرح  

طول خطوط   .  کشت شدنددانه در متر مربع    400با تراکم  

متر در نظر گرفته  سانتی  20ها  متر و فاصله آنسانتی   1۵0

های  دادههای ناقص،  بلوکداری  معنیبا توجه به عدم    شد.

طر براساس  تص بلوک  حآزمایش  کامل  تجزیه های  ادفی 

در طول سال زراعی عملیات داشت همچون وجین شدند.  

پایان فصل زراعی  در  گیاه انجام شد.  کردن، آبیاری بر روی 

بوته  میانگین تعداد    TNS: Total Number)سنبله در 

of Spikes)  ،  بوته  ارتفاع(PH: Plant Height)  ، وزن

وزن (،  TWS: Total Weight of Spike)سنبله در بوته  

) SPW: Spike Weight)بله  سن سنبله  طول   ،)SL: 

Spike Length)ریشک   ، طول  (AL: The Length of 

Awn)  ریشک وزن   ،(AW: Awn Weight) کل وزن   ،

،  ( TWA: Total Weight of the Awns)  هاریشک

 GNS: Number of Grains per)  تعداد دانه در سنبله

Spike)  طول دا  ، (GL: Grain Length)  دانه،   نهعرض 

(GW:  Grain Width) سنبله در  دانه  وزن   ،  (SW: 

Weight of Grains per Spike)  در بوته دانه  عملکردو 

(Grain Yield ) گیری شداندازه .  

نبه ترسیم  طور به  SSR  نشانگر  1۵۵،  ژنتیکی  قشهمنظور 

مناسب در هفت کروموزوم جو ساختار اولیه نقشه ژنتیکی  

قبلی  را   مطالعات   Strussand)   ددادن  تشکیلبراساس 

Plieske, 1998; Ramsay et al., 2000;  Thiel et 

al., 2003; Li et al., 2003; Varshney et al., 

2007; Marcel et al., 2007)  .زنجیره ای واکنش 

نانوگرم    ۵0  شامل  ، SSRنشانگربرای    (PCR)پلیمراز  

DNA،  ۶۷/0    ،آغازگر واکنش،    10مولار  بافر    ۵/2مولار 

واحد از    dNTP  ،۵ /0مولار  میلی   2lCMg  ،2/0لار  وممیلی

Taq DNA   ،ی  برنامه.  بودپلیمرازPCR    واسرشتشامل-

به   پنجمدت  به  سلسیوسدرجه    ۹4در  سازی   و  دقیقه 

آن درجه   ۹4در  سازی  واسرشتسیکل    30دنبال 

در    یکمدت  به  سلسیوس اتصال  درجه   ۵8دقیقه، 

در    یکبرای    سلسیوس بسط   یوسسلسدرجه  ۷2دقیقه، 

در    ۵/1دت  مبه نهایی  تکثیر   سلسیوس درجه    ۷2دقیقه، 

تر  پنج مدت  به توسط    مدل   موسایکلردقیقه 

(iCyclerBIORAD,USA)    تکثیر محصول  شد.  انجام 

ژل   الکتروفورز  روی  بر  درصد   ۶آمید  اکریلپلیشده 

(PAGE  )  با  تفکیک قابل  رنگو  نقره  شد.  رؤیت  آمیزی 

 iPBS  (Kalendar  ی،ها نشانگربرای اشباع این نقشه از  

et al., 1999  ،)IRAP  (Boronnikova & Kalendar, 

2010; Kalendar et al., 1999   ،) 

ISSR(University of British Columbia _ UBC ،)

ScoT  (Collard & Mackill, 2009  ،)CAAT  

(Singh et al., 2014  .شد استفاده  بررسی  منظور  به(، 

از   والدین،  در  شکلی   آغازگرسه  ،  iPBS  رآغازگ  1۹چند 

IRAP  ،  آغازگرهشت  SCoT  ،  آغازگرهشت  CAAT  ،

 RAPD   آغازگر  IJS،  24  آغازگر  ISSR،  2۵  آغازگرهفت  

تهیه نقشه  نهایت  در  استفاده شد و    iPBSآغازگر    1۹و   

از   استفاده  با    نشانگر  SSR  ،20  نشانگر  1۵۵پیوستگی 

ISSR  ، نشانگر  هفت  IRAP  ،30   نشانگر  CAAT  ،2۶  

و  ،  IJS  نشانگر   RAPD  ،۷3  انگر نش  SCoT  ،۹0  نشانگر 

   .انجام شد iPBS نشانگر ۹0
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 پدری و مادری ینوالد گیری شده دراندازه  تمشخصا -1جدول 

Table 1- Evaluated traits in male and female 
Komino Badia Tarits  

68 80 
 متر(سانتی)ارتفاع بوته 

PH (Cm)  

36 28 
 د( )عد  هاتعداد سنبله در بوته 

TNS (No.) 

34.63 43.26 
 )گرم(  هاوزن کل سنبله 

TWS (gr)   

1.42 1.65 
 )گرم(  له  وزن سنب

SPW (gr)   

11.23 13.21 
 )سانتی متر(طول سنبله 

SL(Cm)   

5.2 6.5 
 )سانتی متر(  ریشک  طول 

(Cm) AL   

3.21 3.56 
 )گرم(   ریشک  وزن

AW (gr) 

1.11 1.36 
 )گرم(   سنبله در دانه وزن

GSW (gr)   

25 34 
 )عدد(   سنبله  در  دانه  تعداد

GNS (No.)  

2.9 3.6 
 )میلی متر( دانه عرض

GW (mm)   

9.87 11.21 
 )میلی متر( دانه  طول 

GL  (mm) 

15 32 
 )گرم(  عملکرد دانه

YLD  (gr) 

2.62 3.26 
 ( گرم) هاوزن کل ریشک 

TWA   (gr) 

 

، iPBS  ،IRAP،  ISSR،  SCoTهای  نشانگرکلیه  

CAAT    وSSR   به آزمونچندشکل  با     صورت جداگانه 

2ᵡ  شدند و  ارزیابی    01/0در سطح احتمال    1:1برای نسبت

نسبت    های نشانگر داده  1:1فاقد  حذف  از  ژنوتیپی  های 

نر با  نقشه  تهیه   Manager QTX17 Mapافزار  مشدند. 

(Manly & Olson, 1999)  انجام شد. اختصاص گروه-

کروموزوم به  لینکاژی  مربوطههای  اساس  های  منابع    بر 

 Strussand Plieske, 1998; Ramsay et)   مختلف

al., 2000;  Li et al., 2003; Thiel et al., 2003; 

Varshney et al., 2007; Marcel et al., 2007) نجام ا

مورگان( بر اساس تابع کوزامبی و )سانتی  شد. فواصل نقشه 

برای    ۵/2بحرانی    LODآستانه   های گروهتعیین  و 

استفا پی تعیین  وستگی  برای  شد.  تخمین  QTLده  و  ها 

روش  آنتأثیر   از  استفاده  CIMها  پکیج    با  از 

QTL.gCIMapping.GUI v2.0  افزار نرم    R  در 

با بیشترین  (  Zhang et al., 2020)استفاده شد   و نقطه 



 301 . 31۶-2۹۵(، 3)4،  1404غلات،  یمیوش یو ب ی وتکنولوژیو همکاران/ ب  ی واحد
 

LOD  منطقهبه بیشعنوان  با  احتمال  ایی    QTLترین 

 مشخص شد. 

معنیبه  باتوجه   ناقص،  وکبلداری  عدم  های  دادههای 

بلوک کامل تصادفی با استفاده از   طرح  آزمایش به صورت

سپس  تجزیه واریانس شدند.    .SAS, Ver 9.1) )افزار  نرم

آز از  استفاده  با  صفات  در   (Tukey)  توکی  مونمیانگین 

  همبستگی   تجزیهدرصد مقایسه شدند.    پنجسطح احتمال  

انجام    SPSS 22))  افزاراز نرمبا استفاده    به روش پیرسون 

 شد. 

 نتایج و بحث

 تجزیه واریانس

 تنوع   وجود  دهندهانشن  واریانس  تجزیه   از  حاصل  نتایج

  تعداد   از لحاظ صفات  بررسی  مورد  های لاین  بین  دارمعنی

(، وزن سنبله در PH(، ارتفاع بوته )TNSه در بوته ) سنبل

( )TWSبوته  سنبله  وزن   ،)SPW( سنبله  طول   ،)SL ،)

)   طول ) ALریشک  ریشک  وزن   ،)AW کل وزن   ،)

)ریشک )TWAها  سنبله  در  دانه  تعداد   ،)GNS  طول  ،)

 (SW(، وزن دانه در سنبله )GW(، عرض دانه )GLه )دان

 (. 2)جدول  دبو (YLD) عملکرد دانه در بوته و

 

 زاد نوترکیب جوهای درون در لاین صفات زراعیتجزیه واریانس  -2جدول  

Table 2- Analysis of variance of agronomical traits 
 منابع

 تغییر
Source

s of 

variati

one 

 آزادی  درجه
Degree of 

freedom 

 میانگین مربعات 
Mean of Squares 

 ارتفاع بوته  
PH 

تعداد سنبله  

 ها ر بوتهد
TNS 

وزن کل  

ها  سنبله
TWS 

وزن یک  

 SPW سنبله

طول یک  

 سنبله 
SL 

طول ریشک  

 یک سنبله
AL 

 ریشک  وزن
AW 

 لاین 
Line 

98 **156.77 **491.42 171.07** **0.23 **1.51 **4.16 **0.002 

 بلوک 
Block 

2 ns 26.13 280.39* ns 5.36 ns 0.018 ns 0.25 1.47* ns 0.00025 

 خطا
Error 

196 27.93 127.03 17.95 0.037 0.262 0.632 0.00032 

 ضریب تغییراتدرصد 
Coefficient of 

variation 
8.755 18.574 18.27 24.027 13.152 6.564 21.609 

 داری در سطح احتمال پنج درصدمعنی*داری در سطح احتمال یک درصد، معنی ** 

lSignificance at the 5% probablitiy leve*and  level Significance at the 1% probablitiy** 

PH: Plant Height, TNS: Total Number of Spikes, TWS: Total Weight of Spike, SPW: The Weight of Spike, SL: The Length 

of  Spike, AL: The Length of  Awn, AW: Awn Weight, SW: Weight of Grains per Spike, GNS: Number of Grains per Spike, 

GW: Grain Width, GL: Grain Length, YLD: Total Weight of Grains, TWA: Total Weight of the Awns 
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 د نوترکیب جو زا های درون تجزیه واریانس صفات زراعی در لاین -2 ادامه جدول

Continue Table 2- Analysis of variance of agronomical traits in barley Recombinant Inbred 

Lines 

 منابع تغییر 

Sources of 

Variation  

 درجه آزادی 

Degree of 

freedom 

 میانگین مربعات 

Mean squares 

های  وزن دانه

 یک سنبله

GSW 

  در  دانه  تعداد

 سنبله

GNS 

 دانه عرض

GW 

 دانه  طول 

GL 

در   عملکرد دانه

 بوته

YLD 
 

 هاوزن کل ریشک 

TWA 

 لاین 

Line 
98 **0.21 **112.09 **0.107 **0.587 **125.15 **1.114 

 بلوک 

Block 
2 ns 0.020 30.003* ns 0.012 ns 0.107 ns 8.059 ns 0.059 

 اخط

Error 
196 0.0357 17.629 0.027 0.119 16.030 0.133 

 )%(  غییرات ضریب ت

Coefficient of variation 
24.896 19.914 5.331 2.866 20.67 17.586 

 داری در سطح احتمال پنج درصد معنی*داری در سطح احتمال یک درصد، معنی **  

 **Significance at the 1% probablitiy level and  *Significance at the 5% probablitiy level 

PH: Plant Height, TNS: Total Number of Spikes, TWS: Total Weight of Spike, SPW: The Weight of  Spike, SL: The Length 

of  Spike, AL: The Length of  Awn, AW: Awn Weight, SW: Weight of Grains per Spike, GNS: Number of Grains per Spike, 

GW: Grain Width, GL: Grain Length, YLD: Total Weight of Grains, TWA: Total Weight of the Awns 

 

 مقایسه میانگین

عملکردی  و  مورفولوژیکی  صفات  میانگین  مقایسه 

در   ۹۹و    ۹۶،  ۹۵،  80های  های جو نشان داد که لاینلاین

)  اکثر بوته  ارتفاع  جمله  از  متر(،  سانتی   ۷3-۷0صفات 

عدد(، وزن کل و تک سنبله، طول    34-33تعداد سنبله )

 داریسنبله و ریشک، وزن دانه و عملکرد کل برتری معنی 

به  به  طوری داشتند،  مربوط  دانه  عملکرد  بالاترین  که 

و    8۶/30)  ۹۶گرم(،    ۶4/31)   ۹۵های  لاین  80گرم( 

بود، در حالی که لاین  ۹2/33) در   12و    ۹،  3های  گرم( 

گرم(   ۷1/1۵تا    ۹۶/10ترین عملکرد )تمامی صفات ضعیف

می  تأیید  پیشین  مطالعات  دادند.  نشان  که  را  کنند 

معن  مثبت  صفاتی  ی همبستگی  و  دانه  عملکرد  بین  داری 

مانند ارتفاع بوته، طول سنبله، تعداد دانه در سنبله، وزن 

همبستگی  این  و  دارد  وجود  ریشک  طول  و  دانه  ها  هزار 

می  نیازمند  نشان  جو  در  تنش  به  تحمل  که  دهند 

و پاسخ  مورفولوژیکی  صفت  چندین  در  هماهنگ  های 

تر ندتر و سنگین های بلویژه که ریشکفنولوژیکی است، به

می  ایفا  تنش  به  تحمل  و  فتوسنتز  در  مهمی    کنند نقش 

 (Zhang et al., 2019 )لاین همچنین،  و    ۷4،  10های  . 

80  ( سنبله  در  دانه  تعداد  و   32-30بیشترین  دانه( 

)   ،31و    2۹،  ۷0های  لاین دانه  طول  -4۶/12بلندترین 

ویژگیمیلی   ۵۹/12 این  که  داشتند  را  میمتر(  توانند  ها 

این   نهایت،  در  دهند.  افزایش  را  محصول  تجاری  ارزش 

لاین که  داد  نشان  بهمطالعه  برتر  گزینههای  های عنوان 

های اصلاحی جهت افزایش عملکرد  امیدبخش برای برنامه 

می  مطرح  زراعی  خصوصیات  بهبود  حالیو  در  که  شوند، 
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ضعیفلاین میهای  قرار تر  ژنتیکی  بهبود  اهداف  توانند 

اه و  تیمارهای  گیرند  و  ژنتیکی  تنوع  از  استفاده  میت 

بهبوددهنده مانند پلاسما در بهبود صفات زراعی، افزایش 

های محیطی و ارتقای عملکرد گیاه جو را مقاومت به تنش 

 کند. برجسته می 

 تجزیه همبستگی

ارتفاع    که(  3جدول)  داد  نشان   زراعی  صفات  همبستگی 

در    با  قوی   مثبت   همبستگی  بوته   سنبله   تهوبوزن 

 (،  ۷۹3/0)طول سنبله   (،  ۷12/0)  وزن سنبله (،۷14/0)

سنبله    در  دانه  تعداد (،  ۷11/0)سنبله    در  دانه  وزن

و  80۶/0) دانه   (   نشان  این.  داشت  (۶۹۷/0)عملکرد 

 هایسنبله   داشتن   به   تمایل  بلندتر  گیاهان  که  دهدمی 

  عملکرد   و   بیشتر  های دانه  بلندتر،  های سنبله  تر،سنگین 

 . دارند ربالات

بوته   در  سنبله  بوته     با  قوی   همبستگیوزن  ارتفاع 

سنبله  (،۷14/0) سنبله  (، 8۹0/0) وزن   (،۷44/0) طول 

سنبله  در  دانه   سنبله    در  دانه  تعداد (، 833/0) وزن 

دانه  (8۵2/0) عملکرد    نشان   این.  داشتند   (۹11/0)   و 

  بلندتر،   گیاهان  با  ترسنگین  های سنبله   که  دهدمی 

  مرتبط  بالاتر  عملکرد  و  بیشتر  های دانه  ندتر،لب  های سنبله 

 . هستند

   (،۷12/0)ارتفاع بوته    با   قوی   همبستگی  سنبله  هر  وزن

در   سنبله  سنبله   ، (8۹0/0)  هابوتهوزن   (،832/0)  طول 

سنبله در  دانه  سنبله    در   دانه  تعداد  (، ۹۹0/0)  وزن 

دانه   و    (۹1۹/0)  نشان  این.  داشت  (801/0)عملکرد 

  گیاهان   با (  ریشک  بدون)  ترسنگین   های لهبنس  که  دهدمی 

  بالاتر   عملکرد  و  بیشتر  های دانه  بلندتر،  های سنبله   بلندتر،

  قوی   همبستگی  ریشک  بدون  سنبله  طول.  هستند   مرتبط

بوته    با در   (،۷۹3/0)ارتفاع   (،۷۷4/0) هابوتهوزن سنبله 

تعداد   (،0/ 822)سنبله    در  دانه  وزن (،832/0) وزن سنبله

  داشت.   (0/ ۷14)عملکرد دانه     و  (8۹1/0) هابوته  رسنبله د

 هایسنبله  بلندتر،  گیاهان  با  بلندتر  های سنبله  درنتیجه

 .  هستند مرتبط بالاتر عملکرد و بیشتر های دانه تر،سنگین 

 (،۶3۷/0) ارتفاع بوته   با  متوسط  همبستگی  ریشک  طول

در   سنبله  سنبله (، 2۷۷/0) هابوتهوزن   (،233/0) وزن 

دانه  (،48۷/0) بلهن سطول   . دارد(  3۵۹/0)  عملکرد 

  تر سنگین   های سنبله  و  بلندتر  گیاهان  با  بلندتر  های ریشک

   با  قوی   همبستگی  سنبله  در  دانه  وزن.  هستند  مرتبط

وزن  (،0/ 833) ها بوتهوزن سنبله در   (،۷11/0)  ارتفاع بوته 

سنبلهط   (،۹۹0/0) سنبله   در   دانه  تعداد  (،822/0)   ول 

دانه  ( و۹10/0)سنبله    هایدانه.  داشت   (۷۹۶/0)  عملکرد 

 های سنبله  بلندتر،  گیاهان  با  سنبله  هر  در  ترسنگین 

 .  هستند مرتبط بالاتر عملکرد و ترسنگین 

بوته   با  قوی   همبستگی  سنبله  هر  در  دانه  تعداد   ارتفاع 

بوت (،80۶/0) در  سنبله  سنبله   (،8۵2/0)  هوزن    وزن 

سنبله  (،۹1۹/0) سنبله    در  دانه  نوز  (،0/ 8۹1)  طول 

  بیشتر  های دانه.  داشت(  ۷۷۷/0)   عملکرد دانهو    (۹10/0)

  و   ترسنگین   های سنبله   بلندتر،   گیاهان  با  سنبله  هر  در

  همبستگی  دانه   عرض  . هستند   مرتبط  بالاتر  عملکرد

بوته  با   متوسط در    (، 21۹/0)  ارتفاع  سنبله     هابوتهوزن 

سنبله   (،4۶3/0) دانه   و  ( ۵82/0) وزن    ( 38۶/0)  عملکرد 

 هایسنبله   و  بلندتر  گیاهان  با  ترپهن   های دانه.  دارد
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  با   متوسط  همبستگی  دانه  طول  .هستند   مرتبط   ترسنگین 

بوته بوته  (،334/0)  ارتفاع  در  سنبله  وزن   (،232/0)  وزن 

سنبله   (، 244/0)  سنبله دانه  (41۷/0)  طول  عملکرد    و 

 و   بلندتر  گیاهان  با  بلندتر  های دانه.  دارد  (22۷/0)

 .  هستند مرتبط ترسنگین های سنبله 

وزن   (،0/ ۶۹۷)ارتفاع بوته    با   قوی   همبستگی   دانه  عملکرد

بوته  در  سنبله  (،۹11/0)  سنبله  طول    (،801/0)  وزن 

  دانه   تعداد  و  (۷۹۶/0)سنبله    در  دانه  وزن  (، ۷14/0)  سنبله

  بلندتر،   گیاهان   با  بالاتر  عملکرد .  دارد  (0/ ۷۷۷)سنبله    در

 وزن .  است  مرتبط  بیشتر  های دانه  و  ترنسنگی   های سنبله 

بوته    با  قوی   همبستگی  هاریشک  کل   (، 842/0)  ارتفاع 

طول    (،۷2۹/0)   وزن سنبله  (،8۵۷/0)  وزن سنبله در بوته

عملکرد    و  (823/0)  تعداد دانه در سنبله  (، ۷۹2/0)   سنبله 

  گیاهان  با  ترسنگین   های ریشک.  داشتند  (830/0)  دانه

  مرتبط  بالاتر   عملکرد  و  ترگین نس  های سنبله   بلندتر،

 هستند. 

 خشکی   تنش   شرایط  تحت  مشابهی  همبستگی  الگوهای 

 کردند   گزارش  همکاران  و   سینگ.  است  شده   مشاهده  نیز

 تعداد   ،ارتفاع بوته  با  خشکی  شرایط  تحت  دانه  عملکرد  که

 بیولوژیک   عملکرد  و  سنبله  وزن  ،مربع  متر  در  پنجه

  ها همبستگی   نیا  داشت.  داریمعنی  و  مثبت  همبستگی

 رویشی  رشد   توانندمی   که   گیاهانی  که  دهدمی   نشان

  عملکرد   طور معمول به  کنند،  حفظ  تنش  شرایط  در  بهتری 

 قدرت  اهمیت  موضوع  این  که   کنند می   تولید  بالاتری   دانه

 Singh)سازد  می  برجسته  تنش  تحمل  در  را  گیاه  عمومی

et al., 2020 .) 

بوته    وزن   با  شدت   هب  که  است  کلیدی   صفت  یکارتفاع 

 بلندتر  گیاهان.  است  مرتبط  عملکرد  و  دانه  تعداد  سنبله،

  و  بیشتر  های دانه  تر،سنگین   های سنبله  داشتن   به  تمایل

بوته   .  دارند  بالاتر  عملکرد در  سنبله    سنبله  وزن  ووزن 

  وزن   دهدمی   نشان  که  دارند  عملکرد  با  بالایی  همبستگی

 دانه   تعداد.  تسا  عملکرد  بهبود   برای   مهم  عامل   یک  سنبله 

 نشان   که  دارد  عملکرد   با  قوی   همبستگی  سنبله  هر  در

  طور  به   تواندمی   سنبله  هر  در  دانه  تعداد  افزایش  دهدمی 

 ریشک   صفات.  بخشد  بهبود   را  عملکرد  توجهی   قابل

  که   دارند  صفات  سایر  و  عملکرد  با  تری ضعیف  همبستگی 

  یوربهره   بر  کمتری   تأثیر  ریشک   های ویژگی  دهدمی   نشان

بوته.  دارند  کلی در  سنبله   یا   ضعیف  همبستگی  هاتعداد 

  تعداد   افزایش  دهدمی  نشان  که  دارد  صفات  بیشتر  با  منفی

  بهبود   را  مطلوب  صفات  سایر  یا  عملکرد  لزوماً  هاسنبله 

   .بخشدنمی

 تواندمی   تر سنگین   های سنبله  و  بلندتر  گیاهان   انتخاب

همچ  بهبود  را  دانه  تعداد   و  عملکرد افزایش نیببخشد،    ن 

  بهبود   برای   امیدوارکننده  راهبرد  یک   سنبله  در  دانه  تعداد

 کمی   تأثیر  ریشک  وزن  و  که طولدر حالی  .است  عملکرد

 دهیاولویت  به  نیاز  است  ممکن  بنابراین  دارند،  عملکرد  بر

 های زراعی و اصلاحی نباشد. برای برنامه  صفات این به

ربوط به صفات  های فنوتیپی متوزیع فراوانی ارزشبررسی  

نشان داد که تمامی    F9معیت  جزراعی مطالعه شده در  

از  نشان  که  بودند  نرمال  و  پیوسته  توزیع  دارای  صفات 

 د وراثت کمی برای صفات مورد بررسی است. )شکل وجو

1)  . 
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 زاد نوترکیب جوهای درونلاینگیری شده در اندازه زراعیبین صفات  همبستگی ضرایب ماتریس -3جدول

Table 3 - Correlation matrix between evaliuated agronomic traits in barley inbred lines 

 
ارتفاع  

 بوته 

PH 

تعداد  

سنبله 

در  

 هابوته

TNS 

وزن  

کل 

سنبله

 ها 

TWS 

وزن  

  سنبله

SPW 

  طول 

  سنبله

SL 

  طول 

  ریشک 

AL 

  وزن

ریش

 ک

AW 

وزن  

  دانه

  در

 سنبله

GS

W 

  تعداد

  دانه

  در

 سنبله

GNS   

  عرض

 دانه 

GW 

  طول 

 دانه 

GL 

عملکر 

 د دانه
YLD  

وزن  

کل 

ریشک 

 ها

TW

A 
 ارتفاع بوته  

PH 
1.00             

تعداد سنبله در  

 هابوته

TNS 

-
*20.2 1.00            

 هاسنبله وزن کل 

TWS 

*0.71
* -0.01 1.00           

   هسنبلوزن 

SPW  

*0.71
* 

-
*80.2

* 

*0.89
* 1.00          

   سنبلهطول 

SL  

*0.79
* 

-
*10.2 

*0.77
* 

*0.83
* 1.00         

 AL ریشک  طول 
*40.6

* -0.09 
*80.2

* 
*0.23 

*90.4
* 1.00        

 ریشک  وزن

AW 
0.12 -0.04 0.11 50.1 0.14 -0.01 1.00       

  در دانه وزن

 سنبله

GSW  

*0.71
* 

-

0.30*

* 

*.880
* 

*0.99
* 

*0.82
* 

*0.23 0.14 1.00      

  در  دانه  تعداد

 نبلهس

GNS   

*10.8
* 

-
*0.31

* 

*0.85
* 

*20.9
* 

*0.89
* 

*10.4
* 0.12 

*0.91
* 1.00     

 دانه عرض

GW  
*20.2 -0.12 

*0.46
* 

*0.58
* 

*60.2
* -0.23 0.15 

*0.58
* 

*30.3
* 1.00    

 دانه  طول 

GL  

*0.33
* 0.18 *0.23 *0.24 

*20.4
* 

.0.40
** 0.07 

*0.24
* 

*0.27
* 

*0.03
* 1.00   

 عملکرد دانه 
YLD  

0.70*

* 
-0.02 

*0.91
* 

0.80*

* 
*0.71

* 

*60.3
* 0.11 

*800.
* 0.78 

0.39*

* 
*30.2 1.00  

 هاوزن کل ریشک 

TWA   

0.84*

* -0.01 
0.86*

* 

*30.7
* 

*0.79
* 

*30.6
* 0.13 

*0.72
* 

*0.82
* 0.16 

*30.3
* 

*0.83
* 1.00 

 درصد  یک و  پنجداری در سطح  ب معنیترتیبه  **و*

PH: Plant Height, TNS: Total Number of Spikes, TWS: Total Weight of Spike, SPW: The Weight of  Spike, SL: The Length 

of  Spike, AL: The Length of  Awn, AW: Awn Weight, SW: Weight of Grains per Spike, GNS: Number of Grains per Spike, 

GW: Grain Width, GL: Grain Length, YLD: Total Weight of Grains, TWA: Total Weight of the Awns 
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 ارتفاع بوته 
PH (Cm) 

   

 طول  سنبله 

SL(Cm) 

 تعداد سنبله در بوته ها
TNS (No.) 

 وزن کل سنبله ها  
TWS (gr) 

 طول  ریشک   

Cm)  AL 

 وزن سنبله  
SPW (gr) 

 وزن  دانه  در  سنبله 
GSW (gr) 

 تعداد  دانه  در  سنبله )عدد(
GNS (No.) 

 وزن کل  ریشک ها
TWA   (gr) 
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 زراعی صفات برای هیستوگرام نمودار  -1شکل

Figure 1 - Histogram for agronomic traits 
  

 

 نقشه پیوستگی

  SSR  ،20  نشانگر  1۵۵ز  تهیه نقشه پیوستگی با استفاده ا

  CAAT  ،2۶  نشانگر   IRAP  ،30  نشانگر  ISSR  ،۷  نشانگر 

و  ،  IJS  نشانگر   RAPD  ،۷3  نشانگر   SCoT  ،۹0  نشانگر 

های مندلی  (. نسبت2شد )شکل    انجام  iPBS  نشانگر  ۹0

های تکثیر شده با استفاده از آزمون  نشانگرهمه  برای    1:1

عد دارای  نشانگرهای  و  شد  بررسی  اسکوئر  تفرقکای   م 

استفاده شده  حذف گردیدندمندلی   نشانگرهای مولکولی   .

مطابق    هفتبه   پیوستگی  جو   هفتگروه  کروموزوم 

بالاترین تعداد    1منتسب شدند. کروموزوم     83)  نشانگربا 

با طول کروموزومی   ترسیم  سانتی   2/1۶3نشانگر(  مورگان 

،  ۷۵ترتیب  نیز به  ۷و    ۶،  ۵،  4،  3،  2های  شد. به کروموزوم

نشانگر ترسیم منتسب شدند که    ۶8و    ۵0،  ۷2  ،۷2،  ۷0

طولبه دارای  ،  3/1۵۹،  4/201،  13۶/ 3های  ترتیب 

بودند.  سانتی  3/1۹1  و8/۹،142/141 میانگین  مورگان 

،  3،  2،  1های  در کروموزومفاصله بین نشانگرها به ترتیب  

،  01/2،  24/2،  ۹1/2،  84/1،  ۹۹/1برابر است    ۷و   ۶،  ۵،  4

 SSR ترتیب نشانگرهای .  بود  رگانمونتی سا   8۵/2و    80/2

 Li et al., 2003; Ramsay etبا نقشه  در این مطالعه  

al., 2000;  Strussand Plieske, 1998; Varshney 

et al., 2007; Marcel et al., 2007; Thiel et al., 

با نقشه  متفاوت بود اما محل کروموزومی آن   2003 -ها 

داشت.   مطابقت  مذکور  شماره  عبارت  به  های  دیگر 

منتسب شد با شماره   SSRنشانگرهای  کروموزومی که به  

اما  نقشهدر  ها  کروموزم بود  یکی  رفرنس  دلیل  بههای 

ها روی هر کروموزوم  ها مکان آنجمعیتکراسینگ اور در  

بود. توسط   متفاوت  جو  پیوستگی  نقشه  و    گرانر  اولین 

ین  لا   ۷1  با استفاده از   ،(Graner et al., 1991)  همکاران

و   Frankaو    Igriجمعیت دابل هاپلوئید حاصل از تلاقی  

شد    RFLP نشانگرهای  همکاران  هافسنیکلا.  تهیه  و 

(Kleinhofs et al., 1993)   دابل از جمعیت  استفاده  با 
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تلاقی   از  حاصل  نشانگر    Morexو    Steptoeهاپلوئید  و 

RFLP  کردند تهیه  پیوستگی  همکاران    ونزل و   نقشه  و 

(Wenzl et al., 2006) ،    نشانگرهای ، SSR  ،RFLPبا 

STS  وDArt  ،همکارانیک با  (Qi et al., 2006) و 

 )و همکاران  جعفری    ،AFLP  ،RFLP  ،SSTنشانگرهای  

Jafary et al., 2006) ،    با استفاده از نشانگرهایAFLP 

همکاران    ل یت،  SSRو   با  (Thiel et al., 2003)و   ،

  (Sato, 2020)  تو سا  ،SSR  ،ESTاستفاده از نشانگرهای  

نشانگر   از  استفاده  ورشنی SNPبا  همکاران   ،  و 

(Varshney et al., 2007)    نشانگر ، SNP  ،RFLPاز 

SSR  و همکاران    سو روستاک(Rostoks et al., 2005)  

نشانگرهای   استفاده    SSRو    SNPاز  نقشه  تهیه  برای 

 نمودند. 
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and Komino crossesof Badia  9in F linkage map sBarley chromosome - 2Continued Figure  
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 صفات زراعی کنترل کننده  هایQTL یابیمکان 

مطالعه، چندین   این   برای  QTL حاوی   ژنومی   جایگاهدر 

مهم   زراعی  بوته  سنبله تعداد  شامل    جوصفات  طول  در   ،

دانه طول  سنبله،  در  دانه  تعداد  در   سنبله وزن  ،  سنبله، 

دانهبوته عملکرد  بوته  ،  بوته ارت،  در  ریشک  و   فاع   طول 

 .(4)جدول شناسایی شدند

 مربوط به  4Hروی کروموزوم  (  qTNS-4)مؤثر   QTL یک

بوته  در  سنبله  افزایشی  ها  تعداد  اثر  که  گردید  شناسایی 

داشت  که -81/12)  منفی   هاینشانگر   نقش   دهندهنشان  ( 

دو Badia والد همچنین  است.  صفت  این  کاهش   در 

QTL 6ای  هکروموزوم  ول سنبله درط مرتبط باH  7  وH 

qSL-6)   و (qSL-7   اثر مشخص شدند که هر دو دارای 

 .افزایشی مثبت بودند

این، دوعلاوه ب QTL بر  تعداد دانه در سنبله در   ه مربوط 

با     qGNS-6)و(6H  qGNS-4 و  4Hهای  کروموزوم

شدن شناسایی  مثبت  به  های QTLد.  اثرات  طول   مربوط 

عملکرد با  مرتبط  و صفات  و سنبله   وزن کل مثل  دانه  ها 

کروموزوم    ،عملکرد شدند   3Hروی  -qGL)  تعیین 

3،qTWS-3    وqYIELD-3 )    اثرات داری  معنی منفی که 

می  نشان  نتایج  این  که  داشتند.  والدنشانگر دهد   های 

Komino  تعدیل صفات را در  اصلی  نقش  نواحی  این  در 

 .عملکردی دارند

به  های  QTLهمچنین بوته   مربوط  طول ریشک    وارتفاع 

نشان ن که  شدند  شناسایی  موجود  یز  ژنتیکی  تنوع  دهنده 

ها در بهبود ژنتیکی  در جمعیت مورد مطالعه و اهمیت آن

)حداقل   LOD میزان .باشد می  جو و   ۶۶/2بالا 

این  40/4رحداکث برای وجود  نیز قدرت اطمینان خوبی   )

QTL   ایجاد یافته  .کردها  می این  برنامهها  در  های تواند 

منظور  با    جو  لاحیصا به  مولکولی  نشانگرهای  از  استفاده 

سازگاری  و  عملکرد  با  مرتبط  صفات  کاربرد    بهبود  گیاه 

 .داشته باشد موثری 

بوتهبرای   در  سنبله  اثر   QTLیکها  تعداد   بزرگ 

(qTNS-4)   کروموزوم در     = ۶۶22/2LODبا    4روی 

شد.  سانتی  ۵2/40موقعیت   شناسایی  -qTNS مورگان 

قرار   EBmacc0009و    EBmacc0009گرهای  بین نشان 4

را توجیه کرد و    8۶/22داشت و   فنوتیپی  درصد تغییرات 

با مقدار    نشانگر  در جهت    -  8124/12افزایش دهنده آن 

های والد بادیا نشانگرکاهشی بود که نشانگر این است که  

  اثر کاهشی را به نتاج منتقل کردند. 

روی   (qGL-3) بزرگ اثر   QTLبرای صفت طول دانه یک 

موقعیت     = 40/4LODبا    3کروموزوم     8۵2/۹۷در 

شد.  سانتی شناسایی  بین qGL-3 مورگان 

و CAAT7-A و     ET15-32-Bنشانگرهای  داشت  قرار 

و    04/2۵ کرد  توجیه  را  فنوتیپی  تغییرات    نشانگردرصد، 

در جهت کاهشی بود    -4۶2/0افزایش دهنده آن با مقدار  

که   است  این  نشانگر  کنشانگرکه  والد  اثر های  ومینو 

 کاهشی در بروز این صفت دارد.
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نوترکیب خالصی صفات زراعی در جمعیت لاینهاQTLیابی  مکان   -4جدول   و   9Fهای  بادیا  از تلاقی  و  حاصل 

 کومینو 

Table 4- Location of QTLs of agronomic traits in the population of pure F9 recombinant lines 

resulting from the crossing of Badia and Komino 

 جهت

   نشانگر

allele 

direction 

2R(%)  نشانگر راست 

Right Marker 

 نشانگر چپ

Left Marker 
 

LOD 
 افزایشی  اثر

Additive 

Effect 

 موقعیت

Position 

(cM) 

 QTL نام

QTL name 

 کروموزوم 

Chr 

 صفت 
Trait 

Badia 22.86 EBmacc0009 EBmacc0009 2.66 -12.8124 40.52 qTNS-4 4 
 هاتعداد سنبله در بوته

TNS 
Badia 19.21 D10-A IRAP50-3 3.22 0.7496 28.447 qSL-6 6 سنبله طول SL 
Badia 13.40 IJS1-C IJS1-C 2.67 0.6261 106.24 qSL-7 7 

Badia 11.29 IJS13-A IJS13-A 2.80 4.7603 24.95 qGNS-4 4 سنبله در دانه تعداد GNS 
Badia 21.58 D10-A IRAP50-3 3.64 6.581 28.447 qGNS-6 6 

Komino 25.04 ET15-32-B CAAT7-A 4.40 -0.4623 97.825 qGL-3 3 دانه طول GL        

Komino 28.28 IJS25-A HVM27 3.75 -8.6261 57.255 qTWS-3 3  ها سنبلهوزن کلTWS 

Komino 28.05 IJS25-A HVM27 3.69 -7.3029 57.255 qYIELD-3 3 لکردعم YLD 

Badia 21.76 ET15-32-A ET15-32-A 3.48 6.4653 83.36 qPH-4 4 ارتفاع بوته  PH 

Badia 21.55 ET15-31-A MGB371 2.74 1.1833 59.735 qAL-6 6 ریشک طول AL 

PH: Plant Height, TNS: Total Number of Spikes, TWS: Total Weight of Spike, SPW: The Weight of  Spike, SL: The Length 

of  Spike, AL: The Length of  Awn, AW: Awn Weight, SW: Weight of Grains per Spike, GNS: Number of Grains per Spike, 

GW: Grain Width, GL: Grain Length, YLD: Total Weight of Grains, TWA: Total Weight of the Awns 

 

با ریشلهبرای صفت وزن کل سنب بزرگ    QTLک یک ها 

کروموزوم   (qTWS-3) اثر    = ۷4۹۷/3LODبا    3روی 

شد.  سانتی  2۵۵/۵۷موقعیت  در شناسایی   مورگان 

qTWS-3  نشانگرهای قرار    HVM27و  IJS25-A بین 

فنوتیپی را توجیه کرد درصد، تغییرات    28/ 28۶3داشت و  

مقدار    نشانگرو   با  آن  دهنده  در جهت   -۶2۶1/8افزایش 

نشکاه که  بود  که  شی  است  این  والد نشانگرانگر  های 

 .کومینو اثر کاهشی در بروز این صفت دارد

عملکرد صفت  اثر   QTLیک،  دانه   برای   بزرگ 

(qYIELD-3)   ۶8۶2/3با    3روی کروموزومLOD =     در

شد.  سانتی  2۵۵/۵۷موقعیت   شناسایی   مورگان 

qYIELD-3  بین نشانگرهای IJS25-A  وHVM27     قرار

د، تغییرات فنوتیپی را توجیه کرد و  درص  0۵۷/28و  داشت  

مقدار    نشانگر با  آن  دهنده  جهت   -302۹/۷افزایش  در 

که   است  این  نشانگر  که  بود  والد نشانگرکاهشی  های 

 .کومینو اثر کاهشی در بروز این صفت دارد

در مطالعات قبلی ژنوم    صفت  چندین  بر  همپوشانی   اثرات

  در   موجود  های QTL  مثال،  عنوانبه   اند.مشاهده شدهجو  

  دهی، گل  تا  روز  تعداد  بر  (4HcM) 08/12۵کروموزوم  

 تأثیر  دانه  هزار  وزن  و  پرچم  برگ  طول  دانه،  شدن  پر  دوره

 .  (Koochakpour et al., 2021)گذارند می 

 (qPH -4) بزرگ اثر    QTL، یک ارتفاع بوته  برای صفت  

  3۶/83در موقعیت     = 4۷۷۵/3LODبا    4روی کروموزوم  

شد.    مورگانسانتی نشانگرهای  qPH -4 شناسایی   بین 

ET15-32-A  وET15-32-A    و داشت    ۷۶/21قرار 

و   کرد  توجیه  را  فنوتیپی  تغییرات  افزایش   نشانگردرصد، 
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مقدار   با  آن  که    4۶۵3/۶دهنده  بود  افزایشی  جهت  در 

افزایشی در  نشانگرنشانگر این است که   اثر  بادیا  های والد 

 .بروز این صفت دارد

کروموزوم    در  دهیگل  تا  روز  تعداد  برای   دار پای  QTL  یک

5H  (cM  ۷8/۷4)  سه  که  حالی  در  شد،  شناسایی  QTL 

  شدن   پر  دوره   کنندهکنترل   5H  و  4H  های کروموزوم  در

 هایQTL.  (Koochakpour et al., 2021)بودند    دانه

-مکان  6H  و  3H  های کروموزوم  در  سنبله  طول   به  مربوط

در  طول  های QTL  کهیحال  در  شدند،  یابی   پوشینه 

ارتفاع   به  مربوط  های QTL.  شدند   یافت  7H  کروموزوم

شدند    شناسایی  3H  کروموزوم  ورس در  به  مقاومت  بوته و

(Chen et al., 2024) . 

 (qAL-6) بزرگ اثر   QTL، یک برای صفت طول ریشک

کروموزوم   موقعیت      = ۷44۹/2LODبا     ۶روی  در 

شناسایی  سانتی   ۷3۵/۵۹ ن  بی qAL-6 شد.  مورگان 

و    MGB371و    ET15-31-A نشانگرهای   داشت  قرار 

و    ۵۵/21 کرد  توجیه  را  فنوتیپی  تغییرات    نشانگردرصد، 

در جهت افزایشی بود   1833/1افزایش دهنده آن با مقدار  

های والد بادیا اثر افزایشی  نشانگرکه نشانگر این است که  

 .در بروز این صفت دارد

 نتیجه گیری کلی

 دو   تلاقی  از  که  جو  جدید  نسل  لاین  ۹۹  مطالعه،  این  رد

  مهم   صفات  نظر  از  بودند،  آمده  دستبه  بادیا  و  کومینو  رقم

(  QTL)  کمیتی   یابینقشه  ی تجزیه  از  استفاده  با  زراعی

  دار معنی   QTL  ده  مجموع،  در.  گرفتند  قرار  ارزیابی  مورد

  صفاتی   با  که  شد  شناسایی  ۷  و  ۶  ،4  ،3  هایکروموزوم  در

بوته  نظیر   اجزای  و  دانه  ابعاد  سنبله،   های ویژگی   ،  ارتفاع 

  LOD  نمرات  دارای   QTL  چندین .  بودند  مرتبط  عملکرد

تبیین  و   که   بودند  بالا   تا   متوسط(  R²)  ضریب 

  قابل .  هستند  اعتماد  قابل  ژنتیکی  اثرات  ی دهنده نشان

 شامل   اصلی  QTL  دو  ،3  کروموزوم  در  که  است  توجه

qGL-3    با(LOD    با ت  40/4برابر  درصد    0۵/2۵بیین  و 

)با  qTWS-3   و  دارد  کنترل  دانه  طول  بر  که  درصد(

LOD    با تبیین    ۷۵/3برابر  درصد  و (  درصد  2۹/28و 

qYIELD-3    با(LOD    با تبیین    ۶۹/3برابر  درصد  و 

  ریشک   با  هاسنبله   کل  وزن  به  ترتیب به  که  درصد(  0۶/28

  نو کومی  رقم   ی زمینه پس   در  هستند،   مرتبط  دانه  عملکرد  و

  ناحیه   این  اهمیت  ی دهندهنشان  که  شدند   شناسایی

 در.  است  عملکرد  با  مرتبط  صفات  کنترل   در  کروموزومی

-به  که  qGNS-4  و  qTNS-4  های QTL  ،4  کروموزوم

بوته  بر  ترتیب در  سنبله   هر  در  هادانه  تعداد  و  هاتعداد 

  که   بودند  گرفته   منشأ  بادیا  والد  از  گذارند،می   تأثیر  سنبله 

بر  وریبهره   و  باروری   در  والد  این  برجسته  نقش  دلیل 

 = R²)  4  کروموزوم  در  QTL qPH-4  همچنین،.  است

  داشت     ارتفاع بوته  بر  توجهی  قابل  افزایشی  اثر(  21.76%

 ورس  به  مقاوم  یا  کوتاهنیمه  ارقام  اصلاح  در  تواندمی   که

  هایکروموزوم  در   QTL  چندین   مکانیهم.  شود  واقع  مفید

 احتمال  از  حاکی   ،qAL-6  و  qSL-6  جمله  از  ،۶  و  4

 های ژن  بین  تنگاتنگ  ارتباط  یا  پلیوتروپی  وجود

 این .  است  ریشک  طول  و  سنبله  طول  ی کننده کنترل 

  ، EBmacc0009  جمله  از  شده شناسایی  نشانگرهای 

D10-A،  IJS25-A  و  HVM27   عنوان  به  توانندمی  
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  ( MAS)  نشانگر  کمک  به  انتخاب  در  ارزشمندی   ابزارهای 

 هاینشانگر   تجمیع  منظوربه  جو  حیاصلا  های امه برن  در

 طوربه .  گیرند  قرار  استفاده  مورد  والد  دو  هر  از  مطلوب

  برای  ای اولیه  ژنتیکی   چارچوب  مطالعه  این  نتایج  کلی،

  طریق   از   جو  گیاه  در  عملکرد  کلیدی   اجزای   بهبود

 . ند کمی  فراهم هدفمند اصلاحی راهبردهای 
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