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 خلاصه

 
صفات گاه و تعداد ژنهای کنترل کننده        يجا علاوه بر اطلاعات بسيار مفيدي كه در زمينه            QTLيابي   نقشه

QTLيابي   به منظور نقشه  . دياری نما ينش به کمک نشانگر     يزگادگران را در    ژتواند بهن  ، می كند كمي فراهم مي  
نبرد ي ا  لاين ۱٤٤ جمعيتي شامل    ، گندم  پرچم  و سطح برگ   خوشه، طول   پدانکلارتفاع گياه، طول     هاي كنترل كننده  

نقشه  .در طي دو سال و دو مكان ارزيابي گرديدند        حاصل شده بودند    ا  نهاي كاز ومانت   از تلاقي واريته  که  تركيب  نو
 بای  ژنکاي ل  ترسيم گرديد كه هجده گروه      AFLP نشانگر   ۳ و SSR نشانگر   ١٦٦جمعيت با استفاده از     ی  ژنکايل

طول   مركب براي صفات ارتفاع،     بازه ای يابي   بر اساس روش نقشه   . داد شانزده كروموزوم گندم را پوشش مي      
 QTLسه   . شناسايي و مكان يابي گرديدند      QTL ٣ و ٢ ،   ٣،  ٣، طول خوشه و سطح برگ به ترتيب          پدانکل

يانس فنوتيپي  راز وا % ٤١در مدل برازش همزمان     شتند،   قرار دا  4D و   2B   ، 4Bي  ارتفاع كه روي كروموزومها   
كه ی شدند   يشناسا یمشابهمکان ژنومی    در    پدانکل  ارتفاع و طول    QTLهر سه   . كردند ارتفاع را توجيه مي    

ول  ط از كل واريانس  % ١/٢٤ در مدل برازش همزمان      QTLسه  ن  يا. نمايد ي دو صفت را توجيه مي     لاهمبستگي با 
در مدل  ابی شده و   يمکان 6B  و 2D روي كروموزومهاي    بر طول خوشه     های QTL . کردند توجيه مي را  انكل  دپ

 در  سطح برگ   های QTL .ردندك يه مي جاز واريانس فنوتيپي ميانگين طول خوشه را تو        % ٨/١٦برازش همزمان   
 قرار  2D  و 1B   ،5B وزومهاي روي كروم  بر  کرده و  يهجاز واريانس فنوتيپي را تو    % ۷/۹مدل برازش همزمان    

شوند و برخي    براي اولين بار گزارش مي     هاي سطح برگ  QTL  مانند هاي شناسايي شده  QTL برخي از    .داشتند
 .كند نيز نتايج تحقيقات قبلي را تاييد مي

 
 پدانکلطول  ارتفاع،، SSR،AFLP،یژنکايلگندم، نقشه  ،QTL: واژه های کليدی

 
 مقدمه

نمايد، عدم   لاح گندم را محدود مي       عواملي كه اص    زيكي ا 
وجود اطلاعات كافي در مورد ژنهاي كنترل كننده صفات كمي            

هاي  بكارگيري نشانگرهاي ملكولي در ترسيم نقشه       ). ۲۹(است
هاي ژنتيكي در     ي به ميزان زيادي بر توانايي تجزيه           ژكانلي

 يا تواليهاي   1نشانگرهاي ميكروستلايت . سالهاي اخير افزوده است   
 ، همبارز بودن، مكان     تكراري به دليل پلي مورفيسم بالا       ساده  

شونده ژنوم،   ن كروموزومي مشخص، قرار گرفتن در نواحي كد         

                                                                                    
1 . microsatellite  اي  simple sequence repeat (SSR) 

سادگي و هزينه نسبتا  پايين كاربرد بسيار زيادي در تهيه                 
 ٦٠٠تاكنون بيش از     ). ٧،  ٦(اند   كاژي پيدا كرده  نهاي لي  نقشه

 .اند  شدههختپرايمر ميكروستلايت براي گندم طراحي و سا
 يكي از روشهايي   ) QTL (2هاي ژني كمي    يابي مكان  نقشه

توسعه  كه در دهه اخير براي مطالعه ژنتيكي صفات كمي             است
در اين روش تفرق همزمان صفت كمي و نشانگرهاي         . استافته  ي

، نوع  )عوامل مؤثر (ملكولي بررسي ميشود و در نهايت تعداد ژنها          
ها روي  QTLورده شده و مكان     عمل آنها و ميزان اثر هر يك برآ       

                                                                                    
2 .  quantitative trait loci 
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توان از نتايج آن در گزينش       از اينرو مي  . گردد ژنوم شناسايي مي  
وتروپي، اثر  يپلبعلاوه مطالعه اثر     . استفاده نمود  1به كمك نشانگر  

، ۱۱(محيط قابل بررسي است     ×QTLها و نيز اثر     QTLمتقابل  
۱۶.( 

و ) ۱۳،۱۴ (3ای بازهيابي   ، نقشه )۲۷ ،   ۲۳ (2عاملي تک   تجزيه
روشهايي هستند كه در      ) ۳۳،  ۱۰ (4 مركب ای بازهيابي   نقشه
 جهت بررسي ارتباط نشانگر و صفت كمي             QTLيابي   نقشه

در . آيد معرفي شده كه مورد اخير كاملترين آنها به حساب مي           
 اثر ساير     5 بين دو نشانگر      بازه مركب در       ای بازهيابي    نقشه

 به صورت يك     6هميننشانگرها به عنوان كوفاكتور يا نشانگر ز         
شود تا بخشي از واريانس صفت        عبارت رگرسيوني وارد مدل مي    

، شود مذكور توجيه مي   بازه  هاي خارج از     QTLرا كه توسط     
هاي پيوسته  QTLدر اين روش    . )کیينه ژنت ياثر زم ( حذف نمايد 

ها و مكان آنها      QTLقابل شناسايي هستند و برآورد اثرات           
 ، وضوح و توان    دهي بيشتر، دقت  اطلاع دهي و باز   . نااريب است 

 مركب به   بازه ای آماري بالا از ديگر مزاياي روش نقشه يابي            
 ).۳۳، ۱۶( روند  شمار مي

ن و عدم امکان    ييری پا يل مختلفی ما نند وراثت پذ      يبه دلا 
افتن ي بهنژادگران همواره به دنبال         ،نش تا زمان برداشت    يگز

ری بالاو همبستگی با    ياتی بوده اند که علاوه بر وراثت پذ       يخصوص
ارتفاع گياه صفتي است كه در       .نش آنها آسانتر باشد   يعملکرد، گز 

وارد كردن ژنهاي   . اصلاح گندم از اهميت بسزايي برخوردار است      
هاي تجاري در     به واريته  Norin10 از واريته ژاپني      7پاكوتاهي

  و  باعث افزايش چشمگيري در عملكرد گندم گرديد        ١٩٦٠دهه  
 ژن اصلي كه در       ٢٠تاكنون   .بز منتهي گرديد   به انقلاب س   

  ژنهاي پاكوتاهي           -كاهش ارتفاع نقش دارند                
)Rht (-  اند    شناسايي شده)دن دانه،  يدر مراحل آخر رس    ). ۱۸

ی در  يره مواد غذا  يشوند و ذخ    خشک می  برگهای تحتانی عموما    

                                                                                    
1 .  marker assisted selection 
2 .  single factor analysis 
3 .  interval mapping 
4 . composite interval mapping (CIM) 
5 .  interval 
6 .  background 
7 .  dwarfing genes 

ها  لذا قسمت اعظم ماده خشک در دانه        . ز است يز ناچ يساقه ن 
اه بستگی  يعملکرد بالقوه گ  "شود و اصولا   ساخته می ح  يپس از تلق  

ی دارد که   يت فتوسنبزی اندامها  يزان فعال يبه اندازه، مدت و م     
ن اندامها عبارتند از     يا .مانند پس از ظهور خوشه سبز باقی می        
مطالعات مختلف حاکی از       .پدانکل، برگ پرچم و خود سنبله      

ه دانه، برگ   کی ب يط نوری بهتر و نزد     يل شرا يآنست که به دل    
درات های  يد ه ين منابع تول  يهای سنبله مهمتر   نهيپرچم و پوش  

طول  همبستگی    ).۱۷،  ۵( باشند کربن در دوره پر شدن دانه می      
 شده است  ن  گزارش     يز با عملکرد دانه توسط محقق      ينانكل  دپ
 هاي گندم    QTL مطالعات مختلفي براي شناسايي        .)۱۹،  ۱(

 ٢٠٠٢در سال    ) ٢٠٠٢(ان  و همكار  برنر. انجام گرفته است   
هاي مربوط به صفات     QTLاي براي شناسايي      پژوهش گسترده 

مورفولوژيكي، مقاومت به بيماريها و آفات، عملكرد و كيفيت در            
 با  QTL ٢١٠در اين تحقيق      .  انجام دادند   ITMI8جمعيت  

LOD     نامبردگان براي ارتفاع،   . ند تشخيص داده شد   ٢ بالاتر از
 مكان ژني   ١٠ و   ٦،  ٢١ به ترتيب     انكل و طول خوشه    دطول پ 

 هايژن  يابي   در نقشه ) ١٩٩٩(شاه و همكاران    . شناسايي نمودند 
 A٣ صفات مهم زراعي گندم كه روي كروموزوم           کنترل کننده 

 كه ارتفاع گياه را تحت تاثير قرار              QTLقرار دارند، چند      
 كلر و همكاران    . اند دادند روي اين كروموزوم گزارش كرده        مي

 هاي ژني  اي كه به منظور شناسايي مكان         ر مطالعه د) ١٩٩٩(
در گندم انجام دادند، تعداد يازده      ورس   مقاومت به    کنترل کننده 

QTL       سورديل و همكاران   .  براي ارتفاع گياه شناسايي نمودند 
هاي ژني صفات مهم       در مطالعه مكان    ٢٠٠٣ در سال ) ٢٠٠٣(

ا مكان يابي   ه ارتفاع گياه ر   نند كنترل ك  QTLزراعي گندم، چهار    
 .اند نموده

يد، اثر متقابل    ئاما به دليل پيچيدگي ژنوم گندم هگزاپلو         
QTL      با محيط و وابستگي QTL     ،ها به ساختار ژنتيكي جمعيت

هاي  مطالعات بيشتري بايد صورت گيرد تا بتوان با مقايسه نقشه          
ف اهدا. ها را شناسايي نمود     QTLمختلف با قطعيت مكان        

هاي مهمترين  QTLيابي    مكان )۱: د از عبارت بودن مطالعه حاضر 
برد  يك جمعيت لاينهاي اين        درصفات مورفولوژيكي گندم       

                                                                                    
8 . International Triticeae Mapping Intitiative 
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١٤٧

 گري با يكد  ی صفات مختلف  هاQTL بررسي ارتباط    )۲ 1نوتركيب
 جهت   صفات مورفولوژيكي  وسته با يی نشانگرهای پ  يشناسا) ۳ و

 .نش به کمک نشانگرياستفاده در گز
 

 ها مواد و روش
 مواد گياهي
كه در  ) Jupatco F73 / Blue Jay // Urest T81( 2رقم كاز 

  3ميت مكزيك آزاد شده بود با لاين مانتنا          يالمللي س  مركز بين 
)PI372129 / 2*Pondera (    اي آمريكا ايجاد   نكه در ايالات مانت

 به روش نتاج تك بذر و       F6 تانسل و ندشده بود، تلاقي داده شد    
ين نوتركيب كه    لا ١٤٤ تعداد.  پيش رفتند  بالکسپس به صورت    
براي آزمايشات بعدي در نظر گرفته      کرده بودند   بذر كافي توليد    

مانتنا به عنوان والد، خصوصيات        دليل انتخاب كاز و     . شدند
متفاوت آنها از نظر عملكرد، مقاومت به گرما و ساير صفاتي بود              

مکالمه : ک برن يپتر( بودشده  كه در ارزيابيهاي اوليه مشخص       
 .)شخصی
 فنوتيپيارزيابي 

اي در دو ايستگاه تحقيقاتي دانشگاه ايالتي         آزمايشات مزرعه 
 و  ١٣٨٠ در سالهاي    ARDEC و   Akronكلرادوي آمريكا بنامهاي    

د ه لاين به همراه والدين و يك رقم شا        ١٤٤.  انجام گرديد  ١٣٨١
كشت   تكرار با دو تيس   در قالب طرح آلفالا    Butte86محلي بنام   

شد،   كرت را شامل مي    ١٥هر بلوك    بلوك و    ١٠هر تكرار   . شدند
.  سانتيمتر بود  ٢٠متري به فاصله     ۵/٣هر كرت شامل چهار خط      

به . كوددهي و سمپاشي مطابق معمول منطقه اعمال گرديد           
ه ويژه  ب یطيت شرايط مختلف مح    حمنظور قرار دادن لاينها ت     

و ) ٨٠آبياري (ARDEC80ات  شتنش خشكي و گرما در آزماي       
ARDEC81)    آبياري كامل انجام شد، اما در            )٨١آبياري  

Akron80)   در هيچگونه آبياري صورت نگرفت و       ) ٨٠ديم 
ARDEC81 )  دن دانه شدر زمان پر    ک بار ي تنها    )٨١خشكي 

در ) منهاي ريشك (ارتفاع گياه و طول خوشه       . آبياري انجام شد  
 و سطح   ٨١انكل در آزمايشات سال      دهر چهار محيط، طول پ     

                                                                                    
1 . recombinant inbred lines 
2 .  Kauz 
3 .   Montana   (  اي MTRWA116) 

 پرچم  سطح برگ . گيري شدند  ازه اند ARDEC80برگ تنها در     
محاسبه  ٧/٠  عدد  طول و عرض برگ در       ق حاصلضرب ياز طر 
 ه شد کشت، لاينها در گلخانه     زي ن در آزمايش ديگري  . )۴(گرديد

 .)۸۱گلخانه(و سطح برگ آنها به همين روش بدست آمد 
 هاي آماري تجزيه

 هاي هر يك از محيطها به وسيله برنامه         تجزيه واريانس داده  
Proc GLM افزار   نرمSAS  هاي ناقص و    لوکاثر ب .  انجام گرفت

پذيري، همبستگي    وراثت. تكرارها تصادفي در نظر گرفته شدند      
هاي محيطهاي   صفات با يكديگر و همچنين همبستگي داده          

توزيع فراواني  .  هر يك از صفات محاسبه گرديدند        برای مختلف
ن آنها به   صفات در هر  يك از محيطها ترسيم شده و نرمال بود            

ميانگين .  آزمون گرديد   SASبرنامه   Proc univariateكمك  
تصحيح شده صفات براي هر يك از لاينها محاسبه و براي تجزيه            

QTLبكار رفت . 
 ارزيابي نشانگرهاي ملكولي

 روزه و به روش تاي و        ١٤ از برگ گياهان      DNAاستخراج  
ر بکه   SSR مريپرا ٣٠٧ از مجموع     .انجام شد ) ۲۸(تنكسلي  

 و  ه پرايمر چند شكلي نشان داد     ١٦٦ ،روي والدين آزمايش شدند   
 از  SSRپرايمرهاي  . براي ثبت ژنوتيپي افراد جمعيت بكار رفتند      

. تهيه شدند ) ۸(wmcو  ) gwm)۲۲(  ،gdm)۲۱منابع مختلف    
  چاهك   ٩٦ در دستگاه          4اي پلي مراز       واكنش زنجيره   

 MJ PTC-100 My Research        راي و دماهايي كه در منابع ب
.  انجام گرفت  ، هر يك از پرايمرها توصيه شده بودند       5دماي اتصال 

 در والدين    که نيز AFLP6 نوارسه  ی مورد مطالعه برای       لاينها
كليه مراحل برش،   . ابی شدند ي، ارز چند شكلي نشان داده بودند     

 مطابق مقاله وس    AFLP تكثير اوليه و تكثير نهايي نشانگرهاي       
 7بر اساس فاصله نوارهاي    . تصورت گرف ) ١٩٩٦(و همكاران    

هاي متفاوتي براي ارزيابي پرايمرها در جمعيت          والدين از شيوه  
 پرايمرهايي كه در يك والد توليد       PCRمحصول  . استفاده گرديد 

/ حاضر  (كردند   توليد نمي  نوار كرده و در والد ديگر هيچ نواري        
                                                                                    

4 . PCR 
5 .  annealing 
6 .  Amplified Fragment Length polymorphism 
7 .  band 
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هنگاميكه تفاوت  . قابل تفكيك بودند  % ١روي ژل آگارز     ) غايب
% ٤ زآگار جفت باز بود از ژل      ۱۵ نوارهاي والدين بيش از      دازهان

 استفاده  Amresco, Solon, OH,US(SFRA (1وبغبسيار مر 
 Sunrise TMي  قهاي آگارز در دستگاه اف      الكتروفورز ژل . گرديد 

96 GibCo BRL  رنگ آميزي ژلهاي آگارز به       . صورت گرفت
ه نوارهاي والدين   زمانيك. گرفت ديوم برومايد انجام مي   يوسيله ات 

از ژل پلي اكريل    )  جفت باز  ۱۵كمتر از (بسيار بهم نزديك بودند     
-Sequi و دستگاه ) Bio Rad, Hercules, CA(% ٦ وارشتهآميد  

Gen GT Sequencing Cell BioRad   آنها استفاده   کيتفک براي 
ترات نقره و مطابق    يها به وسيله ن   لآميزي اين نوع ژ    رنگ. گرديد

 .انجام شد Promega, Madison( WI, USA)پروتكل شركت 
چنانچه دو پرايمر داراي دماي اتصال يكسان بوده و نوارهايي          

 فاصله زيادي از هم داشتند، هر دو آنها به              کهكردند توليد مي 
 اضافه شده و روي يك ژل       PCRطور همزمان به مخلوط واكنش      

شرايط ) 3واكنش چندگانه  ( شدند  مي  2دهي تفكيك و نمرده    
 ٨٠فورز براي ژلهاي آگارز و پلي اكريل آميد به ترتيب               الكترو

ژلهاي آگارز پس از     .  ساعت بود   ۵/٢ وات به مدت    ٧٠ولت و    
  قرار داده شده، تحت      4آميزي در دستگاه مخصوص ثبت ژل      رنگ

 تصوير  Alpha-imager افزار نور ماوراء بنفش و به كمك نرم          
ستقيما  با  هاي پلي اكريل آميد  م        تصوير ژل . شدند برداري مي 

ها به كمك نرم    لكليه ژ . شد استفاده از اسكنر در رايانه ذخيره مي      
 توسط دو نفر    )AlphaEase )Alpha Innotech corp, CA افزار

 و سپس نتايج مقايسه و        هشد  گذاری    نمره به صورت جداگانه  
 .شدند تصحيح مي
 لينكاژي  ترسيم نقشه

با استفاده  ) نشانگرها(هاي ژني    تمام مكان  5 شكلي تفرق  کج
هاي  از مربع كاي آزمون شده و معدود نشانگرهايي كه از نسبت            

جهت تهيه نقشه    .  حذف گرديدند   ،كردند  تبعيت نمي   مندلی
با در نظر    ) Mapmeker/Exps3.0 ) ۱۵افزار   لينكاژي از نرم   

                                                                                    
1 .  super fine resolution agarose 
2 .  score 
3 . multiplex 
4 .  gel  documentation 
5 .   segregation distortion 

 سانتي مورگان و     ٦٠، حداكثر فاصله     LOD=2گرفتن حداقل   
 از لاينها به دليل           يكي. استفاده گرديد  ) ۹(نيلدها تابع

يابي   هاي نقشه  ي بيش از حد مورد انتظار از داده          سهتروزويگو
گوت به عنوان داده های گمشده      يو افرادهتروز  كنار گذاشته شد  

 . دربرنامه وارد شدند
داد كه   نقشه حاصله هجده گروه لينكاژي را تشكيل مي            

 ،  1A   ، 1B   ، 2A  ، 2B   ، 2D   ، 3Dشانزده كروموزوم گندم شامل   
4B  ، 4D    ، 5A   ،  5B ، 5D  ،6B    ، 6D ، 7A ، 7B    7 وD  را 

 اب به هيچ  سكاژي قابل انت  نيكي از گروههاي لي   . داد پوشش مي 
كاژي ن دو گروه لي   5Aيك از كروموزومها نبود و براي كروموزوم         

هاي مختلف    شود در قسمت     شناسايي شدند كه فرض مي        
املا  هاي ژني ك   مكان   پس از حذف  . كروموزوم قرار داشته باشند   

 كه با داشتن    5Dو كنار گذاشتن كروموزوم      ) cM 1>(پيوسته  
 نشانگر به طول     ٨١اي شامل      بود، نقشه   بازهيك نشانگر فاقد     

 بدست آمد كه     cM٦/٦   و متوسط تراكم    ٤/٩٩٧ cMژنومي  
 . مورد استفاده قرار گرفتQTLبراي تجزيه 

 QTLتجزيه 
بر و  ) PLABQTL)۳۰  به وسيله برنامه      QTLيابي   نقشه

كوفاكتورها از  .  مركب انجام گرفت     بازه ای يابي   اساس نقشه 
 كه رگرسيون گام به گام را به         SELECT COVطريق دستور   

 QTL براي شناسايي    LODآستانه  . برد انتخاب گرديدند   كار مي 
از .  در نظر گرفته شد    ٢ cM 6 و حداقل فاصله پويش    ٢ها برابر   

هاي QTLو  ) LOD>2 (7هاي فرعي QTLآنجا كه ممكن است     
ي مختلف در نقطه يكساني         امحيطه) LOD < ٣ (8اصلي
LOD كنند توصيه مي ) ٢٠٠٢(يابي شوند، برنر و همكاران     مكان

 . در نظر گرفته شوندزي ن٢هاي بيش از 
نيز توسط   وها  QTLواريانس فنوتيپي كه توسط هر يك از         

يه جها در يك مدل رگرسيون چندگانه تو             QTLمجموع   
 براي هر يك از صفات       QTLتجزيه  . يدندشود، محاسبه گرد   مي

در هر يك از محيطها و نيز براي ميانگين كليه محيطها انجام               

                                                                                    
6 . scan 
7 .  minor QTL 
8 .  major QTL 
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ها و يا وجوداثر      QTLبه منظور بررسي پيوستگي بين         . شد
 .هاي صفات مختلف با يكديگر مقايسه گرديدQTLتروپي، ويپل

 
 ايج و بحثتن

 تجزيه فنوتيپي
 -ين آماره شاپيرو  شكل ظاهري توزيع فراواني صفات و همچن      

ع نرمال  ياغلب صفات از توز    نشان داد كه     SAS نرم افزار    1ويلك
برخي صفات در   اگرچه  ). QTLهيه تجز يفرض اول ( برخوردارند

به دليل   (انحراف داشتند  نرمالتوزيع  اندکی از   برخي محيطها   
از  )آنها خودداري شده است   ارائه  ها از    حجم زياد اشكال و داده     

 و   تسلر همانطوركه ما    رايز .ستفاده نگرديد  ها ا   تبديل داده  
ها  تبديل داده  اند، در مقاله خود متذكر شده     ) ١٩٩٦(همكاران  

شود  انتهاي چوله توزيع را به سمت مركز فشرده كرده، باعث مي           
و د  يتفاوت لاينها از نظر مقادير صفت به شكل ناصحيح درآ              

 .  كاسته شودQTL قدرت شناسايي ازنتيجتا  
ها   در توزيع فراواني      2فات تفكيك متجاوز    در تمامي ص    

تفكيك متجاوز بيانگر آنست كه آللهاي هر دو          . مشاهده گرديد 
 والد در نمود صفات دخالت دارند و تركيب آنها به مقادير بالاتر و            

 .انجامد تر از والدها مي  پاييناي
ميانگين و دامنه صفات مختلف در والدين و لاينهاي                 

اين جدول گوياي آنست    . اند صه شده  خلا ١نوتركيب در جدول    
كه والدين و همچنين جمعيت لاينها از نظر صفات مورد مطالعه            

  جدول( بعلاوه نتايج تجزيه واريانس       .متفاوت بوده و تنوع دارند     
 كليه صفات وجود تنوع در جمعيت را        MSدار شدن     با معني  )٢

ی ت که برا  ين فرض وجود تنوع در جمع      ي بنابرا .نمايد اثبات مي 
 .  ضروری است، برقرار می باشدQTLه يانجام تجز

چنين ) ٣جدول(پذيري صفات       از مقادير بالاي وراثت       
هاي فنوتيپي يادداشت برداري شده        شود كه داده     می استنباط

خاطر نشان  .  هستند QTLاساس قابل اعتمادي براي تجزيه         
 بوده و از   ۹Fشود از آنجا كه لاينهاي بكار رفته در آزمايش            مي

ي بالايي برخوردار بودند، اين وراثت پذيري تقريبا             سهموزيگو

                                                                                    
1 .  Shapiro-Wilk 
2 .  transgressive segregation 

البيت از تنوع    غزيرا اثر    . پذيري خصوصي است    برابر وراثت  
ويژه طول   به    پذيري صفات   وراثت. ستا  ژنتيكي حذف شده   

 ندا  كاهش قابل توجهي پيدا كرده      ٨١انكل در محيط خشكي     دپ
نس فنوتيپي  دهد در اين محيط قسمت اعظم واريا        كه نشان مي  

 بالاترين مقادير وراثت   . دهد را واريانس محيطي تشكيل مي       
 که با    باشد پذيري در كليه محيطها متعلق به ارتفاع گياه مي             

 کم ژنهای کنترل کننده آن منطقی به          "توجه به تعداد نسبتا    
 .رسد نظر  می

QTLهاي ارتفاع گياه 
ي  مركب برا  بازه ای يابي    به روش نقشه    QTLنتايج تجزيه   

 خلاصه شده  ۸تا   ۵ولاصفات و محيطهاي مختلف در جد         
براي صفت  . ندانشان داده شده     ۱گاه ژنومی آنها در شکل     يوجا

 در  QTL، چهار   ٨٠ در محيط آبياري      QTLارتفاع گياه، پنج     
 ٨١ در خشكي    QTL و سه    ٨١ در آبياري    QTL، چهار   ٨٠ديم

از كل  % ٤/٣٦ تا    ١٠هاي منفرد از     QTL. شناسايي گرديدند 
ها در مدل برازش     QTL. كردند اريانس فنوتيپي را توجيه مي     و

 ٥/٣٤،   )٨٠ديم    (١/٤٢،   )٨٠آبياري    (٨/٤٢همزمان   
از واريانس كل را توجيه        ) ٨١خشكي  % (٨/٢٢،  )٨١آبياري(

هاي  هنگاميكه از ميانگين كليه محيطها به عنوان داده       . كردند مي
 صفت   براي QTL استفاده گرديد، سه     QTLفنوتيپي در تجزيه    

آنها از آزمايشات منفرد       LODارتفاع تشخيص داده شدند كه     
يانس فنوتيپي  راز وا % ٤١بالاتر بود در مدل برازش همزمان          

 كه روي كروموزومهاي    QTLهر سه   . كردند ارتفاع را توجيه مي   
2B   ، 4B   4 وD  ،نيز  ٨١ و آبياري    ٨٠در آزمايش ديم      قرار دارند 

 ديده  ۵ و جدول      ١ل  همانطور كه در شك     . اند بدست آمده 
 كنترل كننده ارتفاع    QTL با يك    ٣٦٨Xgwm نشانگر   ،شود مي

پيوستگي بسيار نزديك دارد كه در كليه آزمايشات ظاهر شده و            
 به دليل داشتن    QTLاين  . باشد مي R2 و   LODداراي بالاترين   

R2 يك   ٢٠بيش از      3 نسبي QTL رود و به     به شمار مي   4 پراثر
 است كه سورديل و       Rht1اكوتاهي  احتمال قوي همان ژن پ      

.اند  مكان يابي نموده   4Bنيز آنرا روي كروموزوم     )٢٠٠٣(همكاران

                                                                                    
3 .  Partial R2 
4 .  QTL with major effects 



 ١٣٨٤، سال ١، شماره ٣٦مجله علوم كشاورزي ايران، جلد  ١٥٠

 

 
 

 
 و e, d, c, b, a( لاين اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي واريته هاي كاز و مانتنا ١٤٣هاي صفات مورفولوژيكي روي نقشه لينكاژي QTL مكان -١شكل 

mean ( مثلث سياه رنگ و يا تو .  و ميانگين محيطها را نشان مي دهند٨١، گلخانه ٨١، خشكي ٨١، آبياري ٨٠، ديم ٨٠به ترتيب آزمايشات آبياري
 به ترتيب ارتفاع، طول پدانكل، طول Lfa و Ht ،Pdl ،Hdl. خالي نشان دهنده آن است كه آلل افزاينده صفت به ترتيب از كاز يا مانتنا به ارث مي رسد

 .  سانتي متر مورگان در يك نقطه نشان داده شده اند٥هاي با فاصله كمتر از QTL. دخوشه و سطح برگ مي باشن
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 ميانگين، دامنه تغييرات و اشتباه معيار صفات مختلف در -١جدول 
 والدين و لاين هاي نوتركيب

 والدين لاينهاي نوتركيب
 كاز مانتنا ميانگين دامنه

 صفت

 (cm)ارتفاع گياه 
١٩/٩٥±٤٥/١٥ ٤/٥٨-١٢٧ ٧٨/٩٧±٤٥/٠ ٨٠آبياري  ٩٣/٨١±٤٥/٠

٨/٤٣-٢/٩٨ ٠٥/٧٨±٤٣/٢ ٣١/٧٥±٠٢/٠  ٨٠ديم  ١٣/٦٣±٤٣/٢
١/٤٠-٥/٩٧ ٠٠/٧٠±٠٢/٣ ٩١/٧٠±٠٢/٠ ٨١آبياري  ٥/٥٢±٠٢/٣
٢/٣٥-٤/٩٥ ٥٠/٥٨±٠٣/٣ ٠٩/٥٨±٠٢/٠ ٨١خشكي  ٧٥/٤٦±٢٨/٣

 (cm)طول پدانكل 
٦/١٠-٤/٤٤ ٠٢/٣٢±٩٢/٠ ٧٧/٢٨±٠٢/٠ ٨١ري آبيا ٤٣/١٧±١٩/١
٢٠/٧-٩٠/٣٣ ٩٣/٢٢±٣٩/١ ١٢/٢١±٠١/٠ ٨١خشكي  ٤٣/١٣±٣٩/١

 (mm)طول خوشه 
٦/١٠٢±٣٢/١ ٠٤/٩٦±٠٢/٠ ٤/٧٥-١١٢ ٨٠آبياري  ٣٥/٩٠±٣٣/١
١٥/٨٧±١٩/٣ ٦٤/٨٧±٠٢/٠ ٩/٦٩-١٠٣  ٨٠ديم  ٢/٧٩±١٩/٣
٦٣/٩٦±١٦/٢ ٥٦/٨٨±٠٢/٠ ٩/٦٦-١٠٤ ٨١آبياري  ٠٣/٧٨±٧٩/٢
٩٥/٨٢±٢٩/٥ ٠٢/٨٦±٠٢/٠ ٩/١٢-١٠٩ ٨١خشكي  ٣٥/٨١±٢٩/٥

 (cm2)سطح برگ پرچم 
٤/١٦-١/٣١ ٦٧/٢٤±٦٧/٠ ٢٨/٢٢±٠١/٠ ٨٠آبياري  ٧١/١٨±٦٧/٠
٠٨/٣١±٣٣/١ ٥٦/٢٦±٧٧/٠ ٨/٦-٢/٥٣ ٨١گلخانه  ٩٨/١٤±٨٢/٠

 
، (MS) ميانگين مربعات حاصل از تجزيه واريانس صفات -٢جدول 

ود اعتماد آن  و حد(h2) به همراه وراثت پذيري (CV)ضرب تغييرات 
(CI)در چهار محيط  

CI h2 CV MS* صفت 
 (cm)ارتفاع گياه 

 ٨٠آبياري  ٨٦/٤٤٠ ٤/٢٩ ٩٦/٠ ٩٥/٠-٩٧/٠
 ٨٠ديم  ٦٨/٢٦٨ ٧٢/٦ ٩٠/٠ ٨٧/٠-٩٣/٠
 ٨١آبياري  ٤٩/٣٨٤ ٠٨/٩ ٨٩/٠ ٨٦/٠-٩٢/٠
 ٨١خشكي  ٦٢/٢١٧ ١٣/١٥ ٦٤/٠ ٥١/٠-٧٣/٠

 (cm)طول پدانكل 
 ٨١آبياري  ٨٧/٢٨ ٤٧/١٣ ٧٢/٠ ٦٢/٠-٨/٠
 ٨١خشكي  ٩٦/٣٤ ٣٧/١٨ ٢٦/٠ ١٦/٠-٦٣/٠

 (mm)طول خوشه 
 ٨٠آبياري  ٠٠/٨٦ ٠٢/٣ ٩/٠ ٨٧/٠-٩٣/٠
 ٨٠ديم  ٨٢/٨٤ ١٣/٤ ٨٤/٠ ٧٩/٠-٨٨/٠
 ٨١آبياري  ٣٦/٨٦ ١١/٥ ٧٦/٠ ٦٨/٠-٨٢/٠

 ٨١خشكي     
 (cm2)سطح برگ پرچم 

 ٨٠آبياري  ٦٩/١١٧٤٤ ٦١/١٢ ٥٥/٠ ٤١/٠-٦٦/٠
 ٨١گلخانه  ٠١/٢٤٨٠ ٢١ ٦٩/٠ ٦٢/٠-٧٦/٠

  معني دارند٠٠١/٠ها در سطح MS كليه *

 طهايه محين کليانگي براساس م ضريب همبستگي صفات-۳ولجد
 صفت اهيارتفاع گ طول پدانکل  خوشهطول

 طول پدانکل ٧٧/٠***  
  خوشه طول ۱۲/۰ ۱۲/۰ 

 سطح برگ پرچم ۱۸/۰ ۱۵/۰ ۳۵/۰***
 ٠۰١/٠  معني دار در سطح ***

 
 طهای مختلفيداده های مح ضريب همبستگي -۴دولج

 صفت حداکثر نيانگيم       حداقل     
۶۶/۰          ۸۲/۰ ۹۲/۰ 

-     *۵۲/۰            - 
۵۴/۰           ۶۵/۰ ۷۹/۰ 

-               *۳۵/۰             - 

 اهيارتفاع گ
 طول پدانکل

  خوشه طول
 سطح برگ پرچم

 ط يب همبستگی دو محيضر *

 
توان نتيجه گرفت كه كاز         اثرات افزايشي مي    هدبا مشاه 

. باشد  مي Rhtlاهي  تا كو پ آلل    هدارند) واريته نيمه پاكوتاه   (
 و بسيار نزديك به     4D بعدي روي كروموزوم     QTLترين   محتمل
 به استثناي آزمايش    QTL اين   . قرار دارد  ٤٩٤Xgwmنشانگر  

ميانگين  در تمامي محيطهاي ديگر و همچنين             ٨١خشكي  
 احتمال قوي به  .  ظاهر شده است    ٣ بيش از     LODمحيطها با   

 باشد كه سورديل و همكاران      مي Rht2 ژن پاكوتاهي    QTLاين  
اثرات افزايشي نشان دهنده آنست كه       . اند گزارش كرده ) ٢٠٠٣(

 QTL  وجود . در والد مانتنا قرار دارد         Rht2آلل پاكوتاهي    
 كه  QTL اين   ،رسد قطعي به نظر مي    2Bديگري روي كروموزوم  

 و  LOD داراي   ، نزديكي دارد  ی پيوستگ ١٢٠Xgwmبا نشانگر   
R2         ها در آزمايشات آبياري      بالايي است و علاه بر ميانگين داده
از آنجا كه   در مجموع   . نيز شناسايي شده است     ٨٠ و ديم     ٨١

QTL شرايط محيطي مختلف در نقاط يكساني ظاهر            ها در
 در   محيط × QTLه اثر متقابل    توان نتيجه گرفت ك     مي ،  اند شده

 . چندان قابل توجه نيستمورد صفت ارتفاع
 روي  QTLيك   زين) ٢٠٠٢(برنر و همكاران     درمطالعات  

  ظاهر شده است كه محققين به دليل پايين بودن         2Bكروموزوم  
LOD      در فهرست نهايي      و عدم تظاهر در كليه محيطهاQTL ها

نيز ) ١٩٩٢(كاران  نتايج آزمايش تري و هم       .اند گزارش نكرده 
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گفتني است   .نمايد  را تاييد مي   2B روي كروموزوم    QTLوجود  
 كروموزومي انجام   نيگزيه های جا  گرمطالعاتي كه با استفاده از       

 كروموزوم گندم در تظاهر صفت       ٢١دهد تمامي    شده، نشان مي  
گزارش ) ١٩٨٦(ورلند و همكاران       ).۲۵(ارتفاع دخالت دارند   

 با ژن    2D روي كروموزوم      ٢٦١Xgwmكه نشانگر    اند   كرده
در  QTL نيا یيشناسااما عدم   .  پيوستگي دارد  Rht8پاكوتاهي  

 در جمعيت مورد مطالعه     Rht8دهد كه     نشان مي  پژوهش حاضر 
 .اشته استچند شكلي ند

QTLهاي طول پدانكل 
 كه قبلا    -انكلدهاي طول پ  QTLنكته جالب توجه در مورد      

هاي QTLست كه    آن -يك از مطالعات گزارش نشده       در هيچ 
QTL هستند كه به عنون    یيهمانها انكل دقيقا  دميانگين طول پ  

اند و از نظر اثر افزايشي نيز در همان           هاي ارتفاع شناسايي شده   
تر به   اين نتيجه هنگامي منطقي   . )۶جدول(ندنك جهت عمل مي  

. را بررسي نماييم  ) ٣جدول  (رسد كه همبستگي صفات      نظر مي 
انكل دداري بين ارتفاع و طول پ        و معني همبستگي بسيار بالا     

تواند از پليوتروپي يا پيوستگي        كه مي ) ٧٧/٠( شود ده می يد
در .  ناشي گردد  )هاQTLکلاستر(ژنهاي كنترل كننده دو صفت     

انكل توسط  دپطول  از كل واريانس    % ١/٢٤مدل برازش همزمان    
هاي طول   QTL البته تمامي       .شود ها توجيه مي    QTL نيا
اع مشترك نيستند كه اين موضوع كامل نبودن           انكل و ارتف  دپ

دهد ژنهاي مستقلي نيز      همبستگي را منعكس كرده، نشان مي      
 براي  )٢٠٠٢( برنر و همكاران  . در بروز دو صفت دخالت دارند      

اند كه    گزارش كرده  6A روي كروموزوم    QTL انكل يك دپ طول
 .در جمعيت مورد مطالعه در حال تفكيك نبوده است

QTLوشههاي طول خ 
 رهاهايي كه تنها در برخي محيطها ظ            QTLعلاوه بر     

 در بروز طول خوشه قطعي             QTL واند، شركت د     شده
 قرار گرفته كه با     2D روي كروموزوم    QTL يك   ).۷جدول(است

 سورديل و همكاران      . پيوستگي دارد     ۲۶۱Xgwmنشانگر   
 در   و نشانگر را براي طول خوشه      QTLنيز دقيقا  همين    ) ٢٠٠٣(
ن ي که بر قابل اعتماد بودن ا       اند   گزارش كرده  گري د تيک جمع ي
 پيوستگي  B٣٠Xgwm ديگر با نشانگر     QTL. ديجه می افزا  ينت

 در مدل   QTLاين دو   . قرار دارد     6Bداشته و روي كروموزوم      
از واريانس فنوتيپي ميانگين طول خوشه      % ٨/١٦برازش همزمان   

للهاي والد  اثرات افزايشي گوياي آنست كه آ      . كنند يه مي جرا تو 
 .شوند  باعث افزايش طول خوشه ميQTLمانتنا در هر دو 

 6B و   2Dكروموزومهاي  روی  نيز  ) ٢٠٠٢(برنر و همكاران    
اما راجع به اينكه    . اند هايي براي طول خوشه شناسايي كرده     مکان

 هستند كه در مطالعه حاضر تشخيص          یي همانها هاQTLاين  
  .توان قضاوت نمود  نميندا داده شده

QTLپرچمهاي سطح برگ  
 در گلخانه سه    ، QTL در مزرعه يك      پرچم براي سطح برگ  

QTL    ها چهار     و در ميانگين دادهQTL     قابل تشخيص است كه 
 از واريانس   ٣/٨ و   ٧/٩،  ٤/۵در مدل برازش همزمان به ترتيب        

 هاي انفرادي از     QTL .)۸جدول(دنكن يه مي  جفنوتيپي را تو    
سه . كردند يه مي جگ را تو   كل واريانس سطح بر    ٩/١۵ تا   ١٠/۵

QTL ها ظاهر   هاي گلخانه و هم در ميانگين داده         در داده   هم
آنها با قطعيت بيشتري به عنوان             از     توان اند كه مي     شده
 يك  . معرفي نمود   پرچم  سطح برگ   کنترل کننده  هاي ژني  مكان

QTL   1 زوم روي كروموزB          كه در مجاورت نشانگر B٢٣٤
Xgwm      اين مكان  .  نيز ظاهر شده است     قرار گرفته و در مزرعه

 از واريانس سطح     ٤/١١ ها،  از واريانس ميانگين داده     ٩/١۵ ژني ، 
 را  های مزرعه   داده  از واريانس فنوتيپي   ٢/١١برگ در گلخانه و      

يابيم كه آلل     در مي  ی با توجه به اثرات افزايش       .كند يه مي جتو
 ديگر روي    QTL دو    . قرار دارد   ز در كا   QTLافزاينده اين    

A۳۰ و به ترتيب در كنار نشانگرهاي         5B و   2Dوموزومهاي  كر
Xgwm   و D٣۵٠Xgwm  اين دو نيز    . اند  قرار گرفتهQTL هاي

 للآ. ندارند%  ٢٠بالاتر از     R2يك   باشند كه هيچ    فرعي مي 
 اخير از كاز به     QTL افزاينده   لل اول از مانتنا و آ     QTLافزاينده  
اند كه    نشده شکار آ هاي مزرعه  ها در داده  QTLاين  . رسد ارث مي 

اين موضوع  . نشاندهنده تفاوت محيطهاي مزرعه و گلخانه است       
نيز ) ٤جدول  (هاي گلخانه و مزرعه        از همبستگي پايين داده    

هاي سطح  QTL زمينه   درتاكنون پژوهشي   . بودقابل استنباط   
 )١٩٩٩( كلرو همكاران      اما .برگ گندم گزارش  نشده است        

اند كه سه مورد     يي كرده  را براي عرض برگ شناسا     QTLهشت  
 .قرار داشته اند 5B و 1B ، 2Dاز آنها روي كروموزومهاي 

انكل، دبطور كلي در اين مطالعه براي صفات ارتفاع، طول پ           
 QTL ٣ و   ٢  ، ٣ ،   ٣ به ترتيب     پرچم طول خوشه و سطح برگ    

 شناسايي گرديد كه علاوه بر ميانگين محيطها در حداقل يكي از           
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 هايطه محين کليانگيطهای مختلف و مياه در محيی شده برای  ارتفاع گيناساشهاي QTL - ۵ جدول
 ا کاز به ارث می رسديب ازمانتنا ينده به ترتيدهد که آلل افزاي ا منفی نشان ميشی مثبت ياثر افزا

R شیياثرافزا
2 LOD شيآزما *مکان مجاورهای نشانگر 

 ۸۰اریيآب    
۳۳/۴ ۴/۱۲ ۶۲/۲ Xgwm234B-Xgwm11 1B)۸۲(  
۳/۸ ۲/۱۳ ۷۹/۲ Xgwm539-Xwmc170 2D)۸۲(  
۶/۷ ۴/۳۶ ۲۵/۸ Xgwm368-Xgwm495 4B(۰)  
۷/۵- ۵/۲۱ ۷/۴ Xgwm133C-Xgwm494 4D(۶)  
۲/۴ ۱۰ ۰۳/۲ Xgwm234A-Xgwm63A 5B) ۱۰(  

 **۸/۴۲    
 ۸۰ميد    
۹/۲ ۱/۱۰ ۰۹/۲ Xgwm388-Xgwm120 )۷۲(2B  
۱۴/۶ ۶/۳۰ ۷/۶ Xgwm368-Xgwm495 4B(۰)  
۷/۵- ۵/۲۱ ۷/۴ Xgwm133C-Xgwm494 4D(۶)  
۹/۳ ۵/۱۱ ۴/۲ Xgwm234A-Xgwm63A 5B(۸)  

 ۱/۴۲    
 ۸۱اریيآب    
۴ ۳/۱۶ ۵/۳ Xgwm388-Xgwm120 )۷۲(2B  
۶/۵ ۴/۲۴ ۱/۵ Xgwm368-Xgwm495 4B(۲)  
۶/۴- ۲/۱۸ ۹/۳ Xgwm133C-Xgwm494 4D(۶)  
۷/۲ ۵/۱۰ ۱۱/۲ Xgwm88 Xgwm30B- 6B(۰)  

 ۵/۳۴    
 ۸۱خشکی    
۵/۳ ۲/۱۳ ۸/۲ Xgwm271-Xgwm388 )۶۶(2B  
۵/۳ ۷/۱۲ ۵/۲ Xgwm368-Xgwm495 4B(۰)  
۴/۳- ۹/۱۱ ۳/۲ Xwmc105A- Xwmc105B   ناشناخته

 ۸/۲۲    
 نيانگيم    
۱/۵ ۳/۱۸ ۴ Xgwm388-Xgwm120 )۷۲(2B  
۶/۶ ۹/۳۷ ۷/۸ Xgwm368-Xgwm495 4B(۰)  
۹/۳- ۹/۱۵ ۴/۳ Xgwm133C-Xgwm494 4D(۶)  

 ۴۱     
  تا ابتدای کروموزوم را به سانتی مورگان نشان می دهدQTLاعداد داخل پرانتز فا صله  *

  ه می شوديها در مدل برازش همزمان توجQTLپی که توسط مجموع يانس فنوتي درصدی از وار**
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 ی شده برای طول پدانکليشناساهاي QTL - ۶ جدول
R شیياثرافزا

2 LOD شيآزما مکان مجاورهای نشانگر 
۴/۱ ۳/۱۰ ۱/۲ Xgwm539-Xwmc170 2D ) ۸۲(  ۸۱اریيآب 
۶/۱ ۶/۱۰ ۲/۲ Xgwm388-Xgwm120 )۷۲(2B  
۷/۲ ۳۱ ۶/۶ Xgwm368-Xgwm495 4B(۲)  
۷/۱- ۱/۱۶ ۳/۳ Xgwm133c-Xgwm494 4D(۶)  
۷/۱- ۷/۱۲ ۶/۲ Xgwm611-Xgwm63B 7B )۷۰(   

 ۹/۲۹     
 ۸۱خشکی     

۵/۲- ۷/۱۲ ۶/۲ Xgwm133c-Xgwm494 4D(۶)  
 ۲/۰     
 نيانگيم     
۳/۱ ۲/۱۰ ۰۲/۳ Xgwm388-Xgwm120 )۷۲(2B  
۵/۱ ۴/۱۶ ۶/۴ Xgwm368-Xgwm495 4B(۰)  
۹/۲- ۱۹ ۱/۴ Xgwm133c-Xgwm494 4D(۶)  

 ۱/۲۴     
 

 ی شده برای طول خوشهيشناساهاي QTL - ۷ جدول
R شیياثرافزا

2
 LOD     شيآزما مکان مجاورهای انگرنش 

 ۸۰اریيآب     
۶/۲- ۴/۱۱ ۴/۲ Xgwm234B-Xgwm11 1B )۷۲(   
۹/۱ ۳/۱۰ ۱۷/۲ Xgwm455-Xgwm261 2D )۲(   

۲۶/۲ ۹/۱۴ ۱۱/۳    Xgwm30B-Xgwm88 6B(۲)  
 ۱۶    
 ۸۰ميد    
۹/۱ ۵/۱۰ ۲/۲ Xgwm455-Xgwm261 2D )۲(   
۵/۲ ۹/۱۸ ۰۱/۴ Xgwm30B-Xgwm88 6B(۰)  
 ۷/۱۷    
 ۸۱اریيآب    
۷/۲- ۹/۱۱    ۶/۳     Xgwm257-Xgwm232A 2B )۴۲(   
۹/۱ ۳/۹    ۸۱/۲ Xgwm455-Xgwm261 2D )۶(   

۷۲/۳ ۵/۱۳ ۸۳/۲ Xgwm30A-Xgwm157 2D )   ۷۲(   
۰۴/۲ ۹/۱۱ ۳۹/۲   Xgwm30B-Xgwm88 6B(۰)  
 ۱۷    
  ۸۱خشکی    
۴/۲ ۴/۱۰ ۱۴/۲ Xgwm455-Xgwm261 )۰(2D  
۴/۲ ۲/۱۰ ۱۱/۲ Xgwm234D-Xgwm350D 5B(۱۵۰)  
 ۳/۸    
 ن يانگيم    

۹۵/۱ ۶/۱۱ ۶/۳ Xgwm455-Xgwm261 )۴(2D  
۱۴/۲ ۹/۱۶ ۶/۳  Xgwm30B-Xgwm88 6B(۰)  
 ۸/۱۶     
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 ی شده برای سطح برگ پرچميشناساهاي QTL - ۸ جدول
R شیياثرافزا

2 LOD شيآزما مکان مجاورهای نشانگر 
 ۸۰اریيآب     
۱۴/۱- ۲/۱۱ ۳۵/۲ Xgwm234B-Xgwm11 1B )۷۰(   

 ۴/۵     
 ۸۱گلخانه     

۱/۳- ۴/۱۱ ۳۳/۲ Xgwm234B-Xgwm11 1B ) ۵۸(   
۳/۳ ۹/۱۳ ۸۹/۲ Xgwm102-Xgwm30A )۶۴(2D  
۸/۳- ۹/۱۲ ۶۶/۲ Xgwm234D-Xgwm350D 5B(۱۴۴)  

 ۷/۹     
 نيانگيم     

۳/۲- ۹/۱۵ ۴۲/۳ Xgwm234B-Xgwm11 1B )۶۲(   
۸/۱- ۵/۱۰ ۱۶/۲ Xgwm153-Xwmc44 1B )۱۸۰(   
۷/۱ ۱۲ ۵/۲ Xgwm102-Xgwm30A )۶۲(2D  
۳۱/۲- ۱/۱۲ ۶/۲ Xgwm234D-Xgwm350D 5B(۱۳۸)  

 ۳/۸     
 

ها در محيطهاي    QTLاغلب  . ند بود  محيطها نيز ظاهر شده     
ت نمود  يه را تقو  ين فرض يگر ا يج بار د  ي نتا .مختلف پايدار بودند  

در  ع نشده و اکثر ژنها       يکسان روی ژنوم توز    ي به طور     که ژنها 
 هاي  QTLبه عنوان مثال،       ).۲۶( نواحی خاصی متمرکزند   

 در نقاط مشابهی قرار     ارتفاعو  انكل  دطول پ ی شده برای    يشناسا
 هاي شناسايي شده با مطالعات        QTLبعضي از    . گرفته بودند 

يي قطعي  تواند در شناسا   نمايد كه مي   ساير محققين مطابقت مي   

QTL     برخي از   .  هاي گندم موثر واقع شودQTL  مانندها QTL
نتايج . ندوش  نيز براي اولين بار گزارش مي       پرچم هاي سطح برگ  

تواند در گزينش به كمك نشانگر       بدست آمده در اين پژوهش مي     
 قابل توجه   نييب تب يضرااما از آنجا كه مقادير      . ته شود فبكار گر 

  بعلاوه . گزينش فتوتيپي توأم گردد     نيستند، اين گزينش بايد با     
QTLمانتنا براي شناسايي     × نشان داد كه جمعيت كاز         نتايج

.رود  گندم يك جمعيت در حال تفرق مناسب به شمار مي            یها
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SUMMARY 
 
Mapping quantitative trait loci (QTLs) not only provides important useful 

information on the number and location of the loci that control quantitative trait, but can 
also be used in marker assisted selection as well. In this study, QTLs controlling plant 
height, peduncle length, head length and flag leaf area were mapped and characterized 
in a segregating population of 144 recombinant inbred lines derived from the cross of 
Kauz and Montana. The traits were assessed in field trials at two locations in 2001 and 
2002. Not all traits were scored in each experiment. One hundred and sixty six SSR and 
3 AFLP markers were used to construct a linkage map containing 18 linkage groups and 
covering 16 chromosomes in wheat. Using the method of composite interval mapping 
3,3,2 and 3 QTLs were detected for height, peduncle length, head length and leaf area, 
respectively. Located on chromosome 2B, 4B and 4D, the QTLs for plant height 
explained 41% of the phenotypic variance in a simultaneous fit.  The QTLs for peduncle 
length and plant height were exactly located at the same regions reflecting high 
correlation between the two traits. The three QTLs contributed 24.1% to the phenotypic 
variation in peduncle length. The QTLs for head length were located on chromosome 
2D and 6B explaining 16.8% of the phenotypic variance. Contributing 9.7% to the 
phenotypic variance, the QTLs for leaf area were located on chromosomes 1B, 5B and 
2D. Some of the detected QTLs are being reported for the first time and some are in 
agreement with the previous studies. 
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