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 بهبود نقشه ژنتیکی در جمعیت جو حاصل از تلاقیشناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با تحمل خشکی و 

 کویر در مرحله زایشی× بادیا 
 

 3حسین صبوری، *2لیلا آهنگر ،1مجتبي صادقي

 کاووسگنبدکشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه علوم دانشکده  ، گروه تولیدات گیاهی،آموخته کارشناسی ارشد بیوتکنولوژیدانش1
 کاووسگنبدکشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه علوم دانشکده ، گروه تولیدات گیاهی دانشیار2

 کاووسگنبدکشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه علوم دانشکده استاد گروه تولیدات گیاهی، 3

 17/10/1403؛  تاریخ پذیرش:   13/05/1403تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

به دلیل  (Hordeum vulgare) ای در کشاورزی جهان دارند و جوویژهغلات به عنوان ستون اصلی امنیت غذایی، جایگاه  مقدمه:

های نششود. با این حال، تسازگاری اکولوژیکی بالا و تنوع ژنتیکی مطلوب، پس از گندم، دومین محصول استراتژیک در ایران محسوب می

روند. شناسایی یفیت این محصول به شمار میترین عوامل محدودکننده عملکرد و کویژه خشکی در مرحله زایشی، از مهممحیطی به

های مسئول، گامی اساسی برای ارتقای پایداری عملکرد در شرایط کنترل ژنتیکی صفات مربوط به تحمل خشکی و تعیین جایگاه ژن

لی، ابزاری قدرتمند و نشانگرهای مولکو (QTL) کننده صفات کمیهای ژنی کنترلیابی مکانگیری از مکانتنش است. در این راستا، بهره

هدف از این پژوهش، شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با تحمل خشکی  .آوردژنی فراهم میبرای غلبه بر پیچیدگی توارث صفات پلی

های اهاست تا از این طریق، با تعیین جایگ کویر× یافته بادیا در مرحله زایشی و بهبود نقشه ژنتیکی موجود با استفاده از جمعیت تلاقی

و توسعه ارقام  (MAS)های انتخاب به کمک نشانگرآمیز برنامهها، زمینه لازم برای اجرای موفقیتژنی مؤثر و ارزیابی آثار فنوتیپی آن

 .متحمل به خشکی فراهم گردد

جو حاصل از  F3خانواده  103های مرتبط با صفات مرتبط با تحمل به خشکی، آزمایشی با QTLیابی به منظور مکان ها:مواد و روش

تکرار انجام  2تصادفی در  متر از سطح دریا در قالب طرح کاملا 1در شهرستان کردکوی با ارتفاع ، کویر در مرحله زایشی ×تلاقی بادیا 

درصد ظرفیت زراعی( در مراحل زایشی  7/0بدون تنش( و تنش خشکی )های مورد نظر در شرایط نرمال )شد. بدین ترتیب که خانواده

از هر رقم در هر تکرارسه بوته به صورت تصادفی انتخاب و صفات ارتفاع گیاه، طول ساقه، طول سنبله، طول مورد بررسی قرار گرفتند. 

قطر ساقه، وزن کل گیاه، وزن ساقه، وزن پدانکل، طول ریشک، طول برگ پرچم، طول میانگره، قطر پدانکل، قطر دانه، قطر ریشک، 

سنبله، وزن دانه در سنبله، وزن پدانکل، وزن ریشک، وزن برگها، وزن برگ پرچم، تعداد دانه در سنبله، تعداد سنبلچه، تعداد گره، تعداد 

گیری شد. همچنین برای تجزیه ژنتیکی نمونه برگ از گیاهان برگ، عرض برگ پرچم، تعداد کل پنجه ها، تعداد پنجه بارور، عملکرد اندازه

                                                           
 l.ahangar63@gmail.com نویسنده مسئول:*
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استفاده گردید. به  ISSRنشانگر  10و   SSRنشانگر  29برای تهیه نقشه ژنتیکی از  انجام شد. CTABبه روش  DNAتهیه و استخراج 

 استفاده شد.  Qgeneافزار مای مرکب و نریابی فاصلههای کنترل کننده صفات مورد مطالعه از روش مکانQTLمنظور شناسایی 
برای ارتفاع بوته، یک  QTL 2صفت در شرایط نرمال ردیابی شدند.  که  20برای  QTL 36در گیاه جو تعداد در پژوهش حاضر  نتايج:

QTL  ،2برای طول ساقه QTL  ،2برای طول پدانکل QTL  ،2برای قطر ساقه QTL  ،2برای وزن کل بوته QTL  برای کل پنجه ها و

2 QTL  25برای عملکرد بوته بود. همچنین تعداد QTL یک که شدند ردیابی خشکی تنش شرایط در صفت 15 برای QTL برای 

 QTLبرای صفت طول پدانکل، یک  QTLبرای صفت طول سنبله، دو  QTLبرای صفت طول ساقه، دو  QTLبوته، یک  ارتفاع صفت

صفت قطر دانه،  برای QTL صفت قطر پدانکل، یک برای QTL یک ول، برای صفت طول میانگره ا QTL یک، برای صفت طول ریشک

صفت تعداد  برای QTL صفت وزن برگها، یک برای QTL صفت وزن کل گیاه، یک برای QTL صفت قطر ساقه، یک برای QTL یک

 صفت عملکرد بوته بود.  برای QTL صفت کل پنجه ها، یک برای QTL صفت تعداد برگ، یک برای QTL گره، یک

که بیانگر کنترل چندژنی  بود مورد مطالعهصفت  20برای  QTL 36تعداد  نشان دهنده وجود نتایج این پژوهش گیری کلي:نتیجه

عنوان ابزارهای مؤثر در انتخاب به توانند بهشده میهای شناساییQTL نشان داد کهعلاوه بر این، مطالعات صفات مورد بررسی است. 

 .در جو مورد استفاده قرار گیرند خشکیکمک نشانگر و اصلاح ارقام متحمل به 

 تنش غیرزیستی، جو، نشانگر مولکولی، نقشه پیوستگی  های کلیدی:واژه
 

 مقدمه

جمعیت رو به رشد جهان، نقشی حیاتی در امنیت غذایی و ترین منبع کالری و پروتئین برای غلات به عنوان اصلی

( به دلیل تنوع ژنتیکی بالا، سازگاری Hordeum vulgareکنند. در میان این محصولات، جو )پایداری اقتصادی ایفا می

ت یی، از اهمیای و داروها و کاربردهای چندجانبه از جمله مصارف خوراکی، علوفهاکولوژیکی گسترده در طیف وسیعی از اقلیم

خشک، جو پس (. در ایران نیز، با توجه به بافت اقلیمی خشک و نیمهDai and Zhang, 2016استراتژیک برخوردار است )

 Sharifi andشود که نقش کلیدی در اقتصاد کشاورزی کشور دارد )از گندم، دومین محصول زراعی مهم محسوب می

Mohammadi, 2022.) 

رای ترین تهدیدها بویژه تنش خشکی، یکی از جدیهای محیطی، بهقلیمی و افزایش شدت تنشبا این وجود، تغییرات ا

تواند از طریق اختلال در فرآیندهای فیزیولوژیک و (. خشکی میPatade et al., 2011تولید پایدار این محصول است )

 Gua etاهش چشمگیر عملکرد شود )متابولیک، منجر به کاهش شدید نرخ فتوسنتز، اختلال در جذب آب و در نهایت ک

al., 2009( از میان مراحل مختلف چرخه رشد گیاه، مرحله زایشی .)Reproductive stageترین بازه زمانی نسبت ( حساس

ها و در نتیجه افت شدید عملکرد زیرا تنش در این مرحله مستقیماً با کاهش تعداد دانه، کاهش وزن دانه ،به کمبود آب است

 (.George et al., 2025خورد )وند مینهایی پی

. از کننده صفات تحمل به خشکی استهای ژنتیکی کنترلبهبود عملکرد در شرایط تنش، مستلزم درک دقیق مکانیسم

های ژنی هستند، شناسایی مکانهای غیرزیستی معمولاً دارای توارث کمی و پلیآنجایی که صفات مرتبط با تحمل به تنش

شود برداری ژنتیکی، گامی حیاتی در اصلاح نباتات محسوب می( از طریق نقشهQTLکننده صفات کمی )کنترلژنی 

(Baidyussen et al., 2024استفاده از نشانگرهای مولکولی در کنار ارزیابی .)واحی یابی نهای فنوتیپی دقیق، امکان مکان

 Seyed etدهد )ش اثرات محیطی، دقت برآورد ژنتیکی را افزایش میژنومی مرتبط با صفات مطلوب را فراهم آورده و با کاه

al., 2024های انتخاب به کمک نشانگر(. این رویکرد، زیربنای اصلی برنامه (Marker-Assisted Selection - MAS را )

 (.Baidyussen et al., 2024طور قابل توجهی ارتقا بخشد )نژادی را بهتواند سرعت و دقت فرآیند بهدهد که میتشکیل می
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های ژنی های غیرزیستی در جو و شناسایی گسترده مکاندهنده تنوع ژنتیکی بالا در پاسخ به تنشطالعات پیشین نشانم

لاین جو در مراحل  60( با بررسی Moursi et al., 2020ها است. به عنوان مثال، مورسی و همکاران )کننده این پاسخکنترل

کروموزوم شدند که بخش قابل توجهی از  7در هر  QTL 71ای تحت تنش خشکی، موفق به شناسایی گیاهچهزنی و جوانه

مورد( با صفات مربوط به طول ریشه مرتبط بود. همچنین، این مطالعه نشان داد که برخی نشانگرها دارای اثرات  33ها )آن

اران زاده و همکهای مشابه، تقیی ژنتیکی در جمعیتیابپلیوتروپیک گسترده بر صفات مختلف هستند. در زمینه مکان

(Taghizadeh et al., 2019 با استفاده از نسل سوم تلاقی )« 27زنی، در مرحله جوانه« کویر× بادیا QTL  مرتبط با تحمل

ر تنش خشکی، درصد متغیر بود. علاوه ب 6/8تا  3/37ها بین شده توسط آنخشکی را ردیابی کردند که میزان واریانس تبیین

اند؛ ای نشان دادههای مرحله گیاهچهQTL های دیگر نظیر شوری نیز نتایج مشابهی را در شناساییمطالعات بر روی تنش

در  SSR و AFLP ( با استفاده از نشانگرهایAhmadi-Ochtapeh et al., 2015تپه و همکاران )که احمدی اوجچنان

 250های ها بر تحمل به شوری )در غلظتمورد از آن 17شدند که  QTL 26ایی ، موفق به شناسArigashar × Igri تلاقی

نقش  6و  4، 2های ها نشان داد که کروموزومهای آناثر داشتند. یافته 7و  6، 4، 3، 2های مولار( در کروموزوممیلی 350و 

دارای اثرات گسترده بر ، 4کروموزوم بر روی   Hc4QTwg مانند، هاQTLکنند و برخیکلیدی در تحمل به شوری ایفا می

 ,Khalili and Mohammadianخلیلی و محمدیان ) این،علاوه بر  .صفات رشدی مانند طول ساقه و کولئوپتیل هستند

های مرتبط با پاسخ به تنش شوری شدند. یافته QTL 47در جو، موفق به ردیابی  دابل هاپلوئید لاین 72( با بررسی 2016

که صفات مربوط به جوانه زنی، از جمله ضریب سرعت جوانه زنی، تحت تأثیر شدید این تنش قرار دارند و  ها نشان دادآن

 .نندکهای ژنی، بخش قابل توجهی از واریانس فنوتیپی صفات را در شرایط مختلف شوری تبیین میبرخی از این مکان

های خاص جو همچنان ط با تحمل خشکی در جمعیتهای مرتبای از ژنعلیرغم مطالعات انجام شده، شناخت کامل نقشه

های تحمل خشکی در یک چالش است. از این رو، پژوهش حاضر با هدف شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با ویژگی

« ویرک× بادیا »های ژنتیکی موجود، طراحی شده است. در این راستا، از جمعیت حاصل از تلاقی مرحله زایشی و بهبود نقشه

های مؤثر بر صفات مرتبط با خشکی، بستری علمی برای شناسایی QTLاده شد تا با بررسی اثرات ژنتیکی و شناسایی استف

 های اصلاحی برای توسعه ارقام مقاوم در شرایط تنش فراهم گردد.سازی زمینه جهت استفاده در برنامههای هدف و فراهمژن

 

 هامواد و روش

حاصل از تلاقی دو رقم جو زراعی  F3خانواده نسل از لاین  103به منظور اعمال تنش خشکی در شرایط گلخانه، تعداد 

عملکرد بالاتر و حساس به ورس و تنش از صفات برتر والد بادیا و عملکرد پایین تر  مورد مطالعه قرار گرفتند. ،کویر ×بادیا 

 متر 1 اختلاف با کردکوی شهرستاندر در پژوهش حاضر  کویر بشمار می رود. و تحمل به ورس و تنش از صفات برتر والد

در هر گلدان ریخته ، 1با مشخصات جدول ( Si-C-Lسیلتی )-رسی-لومیکیلو خاک  5میزان اجرا شد.  دریا سطح از ارتفاع

 . کاشته شدبذر جوانه دار شده  6و سپس در هر گلدان 

 
 خاک مورد مطالعهمشخصات فیزیکی و شیمیایی  -1جدول 

Table 1- Chemical and physical properties of the studied soil 

PH 
EC 

(ds/m) 
 کربن آلی

Organic matter (%) 
 مواد خنثی
TNV (%) 

 ازت

N (%) 
 فسفر

P (ppm) 
 پتاسیم

K (ppm) 
 رس

Clay (%) 
 سیلت

Silt (%) 
 ماسه

Sand (%) 

4/7 23/1 92 3/9 80/0 5/11 362 30 62 8 
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ثابت نگه داشته برای تمامی لاین ها درصد رطوبت وزنی(  20ظرفیت زراعی ) 7/0تا انتهای مرحله رویشی میزان رطوبت 

اعمال تنش خشکی در مرحله زایشی )شروع مرحله آبستنی(، آبیاری با فاصله یک هفته انجام شد. میزان . سپس برای شد

با محاسبه میزان کاهش رطوبت در گلدان، . برآورد شدوبت وزنی درصد رط 8رطوبت وزنی بعد از انتهای هر هفته حدود 

در انتهای برداشت جو از گلدان ها نمونه ( جبران شد. درصد رطوبت وزنی 20وب و نرمال )کمبودآب تا رسیدن به میزان مطل

 درصد بود. 4خاک تهیه شد و رطوبت وزنی آن محاسبه شد که برابر با 

 ,.Loresto and Changتحمل به خشکی جهت مقایسه ژنوتیپ ها بر اساس روش ) سپس طبقه بندی بوته ها از نظر

ل ، بسیار متحمصفر( انجام گرفت و اسکوردهی ژنوتیپ ها هر چهار روز یک بار تا انتهای فصل رشد صورت گرفت. کد 1981

، نسبتا متحمل )گسترش یافتن خشکی 3، متحمل )خشک شدن جزئی نوک برگها(، کد  1)بدون نشانه های سوختگی(، کد 

، نسبتا حساس )خشک شدن نصف برگهای جوان و تمام برگهای 5نوک برگها به اندازه یک چهارم در سه برگ گیاه(، کد 

، بسیار حساس )گسترش یافتن خشکی 9ها به اندازه سه چهارم برگ( کد ، حساس )گسترش یافتن خشکی برگ7پایین(، کد 

به تمام برگها(، دسته بندی شدند. در شرایط نرمال در آزمایش مذکور خاک همیشه در حالت ظرفیت مزرعه نگهداری شدند. 

سه بوته به صورت تصادفی آبیاری گلدان ها به طور یکنواخت انجام گرفت. برای یادداشت برداری ها از هر رقم در هر تکرار

انتخاب و صفات ارتفاع گیاه، طول سنبله، طول پدانکل، طول برگ پرچم، تعداد گره، قطر دانه و تعداد برگ اندازه گیری شد. 

 قالب طرح کامل تصادفی مورد ارزیابی قرار گرفتند.  درسپس داده ها 

  DNAسپس استخراج .برگی نمونه گیری انجام شد 3مرحله های سالم هر ژنوتیپ بعد از رسیدن به از برگ :ارزيابي ژنتیکي

 سلسیوس درجه94در ناتوراسیوند PCR برایشد.  انجامCTAB( Saghi-Maroof et al., 1990 ) ژنومی، به کمک روش

 سلسیوس درجه 55در  تصالا دقیقه، 1 مدت به سلسیوس درجه94در دناتوراسیون سیکل30دنبال آن و به قیقهد 5 مدت به

شد.  دقیقه انجام 5 مدت به سلسیوس درجه72تکثیر نهایی در دقیقه،15مدت به سلسیوس درجه72در بسط دقیقه، 1 برای

یوستگی ز نقشه پا QTLیهتجز یبرا شد. نجاما (iCyclerBIORAD, USA)  واکنش زنجیرهای پلیمراز توسط ترموسایکلر

 3و  2در جدول  نشانگرهااطلاعات مربوط به  شد.استفاده  SSRنشانگر  29و  ISSRنشانگر  10 بر متشمل یتجمع موجود

استفاده شد. در نهایت برای پیدا کردن  MapManager QTX17برای تهیه نقشه ژنتیکی از نرم افزار  آورده شده است. 

QTLها ازQGEN   استفاده شد. برای یافتن رابطه بین داده های فنوتیپی و ژنوتیپی و انجام تجزیهQTL مکان ، از روش

 یابی فاصله ای مرکب استفاده شد. 

 
 کویر×  بادیا تلاقی از حاصل جو F3 جمعیت پیوستگی نقشه تهیه در استفاده مورد شکل چند ISSR نشانگرهای -2جدول 

Table 2- Polymorphic ISSR markers used for constructing a linkage map of an F3 barley population derived 

from the Badiya × Kavir. 

Polymorphic Sequence Tm marker 
6  GAGAGAGAGAGAGAGAA 50-55 ISSR131 

8 CTCTCTCTCTCTCTCTG 550-55 ISSR16 

4 CTCTCTCTCTCTCTCT 54-59 ISSR20 
7 CTCTCTCTCTCTCTCTT 50-55 ISSR22 
7 TCTCTCTCTCTCTCTCA 54-59 ISSR29 
7 GAGGAGAGAGAGAGAG 59-64 ISSR30 
5 GAGAGAGAGAGAGAGA 50-55 ISSR31 
7 GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT 52-57 ISSR38 
8 CTCCTCCTCCTCCTCCTCG 55-60 ISSR47 
6 ACACACACACACACACACACTA 50-55 ISSR48 
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 کویر ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3چند شکل مورد استفاده در تهیه نقشه پیوستگی جمعیت  SSRنشانگرهای  -3جدول 

Table 3- Polymorphic SSR markers used for constructing a linkage map of an F3 barley population derived 

from the Badiya × Kavir. 

Polymorp

hic Sequence Choromoso

me marker 

poly CTCCACGAATCTCTGCACAA/CACCGCCTCCTCTTTCAC 1 HVM20 

poly TCCAGCCGAACAATTTCTTG/AGTACTCCCACACCACGTCC 2 HVM36 
poly GGTCGGTTCCCGGTAGTG/TCCTGATCCAGAGCCACC 3 HVM27 
poly GTCGGGCTCCATTGCTCT/CCGGTACCCAGTGACGAC 4 HVM67 
poly AGTGGGGAATGAGAGAATGG/TGCTTGTGGGGCATCACAC 5 HVM30 
poly AGACATCCAAAAAATGAACCA/TGGTAACTTGTCCCCCAAAG 6 HVM65 

poly AGAGCAACTACCAGTCCAATGGCA/GTCGAAGGAGAAGCGGC

CCTGGTA 7 HVM4 

poly 
CTCTATAGGCACGAAAAATTCC/TTGCACATATCTCTCTGTCA

CA 7 HVM49 

mono ATATTAAAAAAGGTGGAAAGCC/CACGCCCTCTCCCTAGAT 3 HVM33 

mono ATTGGCGTGACCGATATTTATGTTCA/CAAAACTGCAGCTAAG

CAGGGGAACA 2 HVBKA

SI 
mono AGGACCGGATGTTCATAACG/CAAATCTTCCAGCGAGGCT 4 HVM68 

mono TTAGGGCTATGGTTCAGATGTT/ACGTTGTTCTTCGCTGCTG 5 HVDH

N7 

mono AACGACGTCGCCACACAC/AGGAACGAAGGGAGTATTAAGCA

G 7 HVM5 

mono CAATGATGCGGTGAACTTTG/CCTCGGATCTATGGGTCCTT 3 HVM60 
mono CCGCCGATGACCTTCTC/ACCCACACGACCTATGGCAC 1 HVM70 

mono AGGAAGTCATTGCGTGAG/TGATCAAGAATGATAACATGG 6 HVM74 

mono TTGGAAGTGTACAGCAATGGAG/TGAAAGGCCCCACAAGATA

G 
5 HVLEU 

mono TCTAAATTACCTTCCCAGCCA/AAAGCAGACATGTAGGAGGTC

A 
7 HVM51 

mono GGATTTTCTCAAGAACACTT/GCGTGAGTGCATAACATT 1 HVM43 

mono CGGTTTCTGGTTGCTTGG/CGAAGGTCTCAGGCTTCATG 6 HVM31 

mono CTTCGACACCATCTCCCAG/ACCAAAATCGCATCGAACAT 3 HVM9 

mono CATGGACAAGATCAAGGAGAAG/CCCATTATTTATCTGTAGGA

ACGC 
5 HVDH

N9 

mono CATGAATGAATGATTGGTTTTG/CGCATCCGTATGTATGAGTA

A 
5 HVM6 

mono AGTAGCTATGTGTTTGGATCGC/CATCAAGGGCATCCTCATG 6 HVM13 

mono ATGTAGCGGAAAAAATACCATCAT/CCTAGCTAGTTCGTGAGC

TACCTC 
7 HVM7 

mono CGCGCAAGCATGAATACTC/ACTCACAAGTGGCGCGTAC 1 HVM63 

mono GATGTGAAGGCTGCCCTG/ACACGCCCTATTACCCAGTG 1 HVM64 

mono CGATCAAGGACATTTGGGTAAT/AACTCTTCGGGTTCAACCAA

TA 
6 HVM14 

mono AACCCAGTAACACCGTCCTG/AGTTCCCTGACCCGATGTC 2 HVM54 

 

 نتايج و بحث

( برابر Kosambi., 1943کروموزوم جو با طول نقشه بر اساس تابع کوزامبی ) 7پیوستگی متعلق به گروه  7نشانگرها به 

کروموزوم شماره . (1 )شکل گردیدمورگان منتسب سانتی 26/10سانتی مورگان و فاصله در بین دو نشانگر مجاور برابر با  698

نیز به  7و  6، 5، 3، 2، 1 هایسانتی مورگان ترسیم شد. کروموزوم 118( با طول کروموزومی 22با بالاترین تعداد نشانگر ) 4
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، 7/54، 9/69، 77/ 6، 7/71ترتیب دارای طول های نشانگر منتسب شدند که به  21و  15، 16، 16، 15، 16 ترتیب دارای

  مورگان بودند. سانتی 0/108و 6/117
 

1                     2                       3                      4                      5                    6                 7                 

 
 کویر ×جو حاصل از تلاقی بادیا  F3در جمعیت  ISSRنشانگر  10و  SSRنشانگر  29نقشه پیوستگی  -1شکل 

( در سمت چپ 1944پیوستگی و فاصله ژنتیکی بین نشانگرها بر اساس تابع کوزامبی )اسامی نشانگرها در سمت راست، گروه های )

 معادل کروموزوم های جو می باشند( آنها نشان داده شده است. اعداد بالای گروه ها شماره گروه های پیوستگی هستند که

Figure 1- Linkage map of 29 SSR and 10 ISSR markers in an F3 barley population derived from the Badia × 

Kavir cross (Marker names are shown on the right, while linkage groups and genetic distances between 

markers—calculated using the Kosambi (1944)—are indicated on the left. The numbers above the groups 

denote the linkage group numbers, which correspond to barley chromosomes) 
 

صفت در شرایط  20برای  QTL 36تعداد  :لهای کنترل کننده صفات مورد بررسي در شرايط نرماQTLيابي مکان

برای  QTLبرای طول پدانکل، یک  QTL 2برای طول ساقه،  QTLبرای ارتفاع بوته، یک  QTL 2نرمال ردیابی شدند که 

 QTL 3برای قطر پدانکل،  QTL 3برای طول اولین میانگره،  QTLبرای طول برگ پرچم، یک  QTLطول ریشک، یک 

 2برای وزن سنبله،  QTL 2برای وزن ساقه،  QTL 2برای وزن کل بوته،  QTL 2برای قطر ساقه،  QTL 2برای قطر دانه، 
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QTL  ،3برای وزن دانه در سنبله QTL ،2 برای وزن برگها QTL  برای تعداد دانه در سنبله، یکQTL  برای تعدا گره، یک

QTL  برای تعداد برگ، یکQTL  ،2برای عرض برگ پرچم QTL  2برای کل پنجه ها و QTL جدول  برای عملکرد بوته(

4). 

قرار داشتند،  6و  5( که به ترتیب روی کرموزوم های qHELN-6 وqHELN-5)  QTL، دوبرای صفت ارتفاع بوته

در فاصله  =LOD 54/2و  =LOD 05/3سانتی مورگان و  105/13و  69/26های به ترتیب در موقعیت که شناسایی شدند

 926/96به ترتیب  QTLاثر افزایشی این دو  .قرار داشتند IRAP50-3وBmag0113-Bmac310و  ISSR38-4نشانگرهای 

هو و  غییرات ارتفاع بوته را در شرایط نرمال توجیه کردند.درصد از ت 56/19و  43/18به ترتیب که  سانتی متر بود 84/99و 

و  5A کروموزوم روی بر نمودند کهشناسایی برای صفت ارتفاع بوته  QTL سهپژوهشی ( در Hu et al., 2012همکاران )

6A   مخوانی هها وجود نواحی ژنومی مؤثر بر کنترل این صفت در این کروموزوم مبنی بر وهشژاین پکه با نتایج  ندداشتقرار

 برایکه  های صفات مرتبط با سنبله را گزارش کردندQTL ارتفاع بوته با QTL همپوشانی این محققینهمچنین  .داشت

  .باشدبسیار مناسب  میتواندپشتیبانی از نقش نواحی ژنومی در کنترل ارتفاع بوته 

 29.69که در موقعیت  شناسایی گردید 5( بر روی کروموزوم شماره qSHLN-5) QTLبرای صفت طول ساقه یک 

. اثر افزایشی این داشتقرار  Bmag0113 وISSR38-4و در فاصله بین نشانگرهای  =LOD 3.864سانتی مورگان و در

QTL  سانتی متر بوده و این  75.6093برابر باQTL  ز تغییرات طول ساقه را در شرایط نرمال توجیه درصد ا 43/27توانست

خلیلی و  کند. دو پژوهش در صفت طول ساقه مورد ارزیابی قرار گرفته که هر دو با نتیجه این پژوهش همخوانی ندارند.

و  4B ،4Bبر روی کروموزوم های  QTL( برای صفت طول ساقه سه Khalili and Mohammadian, 2016همکاران )

2D دشناسایی نمودن ( و فاخری و بابکیFakheri and Khalegh Babaki, 2014 بر روی گندم نان یک )QTL  بر روی

 درصد از واریانس فنوتیپی ای صفات را توجیه کردند. 41/18شناسایی نمودند که  7Aکروموزوم 

به ترتیب در موقعیت  که 6و  1(  بر روی کروموزوم های qPDLN-6و  qPDLN-1) QTL 2 برای صفت طول پدانکل

در فاصله بین نشانگرهای شناسایی شد که =LOD  3.5502و  LOD=2.6932سانتی مورگان و  13.105و  71.65های 

ISSR47-1و ISSR47-1 - Bmac310و RAP50-3  قرار داشتند. اثر افزایشی این دوQTL  و  -14.8902به ترتیب

درصد از تغییرات طول پدانکل را در شرایط  79/28و 01/11ها توانستند به ترتیب  QTLسانتی متر بوده و این  24.0785

 LOD=2.5667سانتی مورگان و  29.69( در موقعیت  qAWLN-5) QTLنرمال توجیه کنند. برای صفت طول ریشک یک 

 QTLشی این . اثر افزایشناسایی شد 5 شماره کروموزوم روی و بر Bmag0113وISSR38-4 و در فاصله نشانگرهای

مطالعات درصد از تغییرات طول ریشک را در شرایط نرمال توجیه کند.  60/19توانست  QTLمتر بوده و این سانتی 14.8931

های مرتبط با آن در QTL اند که طول ریشک صفتی کمی و تحت کنترل چندین ناحیه ژنومی است وقبلی نشان داده

 .(Wang et al., 2010; Liller et al., 2017) اند، شناسایی شده7Hو  1H ،3H ،6Hهای مختلف جو، از جمله کروموزوم

بر روی کروموزوم   ISSR38-4وISSR38-4 نشانگرهای فاصله ( در qFLLN-5) QTLبرای صفت طول برگ پرچم یک 

 متر سانتی QTL   7.9042 این افزایشی اثر شناسایی شد. LOD=2.6296سانتی مورگان و  27.69در موقعیت  5شماره 

رحیمی و همکاران  درصد از تغییرات طول برگ پرچم را در شرایط نرمال توجیه کند. 01/13توانست  QTLبوده و این 

(Rahimi et al., 2013برای صفت طول برگ پرچم یک )QTL  درصد از واریانس فنوتیپی  34بزرگ اثر شناسایی نمودند که

 .این صفت را توجیه نمودند

 مورگان سانتی26.795 موقعیت در 5 شماره ( بر روی کروموزومqINON-5)  QTLبرای صفت طول میانگره اول یک 

 متر سانتی QTL 6.6843 این افزایشی اثر. داشت قرار ISSR38-4وGMS001 نشانگرهای فاصله در و LOD=2.7159 و
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 لپدانک قطر صفت درصد از تغییرات طول میانگره اول را در شرایط نرمال توجیه کند. برای 65/17توانست  QTLبوده و این 

3 QTL (qTPDN-1  وqTPDN-6  وqTPDN-7بر ) های موقعیت در ترتیب به که 7و  6 و 1 های کروموزوم روی 

 بین فاصله در LOD=3.3097و   LOD=4.1476 و LOD= 3.1905 و مورگان سانتی 39.4433 و  13.105و   66.835

 اثر. داشتند قرار  GBMS0111و IRAP50-3 - ISSR29-6 وISSR16-9 -  Bmac310 و Bmag0718 نشانگرهای

 21/26و  31/13ها به ترتیب   QTLبوده و این  میلیمتر 0.2302و   0.3767 و -0.2685 ترتیب به QTLسه  این افزایشی

 ,.Naseri et alناصری و همکاران )پژوهش  در درصد از تغییرات قطر پدانکل را در شرایط نرمال توجیه کردند. 79/9و  

 QTL 33دیم در مجموع  محیط سه در  Iran-249 × Zardakحاصل از تلاقی  (RIL) لاین نوترکیب 118روی ( 2023

های مشترک و پایدار در حداقل دو QTLکل شناسایی شد. برای صفات طول و قطر پدانکل، صفات برگ پرچم و پدان برای

 شد. شناسایی  5Aو  1A ،1B.1 ،2B.1های محیط روی کروموزوم

 که 6 و1و 1 های کروموزوم روی ( بر qTGRN-6و   qTGRN-1bو   qTGRN-1a)  QTL سه ،دانه قطر صفت برای

 و LOD= 3.0996 ، LOD=3.2605 و مورگان سانتی 7.5267  و 65.97  ،28.9312 های موقعیت در ترتیب به

LOD=7.5934  شناسایی شد. اینQTL نشانگرهای بین فاصله درها HVM20، IRAP50-1  -  Bmag0718، 

Bmag0718 -  ISSR38-6و Bmac310  سه این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL و -0.1373 و -0.1992 ترتیب به 

درصد از تغییرات قطر دانه  را در شرایط نرمال  00/31و  44/7و  66/15ها به ترتیب   QTLاین  بوده و میلیمتر 0.2803

 Pusa 1121 × Pusaنوترکیب برنج حاصل از تلاقی ارقام با استفاده از جمعیت لاین های اینبرد ی در پژوهشتوجیه کردند. 

همچنین . شناسایی شد QTL برای نسبت طول به عرض نیز دوو  QTL ، برای عرض دانه دوQTL برای طول دانه سه، 1342

 ,.Amarawathi et al) شناسایی شدبهترین مکان کنترل کننده طول، عرض و شکل دانه  به عنوان 7نواحی از کروموزوم 

2008 .)  

 در ترتیب به که 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqTSHN-7 و  qTSHN-5) QTL حدود دو قطر ساقه صفت برای

 بین فاصله در شناسایی شد که   LOD=3.0963 و LOD=3.0863 و مورگان سانتی 84.26 و 28.69 هایموقعیت

 و 0.3747 ترتیب به QTL دو این افزایشی اثر. داشتند قرار  HVM4 وISSR38-4، Bmag0113 - HVM4نشانگرهای 

درصد از تغییرات قطر ساقه را در شرایط نرمال توجیه  40/16و  90/15ها به ترتیب   QTLاین  بوده و متر میلی 0.3805

  کردند.

 موقعیت در ترتیب به 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqPLWN-7 و  qPLWN-5) QTL، دو وزن کل گیاه صفت برای

 و ISSR38-4 نشانگرهای بین فاصله در و LOD=3.7751 و LOD=3.2958 و مورگان سانتی 84.26 و 29.69 های

Bmag0113 - HVM4 و HVM4 دو این افزایشی اثر. شناسایی شد QTL این  بوده و گرم 0.4406 و 0.5804 ترتیب به

QTL   درصد از تغییرات وزن کل گیاه را در شرایط نرمال توجیه کردند.  31/12و  36/21ها به ترتیب 

 به که 7 و 5 های کروموزوم روی شناسایی شدند که بر( qWSHN-7و  qWSHN-5) QTL ، دوساقه وزن صفت برای

 دو این افزایشی اثر . داشتند قرار HVM4 وHVM4و   Bmag0113 وISSR38-4 نشانگرهای بین فاصله در در ترتیب

QTL بوده و این  گرم 0.187 و 0.2451 ترتیب بهQTL   درصد از تغییرات وزن ساقه را در  31/10و 70/17ها به ترتیب

 و 5 های کروموزوم روی ( بر qSPWN-7و  qSPWN-5) QTL نیز دو وزن سنبله صفت شرایط نرمال توجیه کردند. برای

 بین فاصله در و LOD=3.3614 و LOD=3.4997 و مورگان سانتی 84.26 و 29.69 های موقعیت در ترتیب به که 7

 و 0.2076 ترتیب به QTL دو این افزایشی اثر. داشتند قرار  HVM4 وBmag0113 - HVM4 وISSR38-4  نشانگرهای

  درصد از تغییرات وزن سنبله را در شرایط نرمال توجیه کردند. 86/10و  79/22ها به ترتیب   QTLگرم بوده و این 0.1433
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 ترتیب به که 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqWGSN-7و  qWGSN-5) QTL نیز دو سنبله وزن دانه در صفت برای

  نشانگرهای بین فاصله در و LOD=4.1348 و LOD=3.7205 و مورگان سانتی 84.26 و 29.69 های موقعیت در

ISSR38-4و Bmag0113 - HVM4و HVM4 دو این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL گرم0.1334 و 0.1785 ترتیب به 

 درصد از تغییرات وزن دانه در سنبله را در شرایط نرمال توجیه کردند. 04/13و  35/23ها به ترتیب   QTLبوده و این

برای صفت  3بر روی کروموزوم شماره  QTL( در پژوهشی یک kaviani charati et al., 2019و همکاران ) کاویانی چراتی

 LOD=2/3با  -iPBS2274و  iPBS2221-7( در فاصله نشانگری qSW-3) QTLوزن سنبله در جو شناسایی نمودند. این 

 . نمایدواریانس فنوتیپی برای این صفت را توجیه از درصد  10 توانست حدود

 به که 7 و2و 2 های کروموزوم روی ( برqTLAN-7و  qTLAN-2b و qTLAN-2a) QTL سه ،وزن برگها صفت برای

 LOD=3.4231  و LOD= 4.738 ، LOD=3.2281 و مورگان سانتی 37.61  و 62.81  و 52.39 های موقعیت در ترتیب

شناسایی  ISSR29-6 وGBMS247، GBMS247 -  ISSR30-5، ISSR30-5 -  ISSR29-6  نشانگرهای بین فاصله در

و  99/13ها به ترتیب   QTLبوده و این  گرم 0.085  و -0.1148 و 0.1012 ترتیب به QTL سه این افزایشی اثر. شد

 ,.Makhtoum et alو همکاران ) مختوم وزن برگها را در شرایط نرمال توجیه کردند.درصد از تغییرات  86/9و  99/17

ها، . در میان آننمودندشناسایی  7و  6، 5، 4، 3، 2های بر روی کروموزوم QTL هفتفت وزن برگ، تعداد برای ص( 2022

درصد از واریانس  20/8حدود  4روی کروموزوم  بزرگ اثر QTL درصد و یک 11/2حدود  2روی کروموزوم  QTL یک

  .فنوتیپی وزن برگ را توجیه کردند

 در ترتیب به که 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqGNSN-7و   qGNSN-5) QTL ، دوسنبله تعداد دانه در صفت برای

-ISSR38  نشانگرهای بین فاصله در و LOD=5.0306 و LOD=3.9325 و مورگان سانتی 84.26 و 30.69 های موقعیت

بوده و  عدد 4.8125 و 6.2762 ترتیب به QTL دو این افزایشی اثر. داشتند قرار  HVM4 و Bmag0113 - HVM4 و4

نتایج  درصد از تغییرات تعداد دانه در سنبله را در شرایط نرمال توجیه کردند. 18/15و  82/25ها به ترتیب   QTLاین 

 20حاصل با مطالعات پیشین در زمینه کنترل ژنتیکی تعداد دانه در سنبله همخوانی دارد. در یک مطالعه ژنتیکی در جو، 

QTL مرتبط با تعداد دانه در سنبله در سراسر ژنوم شناسایی شد و این QTLدرصد  79/50تا  1/74صورت انفرادی بین ها به

در بیش از یک محیط شناسایی  2Hپایدار روی کروموزوم  QTL همچنین دواز واریانس فنوتیپی صفت را توجیه کردند. 

دهد این نتایج نشان می (Ren et al., 2016) شدند که بیانگر اهمیت این ناحیه ژنومی در کنترل تعداد دانه در سنبله است

ترل تغییرات آن نقش های متعددی در کنQTL که تعداد دانه در سنبله یک صفت کمی با کنترل ژنتیکی پیچیده است و

 .دارند

 و مورگان سانتی 71.65 موقعیت در 1 شماره کروموزوم روی ( برqNNON-1) QTL یک ،تعداد گره صفت برای

LOD=3.0142 نشانگرهای فاصله در و ISSR47-1و ISSR47-1 این افزایشی اثر. داشت قرار QTL   0.4151-  عدد بوده

 QTL یک تعداد برگ صفت درصد از تغییرات تعداد گره را در شرایط نرمال توجیه کند. برای 90/13توانست  QTLو این 

(qNLAN-1بر ) و مورگان سانتی71.65 موقعیت در 1 شماره کروموزوم روی LOD=3.4161 نشانگرهای فاصله در و 

ISSR47-1و ISSR47-1 این افزایشی اثر. داشت قرار QTL 0.4115-  این  عدد بوده وQTL  درصد از  80/15توانست

 تغییرات تعداد برگ را در شرایط نرمال توجیه کند. 

 و مورگان سانتی 60.23 موقعیت در 7 شماره کروموزوم روی ( برqTFLN-7) QTL یک عرض برگ پرچم صفت برای

LOD=2.9759 نشانگرهای فاصله در و iPBS2221-1و iPBS2221-1 این افزایشی اثر. قرار داشت QTL 0.4955 عدد 

 Rahimi)رحیمی و همکاران  .درصد از تغییرات عرض برگ را در شرایط نرمال توجیه کند 31/14توانست  QTLبوده و این 
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et al., 2013) دو مکان ژنی qFW-2 و qFW-7 شناسایی کردند. همچنین 7و  2های را برای این صفت بر روی کروموزوم 

گزارش کردند. این نتایج  5Hمرتبط با عرض برگ پرچم را روی کروموزوم  QTL ود ( نیزXu et al., 2008زو و همکاران )

در  QTL دهد که عرض برگ پرچم یک صفت کمی بوده و تحت کنترل چندین ناحیه ژنومی قرار دارد و مشاهدهنشان می

 .های پیشین همخوانی دارددر پژوهش حاضر با بخشی از گزارش 7کروموزوم 

 ترتیب به که 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqTTHN-7و  qTTHN-5) QTL ، نیز تعداد دوکل پنجه ها صفت برای

  نشانگرهای بین فاصله در و   LOD=3.3715 و LOD=5.0499 و مورگان سانتی 67.0525 و 28.69 های موقعیت در

ISSR38-4 و Bmag0113 - ISSR48-2 و GMBS183 دو این افزایشی اثر. شناسایی شد QTL و 0.2981 ترتیب به 

  درصد از تغییرات کل پنجه ها را در شرایط نرمال توجیه کردند. 71/21و  63/22ها به ترتیب   QTLبوده و این  عدد 0.292

 موقعیت در ترتیب به که 7 و 5 های کروموزوم روی ( برqYIDN-7و  qYIDN-5) QTL بوته، دوعملکرد  صفت برای

 وISSR38-4  نشانگرهای بین فاصله در و LOD=4.0143 و LOD=4.8468 و مورگان سانتی 84.26 و 29.69 های

Bmag0113 - HVM4و HVM4  دو این افزایشی اثر. شناسایی شد QTL بوده و این  گرم 0.3207 و 0.5043 ترتیب به

QTL   درصد از تغییرات عملکرد بوته را در شرایط نرمال توجیه کردند. 75/11و  05/29ها به ترتیب 

 در صفت 15 برای QTL 25تعداد  تنش خشکي: شرايط در بررسي مورد صفات کننده کنترل هایQTL يابي مکان

برای صفت طول ساقه  QTL(، یک HELDبوته ) ارتفاع صفت برای QTL یک که شدند ردیابی خشکی تنش شرایط

(SHLD دو ،)QTL ( برای صفت طول سنبلهSPLD دو ،)QTL ( برای صفت طول پدانکلPDLD یک ،)QTL  برای صفت

(، TPDDصفت قطر پدانکل ) برای QTL یک (،INODبرای صفت طول میانگره اول ) QTL یک (،AWLDطول ریشک )

صفت وزن کل  برای QTL (، یکTSHD ساقه ) صفت قطر برای QTL (، یکTGRDصفت قطر دانه ) برای QTL یک

 برای QTL (، یکNNODصفت تعداد گره ) برای QTL (، یکTLADصفت وزن برگها ) برای QTL (، یکPLWDگیاه )

 (YIDDصفت عملکرد بوته ) برای QTL (، یکTTIDصفت کل پنجه ها ) برای QTL (، یکNLADصفت تعداد برگ )

 .(5)جدول 

 و مورگان سانتی 36.45 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی برQTL (qHELD-4 ) یک بوته،ارتفاع  صفت برای

LOD=2.8836 نشانگرهای فاصله در و HVM67وHVM67 سانتی متر بوده و این  -48.3614  افزایشی اثر. داشت قرار

QTL  یک طول ساقه صفت برای درصد از تغییرات ارتفاع گیاه را در شرایط تنش خشکی توجیه کند. 28/12توانست QTL 

(qSHLD-4 )و مورگان سانتی 37.324 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی بر LOD=2.6561 نشانگرهای فاصله در و 

HVM67وCit7 بوده و این  متر سانتی -36.4026  افزایشی اثر. داشت قرارQTL  درصد از تغییرات طول 53/15توانست

 RIL یک جمعیت پژوهشی بر روی در( Sayed et al., 2024و همکاران )سید ساقه را در شرایط تنش خشکی توجیه کند. 

. نمودندخشک طی سه سال شناسایی های خشک و نیمهبرای صفات زراعی و مورفوفیزیولوژیک در محیط QTL 76جو، 

 QTLبه طوری که  بود. 6.1تا  2.6آنها حدود  LOD گزارش شدند و 7Hو   1H ،5H ،6Hهایی روی QTLبرای ارتفاع بوته 

 .درصد از واریانس فنوتیپی ارتفاع بوته را توجیه نمود 1/9، حدود 4/1برابر  LOD ا مقدارب  1Hواقع بر روی کروموزوم 

 موقعیت در ترتیب به که 6و  1 های کروموزوم روی بر ( qSPLd-6و  qSPLd-1) QTL پدانکل، دوطول  صفت برای

 و Bmag0718 نشانگرهای بین فاصله در و LOD=3.5953 و LOD=3.6266 و مورگان سانتی 4.7042 و 65.97 های

Bmag0718 - ISSR38-6 و Bmac310 دو این افزایشی اثر. شناسایی شد QTL سانتی  -13.2078 و 8.9144 ترتیب به

  کردند. درصد از تغییرات طول سنبله را در شرایط تنش خشکی توجیه 28/24و  06/11ها به ترتیب   QTLبوده و این  متر
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 کویر در مرحله زایشی و در شرایط نرمال×حاصل از تلاقی بادیا F3های مورد مطالعه در جمعیتQTL -4جدول 
Table 4- QTLs studied in the F3 population derived from the Badia × Kavir cross at the reproductive stage under normal conditions 

 صفت

Trait 
QTL 

 نشانگرهای مجاور

Flanking markers 

 کروموزوم

Chromosome 
LOD 

 موقعیت

Position 

(cM) 

 اثرات افزایشی

Additive 

effect 

 ضریب تبیین

Coefficient of determination 

(%) 

 جهت اللی

Allele 

direction 

 ارتفاع بوته
Plant height 

qHELN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.0535 29.69 96.926 18.436 Badia 

qHELN-6 Bmac310 and IRAP50-3 6 2.5433 13.105 99.8478 19.5643 Badia 

 طول ساقه
Stem length 

qSHLN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.864 29.69 75.6093 27.4356 Kavir 

 طول پدنکل
Peduncle length 

qPDLN-1 ISSR47-1 and ISSR47-1 1 2.6932 71.65 -14.8902 11.0131 Kavir 

qPDLN-6 Bmac310 and RAP50-3 6 3.5502 13.105 24.0785 28.7985 Badia 

 طول ریشک
Awn length 

qAWLN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 2.5667 29.69 14.8931 19.6009 Kavir 

 طول برگ پرچم
Flag leaf length 

qFLLN-5 ISSR38-4 and ISSR38-4 5 2.6296 27.69 7.9042 13.0151 Badia 

 طول میانگره
First internode 

length 

qINON-5 GMS001 and ISSR38-4 5 2.7159 26.795 6.6843 17.6547 Badia 

 قطر پدانکل
Peduncle diameter 

qTPDN-1 Bmag0718 and ISSR16-9 1 3.1905 66.835 -0.2685 13.3163 Kavir 

 قطر دانه
Grain diameter 

qTPDN-6 Bmac310 and IRAP50-3 6 4.1476 13.105 0.3767 26.2184 Badia 

qTPDN-7 
ISSR29-6 and 

GBMS0111 
7 3.3097 39.4433 0.2302 9.7932 Badia 

qTGRN-1a HVM20 and IRAP50-1 1 3.0996 28.9312 -0.1992 15.661 Kavir 

qTGRN-1b 
Bmag0718 and 

Bmag0718 
1 3.2605 65.97 -0.1373 7.4443 Kavir 

qTGRN-6 ISSR38-6 and Bmac310 6 7.5934 7.5267 0.2803 31.0053 Badia 

 قطر ساقه
Stem diameter 

qTSHN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.0863 28.69 0.3747 15.9089 Badia 

qTSHN-7 HVM4 and HVM4 7 3.0963 84.26 0.3805 16.4058 Badia 

 وزن کل گیاه
Total plant weight 

qPLWN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.2958 29.69 0.5804 21.3617 Badia 

qPLWN-7 HVM4 and HVM4 7 3.7751 84.26 0.4406 12.3132 Badia 

qWSHN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 2.56 29.69 0.2451 17.7068 Badia 
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 صفت

Trait 
QTL 

 نشانگرهای مجاور

Flanking markers 

 کروموزوم

Chromosome 
LOD 

 موقعیت

Position 

(cM) 

 اثرات افزایشی

Additive 

effect 

 ضریب تبیین

Coefficient of determination 

(%) 

 جهت اللی

Allele 

direction 

 وزن ساقه
Stem weight 

qWSHN-7 HVM4 and HVM4 7 2.9684 84.26 0.187 10.3149 Badia 

 وزن سنبله
Spike weight 

qSPWN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.4997 29.69 0.2076 22.7954 Badia 

qSPWN-7 HVM4 and HVM4 7 3.3614 84.26 0.1433 10.863 Badia 

 وزن دانه در سنبله
Grain weight per 

spike 

qWGSN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.7205 29.69 0.1785 23.3523 Badia 

qWGSN-7 HVM4 and HVM4 7 4.1348 84.26 0.1334 13.0414 Badia 

 وزن برگ
Leaf weight 

qTLAN-2a 
GBMS247 and 

GBMS247 
2 4.738 52.39 0.1012 13.9954 Badia 

qTLAN-2b ISSR30-5 and ISSR30-5 2 3.2281 62.81 -0.1148 17.9956 Kavir 

qTLAN-7 ISSR29-6 and ISSR29-6 7 3.4231 37.61 0.085 9.8624 Badia 

 تعداد دانه در سنبله
Number of grains 

per spike 

qGNSN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 3.9325 30.69 6.2762 25.8273 Badia 

qGNSN-7 HVM4 and HVM4 7 5.0306 84.26 4.8125 15.1855 Badia 

 تعداد گره
Number of nodes 

qNNON-1 ISSR47-1 and ISSR47-1 1 3.0142 71.65 -0.4151 13.9058 Kavir 

 تعداد برگ
Number of leaves 

qNLAN-1 ISSR47-1 and ISSR47-1 1 3.4161 71.65 -0.4115 15.804 Kavir 

 عرض برگ
Flag leaf width 

qTFLN-7 
iPBS2221-1 and 

iPBS2221-1 
7 2.9759 60.23 0.4955 14.312 Badia 

 تعداد پنجه
Total tiller number 

qTTHN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 5.0499 28.69 0.2981 22.6303 Badia 

qTTHN-7 ISSR48-2 and GMBS183 7 3.3715 67.0525 0.292 21.7198 Badia 

 عملکرد
Grain yield per 

plant 

qYIDN-5 ISSR38-4 and Bmag0113 5 4.8468 29.69 0.5043 29.0562 Badia 

qYIDN-7 HVM4 and HVM4 7 4.0143 84.26 0.3207 11.7501 Badia 
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 و مورگان سانتی36.45 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی بر QTL (qAWLD-4)ریشک یک  طول صفت برای

LOD=2.5059 نشانگرهای فاصله در و HVM67و HVM67 بوده و این  متر سانتی -6.8709  افزایشی اثر. داشت قرار

QTL  سامری و همکاران ) طول ریشک را در شرایط تنش خشکی توجیه کند.تغییرات از درصد 76/10توانستSameri et 

al., 2006سه  ،ن یابی صفات زراعی جمعیت اینبرد جوا( در مکQTL  برای صفت طول ریشک شناسایی نمودند که یکی از

 ,.Wang et alوانگ و همکاران ) درصد از واریانس فنوتیپی صفت مربوطه را توجیه نمود. 76با  3Hآنها بر روی کروموزوم 

درصد از  81تا  70که  3Hبرای صفت طول ریشک در کروموزوم شماره  QTLلاین دابل هاپلوئید جو یک  92( در 2010

 یانس فنوتیپی صفت مورد بحث را کنترل می کرد را شناسایی نمودند.وار

 مورگان سانتی 37.324 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی ( برqINOD-4) QTL یک میانگره اول  طول صفت برای

 QTLبوده و این  متر سانتی -4.0193  افزایشی اثر. داشت قرار Cit7 و HVM67 نشانگرهای فاصله در و LOD=2.611 و

 Amaniخشکی توجیه کند. امانی داز و همکاران )درصد از تغییرات طول میانگره اول را در شرایط تنش  29/15توانست 

Daz et al., 2019 دو(، در پژوهشی QTL  کی طول ساقه،برای صفتQTL  سه شه،یتعداد ربرای صفتQTL  برای صفت

 تراکم روزنه قبل تنشQTLبرای صفت  کیسطح برگ، برای صفت  QTLسه ساقه، زنبرای صفت و QTLکی عرض برگ،

 خشکی شناسایی نمودند. روزنه بعد تنش اکمبرای تر QTLکو ی

 و مورگان سانتی 53.26 موقعیت در 3 شماره کروموزوم روی ( برqTPDD-3) QTLقطر پدانکل یک  صفت برای

LOD=3.9171 نشانگرهای فاصله در و ISSR45-1 و ISSR45-1 متر بوده و این  سانتی -0.1756 افزایشی اثر. داشت قرار

QTL  مختوم و همکاران )درصد از تغییرات قطر پدانکل را در شرایط تنش خشکی توجیه کند. 07/20توانستMakhtoum 

et al., 2022در گیاه جو بیشترین ( در پژوهشی QTL شناسایی  6و  5، 1های بر روی کروموزومرا  نرمالها در شرایط

برای صفات قطر سنبله، وزن ریشک و وزن برگ پرچم را اصلی  QTLدر شرایط تنش خشکی، چهار نمودند. در حالیکه 

( Makhtoum et al., 2022مختوم و همکاران ) .نمودند( شناسایی qFLW-5و  qPPT-7 ،qAWW-7 ،qFLW-4a)شامل 

. کردندشناسایی  3Hو  2Hهای برای صفات مورفولوژی پدانکل روی کروموزوم QTL جو، سه ناحیه اصلی در پژوهشی در

 .های پدانکل و سطح مقطع آن داشتداری بر ضخامت بافتاثر معنی 3Hیکی از این نواحی روی 

 4 و 2 و 2 های کروموزوم روی ( برqTGRD-4 و qTGRD-2b و qTGRD-2a)  QTL، نیز سهقطر دانه صفت برای

 و LOD=2.7773 و LOD= 3.2852 و مورگان سانتی 36.45  و48.19  و 39.845 های موقعیت در ترتیب به که

LOD=2.9192 نشانگرهای بین فاصله در ISSR13-5و GBMS160 - IRAP54-1 و IRAP54-1  وHVM67 و 

HVM67 سه این افزایشی اثر. شناسایی شد QTL بوده و این  سانتی متر -0.1069 و0.1062 و -0.197 ترتیب بهQTL  

یک مطالعه  در درصد از تغییرات قطر دانه را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 48/8و  37/8و  82/28ها به ترتیب 

    qGl2-1های متعددی برای صفات مرتبط با اندازه دانه گزارش شد؛ برای مثال QTLجامع روی اندازه و وزن دانه جو، 

(LOD=9.36–59.59)  و qGl3-2 (LOD=5.54–10.08)  رای طول دانه و بqTgw3-2 (LOD=3.22–5.45)  رای ب

اند و بیشتر شما متفاوت qTGRD-4 و  qTGRD-2a ،qTGRD-2bها با QTL وزن هزار دانه شناسایی شدند. این

 (. Wang et al., 2019) دهنده وجود کنترل ژنتیکی گسترده برای اندازه و وزن دانه هستندنشان

 به که 3 و2و 1 های کروموزوم روی ( برqTSHD-3 و  qTSHD-2 و  qTSHD-1)  QTL ، سهقطر ساقه صفت برای

 در LOD=2.715  و LOD=3.213 و LOD= 3.206 و مورگان سانتی 26/53  و71/43  و 97/65 های موقعیت در ترتیب

 قرار ISSR45-1و ISSR45-1و  GBMS160 وBmag0718 - GBMS160 و Bmag0718 نشانگرهای بین فاصله
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ها به ترتیب   QTLبوده و این  سانتی متر -193/0  و -0/.183 و 184/0 ترتیب به QTL سه این افزایشی اثر. داشتند

 درصد از تغییرات قطر ساقه را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 73/11و  57/10و  69/10

 و مورگان سانتی 37.324 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی بر QTL (qPLWD-4)وزن کل گیاه یک  صفت برای

LOD=2.7375 نشانگرهای فاصله در و HVM67 و Cit7 این  متر بوده و  سانتی -0.2905  افزایشی اثر. داشت قرارQTL 

 درصد از تغییرات وزن کل گیاه را در شرایط تنش خشکی توجیه کند.  15.9605توانست 

 موقعیت در ترتیب به که 6 و1 های کروموزوم روی ( برqTLAD-6و  qTLAD-1) QTL ، دووزن برگها صفت برای

 وBmag0718 نشانگرهای بین فاصله در و LOD=4.507 و LOD=2.7287 و مورگان سانتی 5.645 و 65.97 های

Bmag0718 – و ISSR38-6و Bmac310 دو این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL ساتی متر -0.0694 و 0.04 ترتیب به 

در  درصد از تغییرات وزن برگها را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 25.88و  8.62ها به ترتیب   QTLبوده و این 

-qLWS-2 ،qLWS-3 ،qLWS-4a ،qLWSشامل  QTL ، هفت(Makhtoum et al., 2022مختوم و همکاران ) مطالعه

4b ،qLWS-5 ،qLWS-6 و qLWS-7 ها، برای صفت وزن برگ شناسایی شد. در میان آنqLWS-4a  و qLWS-4b  

توجه این نواحی در کنترل وزن برگ بودند که بیانگر اثرات ژنتیکی قابل 3/62 و  5/21برابر با  LOD ترتیب دارای مقادیرهب

 .است

 موقعیت در ترتیب به که 4 و 2 های کروموزوم روی ( برqNLAD-4و  qNLAD-2) QTL ه، دوتعداد گر صفت برای

 و IRAP54-1  نشانگرهای بین فاصله در و LOD=5.016 و LOD=3.1859 و مورگان سانتی 37.324 و 48.19 های

IRAP54-1 –  وHVM67 و Cit7 دو این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL بوده  ساتی متر -0.4839 و 0.3361 ترتیب به

  درصد از تغییرات تعداد گره  را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 76/23و  11.46ها به ترتیب   QTLو این 

 موقعیت در ترتیب به که 4 و 2 های کروموزوم روی ( برqNLAD-4و  qNLAD-2) QTL نیز دو تعداد برگ صفت رایب

 و IRAP54-1 نشانگرهای بین فاصله در و LOD=5.1957 و LOD=3.1607 و مورگان سانتی 37.324 و 48.19 های

IRAP54-1 –  وHVM67 و Cit7 دو این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL بوده  ساتی متر -0.4623 و 0.3136 ترتیب به

  درصد از تغییرات تعداد برگ  را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 50/24و  11.27ها به ترتیب   QTLو این 

 موقعیت در ترتیب به که 7 و 6 های کروموزوم روی ( برqTTID-7و  qTTID-6) QTL 2 کل پنجه ها صفت برای

 ،ISSR38-6 نشانگرهای بین فاصله در و LOD=2.6951 و LOD=3.7723 و مورگان سانتی 33/48 و 64/5های

Bmac310 – ، ISSR30-4 و Bmag0135 دو این افزایشی اثر. داشتند قرار QTL تینسا -0.139 و -0.1616 ترتیب به

  درصد از تغییرات کل پنجه ها را در شرایط تنش خشکی توجیه کردند. 44/15و  88/20ها به ترتیب   QTLبوده و این متر

 و مورگان سانتی 33/37 موقعیت در 4 شماره کروموزوم روی بر QTL (qYIDD-4)عملکرد بوته یک  صفت برای

LOD=2.555 نشانگرهای فاصله در و HVM67 و Cit7 این  متر بوده و  سانتی -0.140  افزایشی اثر. داشت قرارQTL 

 ,.Sabouri et alصبوری و همکاران )درصد از تغییرات عملکرد را در شرایط تنش خشکی توجیه کند.  00/15توانست 

به ترتیب  QTLجایگاه  13و  21گندم ایرانی در مجموع،  RILفنولوژیک در دو جمعیت -صفات مورفو( طی بررسی 2022

به  qHI-1Aو  qGL-3Dهای ، جایگاه2020شناسایی شدند. در سال  2021و  2020های صفت در سال 13و  11برای 

 20شناسایی شدند که هر یک بیش از  1Aو  3Dهای ترتیب برای صفات طول دانه و شاخص برداشت بر روی کروموزوم

 کردند.درصد از تغییرات فنوتیپی را توجیه می

.
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 خشکی شرایط در و زایشی مرحله در کویر×بادیا تلاقی از حاصل F3 جمعیت در مطالعه مورد هایQTL -5جدول 

Table 5- QTLs studied in the F3 population derived from the Badia × Kavir cross at the reproductive stage under drought conditions 

 صفت

Trait 
QTL 

 نشانگرهای مجاور

Flanking markers 

 کروموزوم

Chromosome 
LOD 

 موقعیت

Position 

(cM) 

 اثرات افزایشی

Additive 

effect 

 ضریب تبیین

Coefficient of 

determination (%) 

 جهت اللی

Allele 

direction 

 ارتفاع بونه
Plant height 

qHELD-4 
HVM67 and 

HVM67 
4 2.8836 36.45 -48.3614 12.2873 Kavir 

 طول ساقه
Stem length 

qSHLD-4 HVM67 and Cit7 4 2.6561 37.324 -36.4026 15.5353 Kavir 

 طول سنبله
Spike length 

qSPLd-1 
Bmag0718 and 

Bmag0718 
1 3.6266 65.97 8.9144 11.0615 Badia 

qSPLd-6 
ISSR38-6 and 

Bmac310 
6 3.5953 4.7042 -13.2078 24.2824 Badia 

 طول پدانکل
Peduncle length 

qPDLD-3 
ISSR45-1 and 

ISSR45-1 
3 3.4920 53.26 -11.1207 14.6774 Kavir 

qPDLD-6 
ISSR38-6 and 

Bmac310 
6 3.5093 4.7042 -12.6991 19.1396 Kavir 

 طول ریشک
Awn length 

qAWLD-4 
HVM67 and 

HVM67 
4 2.5059 36.45 -6.8709 10.7697 Badia 

 طول میانگره
First internode 

length 

qINOD-4 HVM67 and Cit7 4 2.6110 37.324 -4.0193 15.2985 Kavir 

 قطر پدانکل
Peduncle 

diameter 

qTPDD-3 
ISSR45-1 and 

ISSR45-1 
3 3.9171 53.26 -0.1756 20.0711 Kavir 

 قطر دانه
Grain diameter 

qTGRD-2a 
ISSR13-5 and 

GBMS160 
2 3.2852 39.845 -0.1970 28.8236 Kavir 

qTGRD-2b 
IRAP54-1 and 

IRAP54-1 
2 2.7773 48.19 0.1062 8.3732 Badia 

qTGRD-4 
HVM67 and 

HVM67 
4 2.9192 36.45 -0.1069 8.4810 Kavir 

 qTSHD-1 قطر ساقه
Bmag0718 and 

Bmag0718 
1 3.2061 65.97 0.1845 10.6919 Badia 
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 صفت

Trait 
QTL 

 نشانگرهای مجاور

Flanking markers 

 کروموزوم

Chromosome 
LOD 

 موقعیت

Position 

(cM) 

 اثرات افزایشی

Additive 

effect 

 ضریب تبیین

Coefficient of 

determination (%) 

 جهت اللی

Allele 

direction 

Stem diameter 
qTSHD-2 

GBMS160 and 

GBMS160 
2 3.2138 43.71 -0.1835 10.5750 Kavir 

qTSHD-3 
ISSR45-1 and 

ISSR45-1 
3 2.7156 53.26 -0.1934 11.7396 Kavir 

 وزن کل گیاه
Total plant 

weight 
 

qPLWD-4 HVM67 and Cit7 4 2.7375 37.324 -0.2905 15.9605 Badia 

 وزن برگ
Leaf weight 

qTLAD-1 
Bmag0718 and 

Bmag0718 
1 2.7287 65.97 0.0400 8.6225 Badia 

qTLAD-6 
ISSR38-6 and 

Bmac310 
6 4.5070 5.645 -0.0694 25.8807 Kavir 

 تعداد گره
Number of 

nodes 
 

qNNOD-2 
IRAP54-1 and 

IRAP54-1 
2 3.1859 48.19 0.3361 11.4678 Badia 

qNNOD-4 HVM67 and Cit7 4 5.0160 37.324 -0.4839 23.7631 Kavir 

 تعداد برگ
Number of 

leaves 

qNLAD-2 
IRAP54-1 and 

IRAP54-1 
2 3.1607 48.19 0.3136 11.2742 Badia 

qNLAD-4 HVM67 and Cit7 4 5.1957 37.324 -0.4623 24.5074 Kavir 

 تعداد پنجه
Total tillers 

qTTID-6 
ISSR38-6 and 

Bmac310 
6 3.7733 5.645 -0.1616 20.8845 Kavir 

qTTID-7 
ISSR30-4 and 

Bmag0135 
7 2.6951 48.338 -0.1390 15.4451 Kavir 

 عملکرد
Plant yield 

 

qYIDD-4 HVM67 and Cit7 4 2.5550 37.324 -0.1406 15.0036 Kavir 
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با  1Dو  5B ،2Dهای به ترتیب بر روی کروموزوم qSL-1Dو  qNT-5B ،qNTS-2Dهای نیز جایگاه 2021در سال 

در جمعیتی   (Narjesi et al., 2015) نرجسی و همکاران یی گردیدند.شناسا 3٫89 و 4٫13 ،4٫5برابر با  LODمقادیر 

صفت در  10تکرارپذیر را برای   Attila/Kauz × Karchia ،29 QTLلاین خالص نوترکیب حاصل از تلاقی  179شامل 

، 2B ،5Dهای بر روی کروموزوم  (GY) تکرارپذیر برای عملکرد دانه QTL شرایط نرمال و تنش شوری شناسایی کردند. پنج

6B  7وA  ،شناسایی شد. در شرایط تنش شوریQTL5های های عملکرد دانه روی کروموزومD  6وB  و  12/4ترتیب به

و  2Bهای های عملکرد دانه روی کروموزومQTLدرصد از واریانس فنوتیپی عملکرد دانه را توجیه کردند. همچنین،  10/5

6B با QTLمکان بودند که بیانگر نقش نواحی ژنومی مشترک در کنترل کننده تعداد دانه و وزن دانه در سنبله همهای کنترل

 .عملکرد و اجزای آن تحت شرایط تنش است

با مقایسه شرایط تنش خشکی و آبیاری مطلوب و با در نظر گرفتن ( Dhanagond et al., 2019)داناگوند و همکاران 

های پایدار، سازگار با خشکی و سازگار با QTL توده و تعداد پنجه را بههای مرتبط با زیستQTLمراحل مختلف رشد، 

یابد و توده در شرایط خشکی افزایش میبندی کردند. نتایج نشان داد که اثر فنولوژی بر تشکیل زیستمرحله بازیابی طبقه

 و HvPIP1;5 ،HvPIP2;7هایی مانند و آکواپورین  Dhn4 ،Dhn7 ،Dhn8 ،Dhn9های نواحی ژنومی مرتبط با ژن

HvTIP2;1 ر سازگاری به خشکی نقش دارند. همچنین، ناحیه دHvPPD-H1 ترین نواحیعنوان یکی از مهمبه QTL  در

توده دیرهنگام شناسایی شد. در مهم پایدار برای زیست QTL عنوان یکبه HvDIMتوده و ناحیه مرحله بازیابی برای زیست

دهد ها نشان میقرار داشت. این یافته FEH-1مجاورت ژن  و در 6HSپایدار در ناحیه  QTL ترینمورد تعداد پنجه نیز مهم

د توده، در پایداری تعداتوانند با تغییر معماری بوته و تجمع زیستهای وابسته به مرحله رشد و تحمل خشکی میQTL که

 د.ت شرایط تنش خشکی نقش داشته باشنپنجه و در نهایت عملکرد دانه تح

 

 کلي نتیجه گیری

توان استنباط کرد که های دارای اثر افزایشی مثبت و منفی، میQTL حاصل از این پژوهش و شناساییبر اساس نتایج 

رو، والدین مورد استفاده در این اند. ازاینکننده صفات مورد مطالعه از هر دو والد به نتاج منتقل شدههای مطلوب کنترلآلل

ویژه در راستای بهبود صفات مرتبط با رشد، های اصلاحی جو، بهبرنامهعنوان منابع ژنتیکی ارزشمند در توانند بهمطالعه می

شده با توجه به سهم های شناساییQTL اجزای عملکرد و تحمل به تنش خشکی، مورد توجه قرار گیرند. همچنین، برخی از

ای توانند از اهمیت ویژهها میاثر قرار گرفتند. این جایگاههای بزرگQTL بالاتر در تبیین تغییرات فنوتیپی صفات، در گروه

برای  (MAS) توانند در انتخاب به کمک نشانگرها میهای اصلاحی برخوردار باشند و نشانگرهای پیوسته با آندر برنامه

در شرایط نرمال رشد، در  .های مطلوب و متحمل به تنش خشکی مورد استفاده قرار گیرندگزینش افراد برتر و توسعه لاین

 2برای طول ساقه،  QTL 1برای ارتفاع بوته،  QTL 2ها شامل QTL صفت شناسایی شد. این 20برای  QTL 36مجموع 

QTL  ،1برای طول پدانکل QTL  ،1برای طول ریشک QTL  ،1برای طول برگ پرچم QTL  ،3برای طول اولین میانگره 

QTL  ،3برای قطر پدانکل QTL  ،2برای قطر دانه QTL  ،2برای قطر ساقه QTL  ،2برای وزن کل بوته QTL  برای وزن

برای تعداد دانه در  QTL 2ها، برای وزن برگ QTL 3برای وزن دانه در سنبله،  QTL 2برای وزن سنبله،  QTL 2ساقه، 

ها برای تعداد کل پنجه QTL 2برای عرض برگ پرچم،  QTL 1برای تعداد برگ،  QTL 1برای تعداد گره،  QTL 1سنبله، 

 .برای عملکرد بوته بود QTL 2و 
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 برای ارتفاع بوته QTL 1صفت شناسایی شد که شامل  15برای  QTL 25 در شرایط تنش خشکی نیز در مجموع

(HELD) ،1 QTL برای طول ساقه (SHLD) ،2 QTL برای طول سنبله (SPLD) ،2 QTL برای طول پدانکل (PDLD) ،

1 QTL برای طول ریشک (AWLD) ،1 QTL  اولین میانگرهبرای طول (INOD) ،1 QTL برای قطر پدانکل (TPDD) ،

1 QTL برای قطر دانه (TGRD) ،1 QTL برای قطر ساقه (TSHD) ،1 QTL برای وزن کل بوته (PLWD) ،1 QTL 

برای تعداد  1 QTL، (NLAD) برای تعداد برگ 1 QTL، (NNOD) برای تعداد گره 1 QTL، (TLAD)  هابرای وزن برگ

های متعدد در هر دو شرایط QTL در مجموع، شناسایی .بود (YIDD) برای عملکرد بوته QTL 1و  (TTID) هاکل پنجه

توجه برای صفات مورد مطالعه و پیچیدگی ژنتیکی کنترل این دهنده وجود تنوع ژنتیکی قابلنرمال و تنش خشکی نشان

تواند بیانگر نقش مهم این نواحی ژنومی در های مشترک یا پایدار در شرایط مختلف میQTL صفات در جو است. حضور

توانند با پاسخ هایی که تنها تحت شرایط تنش خشکی شناسایی شدند، میQTL کهکنترل پایدار صفات باشد، در حالی

ها در شرایط QTL زماناختصاصی گیاه به کمبود آب و سازوکارهای سازگاری به تنش مرتبط باشند. بنابراین، بررسی هم

کند و اطلاعات ارزشمندی تنش، امکان تفکیک نواحی ژنومی عمومی از نواحی مرتبط با پاسخ به تنش را فراهم مینرمال و 

های مرتبط با صفات QTL از سوی دیگر، شناسایی .دهدبرای شناخت اساس ژنتیکی تحمل خشکی در جو در اختیار قرار می

های انتخاب به کمک گیری از روشاند زمینه مناسبی برای بهرهتوویژه صفات مؤثر بر عملکرد و اجزای آن، میمختلف، به

تواند دقت انتخاب های مؤثر و صفات فنوتیپی مطلوب میQTL زمان از نشانگرهای مرتبط بانشانگر فراهم سازد. استفاده هم

. در نهایت، نتایج این های اصلاحی را تسریع کندهای مطلوب به نسلهای برتر را افزایش داده و روند انتقال آللژنوتیپ

ها و شده در جمعیتهای شناساییQTL عنوان مبنایی برای مطالعات تکمیلی با هدف اعتبارسنجیتواند بهپژوهش می

 .های کاندید مرتبط با تحمل خشکی در جو مورد استفاده قرار گیردهای مستقل و همچنین شناسایی ژنمحیط
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