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 پژوهشيمقاله 
 

های جو های ژنومي کنترل کننده صفات فنولوژیک و مورفولوژیک در ژنوتیپشناسایي جایگاه

(Hordeum vulgare L.) با استفاده از تجزیه ارتباطي 

Identification of genomic loci controlling phenologic and morphologic traits in 

barley (Hordeum vulgare L.) genotypes using association analysis  
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 چکیده

های ژنومی کنترل کننده صفات فنولوژیکک و مورفولوژیکک در شناسایی جایگاه. 1399باری. پور، ز.، م. سلوکي، ب. فاخری، ر. اقنوم، ن. مهدی نژاد و م.جکوچک

 .291-304(: 4) 22. نشریه علوم زراعي ایران. با استفاده از تجزیه ارتباطی (.Hordeum vulgare Lهای جو )ژنوتیپ

 

ادل لینکااژی اسات کاه در تشاریا صافات یابي ارتباطي روش مناسبي جهت شناسایي جایگاه صفات کمي بر اساس عدم تعنقشه

هاای ماو ر در پیچیده ژنتیکي کارآیي بالایي دارد. این روش ابزار قدرتمندی جهت تشریا صفات پیچیده زراعي و شناساایي آلا 

ي ارزیااب ژنوتیپ جمعیت جو بهاره انجام شاد. 148یابي ارتباطي ک  ژنوم در در این تحقیق، نقشه شود.صفت مورد نظر محسوب مي

در ایساتگاه تحقیقاات کشااورزی زهاک  (1394-95و  1393-94) در قالب طرح آلفا لاتیس در دو تکرار در دو سال زراعي فنوتیپي

افشاني، روز تا رسیدگي، طول دوره پر شدن دانه، طول برگ پرچم، عرض برگ پرچم، تعاداد داناه م شد و صفات روز تا گردهانجا

هاای فناوتیپي، براسااس مادل گیری شدند. تجزیه ارتباطي بین نشانگرها و دادهلکرد دانه اندازهدر سنبله اصلي، وزن هزاردانه و عم

( در ارتباط با صفات مورد ارزیاابي QTLجایگاه ژنومي ) 28انجام شد و در مجموع  Kو ماتریس  Qخطي مخلوط همراه با  ماتریس 

مورگان( شناسایي شاد. سانتي 76/74) 5Hي پایدار روی کروموزوم افشاني، یک جایگاه ژنومشناسایي شدند. برای صفت روز تا گرده

مورگان( بارای صافت ساانتي 76/74) 5Hمورگان( و ساانتي 64/120و  08/125) 4Hهاای سه جایگاه ژنومي پایدار روی کروموزوم

 افشااني، صفات روز تا گردهمورگان( در ارتباط با سانتي 87/10) 2Hروی کروموزوم  QTLدوره پر شدن دانه شناسایي گردید. یک 

سانتي مورگاان( باا صافات روز تاا  08/125) 4Hروی کروموزوم  QTLطول دوره پر شدن دانه و وزن هزار دانه شناسایي شد. یک 

 احتماالاً یاد شادهصفات  یمشترک برا یهامکانافشاني، دوره پر شدن دانه، طول برگ پرچم و وزن هزاردانه در ارتباط بود. گرده

چناد ا اره باودن  ایا يمکانهم هیو فرض بوده کنترل کننده صفات مورد نظر يژن یهامکان نیب يوستگیپ ایو  يوتروپیاز ا ر پل يناش

QTLد. کنيم تیتقو ار ها 

 

 یابي ارتباطي.های کلیدی: جایگاه ژنومي، جو، کروموزوم، وزن هزار دانه و نقشهواژه
 

 باشد.این مقاله مستخرج از رساله دکتری نگارنده اول می                                                                                                     18/11/1399:تاریخ پذیرش   15/02/1398تاریخ دریافت: 

 ری دانشکده کشاورزی دانشگاه زابلدانش آموخته دکت -1
 (mahmood.solouki@gmail.comاتبه کننده( )پست الکترونیک: )مک دانشکده کشاورزی دانشگاه زابل استاد -2
 اد دانشکده کشاورزی دانشگاه زابلاست -3
 ات، آموزش و ترویج کشاورزی، مشهداستادیار مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی استان خراسان رضوی، سازمان تحقیق -4

 ار دانشکده کشاورزی دانشگاه زابلاستادی -5
 نستادیار مجتمع آموزش عالی سراواا -6
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 مقدمه

امککروزه تککامین مککواد بککذایی بخرککو  در شککرای  
افزایش سریع جمعیت، به یک موضوع مهم تبدیل شکده 

هکای کشکاورزی است. افزایش سطح زیکر کشکت زمکین
پذیر نیست و تنهکا راه برای تولید مواد بذای بیشتر امکان

 باشد.ممکن افزایش تولید در واحد سطح می
ابککزاری  (QTLیککابی جایگککاه صککفات کمککی )نقشککه

صککفات کمککی قدرتمنککد جهککت مطالعککه اسککا  ژنتیکککی 
(. Yan et al., 2011) پیچیده در گیاهان و جکانوران اسکت

یککابی هککای نقشککههککای اخیککر در توسککعه روشپیشککرفت
موفککآ آن در تشککریح ارتبککاطی، همککراه بککا کاربردهککای 

های بسیاری از گونه پیچیده درتعدادی از صفات ساده تا 
زراعی نشان داده است که این روش جهت مککان یکابی 

ها در عرر ژنومیکس گیاهی در قکرن بیسکت و یککم ژن
یابی (. نقشهKushwaha et al., 2017کارایی بالایی دارد )

یکابی جایگکاه ارتباطی روشی با وضوح بکالا جهکت نقشکه
صککفات کمککی بککر اسککا  عککدم تعککادل لینکککاژی اسککت 

(Buckler, 2002نقشکه .) یکابی ارتبکاطی ابکزار قدرتمنکدی
هایی آللجهت تشریح صفات پیچیده زراعی و شناسایی 

است که در تقویت صفت مکورد نرکر مشکارکت دارنکد. 
هایی از قبیکل قدرت مطالعکات ارتبکاطی توسک  شکاخ 

اندازه جمعیت آزمایشی، بزرگی اثر آلل هکد،، تکراکم 
ن ککاهش عکدم تعکادل نشانگرهای مورد اسکتفاده و میکزا

( بککین نشککانگر و ژن Linkage disequilibriumلینکککاژی )
هکای فنوتاییینکو و هد، و همچنکین اشکتباهات در داده

شکود داری آمکاری تعیکین مکیژنوتاییینو و سطح معنکی
(Gordon and Finch, 2005.) 

تکرین ( یککی از قکدیمی.Hordeum vulgare Lجکو )
م جهکان بعکد از ترت، گیاهان زراعی و چهارمین بله مه

مطالعکات  برنج و گندم است. جو یک گیکاه مکدل بکرای
ای از گسککتردهژنتیکککی و فیزیولککوژیکی اسککت و دامنککه 

دارد. جکو گیکاهی هکای مختلکر را سازگاری با زیستگاه
افشان با چرخه زندگی نسبتاً یکساله، دییلوئید، خودگرده

. (Diab et al., 2004; Abou-Elwafa, 2016a)کوتاه است 

 توسعه سکطوح نکوین ژنکومیکس، ترانسککرییتوم، تجزیکه 
و تحلیل متابولوم و بیوانفورماتیک، تشریح صفات کمی 
 متنککوع و تعیککین جایگککاه کرومککوزومی آنهککا را تسککهیل

صکفت  -و باعث شناسایی تعدادی از ارتباطکات نشکانگر 
 در گیاهککان زراعککی از جملککه گیککاه جککو شککده اسککت 

(Abou-Elwafa, 2016aا .) هکدا، ایکن تحقیکآ، ارزیکابی
تنوع ژنکوتییی و شناسکایی نشکانگرهای مکرتب  بکا برخکی 
صککفات فنولوژیککک و مورفولوژیککک در جمعیککت جککو، 

 های اصلاحی بود.برنامه جهت استفاده در
 

 هامواد و روش

جککو بهککاره از ارقککام  ژنوتیککپ 148 آزمککایشدر ایککن 
تجاری رایج در کشورهای اروپای بربی مکورد ارزیکابی 

در آزمککایش . (Kraakman et al., 2004گرفتنککد )رار قکک
شرای  مزرعه در قالب طکرح آلفکا لاتکیس در دو تککرار 

در ایسکتگاه ( 1394-95و  1393-94)دو سال زراعی  در
واقککع در و بلوچسککتان تحقیقککات کشککاورزی سیسککتان 

درجکه و  60شهرستان زهک با مخترات جغرافیایی بین 
 30قه طکول جغرافیکایی و دقی 50درجه و  61دقیقه تا  15

دقیقککه عککر   28درجککه و  31دقیقککه تککا  50درجککه و 
بلکو  نکاق  بکا  9هر تکرار شامل . شدجغرافیایی اجرا 

هکای کرت بود. در ایکن آزمکایش عکلاوه بکر ژنوتیپ 17
شکوری خوشکه  -5مورد بررسی از پنج رقم جو )محلی، 

 جهکککت کامکککل ، نومکککار و زهکککک(NP-90-113سکککفید، 

اسکتفاده شکد. کاشکت بکذر بکه صکورت هکا کردن بلو  
کاری انجام شد. بذور ارقام مورد آزمکایش پکس از هیرم

های چهار ردیفکه ضد عفونی با دستگاه بذرکار در کرت
متر( در عمآ سانتی 20)طول دو متر و فاصله بین خطوط 

بکذر در مترمربکع کاشکته  400متری و بکا تکراکم سانتی 3
ای زراعکی لازم هکشدند. در طول فرل زراعکی مراقبکت

هکای هکرز و شامل مرکر، ککود سکر ، وجکین علکر
صفات مورد ارزیکابی ها اجرا شد. کنترل آفات و بیماری

شککامل تعککداد روز تککا گککرده افشککانی، تعککداد روز تککا 
رسیدگی، طول دوره پر شدن دانه، طکول بکرپ پکرچم، 
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وزن  پکرچم، تعکداد دانکه در سکنبله اصکلی،عر  بکرپ 
هکا بکرای گیکریبودنکد. انکدازه و عملککرد دانکههزاردانه 

صفات فنولوژیکی بر اسا  فاصکله از تکاریخ کاشکت تکا 
هککای هککر کککرت بککه مرحلککه درصککد بوتککه 50زمککانی کککه 

فنولوژیکی مکورد نرکر برسکند و بکرای سکایر صکفات بکر 
شده در پنج بوته ترکادفی از گیری اسا  میانگین اندازه
دوره  انجام شد. طول ها،حذ، حاشیههر کرت، پس از 

پر شدن دانه بر اسا  مکدت زمکان بکین رهکور سکنبله تکا 
(. با توجه بکه Spiertz et al., 1971رسیدگی برآورد شد )

گیاهی کلیستوگام است، تخمکین زمکان گکرده اینکه جو 
افشانی در جو بهاره با استناد به بررسی منابع انجام شکده، 

 ای در نرککر گرفتککه شککد کککه سککنبله درون بککلا،مرحلککه
ها کمککی از بککلا، بیککرون زده بودنککد ه و ریشکککبککود 
(Alqudah and Schnurbusch, 2017.) 

 هکککای آمکککاری از آزمکککون انجکککام تجزیکککه قبکککل

ها استفاده و ویلک برای بررسی نرمال بودن داده-شاپیرو
های توصکیفی، تجزیه به صورت مرکب انجام شد. آماره

 ضکککککرایب همبسکککککتگی سکککککاده بکککککین صکککککفات و 

بکر مبنکای میکانگین نژادگکان  (2hی )پکذیروراثت برآورد
 اسککتفاده بککا صکفات محاسکبه شککدند. محاسکبات آمککاری

و  9.2SAS ،15GenStat ،24SPSSافزارهکککککککککککککای از نرم 
XLSTAT2018  انجام شد. جمعیّت جو مورد استفاده در

 AFLPجفکککت آبکککازگر 14بکککا اسکککتفاده از  2004سکککال 
(E33M54, E35M48, E35M54, E35M55, E35M61, 

E37M33, E38M50, E38M54, E38M55, E39M61, 

E42M32, E42M48, E45M49, and E45M55) 
نشککانگر چندشکککل شناسککایی شککدند  286ژنوتاییینککو و 

(Kraakman et al., 2004 در سککال .)مجککدداً 2006 ، 

 SSRو یکککازده آبکککازگر  AFLPتعکککداد پکککنج آبکککازگر 
(Bmac018, Bmag009, HVM14, HVM22, HVM65, 

HVM74, Bmag223, Bmac134, HVM054, 

Bmac163, and Bmac316)  به نقشکه ژنوتاییینکو اضکافه
  7تکککا  2هکککای هکککر نشکککانگر بکککین شکککد. تعکککداد آلکککل

 (. انتخککان نشککانگرهایKraakman et al., 2006بککود )

 SSR هکککا صکککورت گرفکککتبکککر اسکککا  موقعیکککت آن 

 (Ramsay et al., 2000 ایککن نشککانگرها در نککواحی .)
( Gapفاصکله ) AFLPرهای انتخان شدند که بکین نشکانگ
نیککز  SSRنشککانگر مولکککولی  21وجککود داشککت. تعککداد 

یککابی شککد در ایککن جمعیّککت نقشککه 2010مجککدداً در سککال 
(. در Aghnoum et al., 2010هکای منتشکر نشکده( ))داده

های مختلر نشکانگرهای مجموع و با در نرر گرفتن آلل
SSR نشانگر چندشککل در جمعیکت حاضکر  407، تعداد
نسککبت بککه حککذ، اسککتفاده قککرار گرفککت. سککیس مککورد 

فراوانکی  بیشتر از ده درصد و نشانگرهایی با داده گمشده
کمتکر از ( Minor allelic frequency; MAFآللی مینکور )

 انتهکککا. در (Mueller, 2004) درصککد اقککدام شککد پککنج
 SSRو  AFLPنشانگر  218متشکل از  ی جدیداهمجموع

 تجزیکهت و تار جمعیّکبرای ارزیابی تنکوع ژنتیککی، سکاخ
  .گرفتارتباطی مورد استفاده قرار 

( بککرای هککر PIC) اطلاعکککات چندشککککلی محتککوای
هکککای مهکککم جهکککت مقایکککسه یککککی از شکاخ نشککانگر 

 نکککشانگرهای مختلکککر از نرکککر قکککدرت تمکککایز آنهکککا 

 رود. مقکادیر بککالای ایککن معیککار دلالککتبکه شکمار مکی

 ک جایگککاه نکککشانگری دارد بکککر چندشکککلی زیککاد در یکک 

 .کککه در تفکیککک و تمککایز افککراد نقککش بسککزایی دارد

 ( بککاPIC) نشککانگرها چندشکککلی اطلاعککات محتککوای 

محاسککبه شککد  3.25Power Marker افککزارنرماسککتفاده از  
(Chen et al., 2011بکککه منرکککور ارزیکککابی کمکککی .) 

( در جمعیککت از Kهککای موجککود )تعککداد زیرجمعیککت 
 بنکککککککدیو روش گکککککککروه 2.3.4ctureStruافکککککککزار نرم

اسکککتفاده شکککد  (Bayesian clustering modelبکککیس ) 
(Pritchard et al., 2000ایککن روش بککا اسککتفاده از .) 

های ژنوتییی چندین جایگاه ژنکی افکراد موجکود در داده 
کند، بکه های مشخری منتسب میجمعیت را به زیرگروه
ینبکرپ وا -هکا از تعکادل هکاردیترتیبی که زیرجمعیکت
افزار فوق با تعکداد دور پروموتیشکن برخوردار باشند. نرم

صککد هککزار و تعککداد تکککرار بککرای بدسککت آوردن یککک 
 Markov Chain Monte Carloبرآورد صکحیح بکه روش 
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صد هزار بار اجرا گردید. در این آزمایش مقکادیر اولیکه 
K  در نرکر گرفتکه شکد. جهکت مطابقکت دادن  10تا  1از

و اطمینان از برآورد صکحیح پارامترهکا،  نتایج با یکدیگر
هکا در نرکر سه تکرار مستقل برای هر یک از زیرجمعیت

گرفته شد. مدل خطی مخلوط با فراوانکی آللکی همبسکته 
هکا مکورد اسکتفاده قکرار گرفکت. برای تعیین زیرجمعیکت
هکا طبکآ روش توصکیر شکده بهترین تعداد زیرجمعیکت
( بککه Evanno et al., 2005توسکک  ایوانککو و همکککاران )

نمکایی، دست آمد. با استفاده از میزان تغییر تکابع درسکت
 تعریکککر شکککد ککککه از لحکککا   K∆شاخرکککی بکککه نکککام 

تر نشکان داد گرافیکی بهترین تعداد زیرجمعیت را واضح
(Evanno et al., 2005نک .)رم افکزار Structure  بکرای هکر

 )تعداد واقعی زیرجمعیت( یک ماتریس به نکام K مقدار

Q هکا( را تریس درصکد عوکویت افکراد بکه زیرگکروه)ما
کند که این ماتریس شکامل بکرآورد ضکرایب محاسبه می

احتمکککال عوکککویت هکککر ژنوتیکککپ در هکککر یکککک از 
 . (Kraakman et al., 2004) ها استزیرجمعیت
ای از نشکانگرهایی ، مجموعکهیابی ارتباطیبرای نقشه

مینکور با داده گم شده کمتر از ده درصد و فراوانی آلکل 
 یکابینقشهمورد استفاده قرار گرفت. بیشتر از پنج درصد 

انجکام  3.0.119TASSELافکزار نرم وسیلهه ب ژنومی گسترده
متمککایز سککاختن  یچککالش اصککلی در تجزیککه ارتبککاط .شککد

رواب  حقیقی بین نشانگرها و صکفات از روابک  ککاتن 
ککه  ناشی از ساختار جمعیت و رواب  خویشاوندی است

ه نتکایج ئکثیر رواب  خویشاوندی در اراأاین بین ت البته در
 ، بنکابراینباشکدمثبت کاتن بیشتر از ساختار جمعیت می

دار نشکانگر و صکفت از مکدل برای تعیین ارتباطات معنی
به همکراه ( Mixed Linear Model; MLM) مخلوط خطی
یک عامل ثابت با توجکه  Q استفاده شد. Qو  Kماتریس 

است و  (Structureافزار روجی نرم)خ به ساختار جمعیت
K  مککاتریس روابکک  خویشککاوندی افککراد( یککک عامککل(

ترککادفی بککه دلیککل خویشککاوندی افککراد اسککت. مککاتریس 
 هکاژنوتیکپ های بکیندهنده شکباهتنشان Kخویشاوندی 

محاسبه شد. در مدل  3.0.119TASSELافزار نرمست و در ا

(MLM )دی علاوه بر ساختار جمعیت، روابک  خویشکاون
عنککوان هبکک یبککین افککراد جمعیککت نیککز در تجزیککه ارتبککاط

بنکابراین ارتباطکات و  شود.میدر نرر گرفته  یانتاروکو
های دروبین بین نشکانگر و صکفت بکه حکداقل پیوستگی
بر اسا  بررسی منابع انجکام شکده بکرای تعیکین . رسدمی

داری ارتبککاط نشانگر/صککفت، روش حککد آسککتانه معنککی
( و پاسکام Chen et al., 2010ان )پیشنهادی چن و همکار

و جباری و همککاران  (Pasam et al., 2012و همکاران )
(Jabbari et al., 2018 استفاده شکد. در ایکن روش یکک )

تککوان بککه عنککوان را مککی P-valueدرصککد انتهککایی مقککادیر 
 . دار انتخان نمودمقادیر معنی

 

 نتایج و بحث

هکای ژنوتیپنتایج تجزیه واریانس نشکان داد ککه بکین 
 جککککو از لحککککا  صککککفات مککککورد ارزیککککابی تفککککاوت 

داری وجود داشت. بکا توجکه بکه تنکوع موجکود بسیار معنی
هکا برای صفات، استنباط شد ککه انتخکان بکرای بهبکود آن

توانکد مکرثر باشکد. البتکه، بکازدهی انتخکان، تکا حکدود می
 پکککذیری صکککفات دارد. زیکککادی بسکککتگی بکککه وراثکککت

هکای فنکوتییی بکه اده از دادهپذیری صکفات بکا اسکتفوراثت
(. 1دست آمده طی دو سال آزمایش محاسبه شد )جدول 

 توانککد بکرای آگکاهی از میککزانپکذیری مکیبکرآورد وراثت
 تککأثیر عوامککل ژنتیکککی و محیطککی و نیککز بککرآورد میککزان  

بکازده ژنتیکککی در یککک جمعیککت اسککتفاده شککود. کمتککرین 
( و 000/0پذیری بکه صکفات وزن هزاردانکه )میزان وراثت

پکذیری ( و بیشترین مقدار وراثت184/0روز تا رسیدگی )
(، تعکداد دانکه در 769/0افشکانی )به صکفات روز تکا گکرده

(، تعلککآ 710/0( و دوره پککر شککدن دانککه )755/0سککنبله )
عملکککرد دانککه دارای وراثککت پککذیری متوسکک  داشککت. 

پکذیری برخکی از وراثکتپایین بودن میکزان  ( بود.652/0)
تکوجهی دهد که شرای  محیطی اثکر قابکلیصفات نشان م

روی این صفات داشته است. بررسکی تغییکرات ژنتیککی و 
هکای اصکلاحی پذیری برای اثربخشکی اکثکر برنامکهوراثت

 ضروری است.
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 (1394-95و  1393-94های جو )پذیری صفات گیاهی در ژنوتیپهای ساده و وراثتبرآورد آماره -1جدول 
Table 1. Estimation of simple statistics and heritability of plant traits of barley genotypes (2014-2015 and 2015-2016) 

 پذیریوراثت حداکثر حداقل میانگین صفات گیاهی

traits Mean Minimum Maximum Heritability 

Days to anthesis                        افشانیروز تا گرده  116.1 107.5 121.0 0.769±0.037 
Days to maturity                      0.133±0.184 148.2 144.0 146.0 روز تا رسیدگی 
Grain filling period (day)0.047±0.710 38.2 25.2 29.8 طول دوره پر شدن دانه 
Flag leaf length (cm)  0.082±0.497 13.2 5.9 9.0                  طول برپ پرچم
Flag leaf width (cm)  0.077±0.526 1.20 0.50 0.71                 عر  برپ پرچم
No. Grain.spike-1                     0.040±0.755 51.0 20.5 26.8 تعداد دانه در سنبله 
1000 grain weight (g)  0.000±0.000 41.3 30.3 37.7                    وزن هزار دانه
Grain yield (g.m-2)                           0.057±0652 1015.0 440.8 784.2  عملکرد دانه 

 
ضکرایب همبسککتگی بککین صککفات نشککان داد کککه وزن 

داری بکا طکول دوره پکر هزاردانه همبستگی مثبت و معنی
داشکت. ( 347/0**و عملکرد دانه )( 391/0**شدن دانه )

داری معنی صفت تعداد دانه در سنبله، همبستگی مثبت و
( 445/0**( و عککر  بککرپ پککرچم )207/0*بککا طککول )

 داشککت. تعککداد روز تککا رسککیدگی، همبسککتگی مثبککت و 
 ( و عککککر  بککککرپ 167/0*داری بککککا طککککول )معنککککی
( نشان داد. بیشترین همبستگی منفکی بکین 199/0*پرچم )

افشکککانی طکککول دوره پکککر شکککدن دانکککه و روز تکککا گکککرده
زیکه همبسکتگی (. تج2( مشاهده شد )جدول -947/0**)

هکای لازم در تعیکین میان اجزای عملکرد یککی از روش
اثر محی  بر تولید و پتانسکیل عملککرد اسکت. اطلاعکات 
 مربکککوط بکککه ماهیکککت و مقکککدار ضکککرایب همبسکککتگی

 نژادگران در تعیککین معیارهککای انتخککان بکککرای بککه بککه 
کنکد بهبود صفات مختلر همبسته با عملکرد کمک می

(El-Mohsen, 2013.) 
 

 (1394-95و  1393-94های جو )صفات گیاهی ژنوتیپهمبستگی بین ضرایب  -2جدول 
Table 2. Correlation coefficients between plant traits of barley genotypes (2014-2015 and 2015-2016) 

 DA DM GFP FLL FLW GP TGW GY 

DA 1        

DM 0.184* 1       

GFP -0.947** 0.141 1      

FLL -0.068 0.167* 0.123 1     

FLW 0.113 0.199* -0.048 0.610** 1    

GP -0.100 0.104 0.134 0.207* 0.445** 1   

TGW -0.390** -0.005 0.391** 0.017 -0.129 -0.047 1  

GY -0.198* -0.071 0.176* -0.140 -0.333** -0.255* 0.347** 1 

DAافشانی، : روز تا گردهDM:  ،روز تا رسیدگیGFP ،طول دوره پر شدن دانه :FLL ،طول برپ پکرچم :FLW  عکر :
 : عملکرد دانهGY، : وزن هزار دانهTGW: تعداد دانه در سنبله، GPبرپ پرچم، 

DA: Days to anthesis, DM; Days to maturity, GFP: Grain filling period, FLL: Flag leaf 

length, FLW: Flag leaf width, GP: Grain.spike-1, TGW: 1000 grain weight, GY: Grain yield  

 
استفاده شکده بکرای ارزیکابی ژنکوتییی  نشانگر 407از 
 هکای گکم شکده، نشکانگرهایی ککه دادهوج ژنوتیپ 148

 (MAF) آنها بیشتر از ده درصد و فراوانی آلل مینور آنها
 218 درصککد بککود حککذ، و در مجمککوع پککنجکمتککر از 
نتکایج نشکان داد استفاده شد.  ادامه آزمایشبرای  نشانگر

درصکد از نشکانگرها  3/13 ،نشکانگر 218از مجمکوع که 
 بککین درصککد 6/25، 05/0-1/0 فراوانککی آلککل مینککور بککین

درصد بکین  3/18، 2/0-3/0درصد بین  6/20، 2/0-1/0
 را دارا بودنککککککد  4/0-5/0درصککککککد  1/22و  4/0-3/0

 (. 1 )شکل

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
ab

j.2
2.

4.
29

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

13
99

.2
2.

4.
1.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

5-
10

-2
7 

] 

                             5 / 14

http://dx.doi.org/10.52547/abj.22.4.291
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1399.22.4.1.4
https://agrobreedjournal.ir/article-1-987-fa.html


 1399، زمستان 4جلد بیست و دوم، شماره  ،"علوم زراعی ایران نشریه"

296 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 نشانگر( 218) های جوارزیابی ژنوتیپیع فراوانی آلل مینور نشانگرهای مورد استفاده در توز -1شکل 
Fig. 1. Minor allele frequency (MAF) distribution of markers used for barley genotypes assessment (218 markers) 

 
 توزیککککع نشککککانگرها روی نتککککایج نشککککان داد کککککه 

نواخت نبود و بیشترین تعداد ها به صورت یککروموزوم
و کمترین آن مربکوط بکه  2نشانگر مربوط به کروموزوم 

 بود. محتوای اطلاعات چندشکلی 7و  1های کروموزوم
(PIC) دامنکه شکاخ  . برای هر نشانگر محاسبه شدPIC 

بکود. ( 33/0میکانگین ) 40/0تکا  27/0در کل جمعیت از 

 25/0از  برای ابلکب نشکانگرها بیشکتر مقدار این شاخ 
 هکککای روی کرومکککوزوم PICبکککود. میکککانگین شکککاخ  

( 6 )کروموزوم 40/0( تا 7)کروموزوم  27/0مختلر از 
 دهککد کککه نشککانگرهای متغیککر بککود. ایککن نتککایج نشککان مککی

مککورد اسککتفاده از چندشکککلی بککالایی برخککوردار بودنککد 
 (. 2شکل )

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 جو هایژنوتیپهای وزوممحتوای اطلاعات چندشکلی روی کروم میانگین -2شکل 
Fig. 2. Mean of PIC index on chromosomes in barley genotypes 

 
 ΔKتجزیه سکاختار جمعیکت نشکان داد ککه شکاخ  

و دهنده وجکود ددارد که نشان K=2بیشترین مقدار را در 
جمعیکککت بکککه دو  K=2در مقکککدار . زیرجمعیکککت اسکککت
 (.3ل )شکشد زیرگروه تقسیم 

داری درصد انتهایی مقادیر معنکی در این تحقیآ یک
 دار انتخکان به عنکوان معنکیشد، شروع  P=0.03از که را 

 بکککه ، log10 (P-value) ≥ 1.5− هایی بکککا و نشکککانگر
در نرککر گرفتککه شککدندمککرتب  بککا صککفت  نشککانگر عنککوان
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 (Evanno et al., 2005های جو بر اسا  روش ایوانو و همکاران )ژنوتیپ ساختار جمعیتتعیین  -3 کلش
Fig. 3. Determination of population structure of barley genotypes, using Evanno et al. (2005) method 

 
 (Chen et al., 2010; Pasam et al., 2012; Jabbari et al., 2018) .

مکورد نرکر بککین  تجزیکه ارتبکاطی ککل ژنککوم در جمعیکت
( Bradbury et al., 2007) هکای فنکوتییینشکانگرها و داده

مرتب  بکا صکفات  QTL 28در مجموع منجر به شناسایی 
بکرای صکفت روز تکا . (3)جکدول  مورد مطالعکه گردیکد

روی  QTL 9شناسکایی گردیکد.  QTL 13افشکانی، گرده
قرار داشکتند. بعکلاوه  6Hو  2H ،4H ،5Hهای کروموزوم

  5Hیکککک جایگکککاه ژنکککومی پایکککدار روی کرومکککوزوم 
مورگان( بککرای ایککن صککفت شناسککایی سککانتی 76/74)

 4Hروی کرومککوزوم  E35M55-262نشککانگر  گردیککد.
افشکانی، مورگان( با صفات روز تا گکردهسانتی 64/120)

طول دوره پر شدن دانه و طول بکرپ پکرچم در ارتبکاط 
 2Hروی کرومکککوزوم  Bmac0134-173بکککود. نشکککانگر 

شکانی، افمورگان( با صفات روز تکا گکردهسانتی 87/10)
طول دوره پر شدن دانه و وزن هزار دانه در ارتباط بکود. 

 4H (08/125روی کرومکککوزوم  E38M54-133نشکککانگر 
افشانی، طول دوره مورگان( با صفات روز تا گردهسانتی

 پککر شککدن دانککه، طککول بککرپ پککرچم و وزن هککزار دانککه
 هککای هککم مکککان بککرای بسککیاری QTLدر ارتبککاط بککود.  

 کککرد در سککایر بککلات نریککر از صککفات مربککوط بککه عمل
(، بککرنج Wang et al., 2016; Xu et al., 2018جککو )
(Marathi et al., 2012( و گنکدم )Rustgi et al., 2013 )

هکا در یکک ناحیکه QTLتعداد زیکاد  گزارش شده است.
های جزئکی )کوچکک اثکر( QTLژنومی ممکن است اثر 

هککا را مشکککل سککازد را مختککل کککرده و شناسککایی آن
(Ramsay et al., 2011 در یککک آزمککایش حاصککل از .)

یککابی ارتبککاطی گسککترده ژنککومی مککرتب  بککا صککفات نقشککه
و  2Hهکای هکایی روی کرومکوزومQTLزراعی در جکو، 

7H افشککانی شناسککایی شککدند بککرای صککفت روز تککا گککرده
(Locatelli et al., 2013.) 

در آزمککایش حاضککر بککرای صککفت روز تککا رسککیدگی 
 QTLتعککککداد چهککککار شناسککککایی شککککد.  QTLشککککش  

قکککرار داشکککتند.  5Hو  1H ،2Hهکککای روی کرومکککوزوم 
  2Hروی کرومکککککککککوزوم  E42M32-272نشکککککککککانگر 

مورگان( بککا صککفات روز تککا رسککیدگی و سککانتی 77/14)
طول برپ پرچم ارتباط داشت. برای صفت طکول دوره 

 QTLمرتب  شناسکایی شکدند. نکه  QTL 13پر شدن دانه، 
قکرار داشککتند.  6Hو  2H ،4H ،5Hهکای روی کرومکوزوم

هکای همچنین سه جایگاه ژنومی پایدار روی کرومکوزوم
4H (08/125  و سککککککککککککککانتی 64/120و )5مورگانH  

مورگان( برای این صفت شناسایی شکدند. سانتی 76/74)
یکابی ارتبکاطی گسکترده در یک آزمایش حاصل از نقشه

 هککایی QTLژنککومی مککرتب  بککا صککفات زراعککی در جککو، 

 بکککککرای 7Hو  2H ،4H ،5Hهکککککای روی کرومکککککوزوم
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صککفت طککول دوره پککر شککدن دانککه شناسککایی شککدند  
(Locatelli et al., 2013.) 

برای صکفت طکول بکرپ  QTLدر این تحقیآ، شش 
بککرای صککفت عککر  بککرپ پککرچم  QTLپککرچم و دو 

مربوط بکه صکفت طکول بکرپ  QTLشناسایی شدند. سه 
قککرار داشککتند.  4Hو  2Hهککای پککرچم، روی کرومککوزوم

با هر دو صفت طول برپ پکرچم  E35M55-436نشانگر 
-E38M54و عر  برپ پرچم در ارتباط بکود. نشکانگر 

با صفات طول برپ پرچم و تعداد دانه در سنبله در  112
هکای ارتباط بود. در آزمایشی که به منرور شناسکایی ژن

مککرتب  بککا صککفات مورفولوژیککک جمعیککت حاضککر در 
هککایی روی QTLدر انجککام شککد، شککرای  تککنش خشکککی 

بککرای صککفت  6Hو  2H،3H ،4H ،5Hهککای کرومککوزوم
، 2Hهای هایی روی کروموزومQTLطول برپ پرچم و 

3H ،4H  ،5H  7وH  بککرای صککفت عککر  بککرپ پککرچم
(. عملکرد دانه تابع Jabbari et al., 2018شناسایی شدند )

اجزای عملکرد و سایر صکفات وابسکته بکه آن اسکت. در 
ن بلاتی، سکه بکرپ بکالای سکاقه، بکه ویکژه بکرپ گیاها

ای دانکه پرچم، منبکع اصکلی تولیکد کربوهیکدرات تخیکره
هستند. خروصکیات مورفولکوژیکی بکرپ پکرچم ماننکد 
انککدازه و شکککل و خروصککیات فیزیولککوژیکی آن ماننککد 
محتککوای کلروفیککل و ررفیککت فتوسککنتزی، عوامککل مهککم 

 سکتند،تعیین کننده عملککرد دانکه بکلات مکورد توجکه ه
تکرین اجکزای تعیکین بنابراین برپ پکرچم، یککی از مهکم
باشکد. اهمیکت بکرپ پتانسیل عملکرد دانه در بلات مکی

هکای پرچم در جو، در تعیکین عملککرد دانکه در آزمایش
زیادی مورد مطالعکه قکرار گرفتکه اسکت. مشکخ  شکده 
است که برخی از خروصیات برپ پرچم ماننکد طکول، 

صکورت کمکی بکه ار   عر  و زاویه بکرپ پکرچم بکه
رسککند. بککا ایککن وجککود، تحقیقککات انککدکی دربککاره می

سازوکارهای ژنتیکی خروصیات بکرپ پکرچم در جکو 
(. برای صفت تعکداد Xue et al., 2008انجام شده است )
روی  QTLشناسایی شدند. یکک  QTLدانه در سنبله، دو 
مورگان( قرار داشت. در سانتی 00/131) 5Hکروموزوم 

های مرتب  با صکفات ه به منرور شناسایی ژنآزمایشی ک
مورفولوژیک جمعیت حاضر در شکرای  تکنش خشککی 

در  5Hروی کرومکوزوم   QTLصورت گرفته بود، یک 
-هکایی روی کرومکوزومQTLشرای  آبیاری مطلکون و 

در شککرای  تککنش خشکککی، بککرای  6Hو  3H ،5Hهککای 
 QTLصفت تعکداد دانکه در سکنبله، شناسکایی شکدند ککه 

شناسکایی  QTLدقیقکاً منطبکآ بکر  5Hع بر کرومکوزوم واق
در  (.Jabbari et al., 2018شده در آزمایش حاضر بکود )

یابی ارتبکاطی صکفات یک تحقیآ تنوع مولکولی و نقشه
پلاسم جو مورد ارزیابی قرار گرفت و پکنج کمی در ژرم

QTL هکای مرتب  با تعداد دانه در سنبله روی کروموزوم
1H ،4H  5وH ش( ناسایی شدندSun et al., 2011.) 

بکککرای صکککفت وزن هزاردانکککه  QTLتعکککداد چهکککار 
 2Hهککای روی کرومککوزوم QTLشناسککایی شککدند. سککه 

مورگان( و سکانتی 08/125) 4Hمورگان(، سانتی 87/10)
7H (32/70 قرار داشتند و جایگکاه سانتی )مورگانQTL 

دیگر ناشکناخته بکود. در آزمایشکی ککه جهکت شناسکایی 
QTL های مرتب  با صفات زراعی در جو صکورت انجکام
 7Hو  2H ،5Hهککای هککایی روی کرومککوزومQTLشککد، 

 ,.Wang et alبرای صفت وزن هزاردانه شناسایی شدند )

یابی ارتباطی مکرتب  بکا صکفات (. در آزمایش نقشه2016
 مشککارکت کننککده در عملکککرد و اجککزای عملکککرد در

صکفت  -ط نشانگرارتبا 13جو در شرای  تنش خشکی،  
 دار بککرای صککفت وزن هزاردانککه شناسککایی شککد.معنککی
 QTLها، بجکز های شناسایی شده، روی تمام کروموزوم

(. در Abou-Elwafa, 2016bقرار داشتند ) 5Hکروموزوم 
مطالعات ارتباطی گسترده ژنکومی بکرای صکفات زراعکی 

مکرتب  بکا  QTL 21در یک مجموعه جو وحشی بهکاره، 
 هکککای شناسکککایی QTLشناسکککایی شکککدند. وزن هزادانکککه 

 هکککا پراکنکککده بودنکککدشکککده روی تمکککام کرومکککوزوم
 (Pasam et al., 2012.)  برای صکفت عملککرد دانکه، سکه

شناسککایی  5Hو  2H ،4Hهککای نشککانگر روی کرومککوزوم
یکابی ارتبکاطی شدند. در یک آزمکایش مربکوط بکه نقشکه

گسترده ژنومی مرتب  با صفات زراعکی در جکو، هشکت
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 (1394-95و  1393-94های جو )نشانگرهای پیوسته با صفات گیاهی ژنوتیپ -3 جدول
Table 3. Markers associated with plant traits of barley genotypes (2014-2015 and 2015-2016) 

 Traits                                          گیاهی تاصف

 شانگرن
Marker 

 کروموزوم
Chromosome 

 موقعیت
Position (cM) 

2014-2015    1393-94   2015-2016    1394-95  

-log10(P) Marker R2 (%) Effect  -log10(P) Marker R2 (%) Effect 

 Days to anthesis                   افشانی روز تا گرده
Bmac0134-173 2H 10.87 2.75 6.90 0.903  - - - 
HVM54-150 2H 122.41 - - -  1.62 3.80 -0.881 

 HVM54-158 2H 122.41 - - -  1.54 3.58 -1.326 
 E35M55-262 4H 120.64 - - -  2.32 5.86 1.584 
 E38M54-133 4H 125.08 - - -  3.52 9.51 2.216 
 E38M55-139 4H 68.63 - - -  2.36 5.87 -1.050 
 E39M61-272 5H 122.66 1.56 3.38 0.821  - - - 
 E42M48-087 5H 74.76 3.17 8.44 1.009  2.29 5.79 1.533 
 E42M32-304 6H 104.87 - - -  1.67 3.92 -0.819 
 E35M55-160 Unmapped - 1.92 4.41 0.619  - - - 
 E38M50-242 Unmapped - - - -  1.60 3.58 1.645 
 E42M32-529 Unmapped - - - -  3.17 8.94 -1.592 
 E45M55-164 Unmapped - - - -  2.05 4.85 -0.987 

 Days to maturity                      دگی  روز تا رسی
E38M54-260 1H 43.69 - - -  1.86 4.39 0.507 
E35M48-133 2H 62.70 - - -  1.56 3.61 -0.540 

 E42M32-272 2H 14.77 1.54 3.67 -0.584  - - - 
 Bmag0223-163 5H 86.88 - - -  1.62 3.87 -0.455 
 E38M50-134 Unmapped - - - -  1.65 4.04 -0.394 
 E42M32-187 Unmapped - 1.79 4.17 -0.406  - - - 

 Grain filling period   طول دوره پر شدن دانه
Bmac0134-173 2H 10.87 3.05 9.45 -2.388  - - - 
HVM54-150 2H 122.41 - - -  1.95 4.96 1.098 

 HVM54-158 2H 122.41 - - -  1.88 4.75 1.688 
 E33M54-100 4H 65.92 - - -  1.69 3.91 -1.093 
 E35M55-262 4H 120.64 3.65 11.56 -2.911  1.54 3.47 -1.354 
 E38M54-133 4H 125.08 5.03 16.67 -3.921  2.66 6.66 -2.063 
 E38M55-139 4H 68.63 - - -  1.61 3.64 0.905 
 E42M48-087 5H 74.76 1.70 4.41 -1.737  1.97 4.83 -1.551 
 E42M32-304 6H 104.87 - - -  2.26 5.77 1.094 
 E33M54-095 Unmapped - 2.04 5.60 -1.880  - - - 
 E35M61-068 Unmapped - - - -  1.64 3.62 1.057 
 E42M32-529 Unmapped - - - -  1.98 5.15 1.301 

 E45M55-164 Unmapped - - - -  2.45 6.14 1.221 
R2 (%) = percentage of phenotypic variance explained by individual marker                                                                                                درصد واریانس فنوتییی که توس  هر نشانگر بیان میشود =R2(%) 
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 ادامه -3جدول 

Table 3. Continued 

 گیاهی تاصف
Traits 

 نشانگر
Marker 

 کروموزوم
Chromosome 

 موقعیت
Position (cM) 

2014-2015    1393-94   2015-2016    1394-95  

-log10(P) Marker R2 (%) Effect  -log10(P) Marker R2 (%) Effect 

FLL E42M32-272 2H 14.77 1.90 4.50 -1.871  - - - 
 E35M55-262 4H 120.64 - - -  2.12 6.09 -0.856 
 E38M54-133 4H 125.08 - - -  1.93 5.40 -0.875 
 E35M55-436 Unmapped - - - -  2.19 6.33 0.622 
 E42M32-529 Unmapped - 2.02 5.01 -1.305  - - - 
 E38M54-112 Unmapped - - - -  1.74 5.00 0.579 
FLW E35M55-436 Unmapped - - - -  1.57 4.21 0.054 
 E38M50-308 Unmapped - - - -  1.55 4.22 -0.050 
GMS E42M32-250 5H 131.00 - - -  2.02 7.00 -3.767 
 E38M54-112 Unmapped - - - -  1.61 4.95 -2.787 
TGW Bmac0134-173 2H 10.87 - - -  2.09 5.10 1.298 
 E38M54-133 4H 125.08 1.98 6.00 -3.134  - - - 
 E37M33-311 7H 70.32 1.81 6.31 2.745  - - - 
 E42M32-243 Unmapped - 1.58 4.62 2.371  - - - 
GY E38M55-251 2H 151.56 2.00 5.05 67.613     

 E33M54-100 4H 65.92 - - -  1.60 3.77 -50.962 

 E35M54-152 5H 100.37 1.79 4.02 -62.730     

 E38M55-219 Unmapped - - - -  2.14 5.07 84.344 

 E42M32-273 Unmapped - - - -  1.78 4.44 72.659 

R2 (%) = percentage of phenotypic variance explained by individual marker                                       درصد واریانس فنوتییی که توس  هر نشانگر بیان میشود =R2(%) 
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QTL 1هککککای روی کرومککککوزومH ،2H ،4H ،5H  7وH 
 بککککرای صککککفت عملکککککرد دانککککه شناسککککایی شککککدند

 (Locatelli et al., 2013 بر اسکا  نتکایج ایکن آزمکایش .)
صفات عملکرد دانه و طکول دوره پکر شکدن دانکه دارای 

 4H (92/65مشککتر  واقککع بککر کرومککوزوم  QTLیککک 
 سانتی مورگان( بودند.

 
 گیرینتیجه

هکد، های جو بکا پویش گسترده ژنومی در ژنوتیپ
هکای فنکوتییی و ژنکوتییی صکورت ین ارتباط میان دادهتعی

دار بسیار معنکی گرفت و نتایج حاکی از وجود ارتباطات
در  QTL 28در صککفات مککورد مطالعککه بککود. در مجمککوع 

دار بودنکد. تعکدادی ارتباط با صفات مورد مطالعه، معنکی
 یهکامکان ارتباط بودنکد. با چندین صفت در هاQTLاز 

از اثککر  یناشکک احتمککالاً شککده یککادفات صکک یمشککتر  بککرا

کنتککرل  یژنکک یهککامکان نیبکک یوسککتگیپ ایککو  یوتروپیککپل
چنکد  ایک یمکانهم هیو فرض بوده کننده صفات مورد نرر

 هکاQTLمککانی د. همکنیم تیتقو ار هاQTLاثره بودن 
 یدر  اسککا  مولکککول یبککرا یمناسککب روش توانککدمی

 زای آن، در گیکاه جکوبه ویژه عملکرد دانه و اج صفات،
  .باشد
 

 سپاسگزاری

 وسککیله از همکککاران محتککرم مرکککز تحقیقککاتبککدین

ایسکتگاه  -و آموزش کشاورزی و منابع طبیعکی سیسکتان 
 تحقیقککات کشککاورزی و منککابع طبیعککی زهککک کککه در

اجرای این پروژه تحقیقاتی همکاری نمودنکد، تشککر و  
ر و شککود. همچنککین از دانشککگاه زابککل تشکککقکدردانی مککی

دانشکگاه ایکن تحقیکآ در کد پژوهانکه قدردانی می شود. 
 باشد.می UOZ-GR-9718-8زابل
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Identification of genomic loci controlling phenologic and morphologic traits in 

barley (Hordeum vulgare L.) genotypes using association analysis 

 

Koochakpour, Z.1, M. Solouki2, B. Fakheri3, R. Aghnoum4, N. Mahdi Nezhad5 

and M. Jabbari6 

 
ABSTRACT 

Koochakpour, Z., M. Solouki, B. Fakheri, R. Aghnoum, N. Mahdi Nezhadand M. Jabbari. 2021. Identification of genomic 

loci controlling phenologic and morphologic traits in barley (Hordeum vulgare L.) genotypes using association analysis. Iranian 

Journal of Crop Sciences. 22(4): 291-304. (In Persian). 

 

Association mapping is a technique with high resolution for QTL mapping based on linkage disequilibrium and 

has shown more promising for describing genetically complex traits. In addition, it is a powerful tool for 

describing complex agronomic traits and identifying alleles that can contribute to enhance the desired traits. In 

this study, whole genome association mapping was used in a set of 148 spring barley cultivars. Phenotypic 

evaluation was conducted at Zahak Agricultural Research Station, Iran, using alpha-lattice design with two 

replications, for two croppinhg cycle (2014-2015 and 2015-2016). Traits such as days to anthesis, days to 

physiological maturity, grain filling period, flag leaf length, flag leaf width, grain number per main spike, 

thousand grain weight and grain yield were measured. Association analysis between the markers and phenotypic 

traits was performed with a mixed linear model (MLM with K+Q). In total 28 QTLs were identified which were 

related to the measured traits. A stable QTL was detected on chromosome 5H (74.76 cM) for days to anthesis. 

Three QTLs were detected on chromosomes 4H (125.08 cM and 120.64 cM) and 5H (74.76 cM) for grain filling 

period. One QTL on chromosome 2H (10.87 cM) was associated with days to anthesis, grain filling period and 

1000 grain weight. One QTL on chromosome 4H (125.08 cM) was also associated with days to anthesis, grain 

filling period as well as flag leaf length and 1000 grain weight. Common genetic locations for these traits could 

be due to pleiotropic effects or genetic linkage. 

 

Key words: Association mapping, Barley, Chromosome, Genomic loci and Thousand grain weight.  
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