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 صفات فنولوژيك جو تحت شرايط نرمال و تنش خشكي كننده هاي كنترل QTLيابي  نقشه
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  چكيده

 72بـا   1389-90يشـي در سـال زراعـي    كننده صفات فنولوژيك جو تحت شرايط نرمال و تنش خشكي آزما يابي نواحي ژنومي كنترل منظور مكان به
 كامـل  هـاي  در مزرعه تحقيقاتي دانشكده كشاورزي دانشگاه زابل، در قالـب طـرح بلـوك   ) استپتو و موركس(همراه والدين آنها  لاين هاپلوئيد مضاعف به

دهـي، روز تـا    دهي، روز تا ساقه زني، روز تا پنجه صفات فنولوژيك روز تا جوانه. تصادفي با سه تكرار در دو شرايط آبياري نرمال و تنش خشكي اجرا گرديد
بـه   QTLتجزيـه  . گيري شد شدن دانه، روز تا رسيدگي دانه و دوره پر شدن دانه اندازه دانه، روز تا خميري دهي، روز تا گلدهي، روز تا شيري شدن سنبله

نقشه لينكاژي نشانگرهاي مولكولي جـو مركـب   . انجام شد ارتوگرافرك QTLنرم افزار  5/2با استفاده از نسخه  )CIM(اي مركب  يابي فاصله روش مكان
. بـود  )>01/0P( دار براي كليه صفات مورد مطالعـه معنـي  ژنوتيپ اثر  .مورگان بود سانتي 75/3و متوسط فاصله  3/1226با طول  RFLPنشانگر  327از 

روز درصد براي  34/6ها از  QTLوسيلة اين  هشده بتبيين ريانس فنوتيپي وا. شناسايي گرديد QTLجايگاه واجد  42در مجموع  براي صفات مورد بررسي
 H2شـدن دانـه و روي كرومـوزوم     خميـري براي صفت روز تا  LODبيشترين مقدار  .متغير بودشدن دانه  روز تا شيريدرصد براي  18/41تا  تا گلدهي

براي اين صفات به احتمال بنابراين بازدة گزينش به كمك نشانگر در اين جامعه . دنديابي شده از پايداري لازم برخوردار نبو نقشههاي  QTL. دست آمد هب
 .داردسزايي  هچرا كه محيط در تظاهر فنوتيپي صفات فنولوژيك نقش ب. محدود خواهد بودزياد 

  
   موركس، هاپلوئيدهاي مضاعف، آبي كمتنش استپتو،  :هاي كليدي واژه

  
   2   1مقدمه 

تنش غيرزيستي محدودكننده براي دسـتيابي   ترينكمبود آب مهم
و بـه اكثـر    شـود به عملكرد پتانسـيل گياهـان زراعـي محسـوب مـي     

ايـران بـا متوسـط بارنـدگي     . نمايدمحصولات زراعي خسارت وارد مي
. متر در سال در منطقه خشك و نيمه خشك واقع شده استميلي 250

ملـه سيسـتان   كمبود آب در فصول رشد در بعضي از نواحي ايران از ج
عامـل مهمـي اسـت كـه توليـد      ) متـر ميلـي  50با متوسـط بارنـدگي   (

محصولات زراعي را محدود ساخته است و موجب كاهش عملكرد آنها 
نـژادي بـراي كـاهش    هاي بهتغيير در استراتژيبنابراين . گرديده است

اختلاف عملكرد واقعي و پتانسـيل عملكـرد گياهـان زراعــي در ايـن      
 Hordeum علمـي  نـام  بـا  جو ).50(باشد ضروري مينواحـي لازم و 

vulgar L. 14با  زراعي ديپلوئيد گياهي=x2=n2 باشـد  مي كروموزوم
 كـه  اسـت  زراعـي  گياهـان  ترينقديمي و ترينمهم از يكي جو). 16(
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نشـان   تنش خشـكي  برابر غلات در به ساير نسبت را سازش بيشترين
 عمل به مترميلي 250تا  200بارندگي  حداقل با مناطقي در دهد ومي

كـه   است به تنش خشكي مقاوم حدودي تا گياهي جو بنابراين،. آيدمي
با اين حـال   ).51(دارد  سازگاري مختلف هوايي و آب شرايط به نسبت

در بسياري از و  گيردقرار ميخشكي رشد و توليد آن تحت تأثير تنش 
يش توليـد آن  جو و افزاخشكي هاي اصلاحي، اصلاح تحمل به برنامه

  . باشديك هدف مهم مي
مطالعه تنوع صفات كمي با تجزيه و تحليـل ميـانگين، واريـانس،    

و تنوع فنـوتيپي  گيرد كوواريانس و همبستگي خويشاوندان صورت مي
ايـن تجزيـه   . دوش ـبه اجزاي مختلف ژنتيكي و غيرژنتيكي تجزيه مـي 

يپي را امكان تعيين اهميت نسبي هـر يـك از اجـزاي واريـانس فنـوت     
هاي ژني ولي اطلاعاتي در خصوص محل و اثر مكانزد، سافراهم مي

نژادگران نبـات  هم اكنون، به. نمايدكننده اين صفات فراهم نميكنترل
كننده صفات  هاي ژني كنترلدر پي كسب اطلاعات در خصوص مكان

. را بهبود بخشندمربوط بوده تا با دستكاري آنها، صفت  QTL(3( كمي
خـوبي   يدن به چنين هدفي بايد تعدادي نشانگر ژنتيكي كه بهبراي رس

                                                            
3- Quantitative trait loci 
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آوري فـن ). 37(اند، شناسـايي گردنـد   در طول ژنوم مربوط توزيع شده
نشانگرهاي مولكولي در طي چند دهه اخير تحول بزرگي را در تجزيـه  

 ـ). 34(ژنتيكي گياهان زراعي ايجاد كرده اسـت   كـه امـروزه    طـوري  هب
ت انتخاب براي صفات مـذكور را بـا كـارايي    نباتانژادي بهمتخصصين 

در  )ها(وقتي كه نشانگر). 41(دهند بيشتري نسبت به گذشته انجام مي
 قـرار بگيـرد، آنگـاه انتخـاب براسـاس نشـانگر       QTLمجـاورت يـك   

)MAS(1   انتخاب براساس ژنوتيپ خواهد بود و پاسخ به انتخـاب بـه ،
ها،  QTLحاصل از  براساس اطلاعات). 31و  11(حداكثر خواهد رسيد 

هـاي مطلـوب در   QTLو احتمال تجمع عمـده   شده ها طراحيتلاقي
   ).37و  7(رسد ها به حداكثر ميژنوتيپ

 و محيط در سازگاري گياهان زراعي به يك عامل كليدي فنولوژي
دهـي يـا   سـنبله  تـاريخ عنـوان مثـال    بـه  .اسـت  هـاي مـديريت  شـيوه 
 چـرا . )8( اي داردكننـده تعيـين در عملكرد بالقوه جو نقش  افشاني گرده

را تعيـين   دوره پر شـدن دانـه   آغاز افشانيدهي يا گردهكه تاريخ سنبله
كننده عملكـرد و  ترين صفت تعييندوره پر شدن دانه اساسي كند ومي

درجه  تحت پر شدن دانه افشاني ديرتر منجر بهگرده. كيفيت دانه است
 كيفيـت دانـه   لكـرد و عم كـاهش  و در نتيجـه  بـالا  نـامطلوب  حرارت

منجـر بـه    پـر شـدن دانـه    دوره طولاني وگلدهي زودهنگام . گردد مي
زود هنگام  كاشت). 8(عملكرد خواهد شد  و ثبات بالاتر عملكرد بالقوه

تـنش   آسـيب  خطر اما ،را گسترش دهد دوره پر شدن دانه تواندمينيز 
ساسـيت  ح با درجـه  ارقام. گلدهي را در بر خواهد داشت سرما در زمان

كـاهش   ايـن خطـر را   در گلـدهي  خيرأت از طريق مناسب به طول روز
، )51( سـازي بـه بهـاره   پاسخ به جو دردوره فنولوژيك ). 16(دهند مي

. بسـتگي دارد ) 15(زودرسـي  بـه  نفسـه  فـي  و) 42(پاسخ به طول روز 
را  2هـاي حسـاس بـه درجـه حـرارت     واژه ژن) 12(اليس و همكـاران  

 ايـن  اياثر بربزرگ چندين ژن) 30(و همكاران لوري . ندتعريف نمود

و  Ppd-H1 بـه طـول روز   هـاي پاسـخ  ژن( كردنـد يـابي  نقشه صفات
Ppd-H2 ،سازيبه بهاره هاي پاسخژن Sh و Sh2 هاي اثرگـذار  و ژن

ــنبله  ــاريخ س ــر ت ــي ب ، denso ،eps2S ،eps3L ،eps4L ،eps5Sده
eps6L.1 ،eps6L.2 ،eps7S  وeps7L .( ل اختصاصـي  لآنشانگرهاي
و  )Vrn-H2 )54( ،Vrn-H3 )57و  Vrn-H1هـاي نماينـده   براي ژن

Ppd-H1 )53(  در مـورد  مطالعـات متعـددي  . باشـند در دسترس مـي 

، 17، 6، 4، 3(در جو انجام شده اسـت  صفات فنولوژيك  QTLتجزيه 
در مطالعه ) 40(پيغمبري و همكاران  ).58و  52، 46، 40، 36، 35، 20
د مضاعف جو حاصل از تلاقي اسـتپتو و مـوركس در   لاين هاپلوئي 72

 9دو سال متفاوت و در شرايط تنش خشكي براي صـفات فنولوژيـك   
در ) 36(محمـدي و همكـاران   . يابي نمودنـد نقشه QTLجايگاه واجد 

لايــن هاپلوئيــد مضــاعف جــو حاصــل از تلاقــي ارقــام  158مطالعــه 
                                                            
1- Marker assisted selection 
2- Temperature-sensitivity genes 

Tadmor وWi2291  ،QTL 26(وژيك كننده صفات فنول هاي كنترل 
كاسترو و . هاديا و بردا شناسايي نمودندرا دو منطقه خشك تل) جايگاه

صـفات فنولوژيـك جمعيـت حاصـل از      QTLدر تجزيه ) 8(همكاران 
ــام   QTLمكــان واجــد  18جــو  Baronesseو  BCD47تلاقــي ارق

ــدنقشــه ــابي نمودن در مطالعــه صــفات  )46(شــهركي و همكــاران  .ي
مضاعف جـو حاصـل از تلاقـي اسـتپتو و      لاين هاپلوئيد 72فنولوژيك 

يـابي  مكـان  QTLجايگـاه واجـد    31موركس در شرايط تنش شوري 
  . نمودند

زنـي باشند و از جوانهگياهان آلــي داراي سيستم زندگـي پويا مي
الگوي تغيير در يك محيط از يك ژنوتيپ . شوندتا بلوغ دچار تغيير مي

ت بــراي يـك ژنــوتيپ    هـاي متفـاو  به ژنوتيپ ديگـر يـا در محـيط   
در  QTLشود تا يك اثر محيط موجب مي. باشدنـدرت يكـسان مي هب

ممكن است، محل  QTLلذا در تجزيه . نواحي مختلف ژنوم واقع شود
كه محـل   در جايگاه خاصي تعيين شود، در حالي QTLقرارگيري يك 

مورگان از آن فاصله داشته باشـد  قرارگيري واقعي آن تا چندين سانتي
شـوند،  هاي متنوع آزمـايش مـي  جوامع اصلاحي وقتي در محيط). 24(

در ايـن حالـت   . دهنـد معمولاً اثر متقابل ژنوتيپ در محيط نشـان مـي  
دهنـد كـــه اثــر    هايـي را بـروز مــي QTLها اي از ژنحداقـل پاره

صورت  به QTL×Eاثر متقابل . )56( دهندنشان مي QTL×Eمتقابـل 
هاي متفاوت يا تغيير در اندازة اثر آنها ها در محيطQTLتغيير در تعداد 

ي كـه تظـاهر   ياز آنجـا ). 56و  20(يابد هاي متفاوت بروز ميدر محيط
ژن گياهان نسبت به حيوانات به واسطة عدم تحرك آنها بسـتگي بـه   

ها، محققـان مـواد   لذا براي بررسي پايداري ژن. هاي معين داردمحيط
بعضـي از   چرا كـه . نمايندمتفاوت آزمون مي هايآزمايشي را در محيط

QTL و در صـورت عـدم تكـرار در محـيط     بـوده  ها محيط اختصاصي
  . )56( شناسايي نخواهند شد

طلبـد كـه بـاروري    افزايش روز افـزون جمعيـت كـره زمـين مـي     
بـراي  . محصولات زراعي افزايش يابد تا منابع در دسترس زيـاد گـردد  

ادگران گياهي دو هـدف اصـلي افـزايش    نژنيل به اين هدف امروزه به
هـاي  عملكرد و كيفيت محصـولات زراعـي و حفاظـت آنهـا از تـنش     

هاي متفاوتي گياهان مكانيزم. نمايندزيستي و غير زيستي را دنبال مي
دهنـد كـه ازجملـه آنهـا اجتنـاب،      ها بروز ميرا جهت مقاومت به تنش

معـرض تـنش   جلوگيري از قـرار گـرفتن در   . باشدتحمل و سازش مي
هـاي  رس با دورهدر شرايط محيطي مختلف نياز به ارقام زود) اجتناب(

يـابي  مكـان  هدف از اين تحقيـق بنابراين . باشدتر ميفنولوژيك كوتاه
QTL  كنندة صفات فنولوژيك جو، برآورد ميزان تـأثير هـر   كنترلهاي

يك از آنها روي صفات كمي و تعيين نشانگرهاي مولكولي پيوسته بـا  
هـاي اوليـه   آنها براي استفاده در گزينش به كمـك نشـانگر در نسـل   

  .نژادي بوده استهاي بهبرنامه
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 هامواد و روش

لاين هاپلوئيد مضاعف جو بـه همـراه والـدين     72در اين آزمايش 
تصادفي با سـه   كاملهاي در قالب طرح بلوك) استپتو و موركس(آنها 

. ر گرفتنـد مورد بررسـي قـرا   شرايط نرمال و تنش خشكيتكرار در دو 
اسـتپتو  ارقـام   حاصل از تلاقـي  1Fجامعه مورد مطالعه، از هيبريدهاي 

)CI15229 ( و موركس)CI15773 ( وسـيله روش تغييـر يافتـه     بهجو
Hordeum bulbosumهتشـريح گرديـد  ) 9(چن و هـايز   ، كه توسط 

هـايز   وسيله وسيله برنامه اصلاحي جو دانشگاه ايالت اورگون به بود، به
-90جامعه حاصل به همراه والدين آنها در سال  .تهيه شده است) 19(

 60در مزرعه تحقيقاتي دانشگاه زابل با طـول جغرافيـايي بـين     1389
و عـرض جغرافيـايي   شرقي دقيقه  50درجه و  61دقيقه تا  15درجه و 

 480دقيقه شمالي و با ارتفـاع   28درجه و  31دقيقه تا  50 درجه و 30
اين منطقه داراي اقليمي بيابـاني  . كشت شدند سطح درياي آزادمتر از 

ميانگين دماي سـالانه  . با تابستان بسيار خشك و زمستان ملايم است
گـراد  درجه سانتي -7حداقل مطلق آن  و 49، حداكثر مطلق دما 7/21

درصـد و ميـانگين    20/39ميـانگين سـالانه رطوبـت نسـبي     . باشدمي
 .متـر اسـت  ميلي 4000-5000و  53ترتيب  بهبارندگي و تبخير سالانه 

متر و فاصـله بـين    5/2هاي چهار رديفي به طول هر ژنوتيپ در كرت
صورت  كاشت براي هر دو شرايط به .متر كشت گرديدسانتي 25رديف 

پس از . هيرم كاري و روش آبياري مزرعه به صورت جوي و پشته بود
ي براي آزمايشات نرمـال  هاي بعدآبياري اوليه براي سبز شدن، آبياري

پس از رسيدن رطوبت به ظرفيت زراعـي و بـراي آزمايشـات خشـكي     
. درصــد حجمــي صــورت گرفــت 5/17پــس از رســيدن رطوبــت بــه 

صــفات روز تــا  .انجــام شــد TDRگيــري رطوبــت بــا دســتگاه  انــدازه
دهي، روز تـا  دهي، روز تا سنبلهدهي، روز تاساقهزني، روز تا پنجه جوانه

تا شيري شدن دانه، روز تـا خميـري شـدن دانـه، روز تـا       گلدهي، روز
  .گيري قرار گرفتندرسيدگي دانه و دوره پر شدن دانه مورد اندازه

خشـكي انجـام   تجزيه واريانس مركب براي شرايط نرمال و تنش 
 براي ميانگين دو شرايط نرمـال و تـنش خشـكي    ساده هايآماره. شد

 LSDبـا  ) P1- P2(ن والـدين  اختلاف بي. برآورد گرديد براي هر صفت
حاصل از تجزيه واريانس والدين و اخـتلاف بـين ميـانگين والـدين و     

PDH(هاي هاپلوئيد مضاعف ميانگين لاين xx  ( باLSD   حاصـل از
همـراه والـدين مقايسـه     هاي هاپلوئيد مضاعف بهتجزيه واريانس لاين

ترتيـب بـا    بت و منفي بـه تفكيك متجاوز از والدين در جهت مث. شدند
محاسبه شدند كه در  GGN=WDH-WPو  GGP=BDH-BPهاي رابطه
ترتيب تفكيك متجاوز از والـدين در جهـت مثبـت و     به GNو  GPآنها 

و  BPبهترين و بدترين رگه هاپلوئيـد مضـاعف و    WDHو  BDHمنفي، 
WP  تفكيـك متجـاوز از   ). 14و  13(باشـد  بهترين و بدترين والد مـي

هاي هاپلوئيـد مضـاعف   حاصل از تجزيه واريانس رگه LSDبا  والدين
هـاي ژنتيكـي، محيطـي و    واريـانس . همراه والـدين مقايسـه شـدند    به

) اميــد رياضــي(فنــوتيپي بــا مســاوي قــراردادن اجــزاي مــورد انتظــار 
 تنوع سپس ضرايب. ها با ميانگين مربعات مربوط محاسبه شدواريانس

 معيـار ژنتيكـي و فنـوتيپي بـه     رافـات انح نسبت از ژنتيكي و فنوتيپي

صفات با استفاده از  پذيري خصوصيتوارث. دست آمد هب) 23(ميانگين 
رابطه      /reσ/eσσ/σh egegg

22222  )28(  محاسبه گرديـد. 
همبستگي ساده فنوتيپي بين صفات بـراي ميـانگين شـرايط نرمـال و     

نـرم افـزار    2/9بـا نسـخه   محاسبات آماري  .محاسبه شد تنش شوري
1SAS )45( انجام شد .  

جامعـه  نقشه لينكـاژي نشـانگرهاي مولكـولي    ها، اطلاعات و داده
ــوركس    ــتپتو و مـ ــام اسـ ــي ارقـ ــل از تلاقـ ــايت حاصـ ــو از سـ جـ

http://barleygenomics.wsu.edu  براي پس از بازسازي بازيابي و
ايـن نقشـه نسـبتاً     .ستفاده قـرار گرفـت  صفات مذكور مورد ا يابينقشه

و متوسـط   3/1226بـا طـول    2RFLPنشـانگر   327اشباع، مركـب از  
يـابي ژنـوم جـو    مورگان بود و توسط پـروژه نقشـه  سانتي 75/3فاصله 

ايـن  ). 27و  26(تهيه گرديده اسـت   3)NABGMP( آمريكاي شمالي
فات هـايي كـه ص ـ   QTLنقشه براي شناسايي و برآورد اثرات فنوتيپي 

، صـفات زراعـي   )60و  40، 21(مهم اقتصادي ازجمله عملكـرد دانـه   
و كيفيـت  ) 48و  13، 1(، صـفات فيزيولوژيـك   )2(كيفيت مالت  ،)14(

تجزيـه  . كار گرفته شده اسـت  هنمايند، برا كنترل مي) 49و  47(علوفه 
QTL تنش خشكي انجام و  طور مجزا براي هريك از شرايط نرمال به
هـا و بـرآورد انـدازة اثـرات آنهـا، از روش       QTLين بـراي تعي ـ . گرفت
ــابي فاصــله نقشــه ــد CIM(4( اي مركــبي . )59و  22( اســتفاده گردي

بـا احتمـال    1000ابتدا از جايگشت  5LODمنظور تعيين حد آستانه  به
دست آمـده   ههاي ب LODاستفاده شد، ولي كليه  05/0اشتباه نوع اول 
بنابراين جهت اطمينان بيشـتر  . بود) 5/2(فرض نرم افزار  كمتر از پيش

و انـدازة   2حداقل فاصـله پـويش   . فرض نرم افزار استفاده شد از پيش
. در نظـر گرفتـه شـد   ) فرض نرم افـزار  پيش(مورگان سانتي 10پنجره 

واحـد   QTLبراي تعيين اينكه آيا دو پيك مجـاور هـم نماينـدة يـك     
وند، از افُـت  ش ـجداگانه مربـوط مـي   QTLهستند يا اينكه هركدام به 

كه اگـر بـين دو   صورت بين دو پيك استفاده شد، به اين  LODمقدار 
 QTL وجود داشت، بايد آنهـا دو  LOD≤2پيك مجاور افتي به اندازة 

حـدود   بـراي هـر پيـك   ). 25و  14، 13(جداگانه در نظر گرفته شـوند  
 شوددر دامنه پيك مربوط محاسبه مي LOD با كسر يك واحد اعتماد

تعيـين   7پسـرو ـ   با رگرسيون پيشرو 6عاملهمنشانگرهاي ). 29و  10(

                                                            
1- Statistical Analysis System  
2- Restriction fragment length polymorphism 
3- North American Barley Genome Mapping Project 
4- Composite interval mapping 
5- Logarithm (base 10) of odds 
6- Cofactor 
7- Forward-backward regression 



  259    ...صفات فنولوژيك جو تحت شرايط كننده هاي كنترل QTLيابي  نقشه

، واريـانس  QTLعلاوه بر تعيـين جايگـاه و ميـزان اثـر هـر      . گرديدند
ها در QTLها و نيز توسط مجموع QTLفنوتيپي كه توسط هر يك از 

 LODهاي قله. شد، محاسبه گرديدمدل رگرسيون چندگانه توجيه مي
 ـ. را نشـان داد  QTLموقعيت  و  QTLدر قلـه موقعيـت    QTLرات اث

 بـا  QTLتجزيـه . )10( دسـت آمـد   هها بQTLدرصد  95حدود اعتماد 
  .انجام گرفت )WinQTL Cartographer )55نرم افزار  5/2نسخه 
  

  نتايج و بحث
لاين هاپلوئيد مضـاعف   72نتايج حاصل از تجزيه واريانس مركب 

. ن داده شده استنشا 1در جدول ) استپتو و موركس(جو و والدين آنها 
دهي، روز تا گلدهي، روز تـا شـيري   اثر محيط براي صفات روز تا ساقه

درصـد   5در سـطح احتمـال   شدن دانه و روز تـا خميـري شـدن دانـه     
هـاي  محـيط  بنـابراين  .دار بـود و براي ساير صفات غيرمعنـي  دار معني

 بـراي  ژنوتيـپ اثـر  . اندمتفاوتي داشته اثر اين صفات بروز در گوناگون
دار شـدن اثـر   معني. بود) P>01/0(دار معني صفات مورد مطالعهكليه 

 آنجـايي  از. دوژنوتيپ تنوع فنوتيپي بالا در داخل جمعيت را اثبـات نم ـ 
 موجود تنوع هاپلوئيد مضاعف هستند، بنابراين هايلاين جامعه اين كه

در سـاير مطالعـات   . اسـت  اثرات افزايشي از ناشي غالباً جمعيت اين در
اثـر ژنوتيـپ   متفـاوت   جام شده بر روي اين جمعيـت بـراي صـفات   ان

اثـر متقابـل   ). 49و  44، 43، 40، 14، 13(دار گزارش شده است معني
در . دار بـود بررسـي غيرمعنـي   براي كليه صفات مـورد محيط ×ژنوتيپ
بـر روي همـين   ) 40(پيغمبـري و همكـاران   ه انجام شده توسط عمطال

ژنوتيـپ بـراي صـفات روز تـا      اثـر  جمعيت در شرايط تـنش خشـكي  
  . بود )P>01/0(دار معني روز تا رسيدگيو  دهيگلدهي، روز تا سنبله

پذيري ، ضرايب تنوع ژنوتيپي و فنوتيپي، توارثهاي توصيفيهآمار
درصد گزينش  5خصوصي، پيشرفت ژنتيكي و بازده ژنتيكي حاصل از 

و والدين  لاين هاپلوئيد مضاعف جو 72صفت مورد بررسي در  9براي 
والد حساس به تـنش  (موركس . نشان داده شده است 2آنها در جدول 

بـراي كليـه   ) والد مقاوم بـه تـنش خشـكي   (نسبت به استپتو ) خشكي

. دهي مقادير بيشـتري را داشـت  صفات مورد بررسي به جز روز تا ساقه
ين و ياز آنجايي كه استپتو رقمي با عملكـرد بـالا و كيفيـت مالـت پـا     

ين و كيفيت مالت بالاسـت، ايـن مسـئله    يبا عملكرد پا موركس رقمي
چرا كه افزايش صفاتي چون روز تا شيري شـدن   .باشدقابل انتظار مي

دانه، روز تا خميري شدن دانه، روز تا رسيدگي و دوره پر شدن دانه بـر  
كاهـد و در  افزايـد و از ميـزان پـروتئين آن مـي    ميزان نشاسته دانه مي
تنوع بين والدين بـراي صـفت   . شودنه اضافه مينتيجه كيفيت مالت دا

در سـطح  شدن دانـه  دوره پر شدن دانه، روز تا گلدهي و روز تا خميري
از . دار بـود و بـراي سـاير صـفات غيرمعنـي     دارمعنيدرصد  5احتمال 

منظـور   كه جامعه حاصل از تلاقي ارقام استپتو و موركس جو بهييآنجا
براي استفاده معمول درسـت نشـده    هاي برتراصلاح و جداسازي لاين

هاي كيفيـت دانـه    QTLيابي است و هدف از تشكيل اين جامعه نقشه
اي از دار بين والدين بـراي پـاره  بوده است، بنابراين عدم اختلاف معني

باشد، ولـي از  صفات فيزيولوژيك تحت تنش شوري دور از انتظار نمي
دار رد بررسـي معنـي  كليه صفات مـو  ها براياختلاف لاين آنجايي كه

بـراي  در جمعيـت مـورد بررسـي    اي ملاحظـه تنوع قابـل بود، بنابراين 
منجـر بـه    QTLصفات مورد مطالعه وجـود داشـت و انجـام تجزيـه     

فــاخري و . كننــده صــفات خواهــد شــد هــاي كنتــرل QTLشناســايي 
در بررسي صفات زراعي اين جامعـه در شـرايط تـنش    ) 14(مهرآوران 

كليـه   بـراي  والديني هايلاين بين كه اختلافخشكي گزارش نمودند 
اين محققـين بيـان نمودنـد كـه     . دار بودصفات مورد مطالعه غيرمعني

منظور اصلاح و  چون جامعه حاصل از تلاقي ارقام استپتو و موركس به
است، ايـن   هاي برتر براي استفاده معمول درست نشدهجداسازي لاين

 QTLدر تجزيـه  ) 8(مكـاران  كاسـترو و ه . توجيـه اسـت  مسئله قابـل 
ــام     ــي ارق ــل از تلاق ــت حاص ــك جمعي ــفات فنولوژي و  BCD47ص

Baronesse يـابي  نقشه هاي والديني جمعيتجو بيان نمودند كه لاين
نشـان  فرزنـدان  مشـابهي بودنـد، ولـي    و نمو شده داراي پروفايل رشد

  .تفكيك متجاوز از والدين نشان دادند

  
  صفت فنولوژيك 9براي ) استپتو و موركس(لاين هاپلوئيد مضاعف و والدين آنها  72تجزيه واريانس مركب  -1جدول 

  ميانگين مربعات  درجه آزادي  منابع تغيير
DEM DTI DST DHE DFL DMI  DKH DMA  GFP  

  ns 85/4  ns 05/1  *15/11  ns 48/1  *44/12  *86/20  *30/12  ns 42/5  ns 47/1  1  محيط
  44/5  84/5  55/1  50/1  78/1  74/1  17/8  77/6  90/3  4  )محيط( بلوك

  39/4**  14/13**  96/9**  79/14**  67/12**  45/10**  02/10**  16/4**  43/4**  73  ژنوتيپ
  ns22/1  ns18/1  ns16/3  ns26/1  ns58/1  ns65/1  ns28/1  ns31/1  ns20/1  73  محيط ×ژنوتيپ 

  14/1 95/7  96/5  27/7  07/8  17/6  07/5  62/2  12/1  292  خطا
  93/3  04/2  11/2  38/2  55/2  29/2  66/2  79/3  45/8    (%) اتضريب تغيير

دهي؛ ، روز تا خوشهDHEدهي؛ ، روز تا ساقهDSTدهي؛ ، روز تا پنجهDTI ؛زني، روز تا جوانهDEM: دارغيرمعني ns درصد و 1و  5دار در سطوح احتمال ترتيب معني به **و  *
DFL روز تا گلدهي؛ ،DMI؛ ، روز تا شيري شدن دانهDKH روز تا خميري شدن دانه؛ ،DMA روز تا رسيدگي دانه؛ ،GFPدوره پر شدن دانه ،.  
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نسبت به والـد   BCD47اين محققين بيان نمودند كه اگرچه والد 

Baronesse افشاني و روز تـا رسـيدگي ديرتـر و دوره پـر     روز تا گرده
 تري داشت ولي اختلاف آنها براي كليه صـفات مـورد  شدن دانه كوتاه

  .دار نبودبررسي معني
اختلاف بين ميانگين هاپلوئيـدهاي مضـاعف و ميـانگين والـدين     

لذا استنباط . بود) <05/0P(دار براي كليه صفات مورد بررسي غيرمعني
گرديد كه هاپلوئيدهاي مضاعف مورد مطالعه نماينده كل هاپلوئيدهاي 

ت موركس بـوده و صـفا  ×استپتوارقام مضاعف ممكن حاصل از تلاقي 
و  13( شـدند هـا كنتـرل مـي   مورد بررسي عمدتاً با اثرات افزايشي ژن

بـا حـداقل    لاين هاپلوئيد مضاعفمورد مطالعه براي كليه صفات . )14
اخـتلاف  . ، مقادير كمتـري را نشـان داد  حداقل در مقايسه با والد مقدار

براي دوره پـر  حداقل نسبت به والد  حداقل بين لاين هاپلوئيد مضاعف
. دار بـود و براي ساير صـفات غيرمعنـي   )>01/0P(دار نه معنيشدن دا

 در مقايسه با والدبا حداكثر  براي تمامي صفات لاين هاپلوئيد مضاعف
ايــن مقــادير بــراي روز تــا و  ، مقــادير بيشــتري را نشــان دادحــداكثر
كـه بـراي   هـد  دمياين نتايج نشان . بود )>01/0P(دار زني معني جوانه

روز تـا  و دوره پـر شـدن دانـه    خصـوص   بررسي بـه كليه صفات مورد 
. جهت مثبت و منفي وجود دارد تفكيك متجاوز از والدين در زني جوانه

هاي مثبـت  دهندة پراكندگي آلل پديده تفكيك متجاوز از والدين نشان
. باشـد دهنده و كاهندة زيادي بين دو لاين والديني مي و منفي افزايش

ايـن  مـوركس بـراي   ×از تلاقي استپتو عبارت ديگر بين نتاج حاصل به
 QTLدر تجزيــه ) 8(كاســترو و همكــاران  .وجــود داردصــفات تنــوع 

ــام     ــي ارق ــل از تلاق ــت حاص ــك جمعي ــفات فنولوژي و  BCD47ص
Baronesse كـه بـراي كليـه صـفات مـورد بررسـي        جو بيان نمودند

در ) 14و  13(فاخري و مهرآوران . تفكيك متجاوز از والدين وجود دارد
جمعيت براي صفات فيزيولوژيك و زراعـي تحـت تـنش خشـكي      اين

در  )5(برجيتـزر و كمپـل    .انـد تفكيك متجاوز از والدين گزارش نموده
پيغمبـري و  هاي مربوط بـه بـاززايي گيـاه جـو و      QTLمطالعه تعيين 

هاي صفات زراعي در اين جامعـه نيـز    QTLدر مطالعه ) 40(همكاران 
   .اندارش نمودهتفكيك متجاوز از والدين را گز

ضـرايب تنـوع   . ضرايب تنوع فنوتيپي و ژنوتيپي نسبتاً پايين بودند
بالا . )2جدول ( ي بودپتيوفنوتيپي كليه صفات بيشتر از ضرايب تنوع ژن

و دوره پـر  رسـيدگي  بودن ضرايب تنوع فنوتيپي براي صـفات روز تـا   
ر از بيشـت  ،اين صفات در تنوعنقش دهندة اين بود كه  شدن دانه نشان
درصد بـراي   42/68پذيري خصوصي صفات از توارث. ساير صفات بود

متغير بـود   رسيدگي دانه درصد براي روز تا 05/90تا  دهيساقهروز تا 
هـاي  تفاوت .مطابقت داشت) 40(هاي پيغمبري و همكاران كه با يافته

تواند ناشـي از  پذيري صفات كمي در يك محيط ميموجود بين وراثت
هرچـه تعـداد   . كننده اين صـفات باشـد   هاي كنترلتعداد ژنتفاوت در 

هـا داراي اثـرات كـوچكتر    كننده صفت بيشتر باشد، ژن هاي كنترلژن

پـــذيري  بنـابراين وراثـت  . باشـند بوده و بيشتر تحت تأثير محيط مـي 
درصد ميزان بـازده ژنتيكـي مـورد     5در شدت انتخاب . يابدكاهش مي
درصد  70/1ز ميانگين بيان شده است از صورت درصدي ا انتظار كه به

درصد بـراي روز تـا رسـيدگي دانـه      22/40براي دوره پر شدن دانه تا 
پـذيري و  كارايي انتخاب بستگي به مقدار وراثـت . )2جدول ( متغير بود

پذيري كه داراي وراثت صفاتي ).39( پيشرفت ژنتيكي مورد انتظار دارد
 اتاسـت تحـت كنتـرل اثـر     و پيشرفت ژنتيكي بالايي هستند ممكـن 

پذيري و بازده علاوه بر اين، برآورد بالاي وراثت. ها باشندافزايشي ژن
). 39(دليل واريانس محيطي پايين صفات باشد  ژنتيكي ممكن است به

پـذيري و پيشـرفت ژنتيكـي بـالايي      طور همزمان توارث صفاتي كه به
غالبيــت و (ندارنــد، احتمــالاً تحــت كنتــرل اثــرات ژنــي غيرافزايشــي 

پذيري و پيشرفت  صفت روز تا رسيدگي داراي توارث. باشند) اپيستازي
بنـابراين در تـوارث ايـن صـفت احتمـالاً كنتـرل       . ژنتيكي بالايي بـود 

كــه هــر چنــد بــراي ســاير صــفات . پــذير وجــود داردژنتيكــي جمــع
ولي پيشرفت ژنتيكي كم آنها بيانگر اين بود كه ، بود بالا پذيري توارث
اي را در توارث آنها اثرات ژني غيرافزايشي سهم قابل ملاحظه احتمالاً
  . دننمايايفا مي

لايـن   72در  صـفات مـورد بررسـي   هاي ساده فنوتيپي همبستگي
 3در جـدول  ) اسـتپتو و مـوركس  (هاپلوئيد مضاعف جو و والدين آنهـا  

شدن دانه با روز تا گلـدهي،  صفات روز تا شيري. نشان داده شده است
 دهي با روز تـا شـيري  دهي با روز تا گلدهي، روز تا خوشهخوشهروز تا 

شـدن دانـه، روز تـا    شدن دانه با روز تا شيريشدن دانه، روز تا خميري
دهـي بـا روز تـا    شدن دانه با روز تـا گلـدهي و روز تـا خوشـه    خميري
كاسـترو و  . شدن دانه همبستگي فنوتيپي بسيار بالايي داشـتند خميري

صـفات فنولوژيـك جمعيـت حاصـل از      QTLتجزيه در ) 8(همكاران 
كه بـين روز تـا    جو بيان نمودند Baronesseو  BCD47تلاقي ارقام 

. افشاني و روز تا رسيدگي همبستگي مثبـت و بـالايي وجـود دارد   گرده
نيز نتايج مشابه با اين تحقيق براي صـفات  ) 40(پيغمبري و همكاران 

نـژادي جـو   هـاي بـه  در برنامـه بنـابراين،   .دست آوردند همورد بررسي ب
عبارت  به. ممكن است انتخاب يك يا چند صفت فنولوژيك كافي باشد

هـاي همبسـته   ديگر، در اين جمعيت انتخاب يك صفت موجب پاسـخ 
هاي اصلاح جو ممكن است بنابراين، در برنامه. صفات ديگر شده است

ي همبستگي بـالا . فقط انتخاب يك يا دو صفت فنولوژيك كافي باشد
هـاي   QTLبين صفات مذكور ممكن اسـت ناشـي از مكـان يكسـان     

علاوه بر ايـن، ممكـن   . كننده صفات يا پيوستگي بين آنها باشد كنترل
  .است تنوع يك صفت تنوع صفات ديگر را تشريح نمايد

QTL مورد مطالعه در شريط نرمـال و   صفاتيابي شده هاي نقشه
با توجه بـه  . ه استنشان داده شد 1و شكل  4تنش خشكي در جدول 

محـيط بـراي كليـه صـفات مـورد بررسـي       اينكه اثر متقابل ژنوتيـپ 
براي تجزيه ) CIM( اي مركبيابي فاصلهنقشه دار نشد، از روش معني
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QTL جايگـاه   42براي صفات مورد بررسي، در مجمـوع   .استفاده شد
اين  وسيله واريانس فنوتيپي تبيين شده به .شناسايي گرديد QTLواجد 
QTL  بيشـترين و  . درصـد قـرار داشـت    18/41تـا   34/6ها در دامنـه

ترتيـب بـراي صـفات روز تـا      كمترين واريانس فنوتيپي توجيه شده به
شـرايط نرمـال و تـنش     درترتيـب   بهشدن دانه و روز تا گلدهي شيري

قـرار   5675/2-3487/12در دامنـه   LOD نمـره  .دست آمد هبخشكي 
هـاي  QTLترتيـب بـراي    بـه  LODنمـره  كمترين و بيشترين . داشت
و روز  )Qdfl1Hs(كننده روز تا گلدهي در شرايط تنش خشـكي  كنترل

 ـ )Qdkh2Hn( نرمـال  شدن دانـه در شـرايط  خميريتا   دسـت آمـد   هب
  .)4جدول (

  
صفت  9 نش برايدرصد گزي 5و بازده ژنتيكي حاصل از  پذيري خصوصي، ضريب تنوع فنوتيپي و ژنتيكي، توارثهاي توصيفي آماره -2جدول 

  براي ميانگين دو شرايط نرمال و تنش خشكي) استپتو و موركس(لاين هاپلوييد مضاعف جو و والدين آنها  72فنولوژيك در 
  DEM DTI DST DHE DFL DMI  DKH DMA  GFP  

Steptoe (P1) 16/12 83/41 50/84 66/102 33/103 16/106  50/109  66/138  33/35  
Morex (P2)  17/12 16/43 00/83 33/111 16/115 66/117  16/120  16/148  00/33  

P1- P2  ns01/0- ns33/1- ns50/1 ns66/8- *83/11-  ns 50/11 -  *66/10-  ns 50/9-  *33/2  
2/)21( PPPx   16/12  50/42  75/83  00/107  25/109  91/111  83/114  41/143  16/34  

WorstDHs  33/11 33/36 50/80 16/100 00/103 00/106  33/101  00/129  83/20  
BestDHs  833/13 333/44 500/88 167/125 167/128  667/130  333/133  167/151  16/37  

Range  50/2 00/8 00/8 00/25 50/24 33/24  00/32  16/22  33/16  
DHsx  52/12  65/42  63/84  29/108  24/111  44/113  65/115  06/138  94/26  

SDDHs  62/0 19/1 54/1 33/4 92/3 03/4  55/4  71/4  87/2  
CVDHs  99/4 79/2 83/1 99/3 52/3 55/3  93/3  41/3  65/10  

PxDHsx   ns 36/0  ns 15/0  ns 88/0  ns 29/1  ns 99/1  ns 53/1  ns 82/0  ns 35/5-  ns 22/7-  
GGN=WDH-Wp  

ns 834/0- ns500/5- ns500/2- ns500/2- ns334/0-  ns 160/0 -  ns 167/8 -  ns 667/9 -  **167/12 -  
GGp=BDH-BP  

**66/1 ns16/1 ns00/4 ns83/13 ns00/13  ns 00/13  ns 16/13  ns 00/3  ns 83/1  
GCV (%)  42/3 13/4 25/1 90/3 34/3 28/3  19/3  87/12  27/17  

PCV5%  10/9 85/6 33/3 44/5 80/4 76/4  29/6  69/15 10/26  
GC5%  70/1 31/4 97/3 67/10 62/9 88/9  06/13  22/40  59/10  

h2  38/72 57/71 42/68 99/87 51/87 87/88  18/87  05/90  60/72  
دهي؛ ، روز تا خوشهDHEدهي؛ ، روز تا ساقهDSTدهي؛ ، روز تا پنجهDTIزني؛ ، روز تا جوانهDEM ؛دارغيرمعني nsدرصد و  1و  5دار در سطوح احتمال ترتيب معني به **و  *

DFL،  روز تا گلدهي؛DMI روز تا شيري شدن دانه؛ ،DKH روز تا خميري شدن دانه؛ ،DMA روز تا رسيدگي دانه؛ ،GFPدوره پر شدن دانه ، .GGN پيشرفت ژنتيكي در جهت ،
، بازده GC5%، ضريب تنوع ژنتيكي؛ GCV، ضريب تنوع فنوتيپي؛ PCV، بهترين والد؛ Bp، بهترين لاين هاپلوئيد مضاعف؛ BDH، پيشرفت ژنتيكي در جهت مثبت؛ GGPمنفي؛ 

 .پذيري خصوصي، توارثh2درصد گزينش؛  5ژنتيكي براي 

  
براي ميانگين دو ) استپتو و موركس(لاين هاپلوئيد مضاعف جو و والدين آنها  72صفت فنولوژيك در  9هاي ساده فنوتيپي همبستگي -3جدول 

  شرايط نرمال و تنش خشكي
  DEM DTI DST DHE DFL DMI  DKH  DMA  صفت
DTI  ns119/0          
DST  ns100/0 ns018/0-         
DHE  ns075/0 ns041/0 *497/0        
DFL  ns095/0 ns040/0 ns04/0 **981/0       
DMI  ns096/0 ns042/0 ns043/0 **965/0 **991/0       
DKH ns168/0 ns068/0 ns068/0 **857/0 **888/0  **898/0     
DMA  ns163/0 ns095/0 ns095/0 **787/0 **774/0  **763/0  **726/0    
GFP ns188/0 ns108/0 ns108/0 ns113/0 ns086/0  ns 087/0  ns 149/0  **664/0  

دهي؛ ، روز تا خوشهDHEدهي؛ ، روز تا ساقهDSTدهي؛ ، روز تا پنجهDTIزني؛ ، روز تا جوانهDEM: دارغيرمعني ns درصد و 1و  5دار در سطوح احتمال ترتيب معني به **و  *
DFL روز تا گلدهي؛ ،DMI روز تا شيري شدن دانه؛ ،DKH روز تا خميري شدن دانه؛ ،DMA روز تا رسيدگي دانه؛ ،GFPدوره پر شدن دانه ،.  
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در دو شرايط نرمال  زنيبراي روز تا جوانه QTL پنج جايگاه واجد

 49/44و  26/25، حدود QTLهاي مدل .شناسايي شدو تنش خشكي 
ترتيـب در شـرايط نرمـال و تـنش      را بـه اين صفت  درصد از تنوع كل

در  Qdem6Hnو  Qdem5Hn هـاي QTL. خشكي تشـريح نمودنـد  
 Qdem6Hs و Qdem2Hs ،Qdem4Hs هـاي  QTLو شرايط نرمال 

، H5 ،H6 ،H2هـاي  ترتيب روي كروموزوم بهدر شرايط تنش خشكي 
H4  وH6 ــان ــايدر مكــــ  1/0و  5/98، 3/47، 6/95، 9/97 هــــ

ــانتي ــه  س ــان ب ــانگرهاي   مورگ ــاورت نش ــب در مج ، KsuA1B ترتي
MWG934، ABG459 ،ABG472 و Lth اين  .قرار داشتندQTL  ها

درصد از تغييـرات   17/15و  25/16، 07/13، 22/11، 04/14ترتيب  به
منفـي و آلـل آن    Qdem6Hnاثر افزايشي . اين صفت را تبيين نمودند

، Qdem5Hn ،Qdem2Hsاز والـــد مـــوركس و اثـــر افزايشـــي    
Qdem4Hs و Qdem6Hs هاي آنهـا از والـد اسـتپتو بـه     مثبت و آلل

فقط در يكي از ي شده يابهاي نقشه QTLكليه . نتاج انتقال يافته بودند
 .نشان دادند QTL×اثر متقابل محيطو  شرايط مورد مطالعه بروز يافتند

QTL  هاي كـربن محلـول   ، هيدرات)47(كننده ارتفاع بوته  كنترلهاي
، محتـواي كلروفيـل بـرگ،    )1(، محتواي آب نسبي بـرگ  )49(در آب 

، IIفلورسانس حداقل، فلورسانس حداكثر، حداكثر كـارايي فتوسيسـتم   
و عملكرد ) 13(هاي محلول در آب، محتواي پرولين برگ كربوهيدرات

ــه  ــاد  ) 14و  13(دان ــدود اعتم ــد  95در ح ــاه  QTLدرص  3/47جايگ
در بررسـي ايـن   ) 46(شهركي و همكـاران  . مورگان قرار داشتند سانتي

 QTLجامعه در شرايط تنش شوري براي اين صفت يك جايگاه واجد 
ــوزوم  ــت در موق H5روي كروم ــانتي 7/141عي ــايي  س ــان شناس مورگ

    .نمودند
روي  QTLدو جايگاه واجد دهي روز تا پنجهتغييرات براي توجيه 

مورگان در سانتي 9/97و  1/2هاي در مكان H5و  H1هاي كروموزوم
ــانگرهاي  ــاورت نش ــرايط  KsuA1Bو  Act8 ،MWG555bمج در ش

 يگــاهجادر  H3روي كرومــوزوم  QTLنرمــال و يــك جايگــاه واجــد 
در شـرايط   MWG555bمورگـان در مجـاورت نشـانگر    سانتي 1/104

و  92/31يابي گرديـد، كـه روي هـم رفتـه حـدود      نقشهتنش خشكي 
ترتيـب در شـرايط نرمـال و     درصد از تنوع كل اين صفت را به 34/18

و  40/17، 52/14ترتيـب   ها بـه  QTLاين . تنش خشكي توجيه نمودند
فت را در شرايط نرمال و تنش خشكي درصد از تغييرات اين ص 34/18

هـاي  منفي و آلـل  Qdti3Hsو  Qdti1Hnاثر افزايشي . توجيه نمودند
آنهــا از والــد مــوركس بــه نتــاج انتقــال يافتــه بودنــد و اثــر افزايشــي 

Qdti5Hn ايـن  . مثبت و آلل آن از والد استپتو به نتاج انتقال يافته بود
QTL  اثر متقابـل  و  بروز يافتند فقط در يكي از شرايط مورد مطالعهها
  .نشان دادند QTL×محيط

سـه جايگـاه واجـد    در شرايط تنش خشكي دهي براي روز تا ساقه
QTL )Qdst2Hs ،Qdst5Hs  وQdst6Hs (ــه ــب روي  بـــ ترتيـــ

 8/51و  5/153، 6/34هـاي  در جايگاه H6و  H2 ،H5هاي كروموزوم
ــانتي ــانگرهاي  س ــاورت نش ــان در مج و  ABC156A ،WG908مورگ

ABC169B 61/18و  79/16، 55/12ترتيـب   يـابي شـد كـه بـه    نقشه 
 QTLاثر افزايشي هـر سـه   . درصد از تنوع اين صفت را تبيين نمودند

از . هاي آنها از والد استپتو به نتاج انتقـال يافتـه بودنـد   مثبت بود و آلل
فقط در شرايط تـنش خشـكي بـروز يافتـه      QTLآنجايي كه اين سه 

) 46(شهركي و همكـاران   .نشان دادند QTL×حيطاثر متقابل مبودند، 
در بررسي اين جامعه در شرايط تنش شوري براي ايـن صـفت شـش    

و  H1 ،H1 ،H2 ،H5 ،H5 هـاي روي كرومـوزوم  QTLجايگاه واجـد  
H7 ــان ــاي در مكـــ  3/93و  3/65، 5/58، 6/41، 0/67، 3/93هـــ

    .شناسايي نمودندمورگان  سانتي
ــا خوشــه كنتــرل QTLجايگــاه واجــد  شــش ــده روز ت دهــي كنن

)Qdhe2Hsa ،Qdhe2Hna ،Qdhe2Hsb ،Qdhe2Hnb ،
Qdhe7Hna و Qdhe7Hnb(هـاي  ترتيـب روي كرومـوزوم   ، بهH2 ،

H2 ،H2 ،H2 ،H7  وH7 2/77، 5/73، 6/42، 6/37هـاي  در جايگاه ،
، ABC156Aمورگـــان نزديـــك نشـــانگرهاي ســـانتي 8/168و  94

MWG858 ،ABC162 ،ABC167B، VAtp57A و MWG635b 
درصد از تنوع  58/37و  9/46تعيين مكان گرديدند و در مجموع حدود 

. نمودنـد  كل اين صفت را در شـرايط نرمـال و تـنش خشـكي توجيـه     
QTL ــ  و Qdhe2Hna ،Qdhe2Hnb ،Qdhe7Hna ايهــــــــــ

Qdhe7Hnb 7/10و  42/6، 11/21، 67/8ترتيب  در شرايط نرمال به 
در شــرايط تــنش  Qdhe2Hsbو  Qdhe2Hsa هــاي QTLدرصــد و 
درصـد از تغييـرات ايـن صـفت را      56/25و  02/12ترتيـب   خشكي به

كـه داراي اثـر    Qdhe7Hnbجـز   ها بـه  QTLكليه اين . تبيين نمودند
افزايشي منفي بود و آلل آن از والد موركس به نتاج انتقال يافتـه بـود،   

اج هاي آنها از والد اسـتپتو بـه نت ـ  داراي اثر افزايشي مثبت بودند و آلل
ها فقط در يكـي از شـرايط   QTLاز آنجايي كه اين . انتقال يافته بودند

 .نشان دادنـد  QTL×اثر متقابل محيطمورد بررسي تظاهر يافته بودند، 
بر  QTL براي اين صفت چهار جايگاه واجد) 40(پيغمبري و همكاران 

هـاي  ترتيـب در جايگـاه   بـه  H7و  H1 ،H2 ،H5هاي روي كروموزوم
 QTL. شناسايي كردنـد مورگان سانتي 0/105و  0/50، 0/75، 0/100

در دامنـه تغييـرات    H2مورگان كرومـوزوم  سانتي 0/75جايگاه ژنومي 
QTL  مورگـان قـرار   سـانتي  2/77و  5/73 هـاي ژنـومي  جايگـاه هاي
  .داشت

ترتيـب   ، بـه QTLموقعيت واجـد   براي صفت روز تا گلدهي شش
يابي گرديـد  نقشه H7 و H1، H2 ،H2 ،H2 ،H4هاي روي كروموزوم

درصد از تنوع فنوتيپي كـل ايـن    88/42و  9/59حدود در مجموع كه 
ايـن  . ترتيب در شرايط نرمال و تنش خشكي تبيين نمودنـد  صفت را به

، 2/82، 0/66، 6/40، 0/100هـاي  ترتيـب در جايگـاه   ، بـه QTLشش 
ــانتي 3/93و  3/115 ــانگرهاي  س ــاورت نش ــان در مج ، His3Bمورگ
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MWG858 ،B15C ،CDO588، iAco2  وABC154B قرار داشتند. 
QTL ــاي ــال   Qdfl7Hnو  Qdfl2Hn ،Qdfl4Hnه ــرايط نرم در ش
ــه  ،Qdfl1Hsهــاي QTLدرصــد و  54/13و  93/9، 43/36ترتيــب  ب

Qdfl2Hsa و Qdfl2Hsb   34/6ترتيـب   در شرايط تنش خشـكي بـه ،
 اثـر . درصد از تغييرات ايـن صـفت را تبيـين نمودنـد     92/20و  62/15

هاي آنها از والد استپتو به نتـاج  ها مثبت و آلل QTLافزايشي كليه اين 
فقط در يكـي از شـرايط   ها  QTLاز آنجايي كه اين . انتقال يافته بودند

 .نشـان دادنـد   QTL×اثر متقابل محيطمورد مطالعه نمود يافته بودند، 
صـفات فنولوژيـك جمعيـت     QTLدر تجزيـه  ) 8(كاسترو و همكاران 

 5بـراي ايـن صـفت     Baronesseو  BCD47حاصل از تلاقي ارقـام  
در  H7و  H1 ،H2 ،H3 ،H7 هايروي كروموزوم QTLجايگاه واجد 

، GMS21-Bmac213 ،EBmac684-Bmac093فاصله نشانگرهاي 
Bmag606-Bmag013 ،HvWaxy4a-Ebmac603  وBmag507-

Ris44 نيـز بـراي ايـن    ) 40(همكـاران   پيغمبري و. يابي نمودندنقشه
 H3و  H1 ،H2هـاي  بر روي كروموزوم QTL صفت سه جايگاه واجد

شناســايي مورگــان ســانتي 0/109و  0/80، 0/141هــاي در موقعيــت
در  H2مورگـان كرومـوزوم   سـانتي  0/80جايگاه ژنومي  QTL .كردند

مورگان تحقيق حاضر سانتي 2/82جايگاه ژنومي  QTLدامنه تغييرات 
   .ار داشتقر

روي  QTLمكـان واجـد    سهشدن دانه، براي صفت روز تا شيري
در شرايط نرمال و چهار جايگـاه واجـد    H7و  H2 ،H4هاي كروموزوم

QTL ــوزوم ــايروي كروم ــنش  H7و  H2 ،H5 ،H5 ه ــرايط ت در ش
 15/61و  1/63ترتيـب حـدود    تعيين مكان گرديــدند كـه بـه    خشكي

شـرايط نرمـال و تـنش خشـكي      درصد از تنوع كـل اين صـفت را در 
، Qdmi2Hs ،Qdmi2Hn ،Qdmi4Hn(ها QTLاين . نمودنـدتبيين 

Qdmi5Hsa ،Qdmi5Hsb ،Qdmi7Hn  وQdmi7Hs( ترتيب در  به
ــت ــاي موقعيــ  3/110و  3/93، 7/66، 5/61، 3/115، 66، 6/54هــ

، MWG663-2B ،B15C ،iAcoمورگان نزديـك نشـانگرهاي    سانتي
BG123b ،WG889 ،ABC154B  وAmY2 و هـر يـك    قرار داشتند

درصــــــــد از  23/13و  93/12، 96/7، 17/8، 99/8، 18/41، 8/31
هـا   QTLاثرات افزايشي كليه اين  .تغييرات اين صفت را توجيه نمودند

براي . هاي آنها از والد استپتو به نتاج انتقال يافته بودندمثبت بود و آلل
فقط در يكي از شرايط يابي شده هاي نقشهQTLاين صفت نيز تمامي 

 .نشـان دادنـد   QTL×اثـر متقابـل محـيط   مورد بررسي بروز يافتنـد و  
در بررسي اين جامعه در شرايط تنش شوري ) 46(شهركي و همكاران 

، H2هـاي  روي كرومـوزوم  QTLبراي اين صفت پنج جايگـاه واجـد   
H2 ،H2 ،H5  وH7 ــاه ــاي در جايگـ و  5/58، 8/66، 0/63، 3/43هـ
هـاي ژنـومي   جايگاههاي QTL. شناسايي نمودندورگان مسانتي 5/91
و  7/66هاي ژنـومي  هاي جايگاهQTLمورگان با سانتي 5/91و  8/66
  . مكان بودندتقريباً هم H7و  H2هاي مورگان كروموزومسانتي 3/93

و سه ) Qdkh2Hs(ترتيب يك  در شرايط تنش خشكي و نرمال به

)Qdkh2Hn ،Qdkh4Hn  وQdkh7Hn (ــان  QTLداراي  مكــــــ
، H2 ،H2هـاي  شدن دانـه روي كرومـوزوم  كننده روز تا خميري كنترل

H4  وH7 مورگـان سـانتي  3/93و  3/118، 66، 6/40هاي در جايگاه، 
 ABC154Bو  MWG858 ،B15C ،ABG500bنزديك نشانگرهاي 

درصـد   65/15و  75/9، 16/39، 25/9ترتيب  كه بهگرديدند يابي نقشه
در مجمـوع حـدود   هـا   QTLايـن   .تبيين نمودنـد  را اين صفت از تنوع

درصد از تنوع كل ايـن صـفت را در شـرايط نرمـال و      25/9و  56/64
ها مثبـت   QTLاثرات افزايشي تمامي اين  .تنش خشكي توجيه نمودند

با توجه بـه  . هاي آنها از والد استپتو به نتاج انتقال يافته بودندبود و آلل
ه فقـط در يكـي از شـرايط مـورد     تعيين مكـان شـد  هاي  QTLاينكه 

شهركي  .نشان دادند QTL×اثر متقابل محيطمطالعه بروز يافته بودند، 
در بررسي اين جامعه در شرايط تـنش شـوري بـراي    ) 46(و همكاران 

، H2 ،H2هـاي  روي كرومـوزوم  QTLاين صفت چهار جايگاه واجـد  
H2  وH3 ــاه ــاي در جايگـــ  7/92و  5/73، 8/66، 0/62، 3/43هـــ
و  3/43هاي ژنومي هاي جايگاهQTL. شناسايي نمودندمورگان  تيسان
هــاي QTLدر دامنــه تغييــرات  H2مورگــان كرومــوزوم ســانتي 8/66

مورگـان تحقيـق حاضـر قـرار     سانتي 0/66و  6/40هاي ژنومي جايگاه
   .داشتند

 QTLبراي تبيين صفت روز تا رسيدگي دانه پـنج جايگـاه واجـد    
 جمعـاً شناسايي شد كه  H5و  H1 ،H2 ،H2 ،H3هاي روي كروموزوم

درصد از تنـوع كـل ايـن صـفت را در شـرايط       81/29و  78/51حدود 
، Qdma1Hs(هـا  QTLايـن  . نرمال و تنش خشـكي توجيـه نمودنـد   

Qdma2Hn ،Qdma2Hs ،Qdma3Hn  وQdma5Hn (ترتيب در  به
مورگــان در ســانتي 3/62و  0/187، 2/75، 6/52، 0/100هــاي مكــان

ــاورت ن ــانگرهاي مجـ و  His3B ،Pox ،ABC167B ،ABG495bشـ
ABC706 11/14، 40/11، 8/21، 27/26، 01/8و حـدود   قرار داشتند 

اثـرات افزايشـي تمـامي    . درصد از تغييرات اين صفت را تبيين نمودند
هاي آنها از والد استپتو به نتاج انتقـال يافتـه   ها مثبت و آلل QTLاين 
يـابي شـده فقـط در يكـي از     شـه هاي نقQTLبراي اين صفت . بودند

نشـان   QTL×اثـر متقابـل محـيط   شرايط مورد بررسي تظاهر يافتند و 
ــد ــاران  . دادن ــري و همك ــفت را QTL) 40(پيغمب ــن ص ــاي اي در  ه
 H3و  H1هـاي  كرومـوزوم مورگان سانتي 0/61و  0/144هاي  جايگاه

صــفات  QTLدر تجزيــه ) 8(كاســترو و همكــاران . شناســايي كردنــد
 Baronesseو  BCD47جمعيت حاصـل از تلاقـي ارقـام    فنولوژيك 

ــراي  ــيدگي ب ــا رس ــك  روز ت ــان داراي  4فيزيولوژي روي  QTLمك
-GMS21در فاصله نشانگرهاي  H7و  H1 ،H2 ،H3 هايكروموزوم

Bmac213 ،EBmac684-Bmac093 ،Bmag606-Bmag013  و
HvWaxy4a-Ebmac603 يابي نمودندنقشه .  

در شرايط تنش خشـكي و   ر شدن دانهدوره پتغييرات براي توجيه 
 )Qgfp6Hn(يــك و ) Qgfp1Hs ،Qgfp3Hs(ترتيــب دو  نرمــال بــه

در  H6و  H1 ،H3هـــاي روي كرومـــوزوم QTLمكـــان واجـــد  
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مورگـــان و نزديـــك ســـانتي 2/42و  2/176، 4/74هـــاي  موقعيـــت
ند كـه  يابي گرديدنقشه ABG387bو  G1b1 ،ABG654نشانگرهاي 

از تنوع كل اين صفت را توجيه درصد  97/15و  81/11، 94/15حدود 
 75/27و  97/15حـدود  ترتيـب   بـه در مجمـوع  هـا  QTL اين. نمودند

را در شرايط تـنش خشـكي و نرمـال     كل اين صفتتغييرات درصد از 
 QTLاول مثبت و اثـر افزايشـي    QTLاثر افزايشي دو . تبيين نمودند

ه نتاج انتقال يافتـه  ترتيب از والد استپتو و موركس ب دوم منفي بود و به
صـفات فنولوژيـك    QTLدر تجزيـه  ) 8(كاسـترو و همكـاران    .بودند

بـراي طـول    Baronesseو  BCD47جمعيت حاصل از تلاقي ارقـام  
، H1هـاي  روي كرومـوزوم  QTLجايگـاه واجـد    6دوره پر شدن دانه 

H2 ،H2، H3 ،H4  وH7   در فاصـــــله نشـــــانگرهايGMS21-

Bmac213 ،Bmac134-HvM36 ،EBmac684-Bmac093 ،
Bmag606-Bmag013 ،Bmag419-HADamyB  وHvWaxy4a-

Ebmac603 در بررسـي  ) 46(شهركي و همكـاران  . يابي نمودندنقشه
اين جامعه در شرايط تنش شوري براي اين صفت شش جايگاه واجـد  

QTL ــوزوم ــاي روي كرومــ ، در H7و  H2 ،H2، H2 ،H3 ،H4هــ
مورگـان  سانتي 0/94و  7/158 ،3/92، 8/67، 0/63، 5/23هاي جايگاه

  .شناسايي نمودند
توانـد  بر روي يك كروموزوم مي QTLمكاني و يا نزديكي دو هم

براي مثـال،  . دار بين دو صفت باشدمعني د همبستگيمؤيQTL   هـاي
Qdem5Hn  باQdti5Hn ،Qdfls1H  باQdma1Hs ،Qdfl2Hsa  با
Qdkh2Hs ،Qdfl2Hn  باQdmi2Hn و Qdkh2Hn ،Qdfl4Hn   بـا
Qdmi4Hn  وQdfl7Hn ــا ــت  Qdkh7Hn و Qdmi7Hn ب از موقعي

ويـژه   لذا همبستگي بين صفات بـه . يكساني روي نقشه برخوردار بودند
شدن دانه از اين شدن دانه و روز تا خميريروز تا گلدهي، روز تا شيري

 QTL، چنـدين  )18(هـان و همكـاران   . باشـد طريق قابل توجيه مـي 
هـاي   QTLبراي مثال . اوت گزارش نمودندمكان براي صفات متف هم

. انـد  واقـع شـده   H2وزن و پروتئين دانه در يك ناحيه روي كروموزوم 
موقعيـت بـراي صـفات    هـم  QTLچنـدين  ) 49(سر و همكـاران  سياه

. مختلف مؤثر در كيفيت علوفه جو در همين جمعيت شناسـايي كردنـد  
ي صـفات  مكـان بـرا  هم QTLچندين ) 14و  13(فاخري و مهرآوران 

 همچنـين خشـكي و  فيزيولوژيـك مـرتبط بـا تـنش     زراعي و مختلف 
مكان بـراي صـفات مختلـف    هم QTLچندين ) 48( سر و نارويي سياه

. فيزيولوژيك مرتبط با تنش شوري در اين جمعيـت شناسـايي كردنـد   
يـا اثـر    QTLواسطة لينكاژ بين دو  هممكن است بها  QTLمكاني هم

حالت پليوتروپي، همبستگي بين صفات  در. باشد QTLپليوتروپي يك 
پليوتروپي، اجـزاي فــرعي صـفات را كنتـرل     . شودهرگز شكسته نمي

شـود، موجـب كاهــش يـا     نمايد و وقتي يك صـفت انتخـاب مـي  مي
همچنين ممكن است اين . گرددافزايـش همزمان صـفات همبسته مي

 وم باشـد اي در آن ناحيه از كرومـوز هاي خوشهدليل وجود ژن پديده به

اي صفات متفاوت، ممكن است موجب هاي خوشهژن. )49و  14، 13(
) 33(طور مثال منصور و همكـاران   به). 49(گردند ها  QTLهمپوشاني 

اي بــا اثــرات شــديد بــر خوشــههــاي  QTL، )38( ارف و همكــاران و
با اين وجود، . اندگلدهي، رسيدگي، ارتفاع بوته و ورس را گزارش نموده

كننـده بيشـتر از يـك صـفت،     اين كه ماهيت نواحي كنترلبراي فهم 
اي بـا  اي است، نقشـه هاي خوشهناشي از پليوتروپي، لينكاژ ژني يا ژن

  .باشدبسيار بالا مورد نياز ميي نشانگركم اتر
بسـياري شناسـايي شـدند ولـي     هاي  QTLدر اين تحقيق اگرچه 

عبارت ديگر  به. هيچ يك در دو محيط از پايداري لازم برخوردار نبودند
هـاي متنـوعي    QTLبراي يـك صـفت در دو شـرايط مـورد بررسـي      

يا اين كه محل قرارگيري آنها كمي تفـاوت داشـت و يـا    . دست آمد هب
عوامل محيطي ازجمله خشـكي و  . اين كه اثرات آللي آنها متفاوت بود

عبـارت   بـه . دهنددرجه حرارت صفات فنولوژيك را تحت تأثير قرار مي
هاي آبياري و درجـات حـرارت   زان تنوع ممكن است در رژيمديگر، مي

علاوه بر اين . ها گرددQTLمتفاوت، متنوع باشــد و موجب ناپايداري 
مقادير متفاوت خطا در آزمايشات متفـاوت نيـز ممكـن اسـت موجـب      

در مطالعـة تـاريخ گلـدهي در    ) 32(لانگ و همكاران . ناپايداري گردد
اين محققـين بـراي   . ناپايدار مهم يافتند QTLكلزا تعداد بسيار زيادي 
 QTLجايگـاه واجـد    36هاي متفاوت ها و مكانتاريخ گلدهي در سال

ناپايدار بود و فقط در محيط معينـي   هاعدد آن 23يابي نمودند كه نقشه
اصلي تاريخ گلدهي  QTLاين محققين بيان نمودند كه . تظاهر يافتند

فنوتيپي اين صـفت را توجيـه    درصد از واريانس 52كه  LOD= 36با 
هـاي  يابي شده بـود، در محـيط  نقشه 10Nنمود و در گروه لينكاژي مي

هـاي كشـت شـده در    كشت شده در بهار تظاهر يافت ولي در محـيط 
  . زمستان تظاهر نيافت

  
  گيرينتيجه

بـراي   .بـود  داراثر رقم براي كليه صفات مورد مطالعه بسيار معني
جهـت مثبـت و    فكيك متجاوز از والدين درتكليه صفات مورد بررسي 

همبستگي فنوتيپي بسـيار  بين صفات مورد بررسي  .شتمنفي وجود دا
 QTLجايگاه واجـد   42در اين مطالعه در مجموع . مشاهده شدبالايي 

ي لازم برخـوردار  پايـدار از كه  براي صفات فنولوژيك شناسايي گرديد
در بـراي ايـن صـفات    گر بنابراين، بازدة گزينش به كمك نشان. نبودند

سـزايي را   هچراكه، محيط نقش ب. محدود خواهد بوداحتمالاًً اين جامعه 
موركس نيـز  ×در تظاهر فنوتيپي صفات فنولوژيك دارد و جامعة استپتو

هاي برتـر جهـت آزاد سـازي بـراي     منظور اصلاح و جداسازي لاين به
استفادة معمول درسـت نشـده اسـت و هـدف از سـاخت ايـن جامعـه        

  .ژنوم جو بوده استيابي  نقشه

  



  265    ...صفات فنولوژيك جو تحت شرايط كننده هاي كنترل QTLيابي  نقشه

  لاين هاپلوئيد مضاعف جو در شرايط نرمال و تنش 72صفت فنولوژيك در  9هاي  QTL -4جدول 

 نام  صفت
QTL  

  گروه 
  لينكاژي

  نزديكترين 
  نشانگر

  موقعيت
 QTL  

  حدود اعتماد
 95% QTL  

  (%) R2  )افزايشي(اثر آللي   LODنمره 
  تنش  نرمال  تنش  نرمال تنش نرمال

ِDEM Qdem2Hs 2H ABG459 3/47 5/52-2/41 -  2309/3 -  319/0 -  07/13 
  Qdem4Hs 4H ABG472 5/98 7/99-6/95 -  3136/3 -  2908/0 -  25/16 

 Qdem5Hn 5H KsuA1B 9/97 3/99-6/89 3505/3 -  3902/0 -  04/14 -  
  Qdem6Hs 6H Lth 0/0 9/3-0/0 -  4383/3  -  2905/0  -  17/15  
  Qdem6Hn 6H MWG684B 6/95 9/98-5/93 7303/2 -  2919/0 - -  22/11 -  

DTI Qdti1Hn 1H Act8 1/2 4/6-9/0 3176/3 -  4743/0 - -  52/14 -  
  Qdti3Hs 3H MWG555b 1/104 3/107-8/101 -  8642/3 -  303/0- -  34/18 
  Qdti5Hn 5H KsuA1B 9/97 5/102-7/91 2736/3 -  6305/0 -  4/17 -  

DST Qdst2Hs 2H ABC156A 6/34 5/38-7/29 -  7521/3 -  6716/0 -  55/12 
  Qdst5Hs  5H WG908  5/153 9/156-6/149 -  8417/4 -  7713/0  -  79/16 
  Qdst6Hs  6H ABC169B  8/51 4/58-4/49 -  2848/5 -  8174/0  -  61/18 

DHE  Qdhe2Hsa 2H ABC156A 6/37 7/37-4/35 -  6733/4 -  5012/1 -  02/12 
  Qdhe2Hna 2H MWG858 6/42 9/45-8/39 3881/3 -  6657/1 -  67/8 -  
  Qdhe2Hsb 2H ABC162 5/73 5/77-5/69 -  1563/9 -  2488/2 -  56/25 
  Qdhe2Hnb 2H ABC167B 2/77 7/79-4/73 3672/7 -  5945/2 -  11/21 -  
  Qdhe7Hna 7H VAtp57A 0/94 0/96-8/91 6765/2 -  3344/1 -  42/6 -  
  Qdhe7Hnb 7H MWG635b 8/168 7/174-6/171 2417/4 -  7207/1 - -  7/10 -  

DFL  Qdfl1Hs 1H His3B 0/100 9/105-6/97 -  5675/2 -  0037/1 -  34/6 
  Qdfl2Hsa 2H MWG858 6/40 8/47-5/38 -  6992/5 -  6407/1 -  62/15 
  Qdfl2Hn 2H B15C 0/66 5/69-2/62 1166/11 -  9141/2 -  43/36 -  
  Qdfl2Hsb 2H CDO588 2/82 5/85-6/78 -  4836/7 -  9665/1 -  92/20 
  Qdfl4Hn 4H iAco2 3/115 7/115-4/114 9033/3 -  5497/1 -  93/9 -  
  Qdfl7Hn 7H ABC154B 3/93 4/96-8/91 1347/5 -  7941/1 -  54/13 -  

DMI Qdmi2Hs 2H MWG663-2B 6/54 9/59-5/51 -  8695/8 -  1527/2 -  8/31 
  Qdmi2Hn 2H B15C 0/66 0/67-0/64 2501/12 -  354/3 -  18/41 -  
  Qdmi4Hn 4H iAco2 3/115 6/118-9/112 6228/3 -  5687/1 -  99/8 -  
  Qdmi5Hsa 5H BG123b 5/61 8/69-4/60 -  7986/2 -  0966/1 -  17/8 
  Qdmi5Hsb 5H WG889 7/66 8/67-2/63 -  7128/2 -  0853/1 -  95/7 
  Qdmi7Hn 7H ABC154B 3/93 5/96-5/91 9994/4 -  8285/1 -  93/12 -  
  Qdmi7Hs 7H AmY2 3/110 6/112-5/107 -  5897/3 -  3987/1 -  23/13 

DKH   Qdkh2Hs 2H MWG858 6/40 9/46-5/39 -  1586/3  -  8308/1 -  25/9 
  Qdkh2Hn 2H B15C  0/66 0/67-9/61 3487/12 -  4821/3 -  16/39 -  
  Qdkh4Hn 4H ABG500b 3/118 6/124-5/116 1059/4 -  7521/1 -  75/9 -  
  Qdkh7Hn 7H ABC154B 3/93 6/96-4/90 1649/6 -  1411/2 -  65/15 -  

DMA Qdma1Hs 1H His3B 0/100 6/104-3/97 -  8081/2 -  7639/1 -  01/8 
  Qdma2Hn 2H Pox  6/52 7/56-5/48 5720/7 -  6321/2 -  27/26 -  
  Qdma2Hs 2H ABC167B 2/75 9/79-5/71 -  4453/6 -  0399/3 -  8/21 
  Qdma3Hn 3H ABG495b 0/187 5/191-5/184 5923/3 -  7935/1 -  40/11 -  
  Qdma5Hn 5H ABC706 3/62 5/67-4/58 5039/4 -  9674/1 -  11/14 -  

GFP  Qgfp1Hs 1H G1b1 4/74 4/79-2/71 -  7084/3 -  9603/1 -  94/15 
  Qgfp3Hs 3H ABG654 2/176 4/179-6/170 -  9711/2 -  6566/1 -  81/11 
  Qgfp6Hn 6H ABG387b 2/42 5/45-6/40 9646/2 -  4787/1 - -  97/15 -  

DEMزني؛ ، روز تا جوانهDTIدهي؛ ، روز تا پنجهDSTدهي؛ ، روز تا ساقهDHEدهي؛ ، روز تا خوشهDFL روز تا گلدهي؛ ،DMI روز تا شيري شدن دانه؛ ،DKH روز تا خميري شدن دانه؛ ،
DMA روز تا رسيدگي دانه؛ ،GFPر شدن دانه، دوره پ.  
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