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 چکیده

در تولید و انتقاا    اینقش عمده ،و متابولیکی کیهای مختلف فیزیولوژییندآفردر  کهاست  مهم پرمصرفعناصر یکی از  فسفر

لاین هاپلوئید مضااعف ااصا     541جو، هوایی  بخشهای صفات مرتبط با تجمع فسفر در QTLیابی دارد. برای مکان انرژی

فسافر در مرالاه پانر برگای و     و غلظات و محتاوای   ای ارزیاابی  در شارایط گلخاناه   Clipperو  Sahara3771از تلاقی ارقام 

دار وجاود  صفات مورد مطالعه تفاوت معنی نظر ها ازها نشان داد که بین لاینتجزیه واریانس داده. گیری شدندرسیدگی اندازه

پیوساتگی  ای مرکا  و نقشاه   یابی فاصاله بر اساس مکان QTLداشت و برای کلیه صفات تفکیک متجاوز مشاهده شد. تجزیه 

و  REMAPو  IRAPنشاانگر رتروترانسازوزونی    RFLP، 22نشاانگر   SSR ،EST-SSR ،231نشانگر  242ر جمعیت مشتم  ب

 51/2با متوسط فاصله بین دو نشاانگر مجااور برابار     ومورگان از ژنوم جو سانتی 51/5511با پوشش یک نشانگر مورفولوژیک

در مراا  پنر برگای و رسایدگی شناساایی شاد.      برای غلظت و محتوای فسفر QTLسیزده  انجام و در مجموعمورگان سانتی

شناساایی شاده    QTLچهاار   از یابی گردیاد مکان QTLبرای غلظت و محتوای فسفر در مراله پنر برگی، به ترتی  سه و دو 

به ترتی  دارای اثر افزایشی مثبت و منفی بودند. برای محتاوای فسافر    QTLسه و یک  ،برای غلظت فسفر در مراله رسیدگی

شناساایی   QTLسایزده  یاابی گردیاد. از   درصد مکاان  25با مجموع تبیین فنوتیزی  QTLته در مراله رسیدگی نیز چهار تک بو

هاا در افازایش   در این جایگااه  Clipperهای والد آل دهنده نقش دارای اثر افزایشی مثبت بودند که نشان QTLتعداد ده  شده، 

شناسایی شد که ممکن اسات   مورد مطالعهمشترک برای صفات  QTLیکعه، ارزش صفات مربوطه در نتاج است. در این مطال

 ناشی از پیوستگی ژنی و یا اثر پلیوتروپیک باشد.

 ای مرک ، نشانگر رتروترانسزوزونییابی فاصلهجو، فسفر، مکان کلیدی: گانواژ
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 خدایی و همکاران های غلظت و محتوای فسفر در بخش... QTLیابی مکان

 مقدمه

باشد که به علت ترین گیاهان زراعی میقدیمی زجو ا

سازگاری وسیع اکولوژیکی، تحم  شرایط نامساعد 

محیطی و تطابق با محیط، در بسیاری از نقاط جهان کشت 

 (.Martin et al., 1976) شودمی

نیاز  موردفسفر از عناصر غذایی ضروری و پرمصرف 

ترین نقش آن در فرآیند تولید و انتقا  گیاهان است و مهم

با وجود اینکه (. Raghothama, 1999)باشد انرژی می

ممکن است میزان فسفر در خاک بالا باشد ولی بخش 

ای از فسفر به فرم ترکیبات نامحلو  در خاک قاب  ملااظه

 ,Holford)باشد بوده که غیرقاب  استفاده برای گیاه می

زوسفر ریشه و یا ممکن است خارج از محیط ری (1997

(. در Schachtman et al., 1998)گیاه قرار داشته باشد 

های ااصلخیز، فسفر قاب  جذب توسط گیاه به خاک

رود و در بسیاری از میکرو مولار فراتر می 55ندرت از 

میکرومولار  2ها، غلظت فسفر قاب  دسترس ادوداً خاک

. به همین دلی  کمبود جهانی (Bieleski, 1973است )

ها طی چند دهه اخیر به عنوان محدودیت فسفر در خاک

 Su et) شود بسیار جدی در تولیدات گیاهان محسوب می

al., 2006; Lynch, 2007.) 

یکی از راهکارهای غلبه بر کمبود فسفر، تولید گیاهانی با 

چنین  تولید کارآیی بالای جذب این عنصر است. لازمه

 شناسایی نواای ژنومی کنتر  کننده صفات مرتبط یگیاهان

(. Fageria et al., 2008)باشد می با کارآیی جذب

های مرتبط با یابی ژنمطالعات محدودی در رابطه با مکان

جو انجام شده غلات به خصوص میزان و جذب فسفر در 

( در یک Dai et al., 2011است. دای و همکاران )

ااص  از  لاین هاپلوئید مضاعف 551  از جمعیت متشک

، در Franklinو دو ردیفه  Yerangتلاقی رقم شش ردیفه 

بزرگ اثر روی  QTLشرایط محیطی مختلف، یک 

مرتبط با فعالیت فیتاز با میزان تبیین  H1کروموزوم 

سو و همکاران . شناسایی کردند درصد 35-41فنوتیزی 

(Su et al., 2009نیز با استفاده ا ) ز این جمعیت، هفت و

به ترتی  برای کارآیی جذب و مصرف فسفر  QTLشش 

های مربوط به کارآیی QTLیابی کردند که این مکان

های شناسایی شده برای صفات QTLجذب فسفر با 

 Wissuwa etویسوا و همکاران )زراعی مشابهت داشتند. 

al., 1998 نیز در یک جمعیت ااص  از تلاقی برنر )

و  Nipponbareنام اساس به کمبود فسفر به ژاپونیکای

 3و  4، 3مقاوم به کمبود فسفر،  Kasalathرقم ایندیکای 

QTL  به ترتی  برای وزن خشک ریشه، جذب فسفر و

کارآیی مصرف فسفر در شرایط کمبود این عنصر شناسایی 

. قرارداشتند 52ها روی کروموزوم QTLکردند. کلیه این 

ین هاپلوئید مضاعف شده لا 515جمعیت متشک  از 

به عنوان والد مقاوم به  Lovrin10ااص  از تلاقی رقم 

کمبود فسفر و گندم بهاره چینی به عنوان والد اساس به 

برای تعداد پنجه،  QTL 31کمبود فسفر، در مجموع 

کارآیی جذب فسفر توسط ساقه در شرایط کمبود فسفر و 

 1 سمیت آن و کارآیی مصرف فسفر شناسایی شد که

هو و  (.Su et al., 2006بزرگ اثر بودند ) QTLمورد آن 

های لاین 14(، با استفاده از Hu et al., 2001همکاران )

، IR20ااص  از تلاقی ارقام برنر ( RILاینبرد نوترکی  )

، اساس به IR55178-3B-9-3مقاوم به کمبود فسفر و 

در رابطه با فعالیت اسید فسفاتاز  QTLکمبود فسفر، سه 

، 5های در شرایط کمبود فسفر به ترتی  روی کروموزوم

 شناسایی کردند. 52و  2

 کارایی با مرتبط هایQTLشناسایی هدف با ااضر پژوهش

بخش  در فسفر غلظت و میزان براساس فسفر جذب

جمعیت  در رسیدگی و ایگیاهچه مراا  در جو هوایی

 .شد انجام مضاعف، هاپلویید هایلاین

 هامواد و روش

 مواد گیاهی

لاین هاپلوئید  541شام   مورد استفاده مواد گیاهی

و  Sahara3771مضاعف جو، ااص  از تلاقی ارقام 

Clipper رقم .ودب Clipper بهاره و دو ردیفه است که به ،

 5115تا  5121عنوان یک رقم تجاری در استرالیا از سا  

بومی الجزایر، دارای ، Sahara3771 رقم شد.کشت می

کارآیی جذب رشدی پاییزه و شش ردیفه است که تیپ 
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دارد. جمعیت ااضر در  Clipperفسفر بالا نسبت به رقم 

دانشگاه آدلاید تهیه و توسط دانشگاه استرالیای غربی در 

اختیار قط  علمی اصلاح مولکولی غلات دانشگاه تبریز 

 قرار داده شده است.

 ارزیابی فنوتیپی

قال  طرح کاملا تصادفی با  ارزیابی فنوتیزی در گلخانه در

و  یتجمع بدین ترتی  که بذورسه تکرار انجام شد. 

و  متریلیم 15 × 15 × 255ابعاد  اب هاییدر گلدان ینوالد

از لحاظ مواد  یرفق یاربس یخاک شن یلوگرمک 1/5 یااو

 3/3 ی،درصد مواد آل pH ،2/5=  5/2با مشخصات  ییغذا

در  یرو گرمیلیم 54/5 یلوگرم،فسفر در ک گرمیلیم

تا  یاهانگ یرشد عاد ی. برایدکشت گرد یلوگرمک

، 4PO2KH=1لازم شام   ییکام  مواد غذا یگیدرس

541=4SO2K ،541=.2H2O2CaCl ،25=O2.7H4MgSO ،

2=CuSO4.5H2O ،51=O2.H4MnSO ،1/5=3H3BO ،

2/5=O2.2H4MoO2Na ،13=3NO4NH ه همراه ب

1/5=O2.7H4ZnSO به خاک  گرم در کیلوگرم()میلی

بار  یکهر دو هفته  یاهانگ یاز. ازت مورد نشد یاضاف

داخ   یکروکلیماییم یرثأکاهش ت ی. براگردید أمینت

 ییرتغ تصادفی صورت به روز هر هاگلخانه، مح  گلدان

 درصد 15 سقف تا روز هر هاگلدان یاریداده شد. آب

 با هاگلدان یکبه  یکوزن کردن  پس از ایمزرعه ظرفیت

در  Pگیری غلظت برای اندازه شد. ینمأت ونیزهدی آب

مراله پنر برگی، تعداد چهار بوته از هر گلدان برداشت و 

دیونیزه پس از شستشو با آب دیونیزه و سزس با آب دوبار 

 12به مدت  گرادسانتیدرجه  12شده، در آون در دمای 

ها پودر شدند ساعت خشک شد. بعد از وزن کردن، نمونه

در  گرادسانتیدرجه  115از هر نمونه در دمای  گرم 1/5و 

ساعت به خاکستر تبدی  شد. خاکستر  54کوره به مدت 

لیتر اسید کلریدریک میلی 55ااص  از هر ژنوتیپ در 

(v/v 35% به مدت )دقیقه ا  گردید. محلو  ااص   35

نشینی مواد ریز معلق )بعد از یک روز( توسط بعد از ته

تعیین میزان عناصر قرائت شد. برای  ICP-MSدستگاه 

در مراله رسیدگی کام  روی سه  Pگیری غلظت اندازه

ها، مانند مراله پنر برگی بوته، پس از جداسازی سنبله

پس از آزمون مفروضات تجزیه واریانس،  صورت گرفت.

ها بر اساس مد  آماری طرح کاملاًتصادفی تجزیه داده

 شدند.

 QTLتجزیه تجزیه پیوستگی و 

 242مشتم  بر ی اشباع نقشه پیوستگی جمعیت برا

و یک  RFLPنشانگر  EST-SSR ،231و  SSRنشانگر 

)ژن کنتر  کننده دو ردیفه و شش  نشانگر مورفولوژیک

 هاینشانگراز  (Ebadi, 2013) ردیفه بودن(

قب  از  استفاده شد. REMAPو  IRAPرتروترانسزوزونی 

براساس  تجزیه پیوستگی، انحراف از تفرق نشانگرها

برای جمعیت هاپلوئید مضاعف آزمون  5:5نسبت مندلی 

 Mapdistoتجزیه پیوستگی با استفاده از نرم افزار  شد.

(Lorix, 2012 با فرض )LOD ≥ 3  15و اداکثر فاصله 

ها از QTLبرای شناسایی  مورگان انجام شد.سانتی

 QTL Carthographer 2.5 (Wang et al., 2005)افراز نرم

 استفاده گردید. LOD ≥ 3 با فرض

 نتایج و بحث

 جمعیتتوزیع فنوتیپی صفات موردمطالعه در 

از نظر  هالاینکه بین  دادها نشان تجزیه واریانس داده

و غلظت و محتوای  در مراله پنر برگی محتوای فسفر

جز غلظت فسفر در مراله پنر فسفر در مراله رسیدگی 

ها نشان داده دهداری وجود داشت )دابرگی اختلاف معنی

توزیع فنوتیزی صفات مورد مطالعه  5نشده است(. شک  

 دهد.های هاپلوئید مضاعف جو نشان میرا در لاین

 25/5تا  31/5دامنه غلظت فسفر در مراله پنر برگی، از 

 یندر جمعیت متغیر بود. والد 15/5درصد با میانگین

Clipper  وSahara3771 و  41/5ه ترتی  دارای ب

ولی  ندنداشتداری تفاوت معنی رصد بودند ود15/5

جمعیت برای غلظت فسفر مشاهده  تفکیک متجاوز در

محدوده محتوای فسفر تک بوته در مراله پنر برگی شد. 

با میانگین برابر با  21/5تا  12/5در افراد جمعیت بین 

، Clipperمحتوای فسفر در  .گرم متغیر بودمیلی 21/5

 بدست آمدگرم میلی Sahara3771 ،53/5در و  51/5
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(5132/5=51/5LSD) . ،غلظت فسفر در مراله رسیدگی

و  Clipperدرصد بود.  541/5تا  551/5دارای دامنه 

Sahara3771525/5و  521/5 ، به ترتی  با میانگین 

 داشتنددار اختلاف معنیاین صفت، از نظر درصد 

(551/5=51/5LSD محدوده محتوای فسفر تک بوته در .)

گرم متغیر بود. میلی 11/5تا  51/5ه رسیدگی از مرال

محتوای فسفر تک بوته جمعیت در مراله  میانگین

و در  Clipper ،31/5در  34/5 برابر رسیدگی

Sahara3771 ،23/5 والد داد  بدست آمد که نشان

Clipper نسبت به  محتوای تک بوته بیشتریSahara3771 

نگین والدین از . اختلاف میاداردو نیز میانگین جمعیت 

 (.51/5LSD=55/5دار بود )نظر این صفت نیز معنی

 QTLتجزیهتجزیه پیوستگی و 

 24 و IRAP 52نشانگر رتروترانسزوزونی،  11از 

REMAP  تبعیت کردند و در مجموع  5:5از نسبت مندلی

 55های پیوستگی منتس  گردید و نشانگر به گروه 22

 رفتند.نشانگر در هیچ گروه پیوستگی قرار نگ

 QTLبرای غلظت فسفر در مراله پنر برگی، سه 

به ترتی  روی  QTLشناسایی شد که دو و یک 

ها در QTLقرار داشتند. این  H2و  H1های کروموزوم

درصد از واریانس فنوتیزی صفت را تبیین  22مجموع 

 wg564و  wg181واقع در بین نشانگرهای  QTLکردند. 

بیین واریانس فنوتیزی، درصد ت 52با  H1روی کروموزوم 

 یابی شده داشت.های مکانQTLبیشترین اثر را بین 

(،  برای غلظت Kjaer and Jensen, 1995کجر و جنسن )

 H1بزرگ اثر در کروموزوم  QTLفسفر در کاه جو، یک 

درصدی شناسایی کردند. با توجه به  21با تبیین فنوتیزی 

، یک H1 شناسایی شده در کروموزوم QTLنتیجه مذکور، 

QTL  بزرگ اثر بوده و نقش موثری را در افزایش غلظت

 در QTLفسفر در مراله پنر برگی در گیاه جو دارد.دو 

برای محتوای فسفر تک بوته در مراله  H2کروموزوم 

بین نشانگرهای  QTLپنر برگی شناسایی شد. اولین 

bcd808b  وGBM1363 ،54  درصد از تغییرات فنوتیزی را

درصد از واریانس  1با تبیین  QTLدومین تبیین کرد. 

قرار  GBM1483و  Bmag0022فنوتیزی بین نشانگرهای 

دارای اثر افزایشی مثبت بودند، که  QTLداشت. هردو 

در افزایش میزان  Clipperنشان دهنده نقش آل  والد 

 22ها، در مجموع QTLفسفر تک بوته در نتاج است. این 

تک بوته در مراله پنر  درصد از تغییرات محتوای فسفر

 ,.Shi et alکنند. شی و همکاران )برگی را تبیین می

برای محتوای فسفر دانه در  QTL( در گندم، شش 2008

یابی مکان A4و  A2 ،B2 ،D2 ،A3 ،D3های کروموزوم

درصد از واریانس صفت را تبیین  3/2-5/54کردند که 

به  A3و  D2های های واقع در کروموزومQTLنمودند. 

درصد بیشترین تأثیر  2/53و  5/54ترتی  با تبیین فنوتیزی 

 را روی محتوای فسفر داشتند.

-مکان QTLبرای غلظت فسفر در مراله رسیدگی، چهار 

های به ترتی  در گروه QTLیابی شد که دو، یک و یک 

(. 2، شک  5قرار داشتند )جدو   H1و  H2 ،H3پیوستگی 

تغییرات فنوتیزی  درصد از 35در مجموع  QTLچهار 

غلظت فسفر در مراله رسیدگی جو را تبیین کردند. سه و 

به ترتی  دارای اثر افزایشی مثبت و منفی  QTLیک 

های مطلوب در این بودند که نشان دهنده توارث آل 

 به نتاج بود. Clipperها از والد جایگاه

 Su etدر جمعیت هاپلوئید مضاعف گندم، سو وهمکاران )

al., 2006 برای کارآیی مصرف فسفر در شرایط کمبود )

بین  QTLیابی کردند.بزرگ اثر مکان QTLفسفر، چهار 

با  A1در کروموزوم  Xgwm156و  Xgdm68نشانگرهای 

شناسایی  QTLدرصد بزرگ اثرترین  1/22تبیین فنوتیزی 

 .شد

برای محتوای فسفر تک بوته در مراله  QTLچهار 

یابی مکان H4و  H2 ،H3های رسیدگی روی کروموزوم

 (.5 گردید )جدو 
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 برگی 1محتوای فسفر در مراله 
Phosphorus content at five-leaf stage 

 برگی 1غلظت فسفر در مراله 
Phosphorus concentration at five-leaf stage 
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 گرم()میلی محتوای فسفر تک بوته در مراله رسیدگی

) at maturity stage 1-Phosphorus content (plant

(mg) 

 غلظت فسفر در مراله رسیدگی )درصد(

Phosphorus concentration  at maturity stage (per-

cent) 

 

 و Clipperهای هاپلوئید مضاعف جو ااص  از تلاقی ارقام توزیع فنوتیزی صفات گیاهی در لاین -5شک  
Sahara3771. M میانگین جمعیت؛ :S میانگین :Sahara3771 ؛C میانگین :Clipper 

Figure 1. Phenotypic distribution of plant characteristics in barley double haploid lines derived from the 
Clipper and Sahara3771 cultivars cross. M: population mean, S: Sahara3771 mean and CL: Clipper mean 

 

شناسایی شده بین نشانگرهای  H2 ،QTLدر کروموزوم 

wg789b-wg222d( 545/5، بیشترین اثر افزایشی مثبت )

از  درصد از تغییرات صفت را تبیین کرد. 23را داشت و 

 QTLاثر افزایشی مثبت و یک  QTL، سه QTLاین چهار 

درصد تبیین  25اثر افزایشی منفی داشتند و از مجموع 

با اثر  QTLدرصد مربوط به سه  15اریانس فنوتیزی، و

های والد آل دهنده نقش افزایشی مثبت بود که نشان

Clipper مراله  در افزایش محتوای فسفر تک بوته در

 رسیدگی است.

QTLهای مشترک برای صفات مورد مطالعه 

برای صفات مورد  QTLسیزدهدر این بررسی، در مجموع 

ه مکان کروموزومی برخی از این مطالعه شناسایی شد ک

QTL ها مشترک بود. این امر ااتمالاً به دلی  پیوستگی

ناایه بین  ژنتیکی و یا اثر پلیوتروپیک ژنی است.

اام   H2، در کروموزوم wg789b-wg222نشانگرهای 

QTL های غلظت و محتوای فسفر در مراله رسیدگی

 .بودند
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های مرتبط QTL، اثر افزایشی و درصد تبیین واریانس فنوتیزی LODچپ، کروموزوم،  جایگاه، فاصله از نشانگر سمت -5جدو  

 های هاپلوئید مضاعف جوبا صفات مورد بررسی جمعیت لاین

Table 1. Locus, distance from the left marker, chromosome, LOD, additive effect and percentage of phenotypic 

variance determination of QTLs related to plant characteristics in barley double haploid lines population 

 صفت

Trait 

 نشانگرهای مجاور

Flanking markers 

فاصله از نشانگر 

 (cM) چپ

Distance from 

the left marker 

 کروموزوم

Chromosome 
LOD 

اثر 

 افزایشی

(٪) 

Additive 

(%)  

 QTL اثر

(٪) 

QTL 

effect 

(%) 

 غلظت فسفر در مراله پنر برگی

Phosphorus concentration  

at five-leaf stage 

Wg181-wg564 1.82 5H 5.93 0.009 12 

Wg564-GBMB99 8.39 5H 3.11 0.007 8 

Anion T1b-GBM138 0.14 6H 3.12 -0.006 6 

در مراله پنر جو محتوای فسفر دانه 

 برگی

Phosphorus content of barley 

seed at five-leaf stage 

bcd808b-GBM1363 0.03 5H 5.20 0.05 14 

Bmag0022-GBM1483 2.37 5H 3.30 0.03 8 

Wg789b-wg222d 0.16 2H 5.44 0.002 11 

 غلظت فسفر در مراله رسیدگی

Phosphorus concentration at 

maturity stage 

Cdo474b-scssr3381 1.07 2H 3.36 -0.002 6 

Bmag0606-GBM5047 5.19 3H 3.25 0.001 6 

GBMS141-abg702 20.59 5H 3.89 0.001 7 

در مراله جو محتوای فسفر دانه 

 رسیدگی

Phosphorus content of 

barley seed at maturity stage 

Wg789b-wg222d 0.16 2H 11.72 0.04 23 

awbma27-wg180 2.43 2H 10.51 0.03 22 

Hv13GE-wg110 8.56 3H 3.39 0.02 6 

KsuE2-HvGSL1 0.02 4H 5.44 -0.02 9 

 

وجود تفکیک متجاوز برای کلیه صفات مورد مطالعه که 

های مطلوب والدین در برخی از نشان دهنده ترکی  آل 

های توانند به عنوان ژنوتیپباشد که این نتاج مینتاج می

ه های شناسایی شدQTLمطلوب استفاده شوند. برخی از 

با تبیین درصد بالاتری از تغییرات فنوتیزی صفات مورد 

بزرگ اثر شناخته شدند که  QTLمطالعه به عنوان 

هایتوانند در برنامهها میQTLنشانگرهای پیوسته با این 

 های برتر و اصلاح به کمک نشانگر جهت گزینش لاین 

های QTLهای مطلوب استفاده شوند. همه انتقا  آل 

مربوط به غلظت و محتوای فسفر در مراله پنر  بزرگ اثر

های QTLقرار داشتند. کلیه  H1برگی روی کروموزوم 

بزرگ اثر شناسایی شده برای اغل  صفات مورد مطالعه 

دارای اثر افزایشی مثبت بودند که این امر نشانگر نقش 

در انتقا  آل  مطلوب به نتاج در این  Clipperوالد 

 ها بود.جایگاه
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ISSR2/Sukkula-515 0.0
LTR6149-860 2.7

5LTR2/Nikita-360 3.3
5LTR2/Nikita-430 7.9

GBM1158 12.2
GMS003 16.5

Bmag0813 20.6
GBM1172 24.2

Bmac0298 25.3
EBmac0615 27.2

GBM1232 28.6
abc309 29.7
abc468 29.9

HVHOTRI 30.1
Bmag0829 30.3

Bmag0350(b) 30.5
wg996 cmwg684b

wg222e cdo370
Bmag0720

30.6

EBmac0684 wg789b 30.9
Bmag0114 31.0

wg222d Bmac0093 31.4
cdo474a 31.9

awbma33 32.7
psr126 33.1

GBM1459 34.6
awbma14 35.3
awbma27 36.6

Bmac0192(a) 39.1
wg180 41.0

Bmag0140 41.6
cdo366 42.9

Bmag0381 43.2
cdo588 43.6

cdo474b 44.7
Bmag0378 45.8
scssr3381 48.7

Bmag0482(a) 54.3
MGB391 59.0

GBM1115 59.7
Vrs1 62.7

HvUXS3 66.3
Bmac0218(a) 68.0

Bmag0125 70.9
ksuF15 71.8
ksuF2 71.9

mwg892 74.7
Ebmatc0039 77.3

scssr7759 79.4
scssr10226 Ha2 80.1

S120 80.5
awbma21 80.8
GBM1328 81.5
cmwg694 83.1
GBM1214 84.2

psr108 85.6
bcd221a 86.1

GBM1208 86.5
GBM1440 88.4
GBM1309 94.9

ksuD22 97.1
5LTR2/Nikita-340 99.7

cdo665 101.4
wg516 107.2

bcd175 108.8
ISSR2/Sukkula-540 111.8

abc157 115.8
bcd266 117.6

Bmac0134 118.6
abg312 121.1

awbma28 121.3
abc153 abc165 128.1

ksuF41 131.5
bcd292 137.5

cdo678a 140.4
cdo36 140.9

bcd410 142.5
awbma17 145.4

wg645 147.0
bcd339 148.7
bg123 149.9

GBM1421 157.2

P.P2
P.P2

cont.P2
cont.P2

2H

Sukkula-390 0.0

HvJAS 33.6
GBM1420 34.0

wg222b 35.7

GBM1238 45.4

Bmag0853 53.8
EBmag0705 55.8

EBmac0708(b) 58.6

HVM62 62.0

EBmac0541 66.0
17G1-1-3b 67.8

Hv13GE 68.2

Bmag0877 76.8

wg110 95.3

Bmag0363 105.7

ISSR42/LTR6150-460 114.7

Bmag0010 119.9

cdo113 125.0
GBM1233 126.8

Bmag0606 127.9

wg940 133.1

GBM5047 137.6

GVI 144.5
Myb 146.4

HVM60 148.5
GBM1253 156.1
GBM1163 163.2

HVM33 164.6
Bmag0112 164.8

wg178 HvGSL8 164.9
EBmac0874(b) 175.6

HVES1A 176.3
Bmag0006 176.9
Bmag0138 177.5

EBmac0839 177.6
GBM1094 Bmac0209 177.7

wg405 Bmag0603
EBmac0871

177.8

HvPEPDIPR HvGSL7 177.9
GBM1285 GBM1213

EBmac0848 EBmac0672
178.0

GBMS185 178.1
Bmag0361 178.6
GBM1413 178.9
awbma15 179.4

EBmac0760 EBmac0761 180.0
Bmac0067 180.5
Bmag0122 181.9
Bmag0828 182.5
GBM1444 183.0

Bmag0131 183.1
HVM27 184.6

ISSR42/Sukkula-190 192.0
Bmag0482(b) 197.8

KoprekB8 205.4

HVITR1 219.2

GBM1159 232.0
cdo395 234.1

HvCW21 235.8
HvLTPPB 236.4

bcd15 238.7
EBmac0705 241.4

awwm1d 246.9

GBM1123 251.7

GBM1280 260.5

P.P2

Cont.P2

3H

GBM1501 0.0
GBM1143 2.6

wg622 4.0

mwg77 19.3
GBM1465 21.8
GERMIN 26.4

GBM1323 32.0
awbma30 36.0
GBM1482 39.0
HvUGDH 41.9

wg876 42.3
bcd265a 44.8
bcd808c 45.5

HvKNOX3 49.2
EBmac0998 50.4
scssr20569 55.8
Bmag0740 56.9

HVM03 59.0
Bmac0084 60.4
HVACABG 61.2
Bmac0030 61.7

psr163 62.0
Bmag0218 62.4
awbma29 62.7

Bmag0375 62.9
GMS089 63.0

cdo358 63.3
Mne1a 63.7
cdo795 63.8

EBmac0403 64.0
EBmac0683 64.1

psr141a 64.2
ksuA3d 64.4

awbma12b 64.5
EBmac0711 65.1

wg232 65.5
blue-aleurone 68.0

EBmac0696 68.4
wg464 70.1

GBM1509 71.9
GBM1452 74.1

abc152b 76.2
cdo541 78.5
HVM68 82.5

Bmac0310 83.7
EBmac0775 84.3

ABCT 91.4
abc152a 94.4

Sukkula/Nikita-500 96.9
GBM1350 99.9

Mne1b 100.4
wg719 107.0

cdo669a ksuG10 112.2
cdo669c 112.5

EBmag0778 115.7
EBmac0679 117.3

AnionT1a 117.7
EBmac0635 118.6

TaCMD 123.8
wg114 124.0

GBM1220 125.8
HvMLOH1A 130.1

cdo1312 131.9
cdo63 ksuE2 133.1

bcd1130 133.2
HvGSL1 139.2

Bmag0419 141.9
AnionT2b 142.8

HVM67 144.0
abc305a 145.2

GBM1388 146.4
GBM1324 149.1

HvBmy1 152.1
HVBAMY 152.2
HvGlyT5 152.3

ISSR42/LTR6150-340 166.1

c
o

n
t.P

2

4H

HVM06 0.0
GBM3907 2.8
GMS002 3.2
GMS001 3.7

scssr9041 6.3
cdo506 7.5
cdo484 11.1

HvIRIP4 12.4
awbma32 12.8

HvIRIP5 13.3
HvIRIP3 13.6
cdo678b 23.1

HvCESA2 28.9

HvCESA3 49.0
XYL3 52.1
XYL1 52.7

awbma3 53.8
GMS027 55.3

bcd221b 66.2
GBM1436 bcd265b 67.2
bcd808b GBMS141 67.4

GBM1363 88.0

abg702 95.9
KoprekD4 97.7

HvUDPGPP 98.7
cdo400 99.8

Bmag0812 121.9

bcd351a 127.3
ksuA1 127.5

Bmag0223 127.6
HvZFP1 130.4

Bmag0022 131.2
Bmag0113 133.6
GBM1483 138.5
GBM1426 139.6

wg181 143.0
EBmac0854 144.8
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psr123 166.1
psr156 166.2

5LTR2/Nikita-150 166.3
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HvCESA8 170.3

wg530 180.3
bcd21 abc164 183.9

17G1-1-3a 184.0
Bmag0323 184.3
Bmac0096 184.8

ksuA3a 187.1
Bmag0387 188.4

EBmac0518 189.4
Bmac0163 190.6

cdo749 191.7
Bmac0273 193.9
Bmac0306 197.2
Bmag0509 200.4

MGB384 202.1
Bmac0303 203.1

EBmac0783 206.3

Bmag0751 212.3

ISSR42/Sukkula-750 216.2

awwm1-5 219.7

Bmac0047(a) 223.3

scssr7106 226.3
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های هاپلوئید مضاعف جو ااص  از های شناسایی شده برای صفات گیاهی در جمعیت لاینQTLمکان کروموزومی  -2شک  

 Sahara3771و  Clipperتلاقی ارقام 

Figure 2. Chromosomal location of the QTLs identified for plant characteristics in barley double haploid lines 

population derived from a cross between Clipper and Sahara3771 cultivars 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
1.

2.
15

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
93

.1
.2

.2
.9

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

ls
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

4-
20

 ]
 

                             7 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.1.2.15
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1393.1.2.2.9
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-32-fa.html


 

22 

 خدایی و همکاران های غلظت و محتوای فسفر در بخش... QTLیابی مکان

GBM1501 0.0
GBM1143 2.6

wg622 4.0

mwg77 19.3
GBM1465 21.8
GERMIN 26.4

GBM1323 32.0
awbma30 36.0
GBM1482 39.0
HvUGDH 41.9

wg876 42.3
bcd265a 44.8
bcd808c 45.5

HvKNOX3 49.2
EBmac0998 50.4
scssr20569 55.8
Bmag0740 56.9

HVM03 59.0
Bmac0084 60.4
HVACABG 61.2
Bmac0030 61.7

psr163 62.0
Bmag0218 62.4
awbma29 62.7

Bmag0375 62.9
GMS089 63.0

cdo358 63.3
Mne1a 63.7
cdo795 63.8

EBmac0403 64.0
EBmac0683 64.1

psr141a 64.2
ksuA3d 64.4

awbma12b 64.5
EBmac0711 65.1

wg232 65.5
blue-aleurone 68.0

EBmac0696 68.4
wg464 70.1

GBM1509 71.9
GBM1452 74.1

abc152b 76.2
cdo541 78.5
HVM68 82.5

Bmac0310 83.7
EBmac0775 84.3

ABCT 91.4
abc152a 94.4

Sukkula/Nikita-500 96.9
GBM1350 99.9

Mne1b 100.4
wg719 107.0

cdo669a ksuG10 112.2
cdo669c 112.5

EBmag0778 115.7
EBmac0679 117.3

AnionT1a 117.7
EBmac0635 118.6

TaCMD 123.8
wg114 124.0

GBM1220 125.8
HvMLOH1A 130.1

cdo1312 131.9
cdo63 ksuE2 133.1

bcd1130 133.2
HvGSL1 139.2

Bmag0419 141.9
AnionT2b 142.8

HVM67 144.0
abc305a 145.2

GBM1388 146.4
GBM1324 149.1

HvBmy1 152.1
HVBAMY 152.2
HvGlyT5 152.3

ISSR42/LTR6150-340 166.1

cont.P
2

4H

HVM06 0.0
GBM3907 2.8
GMS002 3.2
GMS001 3.7

scssr9041 6.3
cdo506 7.5
cdo484 11.1

HvIRIP4 12.4
awbma32 12.8

HvIRIP5 13.3
HvIRIP3 13.6
cdo678b 23.1

HvCESA2 28.9

HvCESA3 49.0
XYL3 52.1
XYL1 52.7

awbma3 53.8
GMS027 55.3

bcd221b 66.2
GBM1436 bcd265b 67.2
bcd808b GBMS141 67.4

GBM1363 88.0

abg702 95.9
KoprekD4 97.7

HvUDPGPP 98.7
cdo400 99.8

Bmag0812 121.9

bcd351a 127.3
ksuA1 127.5

Bmag0223 127.6
HvZFP1 130.4

Bmag0022 131.2
Bmag0113 133.6
GBM1483 138.5
GBM1426 139.6

wg181 143.0
EBmac0854 144.8

wg564 145.5

LTR6149/Sukkula-180 153.9

GBM1399 160.1

psr123 166.1
psr156 166.2

5LTR2/Nikita-150 166.3
psr128 166.4

Bmag0357 168.6
HvCESA8 170.3

wg530 180.3
bcd21 abc164 183.9

17G1-1-3a 184.0
Bmag0323 184.3
Bmac0096 184.8

ksuA3a 187.1
Bmag0387 188.4

EBmac0518 189.4
Bmac0163 190.6

cdo749 191.7
Bmac0273 193.9
Bmac0306 197.2
Bmag0509 200.4

MGB384 202.1
Bmac0303 203.1

EBmac0783 206.3

Bmag0751 212.3

ISSR42/Sukkula-750 216.2

awwm1-5 219.7

Bmac0047(a) 223.3

scssr7106 226.3

P.P
1

P.P
1

cont.P
1

cont.P
1

P.P
2

5H

Bmac0040(a) 0.0
ISSR42/LTR6150-210 6.3

scssr5599 11.3
wg222a 16.5
abc154 17.7

bcd221c 19.2
psr154 19.4

scssr103(a) 20.8
awbma16 21.4

bcd269 27.0
cdo989 30.1
bcd276 32.9

Sukkula/Nikita-580 34.4
bcd1 37.9

Amy1 39.4
ksuF37 40.9

Bmac0047(b) 41.5
EBmac0708(a) 42.5

AnionT1b 43.5
AnionT2a 43.7
GBM1389 45.5

cmwg684a 47.3
HvGSL2 47.9

awbma20 48.1
Xylo 49.1

EBmac0681 49.2
mwg820 50.0

EBmac0806 51.3
Bmag0613 54.1
GBM1400 54.8

abc163 55.8
GBMS180 56.0

Bmac0218(b) 57.0
Bmag0496 59.7

EBmac0767 60.6
EBmac0787 61.1

Bmag0344 61.6
Bmag0003 62.3
Bmag0009 62.6

HVM74 62.9
psr611 EBmac0874(c) 63.3

d1-650-2 17G1-1-3c 63.4
Bmag0210 63.8

tam10 64.4
EBmac0874(a) 65.8

EBmac0674 68.5
Bmac0144 69.8
Bmag0807 72.6

HVM14 74.5
psr167 75.7

scssr2093 77.6
Bmag0867 81.2

Bmag0500(b) 84.0
Bmac0251 86.5

ISSR42/Sukkula-890 90.7
psr627 97.2

5LTR2/Nikita-370 97.3
ksuA3b 107.4

Bmag0500(a) 112.9

Bmac0208 128.6
bcd342 129.3
psr119 129.6

scssr9398 132.0
Bmac0316 133.3
awbma36 133.5

ISSR3/LTR6149-720 165.5

P
.P

1

6H

 
 2ادامه شک  

P.P1 :؛ غلظت فسفر در مراله پنر برگیCont.P1 :؛ محتوای فسفر تک دانه در مراله پنر برگیP.P2 : غلظت فسفر در مراله

 محتوای فسفر تک دانه در مراله رسیدگی: Cont.P2؛ رسیدگی

Figure 2 Continued 

P.P1: Phosphorus concentration at five-leaf stage; Cont.P1: Phosphorus content of single seed stage at five-leaf; 

P.P2: Phosphorus concentration at maturity stage; Cont.P2: Phosphorus content (plant-1) at maturity stage 
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Abstract 

Phosphorus is one of the important macronutrients involved in various physiological and metabolic 

pathways. It has also major role in development and transmission of energy. To map QTLs for the 

traits associated with phosphorus accumulation at shoot stage in barley, 148 doubled haploid lines de-

rived from a cross between Sahara3771 and Clipper cultivars were evaluated in greenhouse condition. 

Analysis of variance showed, that significant differences among the lines for all traits. Transgressive 

segregation was observed for all traits. Linkage map of population consist of 246 SSR, EST-SSR 

markers, 238 RFLP, 26 retrotransposone markers including IRAP, REMAP and a morphological 

marker that coverd 1099.09 cM of barley genome and an average distance of 2.15 cM between two 

adjacent markers. In total, 13 QTLs were identified for phosphorus concentration and content at five-

leaf and maturity stages. For phosphorus concentration and content at five leaf stages three and two 

QTLs were found, respectively. Four QTLs were detected for phosphorus concentration at maturity 

stage. Out of which three and one QTL showed positive and negative additive effects, respectively. 

For phosphorus content of single plant at maturity stage, four QTLs explaining 60% of phenotypic 

variance were mapped. Out of 13 QTLs identified for the trait, 10 QTLs had positive additive effects, 

indicating the role of Clipper alleles in this loci in increasing the related traits value in offspring. In the 

present study, one common QTL identified which could be due to genetic linkage or pleiotropic effect. 

Keywords: Barley, Phosphorus, Interval composite mapping, Retrotransposone marker 
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