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 گندم زنیجوانه اولیه مراحل در چهریشه و چهساقه رشد با مرتبط هایالکیوتی
 

 3مدرسی محمد و ،*2سیاهپوش محمدرضا ،1فرد براجعه محسن

 

 اهواز، اهواز  چمران شهید دانشگاه نباتات، و اصلاح زراعت گروه ،ارشد کارشناسی دانشجوی -1

 ، اهوازاهواز چمران شهید شگاهدان ،نباتات اصلاح و زراعت گروه ،استادیار -2

 ، بوشهرفارس خلیج دانشگاه ،نباتات اصلاح و زراعت گروه، استادیار -3
 

 (08/10/1395 تاریخ پذیرش: – 21/06/1395 )تاریخ دریافت:
 

 چکیده

ناسهایی  جههت ش  یزنی بذر در استقرار اولیهه گیهاه در شهرایط تهنن، انجهال متال هات      با توجه به اهمیت صفات مرتبط با جوانه

حاصه    گنهدل  نوترکیب خوین آمیخته لاین 144منظور این به . چه ضروری استچه و ساقههای مرتبط با رشد ریشهالکیوتی

جفهت   234در قالب طرح کاملا تصادفی با سه تکرار مورد بررسی قرار گرفت. نقشه پیوستگی بها کمه     و مانتانا از تلاقی کاز

کرومهوزول   20کهه   ،ه اسهت تهیهه شهد  در متال ات قب  بر روی این جم یت  AFLPانگر نش 267و  (SSR)آغازگر ریزماهواره 

مکهان  کیهو.تی.ال  2و  2، 1به ترتیهب   2Dو  4D ،4Bهای چه روی کروموزول. برای صفت طول ساقهمی دهدگندل را پوشن 

 رویچهه  ت هداد ریشهه   ههای الکیهوتی . قهرار داشهتند   3Dو  6Bههای  چهه روی کرومهوزل  ال طول ریشهه کیوتی. دو ندیابی شد

چه به ترتیهب  و وزن خش  ریشه چهوزن خش  ساقههر کدال از صفات . برای ندشد شناسایی 3Bو  4A، 5A هایکروموزول

چهه بهه وزن خشه     برای نسبت وزن خشه  سهاقه  شناسایی شد. درمجموع  3Dو  4Aهای ال روی کروموزولتیی  کیو تنها

و  6B ههای کرومهوزول  روی چهساقه تروزن هایالکیوتی. یابی شدمکان سه کیو.تی.ال 3Dو 2Dهای روی کروموزولچه ریشه

2B 1های . روی کروموزولتشخیص داده شدندB ،2D  6وB چهه  ریشهه  وزن تر ساقه چه به نسبت وزن تر سه کیو.تی.ال برای

. بیشهترین مقهدار   محاسبه شهد  58/19تا  11/5بین   R2و  34/6تا  04/2بین  LODمحدوده برای تمال صفات  .دگردیمشخص 

LOD  وR2  مربوط به کیو.تی.ال  58/19و  34/6به ترتیب برابرQSL-chpgu-4D   کمتهرین فاصهله   .چهه بهود  برای طهول سهاقه 

 روی کرومهوزول   QRL-chpgu-3D ه چه طول ریشه الکیوتی برایمورگان سانتی 005/0تا نزدیکترین نشانگر م ادل  الکیوتی

3D نشانگرمجاورت  در AFgcCGb .بدست آمد 

 چهگندل، ریشه گیاهچه، ،الکیوتیچه، ساقه :واژگان کلیدی
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و همکاران فرد براجعه ... مراحل در چهریشه و چهساقه رشد با مرتبط هایالکیوتی  

 مقدمه

( مهمترین گیاه زراعی است .Triticum aestivum L) گندل

 Gupta et) شودکه در نقاط مختلف جهان کشت و کار می

al., 2010). ای، مراح  موثر وزنی و گیاهچهمراح  جوانه 

 Araki)شوند میای برای رشد و نمو گندل قلمداد پایه

and Iijima, 2001). ی  عضو مهم  ریشه در این میان

برای جذب آب، مواد غذایی و انتقال مواد فتوسنتزی در 

ها بر مراح  رشد و نمو این ریشه گیاه بوده و علاوه بر

به  (Rong et al., 2011). دارندزیادی  تأثیره و عملکرد گیا

های ثانویه بر های اولیه بین از ریشهاحتمال فراوان ریشه

 (.and Vlek, 2002)  Manskeگذارندمی تأثیرعملکرد 

-که سیستم ریشه بسیاری از محققین بر این عقیده هستند

 گذاشته و تأثیرای قوی با رشد سریع، بر عملکرد نهایی 

 باشدها دخی  میتحم  گیاه به ستح بالایی از تنن در

(Sun et al,.1996) .  صفات مربوط به ریشه که سبب

بهبود افزاین توانایی جذب آب و مواد غذایی در گیاه 

 ,Gregory) باشندشوند در انتخاب ارقال گندل مفید میمی

از محققین برای بررسی نمو و توس ه  بسیاری(. 2006

 کنندای از کشت آزمایشگاهی استفاده میچهمراح  گیاه
.(Yang et al., 2010; Zhu et al., 2005) 

برای صفات مربوط به ریشه توجه زیادی  الکیوتیتجزیه 

را به خود م توف کرده است که سبب فهم بهتر ژنتی  

 شده گرانریشه و ایجاد فرصت بهتر برای اصلاحرشد 

ش شده است که گزار .(Dorlodot et al., 2007) است

-های زیادی با اثرات کم کنترل میرشد ریشه توسط ژن

 در رشد ریشه برای یابیالکیوتی  .(Lu et al., 2010)شود 

 Zhang et)است  شده گزارش گندل جمله از گیاهان بیشتر

al., 2013) چندین صفات ریشه. در متال ات قب  برای 

و  1B ،3A ،3B ،4A1 ،4A2های روی کروموزول الکیوتی

6A1 و گزارش شدند شناسایی (Christopher et al., 

 الکیوتیچه دو ای برای ت داد ریشهدر متال ه (.2013

، برای صفت وزن خش  ساقه گندل 4Dروی کروموزول 

 الکیوتیچه ی  و برای وزن خش  ریشه الکیوتیدو 

چه برای نسبت وزن خش  ساقهو  2Dروی کروموزول 

روی کروموزول  الکیوتیچه نیز ی  به وزن خش  ریشه

2D یابی شدمکان (Zhang et al., 2013 برای ت داد .)

، 7B و 2B ،7Aهایوی کروموزولر الکیوتیسه چه ریشه

-چه روی کروموزولبرای وزن خش  ریشه الکیوتیدو 

چه به وزن برای نسبت وزن خش  ساقه 5Bو  2Aهای 

و برای  5Dل روی کروموزو الکیوتیچه ی  خش  ریشه

 5Bهای روی کروموزول الکیوتیچه دو وزن تر ریشه

برای طول  .(Zhou et al., 2005) شد شناسایی 7Aو

و  5BS ،3Bهای هایی روی کروموزولالچه کیوتیریشه

3A روی  الکیوتیچه دو ، برای وزن خش  ساقه

و برای نسبت وزن خش  ریشه  5Aو 4Dهای کروموزول

 4Dروی کروموزول  الکیوتیی  به وزن خش  ساقه 

مشترک برای  الکیوتی. همچنین ی  یابی شدندمکان

صفات وزن خش  ساقه، نسبت وزن خش  ریشه به 

-مکان 4Dساقه، ارتفاع و وزن هزار دانه، روی کروموزول 

برای ای دیگر در متال ه .(Bai et al., 2013) یابی گردید

، برای 2BLل روی کروموزو الکیوتیچه ی  ت داد ریشه

های روی کروموزول الکیوتیهای اولیه دو طول ریشه

2AS 5وAL الکیوتیی  چه و برای وزن خش  ساقه 

 ,.Sanguinet et al) دشیابی مکان 1BLروی کروموزول 

روی کروموزول  الکیوتی. برای طول ریشه ی  (2007

2B  و برای صفات ت داد ریشه و وزن خش  ریشه به

 شناسایی  2Aال روی کروموزولکیوتی ترتیب ی  و دو

روی  الکیوتیی   طورهمین. (Bhart et al., 2014) ندشد

 ه استهای اولیه یافت شدبرای طول ریشه 5Aکروموزول 

(Hamada et al., 2012) .در دو محیط ای در متال ه

هایی روی الکیوتیمختلف آبی برای طول ریشه 

و برای ت داد  1Bو  7B ،5D ،5B ،3A ،2Dهای کروموزول

 2Bو  7A ،5A ،3D،  3Bهای ریشه روی کروموزول

در شرایط  الکیوتیی  . (Liu et al., 2013) شد مشخص

ه گزارش شد 5Bنرمال برای طول ریشه روی کروموزول 

 .(Landjeva et al., 2008) است

زنی بذر در اهمیت صفات مرتبط با جوانهبا توجه به  

شرایط تنن، انجال متال ات بیشتر استقرار اولیه گیاه در 
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چه و های مرتبط با رشد ریشهالجهت شناسایی کیوتی

آزماین حاضر با  به این منظور .چه ضروری استساقه

مرتبط با های ژنی کنترل کننده صفات هدف ت یین مکان

 گندل لاین در ی  جم یت اینبرد چهچه و ساقهریشه

راحی و اجرا طما تولید شده جهت انجال متال ات تنن گر

 د.گردی

 هامواد و روش
از  حاص  F9 نوترکیب زاددرون رگه 144در این آزماین 

 و( Jupatco F73/Blue Jay/Urest T81) کازارقال  تلاقی

. گرفتند قرار استفاده مورد( PI372129/2*Pondera) مانتنا

 متحم  و شده آزاد سیمیت المللی بین مرکز در کاز رقم

 گرما به حساس رقم مانتنا که حالی در است گرما به

 اینبرد هایلاین. (Ibrahim and Quick., 2001) شدبامی

 دست به بذر ت  نتاج روش به F6نس  تا استفاده مورد

 شدند تکثیر لاین صورت به ادامه در سپس و آمده

(Mohammadi et al., 2004.)  در جم یت مورد متال ه

زگر ریزماهواره آغاجفت  234پیوستگی با کم   نقشه

(SSR و )نشانگر  267AFLP  شده است که مجموعا تهیه

 ,Modarresi) دهدکروموزول گندل را پوشن می 20

در قالب طرح کاملاً تصادفی و با حاضر  آزماین (.2009

سه تکرار در آزمایشگاه ژنتی  و اصلاح نباتات دانشکده 

 هایکشاورزی دانشگاه شهید چمران اهواز در درون ج به

لاین مورد  . در هر تکرار برای هراجرا گردیدزنی جوانه

ضدعفونی ابتدا  جهت .کشت گردیدعدد بذر  30بررسی 

با آب م مولی و آب مقتر شسته و در مرحله ب د  بذور

ثانیه قرار داده  20درصد به مدت  50در محلول اتانول 

کلرید و در هیپو شده شوشدند. سپس با آب مقتر شست

ه مدت نیم ساعت نگهداری و در نهایت درصد ب 2سدیم 

با آب مقتر شستشو شدند. به منظور جلوگیری از بروز 

درصد  70با اتانول  زنیهای جوانهسریع آلودگی، ج به

و کاغذهای صافی که به عنوان بستر کشت  ضدعفونی

روز پس از  7برداری دادهاتوکلاو گردیدند.  ،استفاده شدند

چه، به صورت ت داد ریشهبرای شمارش . شدآغاز کاشت 

چه گیاهچه از هر لاین انتخاب و ت داد ریشه 10تصادفی 

بوته برای تجزیه  10سپس میانگین  و دیدرگشمارش 

گیری طول مورد استفاده قرار گرفت. برای اندازه الکیوتی

کن میلیمتری استفاده چه از خطچه و طول ریشهساقه

زن خش  چه و وهمچنین برای وزن خش  ریشه شد.

چه از گیاهچه چه و ساقهچه، ب د از جدا کردن ریشهساقه

 48گراد به مدت درجه سانتی 70گندل، درون آون با دمای 

چه از چه و ریشه. برای توزین ساقهندساعت قرار داده شد

 .گردیداستفاده  دو رقم اعشار(با ) ترازوی دقیق

 SAS 9.2افزار آماری ها از نرلجهت تجزیه و تحلی  داده

واریانس دو فرض اصلی  تجزیه قب  از انجال .شداستفاده 

اشتباهات تجزیه واریانس شام  نرمال بودن توزیع 

و  ویل -وهای شاپیربا استفاده از آزمون آزمایشی

کنواخت بودن واریانس ی سمیرنوف وا-کلموگروف

ختاهای آزمایشی با استفاده از آزمون بارتلت مورد 

به وسیله برنامه  الکیوتیان یابی مک. بررسی قرار گرفت
Windows QTL cartographer 2.5 (Wang et al., 

ای مرکب انجال شد. یابی فاصلهو بر اساس مکان   (2005

سانتی 2حداق  فاصله پوین ژنول ، LOD 2=آستانه 

داری آزمون جایگشت مورگان و برای ت یین ستح م نی

درصد در نظر داری ی  مرتبه تکرار و ستح م نی 1000

 Map Chart (Voorrips, 2002)از نرل افزار . گرفته شد

ها استفاده روی کروموزولها الکیوتیجایگاه برای ترسیم 

 گردید.

 بحث نتایج و

 داردهنده وجود اختلاف م نینتایج تجزیه واریانس نشان

(P≤0.01 )چه، طول ریشهها از نظر طول ساقهبین لاین-

-وزن خش  ریشه چه،وزن تر ریشه چه،چه، ت داد ریشه

چه به چه، نسبت وزن خش  ساقهچه، وزن خش  ساقه

چه و نسبت وزن تر چه، وزن تر ساقهوزن خش  ریشه

 توزیع .(1)جدول  بودچه چه به وزن تر ریشهساقه

 .آورده شده است 1شک  در  صفاتبرای تمال  فنوتیپی

 Transgressive)نتایج نشان از وجود تفرق متجاوز

segregation)  برای کلیه صفات در جم یت مورد متال ه

دامنه تغییرات فنوتیپی برای طول بود. به این شرح که 

  26/13و میانگین آن متر سانتی 05/19تا  79/6چه ساقه
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و همکاران فرد براجعه ... مراحل در چهریشه و چهساقه رشد با مرتبط هایالکیوتی  

 
 ارقال کاز و مانتنا.مضاعف حاص  از تلاقی  هاپلوئید هایلاین در گیاهی صفات فنوتیی توزیع -1 شک 

K ،کاز :M ،مانتنا :A.میانگین جم یت اینبرد لاین نوترکیب : 
Figure 1. Phenotypic distribution of plant characteristics in wheat inbred lines derived from the Kaz and Mantna 

cross, K: Kaz mean, M: Mantna and A: Inbred line population mean. 
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بدست آمده   برای این صفت مقدار .متر بدست آمدسانتی

 5/10متر( بیشتر از مانتنا )سانتی 1/14برای والد کاز )

متر( بود و پراکندگی مقادیر افراد جم یت در بین دو سانتی

والد و یا بیشتر و کمتر از دو والد صورت گرفت. برای 

ه ، بتوریکآمدچه نیز نتیجه مشابهی بدست طول ریشه

 5/6 برای جم یت مورد بررسی چهحداق  طول ریشه

 34/10و والد کاز با  متر از هر دو والد کمتر بودسانتی

برای . متر مقداری برابر با میانگین جم یت داشتسانتی

گرل نسبت به مانتنا با  37/0چه والد کاز با وزن تر ساقه

برای نسبت وزن و  گرل مقدار بیشتری را نشان داد 28/0

های چه هر دو والد نسبت به لاینچه به ریشه  ساقهخش

فکی  مشاهده تمورد بررسی میانگین کمتری نشان دادند. 

گیری شده برای ت داد مقادیر فنوتیپی اندازهاساس  شده بر

صفت مهم برای گیاه بوده و نقن اساسی در  چه کهریشه

برای  توزیع نرمال نشان داد.کند، زندگی گیاه را ایفا می

از مانتنا  برتر چهعدد ریشه 4/4این صفت نیز والد کاز با 

های درون لاین یانگینبود و مچه ریشهعدد  6/3با 

میزان وزن خش   .قرار داشت والد دو جم یت در بین

گرل برای والد کاز بدست آمد در حالیکه 039/0چه ریشه

گرل بود  0235/0)مانتنا( برابر  این مقدار برای والد دیگر

هر دو والد نسبت به میانگین جم یت مقادیر کمتری را که 

در جم یت ها نمتجاوز ژکه نشان دهنده تفرق نشان دادند 

 نوترکیب با توجه به اینکه در جم یت اینبردلاین .باشدمی

تقریبا ها و لینکاژها غالبیت بین ژنهای متوالی طی نس 

تفرق که  گفتتوان میروند، از بین می شده وشکسته 

ها در درون جم یت مشاهده شده ناشی از اثر افزایشی ژن

 چه نیز هر دو والد میزانبرای وزن خش  ساقه .باشدمی

 را نشان دادند. نسبت به افراد جم یت کمتری

: با توجه به اهمیت صفات ریشه خصوصا التجزیه کیوتی

آن بر دوره زندگی و  تأثیردر مراح  اولیه رشدی گیاه و 

های کنترل های ژنومی حاوی ژنایی مکانعملکرد، شناس

ثر در ؤتوانند به صورت بسیار مکننده این صفات می

ها اصلاح گیاهان برای افزاین عملکرد و تحم  به تنن

به کار گرفته شود. در این متال ه برای صفات ت داد 

چه به ترتیب چه و وزن خش  ریشهچه، طول ریشهریشه

، 6B ،3D ،3Bهای زولال روی کروموکیوتی 1و  2، 4

4A ،5A ،3D برخی  (.2و شک   2جدول ) شدیابی مکان

چه چه و ساقهبدست آمده برای صفات ریشه هایالکیوتی

که این امر احتمالا به دلی   بر روی ی  کروموزول بودند

 ,.Poorsahrigh et al) باشدپیوستگی ژنتیکی ژنها می

-QRDWو  QLR-chpgu-3D الکیوتی. دو (2014

chpgu-3D  چه به چه و وزن خش  ریشهریشه طولبرای

سانتی مورگان در دو  96/38و  82/3ترتیب در موق یت 

یابی شدند. همچنین مکان 3Dناحیه متفاوت کروموزول 

چه با برای ت داد ریشه الکیوتیدو  4Aروی کروموزول 

-QRN و  01/4در مههوق یت  QRN-chpgu- 4A هاینال

chpgu-4A مورگان و برای وزن سانتی 04/12 ق یتمودر

( در QSDW-chpgu-4A) الکیوتیچه ی  خش  ساقه

 یابی شد.مورگان مکانسانتی 01/26موق یت 

 
 باشند(صفات میائه شده میانگین مرب ات مقادیر ار) چهچه و ریشهساقه امرتبط ب تجزیه واریانس برای صفات -1.جدول

Table 2- ANOVA for stemlet and rootlet related traits (The presented values are mean square) 

 منابع تغییرات
S.O.V 

درجه 
 آزادی
DF 

ت داد 
چهریشه  

Rootlet 
number 

 ل ریشهطو
 چه

Rootlet 
length 

 طول ساقه
 چه

stemlet 
Length 

وزن نسبت 
چه خش  ریشه
چهبه ساقه  

Stemlet dry 
weight to 

Rootlet dry 
weight ratio 

 نسبت وزن تر
-هچه به ریشساقه

 چه

Stemlet wet 
weight to 

Rootlet wet 
weight ratio 

وزن خش  
چهریشه  

Rootlet dry 
weight 

وزن خش  
چهساقه  

Stemlet dry 
weight 

چهساقه وزن تر  

Stemlet wet 
weight 

چهوزن تر ریشه  
Rootlet 

wet weight 

 لاین
line 

143 
*0.37* 21.86** 

**14.58 **0.68 **0.122 0.0095** 
**0032 **0.164 **0.276 

 ختا
Error 

288 0.048 1.15 2.05 0.047 0.016 0.0005 0.00057 0.018 0.022 

ضریب 
 تغییرات

Cv (%) 

- 5.56 10.08 10.7 17.9 12.6 14.8 14.94 11.5 12.8 

**: Significant at 1% of probability levels **: درصد 1 ستح در دار م نی 
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-الکیوتی و موق یت  (CH)کروموزول  ؛ای در جم یت اینبرد لاین نوترکیبهای شناسایی شده برای صفات گیاهچهQTLمکان  -2شک  

چه به وزن ( و نسبت وزن خش  ساقهRDWچه)، وزن خش  ریشه(SDW)چه، وزن خش  ساقه(RN)ت داد ریشه چه های صفات
( و وزن تر RLچه)(، طول ریشهSLچه)(، طول ساقهSWRRچه)چه به وزن تر ریشه، نسبت وزن تر ساقه(SDRRچه)خش  ریشه

 (.SWWچه)ساقه

Figure 2. The identified QTLs location for seedling stage traits in RIL population; chromosome (CH) and QTLs 
position for rootlet number (RN), Stemlet dry weight (SDW), Rootlet dry weight (RDW),  Stemlet dry weight to 
rootlet dry weight ratio (SDRR), Stemlet wet weight to rootlet wet weight ratio (SWRR), Stemlet Length (SL), 
Rootlet length (RL) and Stemlet wet weight (SWW). 
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اثر بوده و میزان تنوع ناچیزی  کوچ  الکیوتیهر سه 

 Bai) بای و همکاران .برای صفات یاد شده را بیان کردند

et al., 2013)  در متال ات خود گزارش کردند که

توانند برای صفات ریشه و ساقه به صورت میها التیکیو

و حتی  یابی شوندمجزا و یا به صورت هم مکان، مکان

غ گیاه همچون وبلط با مراح  بمرتتوانند با صفات می

در صورت قرار  مکان باشند.وزن هزار دانه و ارتفاع هم

ها برای صفات مختلف بر روی ی  الکیوتیداشتن 

تسهی  ها الکیوتیو انتقال این  انتخاب کروموزول عملیات

درصد از  QRN-chpgu-5A ،77/12 الکیوتی. شدخواهد 

و در چه را بیان کرد برای ت داد ریشه فنوتیپی تنوع

 -در بین دو نشانگر  مورگانسانتی 01/0موق یت 

gwm154 gwm205 در ی  آزماین مشابه قرار داشت .

نیز  (Christopher et al., 2013)کریستوفر و همکاران 

 4Aچه را روی کروموزول های ت داد ریشهالکیوتی

( نیز Liu et al., 2013)لیو و همکاران  گزارش کردند.

-های مربوط به ت داد ریشهالکیوتینشان دادند که برخی 

-QRL الکیوتی .دنقرار دار 3Bو  5A چه روی کرومزول

chpgu-6B نوع درصد از ت 13/11چه برای ت داد ریشه

طول برای  QSL-chpgu-4D الکیوتی فنوتیپی را بیان کرد.

در ناحیه  2R=58/19 و =34/6LODچه با بیشترین ساقه

اثر  و بدست آمد 4Dروی کروموزول مورگان سانتی 01/8

نشانگر روی ساقه نشان داد.  (295/1) افزایشی مثبت

gwm494a  داشت که  مذکور الکیوتیکمترین فاصله را با

انگر نیز پتانسی  استفاده در برنامه انتخاب به کم  این نش

 الیس و همکاراندر متال ات قبلی  .داراستنشانگر را 

(Ellis et al., 2002)  بر روی را  های پاکوتاهیژننیز

تواند نشان از اهمیت گزارش کردند که می 4Dکروموزول 

های مهم مرتبط با نمو الکیوتیاین کروموزول و دارا بودن 

 QSDRR-chpgu-6B الکیوتی .مورفولوژی ساقه باشدو 

چه روی چه به ریشهبرای نسبت وزن خش  ساقه

مورگان سانتی 57/8و در موق یت  3Dکروموزول 

مورگان با نشانگر سانتی 02/0تنها  ویابی شد مکان

Gwm707  فاصله داشت و دارای اثر افزایشی مثبت بوده و

این صفت را بیان  تنوع موجود برای درصد از 83/12

 رسید.از والد کاز به ارث  الکیوتیاین . نمود

یید أت پس از کاز های به ارث رسیده از والدالکیوتی

در طی آزمایشات تکمیلی و بررسی  صحت نتایج

توانند ، مینشانگرهای مرتبط در ارقال مختلف

های آتی را تقویت نموده و پتانسی  استفاده از یافتدست

ا در برنامه انتخاب به کم  نشانگر جهت هالکیوتی

اصلاح گندل در مرحله گیاهچه را افزاین دهند. وجود 

های مهم به ارث رسیده از والد متحم  به گرما الکیوتی

توانایی این ژنول نسبت به دو ژنول  D)کاز( روی ژنول 

دیگر در انتقال مجدد مواد، ایجاد ریشه و ساقه قوی را 

 مناطق که داد نشان نتایج وه بر این،سازد. علانمایان می

مربوط به مراح   ژنتیکی کنترل کننده صفات مهم

از والد کاز به ارث  آزماین این در ای گندلگیاهچه

 D و B ژنول دو رسیدند و این مناطق ژنتیکی بیشتر روی

  .قرار داشتند

های زنی سریع و داشتن ویژگیبا توجه به اینکه جوانه

چه از عوام  اصلی چه و ساقهریشهمتلوب در تولید 

استقرار سریع و پایدار گیاهچه و تضمین کننده دوال آن در 

مقاب  عوام  نامساعد محیتی است، انجال متال ات پایه 

های کنترل کننده المانند متال ه اخیر در شناسایی کیوتی

تواند در پیشبرد چه میچه و ساقهصفات مرتبط با ریشه

های اصلاح به ای اصلاحی بویژه برنامهههدفمند برنامه

 مفید واقع شود. نشانگرهاکم  

 سپاسگزاری

 کلرادوی ایالتی دانشگاه از پروفسور پتری  برن استاد

آمریکا به خاطر در اختیار گذاشتن جم یت اینبرد لاین 

دانی نوترکیب برای انجال این آزماین تشکر و قدر

 گردد.می
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 چهچه و ریشهساقه امرتبط ببرای صفات اسایی شده کیوتی ال های شن -2جدول 

Table 2. Detected QTLs for stemlet and rootlet related traits 

 صفت

trait 

 النال کیو.تی
QTL name 

 جایگاه
Positio

n 

 شماره کروموزول

Chromosome 
number 

LOD 
 نشانگرهای مجاور
Flanking marker 

یاثر افزایش  

AD 

ینضریب تبی  
R2 

 طول 

 چهساقه

Stemlet  
Length 

QSL-chpgu-4D 8.01 4D 6.34 rhtd1 - gwm494a (3.82)* 1.295 0.1958 

QSL-chpgu-4B 10.23 4B 2.34 gwm368 - gwm495 (0.01) -0.6674 0.0543 

QSL-chpgu-4B 8.18 4B 2.33 rhtb1 - gwm935a (1.57) -0.6927 0.0590 

QSL-chpgu-2D 12.19 2D 2.33 gwm261 - gwm132(4.6) -0.7659 0.0764 

QSL-chpgu-2D 4.91 2D 2.12 wmc111 - gwm261 (1.28) -0.6820 0.0605 

 چهطول ریشه

Rootlet length 

QRL-chpgu-6B 8.26 6B 3.58 gwm935b - AfgtCGf(0.402) 0.8004 0.1113 

QRL-chpgu-3D 3.82 3D 2.35 
AfgcCGb - wmc011a 

(0.005) 
-0.5145 0.063 

 چهت داد ریشه

Rootlet number 

QRN-chpgu-3B 43.03 3B 2.42 gwm108 - kcolor(2.43) 0.1154 0.0775 

QRN-chpgu-4A 4.01 4A 2.60 wmc262 - gwm959a (4.01) -0.9411 0.0827 

QRN-chpgu-4A 12.04 4A 2.33 gwm959a - gwm160(4.012) -0.1165 0.0785 
QRN-chpgu-5A 0.01 5A 3.23 gwm205 - gwm154(0.01) -0.1476 0.1277 

 وزن خش 

 چهساقه 

Stemlet dry 
weight 

QSDW-chpgu-4A 26.01 4A 2.61 gwm601- gwm397a (4.09) -0.0065 0.0747 

وزن خش  ریشه
 چه

Rootlet dry 
weight 

QRDW-chpgu-3D 38.96 3D 3 gwm191a - gwm052(2) -0.0064 0.0986 

 نسبت وزن خش 

 ساقه به ریشه

Stemlet dry 
weight to rootlet 
dry weight ratio 

QSDRR-chpgu-2D 60.38 2D 2.06 gwm030a - gwm157(1.8) -0.0976 0.0889 
QSDRR-chpgu-2D 66.72 2D 2.86 wmc243a - gwm539(1.08) -0.1082 0.1107 

QSDRR-chpgu-3D 8.57 3D 4.2 Gwm707 – gwm664(0.02) 0.1173 0.1283 

 چهوزن تر ساقه
Stemlet wet 

weight 

QSWW-chpgu-2B 65.81 2B 3.4 wmc025 - wmc243b(0.01) -0.1332 0.0927 

QSWW-chpgu-6B 1.7 6B 2.36 gwm940b - gwm935b(0.02) -0.1111 0.0672 

نسبت وزن تر ساقه 
 چهچه به ریشه

Stemlet wet 
weight to rootlet 
wet weight ratio 

QSWRR-chpgu-1B 2.58 1B 2.58 AftgCGk - AfatATe(0.02) 0.1056 0.0810 
QSWRR-chpgu-2D 6.19 2D 2.04 gwm261 - gwm132(0.02) -0.0882 0.0536 

QSWRR-chpgu-6B 4.26 6B 2.65 gwm935b - AfgtCGf(0.01) -0.0851 0.0511 

 باشد.می ر مجاورال تا نزدیکترین نشانگفاصله کیوتیاعداد درون پرانتز بیانگر  -
-رسد. در مواردی که نشانگر مجاور کیوتیدهنده این است که آل  افزاینده به ترتیب از والد کاز یا مانتانا به ارث میاثر افزایشی مثبت یا منفی نشان -

 از کاز(. –جهت توارث آل  افزاینده برعکس روند عمومی است )+ از مانتانا و است،  AFLPل از نوع ا

- LOD: نمایی وجود کیو.تی.ال به عدل وجود کیو.تی.ال در هر جایگاه بین دو نشانگر مجاوربیشترین درست نسبت 

- 2Rضریب تبیین : 

- AD: اثر افزایشی برای صفات مختلف 

- Numbers in parenthesis indicate interval to nearest flanking marker 
- Negative or positive additive effect showed the heredity of alleles from Kaz or Montana, respectively. When the flanking 
marker of QTLs are AFLP, the sign of heredity of additive allele was inverse to common process (+from Montana and – from 
Kaz). 
- LOD: Logarithmic of odds 
- R2: Coefficient of determination 
- AD: Additive effect for different treats 
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Abstract 
In order to identify QTLs associated with stemlet and rootlet growth in the early stages of germination 

of wheat, 144 recombinant inbred lines derived from the cross of Kaz and Mantana were evaluated in 

a completely randomized design. The linkage map using composite interval by 234 microsatellite 

(SSR) primers and 267 AFLP loci have been already prepared in this population which covered 20 

chromosomes of wheat. For root length, 1, 2 and 2 QTLs were located on 4D, 4B and 2D 

chromosomes, respectively. Two QTLs of rootlet length was located on 6B and 3D chromosomes. The 

QTLs of rootlet number were identified on 4A, 5A and 3B chromosomes. For each of stemlet dry 

weight (SDW) and rootlet dry weight (RDW) traits only one QTL identified on 4A and 3D 

chromosomes, respectively. Overall, for SDW to RDW ratio on 2D and 3D chromosomes, three QTLs 

were located. The QTLs of stemlet wet weight (SWW) were detected on 6B and 2B chromosomes. On 

1B, 2D and 6B chromosoms, three QTLs were recognized for SWW to RWW ratio. For all traits, the 

range of LOD = 2.04-6.34 and R2 =5.11-19.58 were calculated. The highest amount of LOD and R2 

(5.11 and 19.58, respectively) were obtained for rootlet length QTL (QSL-chpgu-4D). The least 

distance to the nearest adjacent marker (AFgcCGb marker) was 0.005 Centi-Morgan which belonged 

to rootlet length QTL (QRL-chpgu-3D) on 3D chromosome. 

Keywords: Stemlet, QTL, Seedling, Wheat, Rootlet 
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