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، آزمایشی  شوری ها تحت شرایط نرمال و تنش  و نشانگرهای مرتبط با آن   اگرومورفولوژیكکننده صفات  منظور شناسایی نواحی ژنومی کنترل به

در   1399-1400تکرار در سال زراعیدر قالب طرح آلفا لاتیس با دو    (Tremoisو    Nure)ها  والدین آن  و  لاین هاپلوئید مضاعف جو  136با  

صفات تعداد پنجه در بوته، تعداد سنبله در بوته، تعداد دانه در سنبله، طول ریشك، طول میانگره،   انجام شد. مرکز تحقیقات کشاورزی زابل

دار بود و بیشترین  صفات مورد بررسی معنیتأثیر ژنوتیپ برای همه گیری شدند. تعداد گره، ارتفاع بوته، وزن هزار دانه و عملکرد دانه اندازه 

ای مرکب برای شرایط  یابی فاصلهبه روش نقشه  QTLهمبستگی بین عملکرد دانه با تعداد پنجه و تعداد سنبله در بوته مشاهده شد. تجزیه  

واریانس   درصد از  16تا    8شناسایی شد که    QTLگاه واجد  جای  24در مجموع  ها به صورت جداگانه انجام گرفت.  نرمال و تنش و میانگین آن 

  7در شرایط تنش شوری بود. از    2Hبرای صفت تعداد دانه در سنبله و روی کروموزوم    LOD. بالاترین مقدار  را توجیه نمودند (2Rفنوتیپی ) 

QTL  این مطالعه، واضح اثر شناسایی شده در  )  QTLترین  بزرگ  بوته  در    2H( روی کروموزوم  Qng2Hmaمربوط به تعداد سنبله در 

برای وزن هزار دانه    QTL  (Qtgw1H)تنها یك  درصد از واریانس فنوتیپی را توجیه نمود.    16بود که    E42M38_235-2Hمجاورت نشانگر  

پس از اعتبار سنجی در شرایط محیطی و    شدهاین مناطق ژنومی شناسایی . پایدار شناخته شد  QTLعنوان  به  WMC1E8متصل به مارکر  

 مورد استفاده قرار گیرند.   جودر    شوریمارکر برای تحمل به   کمك به انتخاب نژادیبه  هایبرنامه  توانند درمی  های ژنتیکی متفاوتزمینه

 QTLیابی  نقشه تحمل به شوری، عملکرد دانه، اجزای عملکرد،    :یدیکل هایه واژ

 مقدمه

دنیاا    غلاتترین  مهمیکی از    (.Hordeum vulgare L)  جو

در تغاییاه رژیمی نیز    باه عنوان جاایگزین برنو و گنادماسااات کاه  

ذرت  گنادم،  و از نظر میزان تولیاد، بعاد از    کنادنقش مهمی ایفاا می

  از.  را در جهان به خود اختصاااد داده اساات  چهارمو برنو، رتبه  

این گیاه مقام    ،هوایی  و  آب  مختلفدر شاارایط   زرعو    نظر کشاات

  8حدود    جو(.  FAO, 2013به خود اختصااد داده اسات )اول را  

مالت    دارد و کیفیت  درصاد نشااساته  64و    نیدرصاد پروت  12تا  

  به  این غله  قیمت(.  Wolfe et al., 2008اساات )  مطلوبآن نیز  

مناسااب برای انسااان و دام   تغییهیك منبع  بوده و   نساابت کم

 (.Wolfe et al., 2008) آیدشمار میبه

شااوری یك عامل محیطی بساایار مهمی اساات که رشااد و  

کند. شاوری باع  ایجاد دو نوع تنش  وری گیاه را محدود میبهره

شاود. یك تنش ناشای از فشاار اسامزی مرتبط با عوامل  در گیاه می

. Cl-و    Na+هاای  غیر یونی، و دیگری تنش یونی نااشااای از یون

شاوری بالای خا  باع  افزایش فشاار اسامزی شاده و شارایط  

(.  Mwando et al., 2020کند )مشاابه با تنش خشاکی ایجاد می

یابی به عملکرد مطلوب گیاهان  شاوری آب و خا  مانع از دسات

درصادی    60که در مناطق شاور، کاهش  طوریشاوند، بهزراعی می

(. در  FAO, 2008عملکرد گیاهان زراعی گزارش شااده اساات )

هاای مختلفی ماانناد  منااطق شاااور، زارعین باا اساااتفااده از روش

های بیشاتر ساعی در کاهش خساارت ناشای از تنش  مصار  نهاده

شااود. کشاات گیاهان  ها میهای آندارند که باع  افزایش هزینه

متحمال باه شاااوری، از جملاه منثرترین و کااراترین روش برای  

تحمل گیاهان به شاوری    باشاد. افزایشمقابله با مساأله شاوری می

از یاك طر  نیااز باه آبشاااویی و هزیناه برنااماه آبیااری را کااهش  
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( و از طر  دیگر با تأثیر  Pitman and Lauchli, 2002دهد )می

هاای  بر ثباات عملکرد موجاب افزایش عملکرد گیااهاان در خاا  

شاود. گیاهان متحمل به شاوری آب بیشاتری را  شاور و قلیایی می

نمااینادب بناابراین، میزان آب  الارضااای جایب میتحاتهاای  از خاا 

های  مصاارفی برای کشاات و زرع و در نتیجه میزان افزایش خا 

(. امروزه، باا  Munns et al., 2006دهناد )شاااور را کااهش می

هاای مهنادسااای ژنتیاك ارقاام متحمال باه تنش  اساااتفااده از روش

 (.  Munns and Tester, 2008اند )شوری تولید و معرفی شده

جو یکی از گیاهان متحمل به شاوری اسات و اغلب به عنوان  

های ساازگاری با شاوری در گیاهان  گیاه مدل برای در  مکانیسام

ها و مراحل  شاود. ساازگاری با شاوری در بین ژنوتیپاساتفاده می

جا که  (. از آنSaade et al., 2018رشاادی جو متفاوت اساات )

تحمل به شوری یك صفت پیچیده ژنتیکی است. اکثر فرآیندهای  

گیاهی منثر در تحمل به شاااوری دارای توارم کمهی هساااتند و  

تنوع پیوساته دارند. صافات کمهی تحت تأثیر شارایط محیطی قرار  

هاای  (. باا کماك روشHosseinirad et al., 2021گیرناد )می

توان صفات زراعی را بهبود بخشید ولی برای  مرساوم اصالاحی، می

ز باه خلود جوامع و دساااترسااای باه  هاای برتر نیااانتخااب لاین

باشاد. با اساتفاده از نشاانگرهای  های پیشارفته اصالاحی مینسال

مولکولی، تهیه نقشاه لینکاژی با چگالی بالا در بسایاری از گیاهان  

های لینکاژی  پییر شااده اساات. با رشااد سااریع تهیه نقشااهامکان

و یافتن جایگاه صاافت    متراکم بر اسااان نشااانگرهای مولکولی

( و اساااتفااده از آن برای گزینش باه  QTLمسااا ول تنوع کمی )

های  های اولیه برنامه(، انتخاب در نسااالMASکمك نشاااانگر )

پاییر شاااده و کاارآیی آن بهبود یاافتاه اسااات  اصااالاحی امکاان

(Mahdinejad et al., 2014  .)  تجزیاهQTL  عنوان مسااایر  باه

  یها مکان  یکیاز تنوع ژنتناشی    یتوارث  هایزمیمکان  نیبارتباطی،  

ی صافات کمهی، رابطه برقرار  پیفنوت  وساتهیتنوع پو  منفرد    یژنتك

  بایا نشااانگرهایی    نشااانگر  یوقت.  (Phillinpa, 1998)سااازد  یم

لینکاژ )پیوسااتگی( داشااته    کننده صاافات کمهیهای کنترلژن

)نه    پیبر اسااان ژنوت، گزینش  به کمك نشااانگرگزینش  ،  باشااند

عوامل محیطی تأثیری در گزینش نخواهند  خواهد بود و  فنوتیپ(  

خود خواهد  بیشترین مقدار  به    نشیپاسخ به گزداشت. در نتیجه،  

ها ابزاری مفید و در  QTLیابی  نقشااه  (.Dudley, 1997)  دیرساا 

نبات در ارتباط با مشاخ  شادن    کنندگاندساترن برای اصالاح

 Rabieiاساان ژنتیکی صافات مربوط به تحمل به تنش اسات )

et al., 2014  .) 

های  یابی به ژنوتیپگران، دساااتترین اهدا  اصااالاحاز مهم

هاای مختلف از پاایاداری لازم برخوردار  برتر اسااات کاه در محیط

یاابی باه پاایاداری وجود دارد. یکی  بااشاااناد. دو روش برای دسااات

های دارای  QTLهای پایدار یا  QTLشااناسااایی و اسااتفاده از  

حداقل اثر متقابل با محیط اسات که در گزینش به کمك نشاانگر  

مفیدند و دیگری اصالاح ارقام با ساازگاری وسایع از طریق هرمی  

های متفاوتی که هر یك به شارایط محیطی متفاوتی  QTLکردن  

های  ها و زمینهها، محیطها در زمانQTLساازگار باشاند. پایداری  

ترین شارط گزینش به کمك نشاانگر اسات  ژنتیکی مختلف، مهم

(Fakheri and Mehravaran, 2014مزیات .)  هاای گزینش باه

کمك نشاااانگرها عبارتند ازر ارزیابی صااافات در مرحله گیاهچه،  

سارعت بیشاتر نسابت به ارزیابی فنوتیپی، امکان انتخاب همزمان  

های فرعی در  ، شااناسااایی ژنDNAصاافات متعدد با یك نمونه  

های مطلوب و نامطلوب  های اصاالی و تشااخی  ژنحضااور ژن

(Fakheri and Mehravaran, 2013.) 

کننده  های کنترلQTLمطالعات زیادی در جهت شاناساایی  

عملکرد دانه جو و صفات مرتبط با آن در شرایط محیطی مختلف  

 Fakheri andمانند تنش خشاکی و شاوری انجام شاده اسات )

Mehravaran, 2013; Mohammadi and Baom, 2008; 

Baghizadeh et al., 2007; Peighambari et al., 2005   .)

هاای هااپلوئیاد  در ارتبااط باا تحمال باه شاااوری در جمعیات لاین

تا    99/7بین  شاناساایی شاد که    QTL  111تعداد  مضااعف جو،  

مای  41/33 تاوجایااه  را  فاناوتایاپای  واریاااناس  از  کاردنااد  درصااااد 

(Aminfar et al., 2011  .)  لاین    162در پژوهشااای جمعیات

  F8  ،Arigasharشااده از نساال  مشااتق (RILs) خال  نوترکیب

 Igri )یك گیاه جو شاش ردیف ایرانی بسایار متحمل به نمك( با

)جو دو ردیفاه حساااان باه نماك( مورد ارزیاابی قرار گرفتناد. از  

برای   QTL شاناساایی شاده، هفده  QTLمجموع بیسات و شاش

شاناساایی شادند   NaCl مولارمیلی 350و    250تحمل نمك در  

بر روی کروموزوم و گروه    7Hو    2H   ،3H  ،4H  ،6Hهاای کاه 

های همپوشاان بر اثر   QTLقرار داشاتند. با توجه به L1 لینکاژی

کاال   در  پالایاوتاروپای،  روی   QTL   9پاادیااده  بار  ماتامااایاز 

منثری  طور  قرار داشاااتناد که به    6Hو    2H   ،4Hهایکروموزوم

جمعیاات را در  شاااوری  بااه  کنترل   Igri×Arigashar تحماال 

در کنار    4H( روی کروموزوم  QTwg4Hc) QTL کردند. یكمی
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قرار داشااات که چندین ویژگی از جمله   XE41-M61 نشاااانگر

نمود  توده جواناه را کنترل میطول جواناه و کول وپتیال و زیسااات

(Ahmadi-Ochtapeh et al., 2015  .)  در پژوهشی دیگر، نواحی

کننده صافات مرتبط با تحمل به شاوری در جمعیت  ژنومی کنترل

متحمل  )  CM72لاین هاپلوئید مضاعف جو حاصل از تلاقی    107

)حسااان به شااوری( مورد بررساای قرار    Gairdner( و  به نمك

  17صاافت زراعی و سااه صاافت فیزیولوژیك،    10گرفتند. برای  

QTL    13تحت شارایط نرمال و  QTL    تحت شارایط تنش شاوری

در مطالعاتی که بر روی    (.Xue et al., 2009aشاناساایی شادند )

 × Nureهاای هااپلوئیاد مضااااعف جو حااصااال از تلاقی  لاین

Tremois  یابی صافات پیچیده مانند تحمل  صاورت گرفته، نقشاه

(،  Tondelli et al., 2006; Francia et al., 2007به ساارما )

 ,.Tondelli et al., 2014; Francia et alپاایاداری عملکرد )

( انجام شاده اسات.  Laidò et al., 2009( و کیفیت مالت )2011

ای دیگر بر روی دابل هاپلوئیدهای حاصال از  چنین در مطالعههم

برای تحمل به    7Hاصاالی روی کروموزوم    QTLاین تلاقی، یك 

(.  Xue et al., 2017ای شاناساایی شاد )شاوری در مرحله گیاهچه

این جمعیات در زمیناه تاأثیر شاااوری بر عملکرد و اجزای   در 

عملکرد مطالعات چندانی صاورت نگرفته اسات و شااید بتوان گفت  

 این اولین گزارش در این زمینه است.

دلیل نقش و اهمیت اساااتراتژیك جو در تعلیف دام، تولید  به

ماالات، تاأمین پروت ین، تولیاد آن در دنیاا و ایران و باا توجاه باه نیااز  

ها به این غلهه چندمنظوره و نیز با توجه به این که  شاادید انسااان

خشاك اکثر نقاط کشاور ایران را در بر  آب و هوای خشاك و نیمه

های شاور و  گرفته اسات و ساطح وسایعی از اراضای آن دارای خا 

باشااد، شااناسااایی و اصاالاح ارقام جو دارای تحمل به  قلیایی می

پژوهش   از هد رسادب لیا  نظر میتنش شاوری لازم و ضاروری به

کاناتارلQTLیااابای  ماکااان حاااضااار، صااافااات    کاناناادههااای 

شااانااسااااایی  اگرومورفولوژیاك، برآورد میزان تاأثیر هر یاك و  

برای پیشااانهااد در زمیناه  هاا  آن  مرتبط باامولکولی  نشاااانگرهاای  

 جو است.در  شوری  تنش  انتخاب به کمك مارکر برای تحمل به  

 

 ها مواد و روش

لاین هاپلوئید مضاااعف جو حاصاال از   136در این پژوهش،  

مورد  هاا  اه والادین آنباه همر  "Tremois"و  "Nure"قاامارتلاقی 

(  هلند)  1واگنینگن  دانشاااگاهاین جمعیت از    .گرفتندقرار  مطاالعاه  

بساا     کشاتهای هاپلوئید مضااعف، با روش  لاین  .دریافت شادند

-Saatenدر    "Tremois"و  "Nure"حاصال از تلاقی F1از نتاج  

Union Resistenzlabor GmbHاند  ، آلمان اساااتخراج شاااده

(Francia et al., 2004)زمساااااتااانااه والااد   ."Nure"   

[)× Baraka2Fior40×Alphaیك رقم جو علوفه ])  ای مدرن دو

اساااات کاه توساااط بخش   باالا  باا عملکرد   Istitutoردیفاه 

Sperimentale per la Cerealicoltura    درFiorenzuola  ،

ای از  ایتالیا منتشاار شااده اساات. این رقم دارای طیف گسااترده

(  RTLشااده )ها و جزو لیساات مواد آزمایشاای توصاایهسااازگاری

مااای باااهااااره  ایاااتاااالااایاااا  والاااد   بااااشااااااد. 

"Tremois"[(Dram×Aramir)×Berar  یك رقم جو دو ردیفه ]

  RTLمادرن فرانساااوی باا عملکرد و کیفیات ماالات باالا و جزو  

   .(Francia et al., 2004)باشد  می

هاا، در  جو باه همراه والادین آن  هااپلوئیاد مضااااعف  هاایلاین

مااه  بلو  نااق  در آباان 12قاالاب طرح آلفاا لاتیس باا دو تکرار در  

، در مرکز تحقیقاات کشااااورزی و مناابع طبیعی  1399ساااال  

  60شاهرساتان زابل کشات شادند. این منطقه با طول جغرافیایی  

  28درجاه و    31دقیقاه شااارقی و عرر جغرافیاایی    15درجاه و  

متر از ساااطح دریای آزاد دارای    480دقیقه شااامالی و با ارتفاع  

باشاد.  اقلیم بیابانی با تابساتان بسایار خشاك و زمساتان ملایم می

  0-30خصااوصاایات فیزیکی و شاایمیایی خا  منطقه در عمق  

 آورده شده است.    1متری خا  در جدول  سانتی
 

 خصوصیات فیزیکی و شیمیایی خاک منطقه قبل از آزمایش -1جدول 

Table 1- Physical and chemical properties of the soil of the area before the experiment   

نسبت کربن به  

 نیتروژن 

C/N 

 پتاسیم کل  

Total K  

 فسفر کل  

Total P  

 کربن آلی

Organic carbon 

 ماده آلی 

Organic matter  

 نیتروژن 

Nitrogen  

هدایت  

الکتریکی  

(ds/m )EC  

 اسیدیته 

pH 

 بافت خاک

Soil texture 
(ppm) (%) 

24.5 401.66 32.47 1.755 2.79 0.127 0.71 7.68 
 لومی رسی

Clay loam 

 
1 - Wageningen 
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متر و فااصااالاه   3ردیفی باه طول   چهاارهاای  در پلات هاالاین

. ابتدا بیور روی هر خط  متر کشات شادندساانتی 25بین خطوط  

با تراکم متوسااط کشاات شاادند پس از ساابزشاادن، عملیات  

که فاصااله دو بوته روی یك خط از هم سااه  نحویکاری بهتنك

متر بااشاااد انجاام گرفات. عملیاات کااشااات باه صاااورت  ساااانتی

کاری و روش آبیاری مزرعه، به صااورت جوی و پشااته بود.  هیرم

تنش شاااوری از آب باا هادایات    محیطدر  برای آبیااری مزرعاه،  

در   NaCl ماولارمایالای  350 الاکاتاریاکای آب  ماحایاطو  از    نارمااال 

 در نیاز مورد زراعی کلیه عملیات  .گردیدشایرین منطقه استفاده  

 طور به نرمال و تنش در شارایط هابوته نمو و رشاد دوره طول

گیری صافات  پس از حی  اثر حاشایه، اندازه  .شاد انجام یکساان

بوته تصاادفی از هر کرت انجام شاد. صافات   10براساان میانگین  

، تعداد گره، طول  متر()ساانتی گیری شاده شاامل ارتفاع بوتهاندازه

، تعداد پنجه در بوته، تعداد سانبله در بوته،  متر()ساانتیمیانگره  

، وزن هزار دانه  متر()سااانتیتعداد دانه در ساانبله، طول ریشااك  

اناادازه بود.  در هکتااار(  )کیلوگرم  دانااه  عملکرد  و  گیری  )گرم( 

های هر کرت صااورت گرفت.  عملکرد بوته، با برداشاات تمام بوته

تجزیه واریانس مرکب صافات مورد مطالعه برای دو شرایط نرمال  

های  و تنش شاوری، همبساتگی سااده فنوتیپی بین صافات و آماره

محاسابه    به صاورت جداگانه  توصایفی برای شارایط نرمال و تنش

 SASافزار  های آماری با اساتفاده از نرمکلیه تجزیه و تحلیل  شاد.

 صورت گرفت.   2/9نسخه  

های هاپلوئید مضاااعف جوی  نقشااه نشااانگری برخی از لاین

مورد بررسای تهیه نشاده اسات به همین جهت، تجزیه و تحلیل  

QTL  حاصال  مربوط به نشاانگرهای مولکولی  کاربردن نقشاه  با به

  انجام شاد. این نقشاه مرکب از  مضااعف جو  یدهاپلوئ ینلا  118  از

و    1141باا طول    SSRو    DArT،  STS-SNPنشاااانگر    543

 ,.Aghnoum et al)بود  مورگان  یسااانت  8/2متوسااط فاصااله 

2010; Francia et al., 2004.)   

نرمال  به طور مجزا برای هر یك از دو شاارایط    QTLتجزیه 

هاا و  QTLهاا انجاام شاااد. جهات تعیین  و میاانگین آنو تنش  

ای مرکاب  یاابی فااصااالاههاا، از روش نقشاااهبرآورد انادازه اثر آن

(CIM  استفاده شد. حداقل )LOD    برای شناساییQTL  5/2ها  

مورگان در نظر گرفته شاااد.  ساااانتی  2و حداقل فاصاااله پویش  

رو  پس -رو( با رگرسایون پیشCofactorنشاانگرهای پس زمینه )

(Forward and backward regression  تعیین شادند. علاوه )

، واریاانس فنوتیپی کاه  QTLبر تعیین جاایگااه و میزان اثر هر  

هاا در یاك مادل رگرسااایون چنادگااناه  QTLتوساااط هر یاك از  

در قله موقعیت   QTLشاااد، محاسااابه گردید. اثرات  توجیه می

QTL    درصاااد    95و حادود اعتماادQTL  .هاا باه دسااات آماد

نساااخااه  QTLیااابای  ماکااان بااا   WinQTLافازارنارم  5/2هااا 

Cartographer   (Wang et al., 2007.انجام شد ) 

 

 نتایج و بحث

لاین هااپلوئیاد    136بر اساااان نتاایو تجزیاه واریاانس مرکاب  

هاا، اثر ژنوتیاپ بر کلیاه صااافاات مورد  مضااااعف جو و والادین آن

دهنده تنوع بسایار بالا در  دار بود. این نشاانبررسای بسایار معنی

ها جامعه  که اینچنین با توجه به اینباشاااد. هماین جمعیت می

شاده در  باشاند بنابراین تنوع مشااهدههای دابل هاپلوئید میلاین

چنین اثر  باشاد. هماین جمعیت، غالباً ناشای از اثرات افزایشای می

محیط بر تماامی صااافاات باه جز وزن هزار داناه و طول ریشاااك  

دار و  دار بود. اثر محیط بر صافت وزن هزار دانه معنیبسایار معنی

دار بودن اثر محیط  دار بود. معنیبر صافت طول ریشاك غیرمعنی

دهنده این اسات که صافات مختلف  بر صافات مورد بررسای نشاان

اند. اثر  بروز متفاوتی در دو شاارایط نرمال و تنش شااوری داشااته

متقابل ژنوتیپ در محیط بر صافات طول ریشاك و وزن هزار دانه  

(.  2دار بود )جدول  دار و بر سااایر صاافات بساایار معنیغیرمعنی

در محیط نرماال و تنش    هاای مورد بررسااایبناابراین ژنوتیاپ

 های متفاوتی نشان دادند.العملعکس

لاین هاپلوئید مضااعف    136های سااده فنوتیپی همبساتگی

ها برای صفات مورد بررسی در دو شرایط  جو به همراه والدین آن

نشاااان داده شاااده اسااات.    3نرمال و تنش شاااوری در جدول  

همبساااتگی فنوتیپی مثبات و باالایی بین عملکرد داناه باا کلیاه 

صفات مورد مطالعه مشاهده شد به جز در مورد صفت تعداد گره  

در بوته که دارای همبساتگی منفی با عملکرد در شارایط نرمال و  

)بااه   مایازان  -02/0و    -08/0تارتایااب  تاناش  بایشاااتاریان  باود.   )

همبستگی در شرایط نرمال و بین تعداد پنجه در بوته با عملکرد  

(  54/0( و تعاداد سااانبلاه در بوتاه باا عملکرد داناه )54/0داناه )

بین تعداد پنجه در بوته و  مشاااهده گردید. در شاارایط تنش نیز  

(  19/0تعداد ساانبله در بوته با عملکرد دانه همبسااتگی بالایی )

وجود داشت. بین وزن هزار دانه و عملکرد دانه همبستگی مثبت  

داری مشاااهده شااد )به ترتیب در شاارایط نرمال و تنش  و معنی
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(. باالاترین میزان همبساااتگی بین تعاداد پنجاه در  25/0و   16/0

( بود. یعنی با  1بوته و تعداد ساانبله در بوته در هر دو شاارایط )

افزایش یا کاهش تعداد پنجه در بوته، تعداد سااانبله نیز افزایش  

یابد. در بررساای دابل هاپلوئیدهای جو بین عملکرد  یا کاهش می

دانه و اجزای آن )تعداد ساانبله در بوته و تعداد دانه در ساانبله(  

داری گزارش شاااده اسااات  همبساااتگی مثبات بسااایاار معنی

(Mohammadi and Baom, 2008  همبساااتگی بالای بین .)

های کنترل  QTLصاافات ممکن اساات به دلیل مکان یکسااان  

چنین تنوع یك  ها باشاد. همکننده یا به دلیل پیوساتگی میان آن

لیوتروپی( را تشااریح کند  تواند تنوع سااایر صاافات )پصاافت می

(Siahsar et al., 2008  اطلاعاات مربوط باه مااهیات و مقادار .)

نژادگران در تعیین معیارهای انتخاب  ضاارایب همبسااتگی به به

کند  برای بهبود صااافات مختلف همبساااته با عملکرد کمك می

(Koochakpour et al., 2021  .) 

داری بین تعداد  در مطالعه حاضاار، همبسااتگی منفی معنی

پنجه در بوته و وزن هزار دانه )در شرایط نرمال و تنش به ترتیب  

دهنده این اساات که با  ( مشاااهده شااد و نشااان-24/0و   -29/0

یااباد. همبساااتگی افزایش تعاداد پنجاه، وزن هزار داناه کااهش می

دار بین تعداد سانبله در بوته و تعداد دانه در سانبله منفی معنی

( احتمالاً به  -77/0و    -57/0)در شارایط نرمال و تنش به ترتیب  

دلیل تقساایم مواد فتوساانتزی گیاه بین تعداد بیشااتری ساانبله  

شاده در هر سانبله کاهش  های تشاکیلاسات بنابراین تعداد دانه

دار بین تعاداد  یااباد. باه همین ترتیاب همبساااتگی منفی معنیمی

 وزن هزار دانه نیز قابل توجیه است.    سنبله در بوته و

 

 ( برای صفات زراعی  Nure×Tremois) هاهای هاپلوئید مضاعف جو به همراه والدین آنتجزیه واریانس مرکب لاین  -2جدول 

Table 2- Combined analysis of variance of barley double haploid lines and their parents (Nure×Tremois) for the agronomic traits  
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116892 
** 

*9.38  ns0.71  **475  **2.7 **374 **1.6 
10681 

** 
**2.7 1 

 محیط

Environment 

ns3544  ns3.44  **65.66  *15.7  ns0.035  ns0.17  ns0.005  ns5.04  ns0.03 2 
 تکرار )محیط(

Rep (ENV) 

ns2218 ns1.38  ns1.004  ns6.05  ns0.035  ns 0.25 ns0.07  ns5.24  ns0.035 44 

  ×بلو  )تکرار 

 محیط(

Block (Rep × 

ENV) 

74421 
** 

**24.33  **7.21  **21.93  **0.18  **7.79  **1.45 **139  **0.18 137 
 ژنوتیپ

Genotype 

12285 
** 

ns0.8  ns0.7  **6.45  **0.05  **1.63 **0.33 **34.2 **0.05 137 
 محیط  ×ژنوتیپ 

Genotype × ENV 

1967 1.53 1.06 4.49 0.028 0.31 0.06 4.5 0.029 230 
 خطا 

Error 

2.17 3.31 7.26 8.59 7.37 3.76 4.03 2.26 5.56  
 ضریب تغییرات 

CV (%) 

97 92 0.84 84 87 96 94 97 86.8  
 ضریب تبیین 

2R 

ns ،*  درصد 1و  5احتمال  دار در سطحمعنی و دارغیرمعنیترتیب به،ر **و 

ns, * and **: Non-significant and significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. 
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( برای شرایط نرمال Nure×Tremoisها )های هاپلوئید مضاعف جو و والدین آن صفات مورد بررسی در لاین   های ساده فنوتیپیهمبستگی -3جدول 

 )پایین قطر( و تنش شوری )بالای قطر( 

Table 3- Phenotypic correlations of the studied traits in barley double haploid lines and their parents (Nure×Tremois) for normal 

(above diagonal) and salt stress conditions (below diagonal) 

نه 
دا

د 
کر

مل
ع

 G
ra

in
 y

ie
ld

نه  
دا

ار 
هز

ن 
وز

 

1
0
0
0

-g
r
a
in

 w
ei

g
h

t
 

ک 
ش

ری
ل 

طو
 A

w
n

 l
e
n

g
th

 

له 
نب

 س
در

ه 
دان

د 
دا

تع
 N

o
. 
o

f 
g

ra
in

s/
sp

ik
e

 

ته 
بو

در 
ه 

بل
سن

د 
دا

تع
 N

o
. 
o

f 
sp

ik
e
s/

p
la

n
t

 

ره
نگ

یا
ل م

طو
 

In
te

r
n

o
d

e
 l

e
n

g
th

 

ره 
د گ

دا
تع

 N
o

. 
o

f 
n

o
d

e
 

ته 
بو

ع 
فا

رت
ا

 P
la

n
t 

h
e
ig

h
t

ته  
بو

در 
ه 

ج
پن

د 
دا

تع
 

N
o

. 
o

f 
ti

ll
e
r
/p

la
n

t
 

 صفت

Trait 

*0.19 **0.24- -0.06 **0.77- **1.00 -0.09 -0.06 *0.21- 1 
 تعداد پنجه در بوته

No. of tiller/plant 

0.05 -0.09 **0.24 **0.3 *0.21- **0.25 **0.47 1 -0.017 
 ارتفاع بوته

Height of plant 

-0.02 **0.23- *0.16 *0.18 -0.06 **0.72- 1 **0.33 -0.014 
 تعداد گره 

No. of node 

0.06 *0.17 0.01 0.04 -0.09 1 **0.75- **0.36 -0.011 
 طول میانگره

Length of internode 

*0.19 **0.24- -0.06 **0.77- 1 -0.012 -0.014 -0.017 **1.00 
 تعداد سنبله در بوته 

No. of spike/plant 

**0.29 -0.06 *0.16 1 **0.57- 0.03 0.12 *0.2 **0.57- 
 تعداد دانه در سنبله

No. of grains/spike 

0.16 -0.02 1 0.04 0.05 0.07 0.05 *0.16 0.048 
 طول ریشك

Awn length 

**0.25 1 -0.04 *0.17- **0.29- 0.09 **0.25- **0.23- **0.29- 
 وزن هزار دانه

1000-grain weight 

1 *0.16 0.09 0.11 **0.54 0.08 -0.08 0.007 **0.54 
 عملکرد دانه

Grain yield 
 درصد.  1و   5احتمال  دار در سطحترتیب معنیبهر **و  *

: Significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. **and  * 

 

(، در  5و   4های توصااایفی )جداول  بر اساااان جداول آماره

برای صافاتی    Nureنسابت به والد    Tremoisشارایط نرمال، والد  

، تعاداد داناه در سااانبلاه، طول  ماانناد ارتفااع بوتاه، طول میاانگره

ریشك، وزن هزار دانه و عملکرد دانه مقادیر بیشتر و برای صفات  

تعاداد پنجاه در بوتاه، تعاداد گره و تعاداد سااانبلاه در بوتاه مقاادیر  

کمتری را نشاان داد. این در حالی اسات که تحت شارایط تنش  

برتری    Nureاز نظر تمامی صفات بر والد    Tremoisشوری، والد  

داشات. اختلا  بین والدین برای صافت تعداد دانه در سانبله در  

دار و برای سااایر صاافات غیر  هر دو شاارایط نرمال و تنش، معنی

دار بود. اختلا  بین میاانگین هااپلوئیادهاای مضااااعف و  معنی

هاا برای کلیاه صااافاات مورد بررسااای غیر  میاانگین والادین آن

رد بررسااای،  دار بود. در نتیجاه، هااپلوئیادهاای مضااااعف مومعنی

نماایناده کال هااپلوئیادهاای مضااااعف ممکن حااصااال از تلاقی 

Tremois    وNure  پییر  بوده و صفات مورد بررسی با اثرات جمع

شاوند. میانگین والدین در هر دو شارایط نرمال و  ها کنترل میژن

تنش برای تمامی صااافات در دامنه تغییرات نتاج قرار گرفتند و  

متجااوز هم در جهات منفی و هم در جهات مثبات  تفکیاك 

مشااااهاده شاااد و نتااجی برتر و بادتر از والادین در این جمعیات  

مشاااهده شاادند. در تمامی صاافات، ضااریب تغییرات فنوتیپی  

  بزرگتر از ضااریب تغییرات ژنوتیپی بود. درصااد ضااریب تغییرات

درصااد متغیر    9/11تا    62/6( در دو محیط بین  GCVژنتیکی )

  6/15تا   3/7( بین  PCVپی )بود. و درصاد ضاریب تغییرات فنوتی

درصاد قرار داشات. بیشاترین و کمترین ضریب تغییرات ژنتیکی و  

فنوتیپی در شاارایط تنش به دساات آمد. با توجه به تنوع موجود  

ها منثر باشاد. با این وجود  رساد انتخاب برای بهبود آنبه نظر می

پییری و پیشرفت ژنتیکی  کارآیی انتخاب بستگی به میزان توارم

دارد. میزان پیشرفت ژنتیکی و قابلیت توارم صفات مورد بررسی  

آورده شده است. بالا بودن میزان قابلیت توارم   5و    4در جداول  

دهنده نقش کمتر محیط در کنترل صافات و تنوع ژنتیکی  نشاان

 ,.Feizi et alهای مورد مطالعه اساات )بالای صاافات در لاین
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پییری و پیشاارفت ژنتیکی بالا  (. صاافاتی که دارای توارم2019

ها باشاند و  هساتند ممکن اسات تحت کنترل عمل جمع پییر ژن

 ها مفید باشد.   انتخاب برای آن

 

 ( در شرایط نرمال  Nure×Tremoisها )های هاپلوئید مضاعف جو و والدین آن های توصیفی صفات زراعی در لاین آماره -4جدول 

Table 4- Descriptive statistics of agronomic traits in barley double haploid lines and their parents (Nure×Tremois) for normal 

condition 
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2194.68 36.8 11.7 24.5 2.48 16.4 6.16 101.17 3.23 Nure (P1) 

2385.28 38.68 14.01 27.5 2.3 18.02 5.74 103.25 3.08 Tremois (P2) 

190.59 1.88 2.25 **3 0.14 1.6 0.41 2.07 0.14 2P-1P 

2289.98 37.74 12.9 26 2.4 17.2 5.95 102.2 3.15 𝑥̅𝑝)/22+P1=(P 

1653.78 31.2 10.8 20 1.6 11.87 4.88 78.5 2.36 DHsW 

2526.9 45.5 18.2 33 2.7 20.45 8.7 116.3 3.47 DHsB 

873.14 14.3 7.3 13 1.1 8.57 3.8 37.87 1.11 Range 

2055.1 37.5 14.25 25.6 2.2 15.7 6.3 98.45 2.97 𝑥̅𝐷𝐻𝑠 

164.1 2.7 1.4 2.4 0.24 1.66 0.67 7.12 0.24 DHsSD 

7.98 7.2 9.7 9.5 10.7 10.56 10.65 7.23 8.05 DHsCV 

-234.88 -0.24 1.35 -0.4 -0.2 -1.5 0.35 -3.75 -0.18 𝑥̅𝐷𝐻𝑠–𝑥̅𝑝 

-540.9 -5.6 -0.9 -4.5 -0.7 -4.53 -0.86 -22.67 -0.72 PW-DH=WNGG 

141.62 6.82 4.19 5.5 0.22 2.43 2.54 13.05 0.24 PB-DH=BPGG 

7.91 6.8 8.57 7.79 9.73 10.23 10.2 7.01 7.28 GCV(%) 

8.18 7.54 10.9 9.34 11.6 10.83 10.97 7.3 8.68 PCV(%) 

325.06 4.76 1.98 3.44 0.37 3.13 1.23 13.56 0.37 GC (5%) 

93.4 81.6 62.1 69.7 70.4 88.8 86.19 90.6 70.4 2h 
، بهترین والدب  pB، بدترین والدب  pWمضاعفب    ، بهترین لاین هاپلوئیدDHSBبدترین لاین هاپلوئید مضاعفب    DHSWدرصد.    1و    5احتمال    دار در سطحترتیب معنیبه ر  **و    *

NGG  پیشرفت ژنتیکی در جهت منفیب ،PGG  پیشرفت ژنتیکی در جهت مثبتب ،GCV  ضریب تنوع ژنتیکیب ،PCV  ضریب تنوع فنوتیپیب ،GC5%  5، بازده ژنتیکی برای  

 ، توارم پییری خصوصی.h2درصد گزینشب 
* and **: Significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. WDHS, DH with minimum trait value; BDHs, DH with maximum trait 

value; Wp, parent with lower trait value; Bp, parent with higher trait value; GGN, downward genetic gain; GGP, upward genetic gain; GCV, 

genotypic coefficient of variation; PCV, phenotypic coefficient of variation; GC5%, genetic gain for 5% selection index; h2, narrow sense 

heritability.  

 

QTL  های صافات مختلف زراعی مربوط به جمعیت هاپلوئید

مضاااعف جو برای شاارایط نرمال، تنش خشااکی و میانگین دو  

نشاان داده شاده اسات. در مجموع برای   7و    6شارایط در جداول  

شااناسااایی شااد   QTLجایگاه واجد    24صاافات مورد بررساای،  

)برای کلیه صافات به    QTLعدد    9که در شارایط نرمال  طوریبه

  8جز ارتفاع بوته، تعداد گره و طول ریشااك(، در شاارایط تنش  



 و همکاران  یخمر                        696

 

)برای تمامی صفات به جز تعداد پنجه و تعداد سنبله    QTLعدد  

)برای کلیاه   QTLعادد    7در بوتاه( و در میاانگین دو شااارایط  

صافات به جز تعداد سانبله در بوته، طول ریشاك و عملکرد دانه(  

دساات آمد. برای صاافت طول میانگره در دو شاارایط نرمال و  به

که در میانگین دو شارایط  ی یافت نشاد درحالیQTLتنش هیچ 

(.  7و    6شاناساایی شاد )جداول    QTLبرای این صافت، یك عدد  

درصاااد را تبیین    16تاا    8هاا، واریاانس فنوتیپی بین  QTLاین  

نمودند. بالاترین واریانس فنوتیپی تبیین شاااده مربوط به تعداد  

ترین واریاانس  داناه در سااانبلاه در میاانگین دو شااارایط، و پاایین

ه صااافاات تعاداد پنجاه در بوتاه و  فنوتیپی تبیین شاااده مربوط با 

تعداد سانبله در بوته و طول ریشاك در شارایط نرمال بود. مقدار  

LOD   قرار داشاات. بیشااترین و کمترین    5/2 -  04/5در دامنه

های تعداد دانه در ساانبله و تعداد  QTLمربوط به   LODمقدار  

 گره هر دو در شرایط تنش بود.
 

 ( در شرایط تنش شوری  Nure×Tremoisها )های هاپلوئید مضاعف جو و والدین آن توصیفی صفات زراعی در لاین  هایآماره -5جدول 

Table 5- Descriptive statistics of agronomic traits in barley double haploid lines and their parents (Nure×Tremois) for salt stress 

condition 
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2048.02 36.16 12 25 2.27 14.27 6.2 88.4 3.022 Nure (P1) 

2203.85 37.95 12.38 26 2.3 14.9 6.4 95.3 3.056 Tremois (P2) 

155.8 1.78 0.39 **1.0 0.034 0.65 0.2 6.87 0.034 2P-1P 

2125.94 37.06 12.19 25.5 2.29 14.6 6.3 91.88 3.04 𝑥̅𝑝)/22+P1=(P 

1694.6 31.7 9.6 16 1.7 10.3 4.47 67.12 2.5 DHsW 

2391.7 45.5 17.8 32 3.2 19.4 8.67 104.7 3.9 DHsB 

697.1 13.7 8.2 16 1.45 9.05 4.2 37.6 1.45 Range 

2025.5 37.2 14.1 23.65 2.38 14.05 6.4 89.2 3.13 𝑥̅𝐷𝐻𝑠 

157.8 2.6 1.53 3.3 0.29 1.5 0.7 7.2 0.29 DHsSD 

7.8 7.08 10.8 13.97 12.3 11 11.4 8.13 9.4 DHsCV 

-100.44 0.14 1.91 -1.85 0.09 -0.55 -0.1 -2.68 0.09 𝑥̅𝐷𝐻𝑠–𝑥̅𝑝 

-353.42 -4.46 -2.4 -9 -0.57 -3.97 -1.73 -21.28 -0.52 PW-DH=WNGG 
187.85 7.55 5.42 6 0.9 4.5 2.27 9.4 0.84 PB-DH=BPGG 

7.59 6.62 9.3 11.9 10.71 10.6 10.99 7.9 8.14 GCV(%) 

7.9 7.42 12.08 15.6 13.6 11.25 11.7 8.26 10.35 PCV(%) 

304.39 4.54 2.1 4.43 0.41 2.89 1.36 14.01 0.414 GC (5%) 

91.7 79.7 59.6 58 61.9 88.7 88.2 92.09 61.9 2h 
، بهترین والدب  pB، بدترین والدب  pW، بهترین لاین هاپلوئید مضاعفب  DHSBبدترین لاین هاپلوئید مضاعفب    DHSWدرصد.    1و    5احتمال    دار در سطحترتیب معنیبه ر  **و    *

NGG  پیشرفت ژنتیکی در جهت منفیب ،PGG  پیشرفت ژنتیکی در جهت مثبتب ،GCV  ضریب تنوع ژنتیکیب ،PCV  ضریب تنوع فنوتیپیب ،GC5%  5، بازده ژنتیکی برای  

 ، توارم پییری خصوصی.h2درصد گزینشب 
* and **: Significant at the 5% and 1% probability levels, respectively. WDHS, DH with minimum trait value; BDHs, DH with maximum trait 

value; Wp, parent with lower trait value; Bp, parent with higher trait value; GGN, downward genetic gain; GGP, upward genetic gain; GCV, 

genotypic coefficient of variation; PCV, phenotypic coefficient of variation; GC5%, genetic gain for 5% selection index; h2, narrow sense 

heritability.  
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 ( تحت شرایط نرمال و تنش شوری Nure×Tremoisها )های هاپلوئید مضاعف جو و والدین آن های صفات مورد بررسی در لاین QTL -6جدول 

Table 6- QTLs of the studied traits in double haploid lines of barley and their parents (Nure×Tremois) under normal and salt stress 

conditions 

 ضریب تبیین )%( 

%2 R 

 اثر آللی )افزایشی( 

Allelic effect 

(additive) 
LOD 

موقعیت 

QTL 

QTL 

position 

 نزدیکترین نشانگر 

Nearest marker 

 گروه لینکاژی

Linkage 

Group 

QTL 
 صفت

Traits نرمال 

Normal 

 تنش 

Stress 

 نرمال

Normal 

 تنش 

Stress 

 نرمال

Normal 

 تنش 

Stress 

9 - -0.09 - 2.8 - 31 bPb-4813-1H 1H Qnt1Hna 
 تعداد پنجه در بوته

No. of tiller/plant 
8 - 0.1 - 2.7 - 46.2 E41M38_206-1H 1H Qnt1Hnb  

- 9.8 - -2.72 - 2.9 147.2 bPb-1154-2H 2H Qpht2Hs 
 ارتفاع بوته

Plant height 

- 8 - -0.22 - 2.5 46.5 bPb-1209-7H 7H Qnn7Hs 
 تعداد گره 

No. of node 

9 - -0.09 - 2.84 - 31 bPb-4813-1H 1H Qns1Hna 
 تعداد سنبله در بوته 

No. of spikes/plant 
8 - 0.1 - 2.77 - 46.2 E41M38_206-1H 1H Qns1Hnb  

12 15 -0.92 -1.32 4.02 5.04 110.8 bPb-8737-2H 2H Qng2H 
 تعداد دانه در سنبله

No. of grains/spike 
10 - 0.89 - 3.57 - 168.7 bPb-9147-5H 5H Qng5Hn  

- 9 - -0.48 - 2.8 55.1 bPb-1541-1H 1H Qal1Hs 
 طول ریشك

Awn length 

- 9 - -50.3 - 2.79 142.8 bPb-5942-2H 2H Qgy2Hsa 
 عملکرد دانه

Grain yield 
- 11 - -54.88 - 3.75 152.3 HvCSG-2H 2H Qgy2Hsb  

- 9 - -49.48 - 2.75 154.6 bPb-4092-2H 2H Qgy2Hsc  

9 - -49.2 - 2.87 - 52.1 bPb-2324-3H 3H Qgy3Hn  

13 12 1.02 1.01 4.18 4.02 112.6 WMC1E8-1H 1H Qtgw1H 
 وزن هزار دانه

1000-grain weight 
8 - 1.1 - 2.9 - 179.5 bPb-9207-3H 3H Qtgw3Hn  

LODدهد که آلل ب اثر افزایشی مثبت نشان میر احتمال درستنماییNure )%( .2مقدار صفت را افزایش داده استR  درصد واریانس فنوتیپی که توسط هر =QTL   توجیه

 شودبمی

LOD: The likelihood of odds; Positive value indicate that the” Nure” allele increases the trait value; R2 (%)= Percentage of phenotypic variance 

explained by the QTLs.   

 

QTLدرصاد از تنوع کل    17شاده در مجموع    یابیهای مکان

تعداد پنجه در بوته را در شارایط نرمال تبیین نمودند. در شارایط  

که در  شاناساایی شاد، درحالی  QTLنرمال برای این صافت دو  

ی برای این صافت  QTLشارایط تنش و میانگین دو شارایط هیچ 

هر دو بر روی    Qnt1Hnb  و  Qnt1Hnaهای  QTLیافت نشااد.  

مورگان نزدیك  سااانتی  2/46و    31های  در جایگاه  1Hکروموزوم  

یابی  نقشاه  E41M38_206-1Hو    bPb-4813-1Hنشاانگرهای  

 شدند.

در شرایط تنش    QTLبرای صفت ارتفاع بوته در مجموع دو  

(Qpht2Hs( و میانگین دو شارایط )Qpht2Hm  شاناساایی شاد )

  QTLی یافت نشااد. هر دو  QTLکه در شاارایط نرمال،  درحالی

  2/147و در موقعیات    2Hشااانااساااایی شاااده، روی کروموزوم  

قرار    bPb-1154-2Hمورگاان و در نزدیکی نشاااانگر  ساااانتی

  11و    8/9ها  داشاتند. واریانس فنوتیپی تبیین شاده به وسایله آن

 ترتیب در شرایط تنش و میانگین دو شرایط بود.  درصد به

برای صافت طول میانگره، در شارایط نرمال و تنش شاوری،  

QTL  ی یاافات نشاااد ولی در میاانگین دو شااارایط، یاكQTL  

(Qil1Hm  کاارومااوزوم روی  باار   )1H    مااوقااعاایاات   2/73در 

  E39M61_247-1Hمورگاان و در نزدیکی نشاااانگر  ساااانتی

کرد.  درصد از تنوع فنوتیپی کل را توجیه می 9شناسایی شد که  

 بود.    -43/0دارای اثر افزایشی    QTLاین  

شاناساایی   QTLبرای صافت تعداد گره در شارایط تنش یك  
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مورگان و  ساانتی  5/46در موقعیت    7Hشاد که بر روی کروموزوم  

قرار داشات قرار داشات این    bPb-1209-7Hدر مجاورت نشاانگر  

QTL    درصاد از تنوع فنوتیپی   8بود و    -22/0دارای اثر افزایشای 

ی  QTLکل را توجیه نمود. در شاارایط نرمال برای این صاافت  

  QTLکه در میانگین دو شاارایط یك  شااناسااایی نشااد. درحالی

مورگان در مجاورت  ساانتی  8/57در موقعیت    6Hروی کروموزوم  

درصد از تنوع   9تعیین مکان گردید که    bPb-unk3-6Hنشانگر  

 بود.    29/0دارای اثر افزایشی    QTLفنوتیپی را توجیه نمود. این  

( برای صااافات تعاداد  Qns1Hnbو    Qns1Hna)  QTLدو  

سانبله در بوته در شارایط نرمال شاناساایی شاد در شارایط تنش و  

ی یافت نشااد.  QTLمیانگین دو شاارایط برای این صاافت، هیچ 

QTL  های شااناسااایی شااده در شاارایط نرمال هر دو بر روی

درصاااد از تنوع    17قرار داشاااتناد و در مجموع   1Hکروموزوم  

و    31هاای  هاا در موقعیاتQTLفنوتیپی را توجیاه نمودناد. این  

-bPbترتیب در مجاورت نشااانگرهای  مورگان و بهسااانتی  2/46

4813-1H    وE41M38_206-1H    .قرار داشاااتنادQTL  هاای

  1/0و    -09/0ترتیب  شااناسااایی شااده دارای اثرات افزایشاای به

بودناد. در مطاالعاه جمعیات هااپلوئیاد مضااااعف حااصااال از تلاقی  

CM72   وGairdner   تحات تنش شاااوری، برای صااافات تعاداد

  7Hو    1H  ،5Hهای  بر روی کروموزوم  QTL 3سااانبله در بوته  

(. تفاوت نتایو حاصال از  Xue et al., 2009bشاناساایی شادند )

های مورد  این تحقیق با نتاایو ما احتماالاً به دلیال تفااوت جمعیات

 باشد.  استفاده می

 

 ( برای میانگین دو شرایط Nure×Tremoisها )های هاپلوئید مضاعف جو و والدین آن های صفات مورد بررسی در لاین QTL -7جدول 

Table 7- QTLs of the studied traits in double haploid lines of barley and their parents (Nure×Tremois) for the mean of two 

conditions 
2R  کل 

2 Total R

% 
% 2R 

 اثر آللی )افزایشی( 

Allelic effect (additive) 
LOD 

 QTLموقعیت 

QTL position 

 نزدیکترین نشانگر 

Nearest marker 

 گروه لینکاژی

Linkage 

Group 
QTL 

 صفت

Traits 

11 11 -2.66 3.378 147.2 bPb-1154-2H 2H Qpht2Hm 
 ارتفاع بوته

Plant height 

9 9 -0.43 2.8 73.2 E39M61_247-1H 1H Qil1Hm 

 طول میانگره

Internode 

length 

9 9 0.29 3.2 57.8 bPb-unk3-6H 6H Qnn6Hm 
 تعداد گره 

No. of node 

25 16 -1.06 4.9 109.6 E42M38_235-2H 2H Qng2Hma 

تعداد دانه در 

 سنبله 

No. of 

grains/spike 
 9 -0.7 2.7 118.3 E42M38_210-2H 2H Qng2Hmb  

21 12 0.98 4.12 112.6 WMC1E8-1H 1H Qtgw1Hm 

 وزن هزار دانه

1000-grain 

weight 
 9 1.09 2.9 180.5 bPb-5864-3H 3H Qtgw3Hm  

LODدهد که آلل ر احتمال درستنماییب اثر افزایشی مثبت نشان میNure )%( .2مقدار صفت را افزایش داده استR  درصد واریانس فنوتیپی که توسط هر =QTL   توجیه

 شودبمی

LOD: The likelihood of odds; Positive value indicate that the” Nure” allele increases the trait value; R2 (%)= Percentage of phenotypic variance 

explained by the QTLs.   

 

QTL  25و    15،  22های صافت تعداد دانه در سانبله حدود  

ترتیب در شارایط نرمال، تنش شاوری و  درصاد از تنوع کل را به

در شاارایط نرمال   QTLمیانگین دو شاارایط تشااریح نمودند. دو  

(Qng2H    وQng5Hn  یك ،)QTL  ( در شرایط تنشQng2H  )

(  Qng2Hmbو    Qng2Hmaدر میانگین دو شرایط )  QTLو دو  

ترتیب روی  ها بهQTLشاااناساااایی شااادند. در شااارایط نرمال  

ماکااان  5Hو    2Hهااای  کاروماوزوم   7/168و    8/110هااای  در 

-bPbو    bPb-8737-2Hمورگاان نزدیاك نشاااانگرهاای  ساااانتی
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9147-5H    ،قرار داشاتند. در شارایط تنشQTL  شاده  شاناساایی

کاروماوزوم   نشاااااناگار    2Hروی  ماجاااورت    bPb-8737-2Hدر 

یابی  نقشاه  QTLیابی گردید. در میانگین دو شارایط هر دو  نقشاه

و    6/109هاای  ترتیاب در مکاانو باه  2Hشاااده روی کروموزوم 

نشاااااناگارهااای    3/118 ماجاااورت  و    E42M38_235-2Hدر 

E42M38_210-2H   .قرار داشاااتنادQTL    بزرگ اثر و پاایادار

Qng2H    در هر دو شااارایط نرمال و تنش در مجاورت نشاااانگر

bPb-8737-2H    بااLOD   قرار داشاااتناد کاه    04/5و    02/4برابر

به شاارایط محیطی    QTLدهنده غیر حسااان بودن این  نشااان

 متفاوت است.  

های جو، برای صااافت ای بر روی جمعیت ژنوتیپدر مطالعه

هاایی بر روی  QTLتعاداد داناه در سااانبلاه در شااارایط نرماال،  

هایی بر  QTL، و در شاارایط تنش خشااکی،  5Hهای  کروموزوم

 Jabbariشاناساایی شادند )  6Hو    3H  ،5Hهای  روی کروموزوم

et al., 2018یابی  (. در پژوهشاای جهت مکانQTL  های تحمل

و    Clipperبه شاوری، در جمعیت دابل هاپلوئید حاصال از تلاقی  

Sahara 3771    برای صافت تعداد دانه در سانبله و وزن هزار دانه

در مجااورت نشاااانگر   2Hمشاااتر  روی کروموزوم   QTLیاك 

Vrs1  ( شااناسااایی شاادBarati et al., 2017  طبق برخی .)

  شاده به دلیل اختلافاتهای شاناسااییQTLگزارشاات، تفاوت در  

 Xue etجو در تحمل به شااوری اساات )  هایژنوتیپی جمعیت

al., 2009b  .) 

برای صاافت طول ریشااك در   QTLتنها یك جایگاه واجد  

که در  ( شاناساایی شاد درحالیQal1Hsشارایط تنش شاوری )

ی برای این صفت  QTLشرایط نرمال و میانگین دو شرایط هیچ 

در   1Hشاااده روی کروموزوم  شاااناساااایی QTLیافت نگردید.  

-bPb-1541مورگان و در مجاورت نشاانگر  ساانتی  1/55موقعیت  

1H    درصاد از تنوع فنوتیپی کل را توجیه نمود.    9قرار داشات و

برای صااافات طول ریشااااك تحات تنش در مطاالعاات قبلی، 

QTLکاروماوزوم روی  بار  جاماعایاات    4Hو    2Hهااای  هااایای  در 

شاناساایی    Morexو    Steptoeهاپلوئید مضااعف حاصال از تلاقی 

( در  Fakheri and Mehravaran, 2013شااااد  تاافاااوت   .)

های  حتمالاً به دلیل تفاوت جمعیتشاده اهای شاناسااییجایگاه

 مورد مطالعه است.  

شاناساایی    QTLبرای صافت عملکرد دانه در مجموع چهار  

( و در شارایط تنش  Qgy2Hn)  QTLشاد. در شارایط نرمال یك 

  یابی( نقشااهQgy2Hscو    Qgy2Hsa  ،Qgy2Hsb) QTLسااه  

درصد از تنوع فنوتیپی را    9و    29شادند که در مجموع به ترتیب 

روی   QTLتوجیه نمودند. در شااارایط تنش شاااوری، هر ساااه  

جااایاگاااه  2Hکاروماوزوم   در    6/154و    3/152،  8/142هااای  و 

-bPb-5942ترتیب در نزدیکی نشااانگرهای  مورگان و بهسااانتی

2H  ،HvCSG-2H    وbPb-4092-2H    ایان داشاااتانااد.  قارار 

QTLدرصاااد از تغییرات فنوتیپی این    9و    11،  9ترتیاب  هاا باه

شاناساایی شاده در شارایط نرمال   QTLصافت را تبیین نمودند.  

مورگان و  سااانتی  1/52و در موقعیت مکانی    3Hروی کروموزوم  

قرار داشات. در میانگین دو    bPb-2324-3Hدر مجاورت نشاانگر  

مشاااهده نشااد. در    یQTLشاارایط برای صاافت عملکرد دانه  

)ما  جاماعایاات  ماناااطاق  Nure×Tremoiseطااالاعااه هامایان  در   )

روی  QTLای،  ماادیاتارانااه بار  دانااه  عامالاکارد  بااه  مارباوط  هااای 

عامالاکارد،    1Hو    2H  ،5Hهااای  کاروماوزوم اجازای  بارای  و 

QTL  4هایی بر روی کروموزومH    شاااناساااایی شااادند. در این

های شاناساایی شاده برای عملکرد،  QTLمطالعه بیشاترین تعداد  

(. در  Tondelli et al., 2014قرار داشاات )  2Hروی کروموزوم  

های صفات مورد بررسی روی کروموزوم  QTLمطالعه ما نیز اکثر  

2H  توان چنین اساتنباط کرد که احتمالاً  قرار دارندب بنابراین می

 قرار دارند.      2Hکننده عملکرد روی کروموزوم  های کنترلژن

QTL  درصاد از    21و    12،  21های وزن هزار دانه در مجموع

ترتیب در شاارایط نرمال،  تغییرات فنوتیپی کل این صاافت را به

نمودناد. دو جاایگااه   تنش شاااوری و میاانگین دو شااارایط تبیین

برای صااافات وزن هزار داناه در شااارایط نرماال    QTLواجاد  

(Qtgw1H   وQtgw3Hn  یك جایگاه واجد ،)QTL    در شاارایط

برای میاانگین دو    QTL( و دو جاایگااه واجاد  Qtgw1Hتنش )

( شناسایی شدند. در شرایط  Qtgw3Hmو    Qtgw1Hmشرایط )

در    3Hو    1Hهاای  ترتیاب روی کروموزومهاا باهQTLنرماال این  

مورگان، نزدیك نشااانگرهای  سااانتی  5/179و    6/112های  مکان

WMC1E8-1H    وbPb-9207-3H  13ترتیب  قرار داشتند و به  

از تغییرات فنوتیپی این صاافت را تبیین نمودند. در    درصااد  8و  

، در  1Hشااناسااایی شااده روی کروموزوم   QTLشاارایط تنش،  

-WMC1E8مورگان در مجاورت نشانگر  ساانتی  6/112موقعیت  

1H    درصااد از تنوع این صاافت را تبیین نمود.    12قرار داشاات و

یاابی شاااده روی  هاای نقشاااهQTLبرای میاانگین دو شااارایط،  

و    6/112هاای  باه ترتیاب در مکاان  3Hو    1Hهاای  کروموزوم
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-WMC1E8مورگان و در نزدیکی نشااانگرهای  سااانتی  5/180

1H    وbPb-5864-3H    قرار داشااتند. اینQTL12ترتیب  ها به  

های  QTLدرصااد از تغییرات فنوتیپی کل را توجیه نمودند.    9و  

( در شرایط نرمال  Qtgw1H)  1Hشناسایی شده روی کروموزوم  

هم مکان بودند که   WMC1E8-1Hو تنش در مجاورت نشاانگر  

در شارایط محیطی متفاوت دارد. این    QTLنشاان از تظاهر این  

های ژنومی  ای جهت بررساای جایگاهدر حالیساات که در مطالعه

کننده صااافت وزن هزار دانه در جمعیت جوی بهاره، یك  کنترل

QTL    2بر روی کروموزومH    مورگان و  ساانتی  87/10در فاصاله

مورگان  ساانتی  08/125در فاصاله   4Hروی کروموزوم   QTLیك  

 (.  Koochakpour et al., 2021شناسایی شده است )

اجزای عملکرد دانه صااافات پیچیده چند ژنی هساااتند که  

هاا قرار  تحات تاأثیر محیط و عوامال ژنتیکی و تعاامال بین آن

)مای یااا  (. هامFarokhzadeh et al., 2019گایارنااد  ماکااانای 

بر روی یك کروموزوم، همبساتگی فنوتیپی   QTLپوشاانی دو  هم

دهد. نوع اثرات افزایشاای  دار بین دو صاافت را نشااان میمعنی

کنناده همبساااتگی مثبات و منفی  هاا توجیاهQTLمربوط باه این 

های هم مکانی که دارای اثرات افزایشای  QTLبین صافات اسات.  

های هم مکانی  QTLمشاابه هساتند، دارای همبساتگی مثبت و  

کاه دارای اثرات افزایشااای متفااوتناد دارای همبساااتگی منفی  

  QTLمکانی چند  (. همFarokhzadeh et al., 2019باشند )می

های  شاود از طرفی همبساتگیباع  همبساتگی بالای صافات می

ها  مشاتر  بین آن  QTLدلیل عدم وجود  ضاعیف بین صافات به

(. در این تحقیق  Fakheri and Mehravaran, 2013باشاد )می

برای صااافاات تعاداد پنجاه در بوتاه و تعاداد سااانبلاه در بوتاه  

QTLمکاان  هاای همQnt1Hna    وQns1Hna    31در جاایگااه  

  2/46در جاایگااه    Qns1Hnbو    Qnt1Hnbمورگاان و  ساااانتی

مشاااهده شااد از طرفی    1Hمورگان، بر روی کروموزوم  سااانتی

دهنده همبساتگی بالای  ها مشاابه بود که نشااناثرات افزایشای آن

باشاد. در تحقیقی دیگر در بررسای صافات  بین این دو صافت می

های هاپلوئید مضااعف جو حاصال  مورفولوژیکی در جمعیت لاین

های این دو صفت  QTL، هم مکانی  Steptoe×Morexاز تلاقی  

 (.  Fakheri and Mehravaran, 2013مشاهده شده است )

بااهQTLمکااانی  هم اثر  هااا  یااا  ژن،  دو  بین  لینکاااژ  دلیاال 

(. در  Farokhzadeh et al., 2020پلیوتروپی یاك ژن اسااات )

مکانی ناشای از اثرات پلیوتروپی همبساتگی بین صافات هرگز  هم

شااود. چرا که پلیوتروپی اجزای فرعی صاافات را  شااکسااته نمی

انتخاب یك صاافت باع  کاهش یا    کند. در پلیوتروپیکنترل می

  31های جایگاه  QTLشود. اثر بزرگ  افزایش صفات همبسته می

نزدیکی نشااااانگر  سااااانتی روی    bPb-4813-1Hمورگاان در 

بر صاافات تعداد پنجه در بوته و تعداد ساانبله در    1Hکروموزوم  

مورگاان در  ساااانتی 2/46هاای جاایگااه  QTLبوتاه و نیز اثر بزرگ  

نشاااااناگار   کاروماوزوم    E41M38_206-1Hنازدیاکای    1Hروی 

کننده  ای کنترلهای خوشاهدهنده این اسات که احتمالاً ژننشاان

 اجزای عملکرد دانه در این نواحی از کروموزوم قرار گرفته است.  

QTLهاای ژنی هاا معمولا شاااامال تعاداد زیاادی ژن یاا مکاان

ها به صافت  باشاند که همه یا بعضای یا حتی گاهی یکی از آنمی

اند  ها دارای اثرات کوچكQTLشااوند. بیشااتر  کمی مربوط می

دهناد، بناابراین  هاا اثرات قوی نشااااان میفقط تعادادی از آن

پییر  هاای باا اثر بزرگ بر روی فنوتیاپ امکاانQTLشااانااساااایی  

(. در اینجا  Khalili and Mohammadian, 2016شاااود )می

QTL  2های دارایR    و    10بالاتر ازLOD   به عنوان   3بیشااتر از

QTLشااوند. در این تحقیق در  های قوی و بزرگ اثر معرفی می

قوی و بزرگ    QTLعدد    7ها،  مجموع دو شاارایط و میانگین آن

اثر شاناساایی شاد. برای صافت تعداد دانه در سانبله، در شارایط  

( در  Qng2H)  2Hروی کروموزوم    QTLنرماال و تنش، یاك  

دیگری در    QTLچنین  و هم  bPb-8737-2Hمجاورت نشااانگر  

( در مجااورت  Qng5Hn)  5Hشااارایط نرماال، روی کروموزوم  

هاای قوی و بزرگ اثر بودناد.  bPb-9147-5H  ،QTLنشاااانگر  

  QTLچنین برای صاافت عملکرد دانه در شاارایط تنش، یك  هم

(Qgy2Hsb  در مجاورت نشااانگر )HvCSG-2H   و برای صاافت

( در  Qtgw1H)  QTLوزن هزار داناه در شااارایط نرماال، یاك  

های قوی و بزرگ اثر  WMC1E8-1H  ،QTLمجاورت نشااانگر  

  QTLبودند. در میانگین دو شارایط، برای صافت ارتفاع بوته یك  

(Qpht2Hm  در مجاورت نشاانگر )bPb-1154-2H  برای صافت ،

( در مجااورت  Qng2Hma)  QTLتعاداد داناه در سااانبلاه یاك  

، و برای صافت وزن هزار دانه، یك  E42M38_235-2Hنشاانگر  

QTL  (Qtgw1Hm در مجااورت نشاااانگر )WMC1E8-1H    ،

QTLترین  های قوی و بزرگ اثری بودند. واضاحQTL   بزرگ اثر

(  Qng2Hmaدر این مطاالعاه، مربوط باه تعاداد سااانبلاه در بوتاه )

در مجاورت نشااانگر    2Hدر میانگین دو شاارایط روی کروموزوم  

E42M38_235-2H    بااLOD    16بود کاه بیش از    9/4برابر باا  
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 درصد از واریانس فنوتیپی کل را توجیه نمود.  

هاای  نژادی گیااهی، اصااالاح ژنوتیاپترین اهادا  باهاز مهم

هاای  کاه در محیططوریدارای عملکرد و کیفیات باالا اسااات باه

 ,.Yadav et alمختلف از پاایاداری لازم برخوردار بااشاااناد )

یابی به پایداری یك رقم، یك راه شاناساایی  (. برای دسات2003

QTL  هاای پاایادار یااQTL  هاای دارای حاداقال اثر متقاابالQTL  

( اسات که در گزینش به کمك نشاانگر برای  Q × Eدر محیط )

یابی به ارقام  ورزی صاافات مفید باشااند. راه دیگر، دسااتدساات

های متفاوت  QTLدارای ساازگاری وسایع از طریق هرمی کردن  

هاای گونااگون در یاك رقم اسااات. بناابراین برای  مربوط باه اقلیم

هاای  QTLنژادی، اولین موضاااوع پاایاداری در  هور  اهادا  باه

ای اساات که ممکن اساات کاندیدای گزینش به  یابی شاادهنقشااه

های پایدار، باع  پایداری نساابی  QTLکمك نشااانگر باشااند.  

آیناد.  فاائق می  Q×Eشاااوناد و بر اثر متقاابال کنترل ژنتیکی می

های پایدار لازم اسات آزمایش در چند  QTLیابی به  برای دسات

های محیط اختصااااصااای  QTLمحیط مختلف تکرار شاااود تا  

 Farokhzadeh et al., 2020; Mahdinejadشناسایی شوند )

et al., 2014  پاایاداری .)QTLهاای  هاا و زمیناههاا در محیط

کنترل صافات توساط تعداد اندکی مکان    دلیلژنتیکی مختلف، به

ترین بخش گزینش به  ژنی با اثرات زیاد اسات. این موضاوع، مهم

(. در  Fakheri and Mehravaran, 2014کمك نشاانگر اسات )

در دو شرایط    QTLشاناساایی شاده تنها یك   QTLعدد    24بین  

و میانگین دو شارایط دارای ثبات و پایداری بود. ساایر صافات از  

هاا  هاای متنوعی برای آنQTLپاایاداری لازم برخوردار نبودناد و  

( مربوط  Qtgw1Hپایدار شاناساایی شاده )  QTLشاناساایی شاد.  

توان در انتخاب به کمك  به صفت وزن هزار دانه بود که از آن می

نشاانگر استفاده نمود. نشانگرهای شناسایی شده برای این صفت،  

وزن هزار داناه،  علاوه بر لینکااژ نزدیاك باا ژن مربوط باه صااافات  

پییری بالایی بوده و به آسانی قابل مشاهده است. از  دارای وراثت

توان در  های پایدار میQTLشاده مربوط به  نشاانگرهای شاناساایی

 مطالعات بعدی استفاده کرد.

 

 گیری کلینتیجه

ها اختلافات  بر اساااان نتایو این پژوهش، بین کلیه ژنوتیپ

چنین اثر ژنوتیاپ در محیط بر  داری وجود دارد. همآمااری معنی

دار بود  کلیه صاافات به جز وزن هزار دانه و طول ریشااك معنی

هاا، تحات تاأثیر  یعنی وزن هزار داناه و طول ریشاااك در ژنوتیاپ

های مربوط به دو صاافت تعداد پنجه  QTLمحیط قرار نگرفتند.  

در بوته و تعداد ساانبله در بوته دارای جایگاه یکسااانی بودند که  

باشاد. در این  دهنده لینکاژ و همبساتگی بین این صافات مینشاان

مربوط   QTLشاده فقط یك  شاناساایی QTLعدد   24تحقیق از  

(، در هر سااه شاارایط پایدار  Qtgw1Hبه صاافت وزن هزار دانه )

بود و گزیناه منااسااابی در گزینش به کماك نشاااانگر اسااات. با  

های بیشاتر و متفاوت  ها و مکانحال، تکرار آزمایش در ساالاین

هاا باایاد صاااورت گیرد چرا کاه QTLجهات بررسااای پاایاداری  

های مختلف، باع  غلبه  های پایدار در محیطQTLیابی به  دست

اثر متقاابال ژنوتیاپ در محیط می این  شاااود. همبر  چنین در 

،  Qng2H  ،Qng5Hnبزرگ اثر و قوی شااامل    QTL 7تحقیق،  

Qgy2Hsb  ،Qtgw1H  ،Qpht2Hm  ،Qng2Hma  و  

Qtgw1Hm   2شاناساایی شاد که دارایR   و    10بالاتر ازLOD 

بزرگ اثر در این مطاالعاه،    QTLترین  بودناد. واضاااح  3باالاتر از  

( در میاانگین دو  Qng2Hmaمربوط باه تعاداد سااانبلاه در بوتاه )

-E42M38_235در مجاورت نشانگر    2Hشرایط روی کروموزوم  

2H    باLOD   درصاااد از واریانس    16بود که بیش از    9/4برابر با

هاای تعاداد پنجاه در بوتاه و  QTLفنوتیپی کال را توجیاه نمود.  

ها  های هم مکان بودند هم مکانی آنQTLتعداد سنبله در بوته،  

دهنده این اسات که این دو صافت دارای همبساتگی شادید  نشاان

 باشند.  با هم می
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Abstract 

Introduction: Salinity is one of the main obstacles to increasing crop yield. The most severe problems 

in soil salinity occur in arid and semiarid regions. Barley (Hordeum vulgare L.) is widely planting in 

the arid and semiarid regions. It is the fourth most important cereal crop worldwide, and it has a long 

history as a model for genetic studies. It is the most salt tolerant cereal. Salt tolerance in crop plants 

is a genetic and physiological complex trait and is controlled by several quantitative trait loci. Both 

genetic diversity and the adaptation to a broad spectrum of micro-ecological conditions including 

water availability, temperature, soil type and altitude have strongly influenced the development of 

salt tolerance in barley. 

Materials and Methods: In order to identify genomic regions controlling the agro-morphological 

characteristics and markers linked to them under normal and salinity stress conditions, an experiment 

with 136 double haploid lines of barley and  their parents (Nure and Tremois) was conducted based 

on alpha lattice design with two replications at the Agricultural Research Center of Zabol, during 

2020-2021 crop year. Agronomic traits were including tiller number per plant, spike number per plant, 

grain number per spike, awn length, internode length, node number, plant height, 1000-grain weight 

and grain yield. The combined analysis of variance, correlation coefficients between the traits and 

descriptive statistics calculated for normal and salt stress conditions. The data were analyses by the 

SAS (ver. 9.2) statistical software. QTL analysis was conducted by composite interval mapping (CIM) 

method using QTL Cartographer v2.5 for each of the normal and stress conditions and their averages 

separately (with threshold value (LOD) 2.5, minimum distance 2 cM between QTL). 

Result and Discussion: The combined analysis of variance indicated significant differences among 

the genotypes for all studied traits. This indicates high levels of genetic diversity in this population. 

Since the population is double haploid lines, therefore, the diversity observed in this population is 

often caused by additive effects. Maximum correlations were observed between grain yield with tiller 

number, as well as spike number per plant. The high correlation between the traits may be due to the 

similar loci controlling QTLs or due to their linkage. According to the table of descriptive statistics, 

the studied double haploids are representative of all the possible double haploids resulting from the 

crossing of Tremois and Nure, and the studied traits are controlled by the additive effects of genes. In 

total, 24 QTL loci were identified for the studied traits: 9 QTLs were obtained under normal 

conditions, 8 QTLs were identified under stress conditions, and 7 QTLs were identified in the average 

of the two conditions. These QTLs explained 8 to 16% of the phenotypic variance (R2). The LOD 

value ranged of 2.5 - 5.04. The highest and lowest LOD values were related to QTLs of number of 

seeds per spike on chromosome 2H and number of nodes under stress conditions. Regarding marker-

assisted selection, the stability of QTLs across different environments and genetic backgrounds is of 
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utmost importance. Out of the 24 identified QTLs, only the QTL associated with the thousand seed 

weight trait (Qtgw1H) demonstrated stability, making it suitable for marker selection. The markers 

identified for this trait not only exhibit close linkage with the gene responsible for the thousand seed 

weight trait but also possess high heritability and are easily detectable. The markers associated with 

stable QTLs can be utilized in future studies. 

Conclusion: Based on the findings of this research, significant statistical differences were observed 

among all genotypes. Transgressive segregation, both high and low, was evident across all traits. Two 

traits, namely the number of tillers per plant and the number of spikes per plant, exhibited QTLs at 

the same location, indicating a linkage and correlation between these traits. Among the 7 major QTLs 

identified in this study, the most prominent one was associated with the number of spikes per plant 

(Qng2Hma) on chromosome 2H, linked with marker E42M38_235-2H, which accounted for 16% of 

the phenotypic variance. Only one QTL (Qtgw1H) for 1000-grain weight, linked with marker 

WMC1E8, was identified as a stable QTL. These genomic regions, once validated across various 

genetic backgrounds and environments for salinity tolerance in barley, can be utilized in marker-

assisted breeding. 

Keywords: Grain yield, QTL mapping, Salt tolerance, Yeald components  

 


