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Abstract  

Objective 

Agricultural wastes are a serious challenge in developing countries. Lignocellulosic wastes, as 

the most abundant biomass on Earth, can be used as a source for the production of biofuels and 

other valuable products. These wastes are particularly important in terms of the production of 

fermentable sugars for biofuels and other commercial materials. The aim of this study is to 

identify gene loci, candidate genes, and molecular markers associated with the enzymatic 

digestibility of wheat straw for use in wheat breeding projects to increase the production of 

reducing sugars. In addition, identifying sources of lignocellulosic wastes with the highest 

potential for conversion to reducing sugars among wheat lines is another goal of this research. 

Materials and methods 

In this study, 167 inbred lines (F9) obtained from the crossing of Roshan and Superhead cultivars 

were used. These lines were cultivated in a research farm located in the Faculty of Agriculture, 

Shahid Bahonar University of Kerman, and after harvesting, the straw obtained was prepared for 

enzymatic digestion experiments. For enzymatic digestion of the resulting biomass, recombinant 

xylanase and cellulase enzymes were used and the amount of sugar released by these enzymes 

was measured. Genotyping of the lines was constructed using DArT markers. Then, a genetic 
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map was drawn using 167 lines and 662 DArT markers in the QTL IciMapping software. 

Identification of candidate genes within the confidence interval of the identified QTLs was 

performed using the sequences related to the DArT marker and the physical distance of adjacent 

markers in the databases related to the wheat genome. 

Results 

A genetic linkage map of 4315.35 CM was drawn and three QTLs were identified for traits related 

to the amount of sugar released from biomass. Of these three QTLs, two QTLs were located on 

chromosomes 7A and 6D for the trait of sugar released by cellulase digestion (CEL) and one QTL 

for the trait of sugar released by xylanase digestion (XYL) on chromosome 7A. Using the physical 

distance of the markers adjacent to the identified QTLs, two candidate genes 

TraesCS7A03G0782000LC and TraesCS7A03G0781900LC were identified within a confidence 

interval on chromosome 7A. Based on information obtained from wheat databases, it was 

determined that these genes are involved in specific biochemical processes that are related to the 

production of kinase proteins and hypothetical proteins. These proteins can play a key role in 

regulating metabolic pathways related to enzymatic digestion and the conversion of biomass to 

reducing sugars. Thus, these genes are recognized as important candidates for genetic 

modification to improve sugar production processes in wheat. Also, the identification of 

promising lines identified in this study can be used in wheat breeding projects to produce varieties 

with higher sugar production capabilities. 

Conclusions 

The results of this study indicate the importance of chromosomes 6D and 7A in controlling the 

amount of sugars released from biomass by enzymatic digestion. Also, the genes identified for 

the QTL regions and the identified markers can be used in breeding projects to improve biomass 

digestibility in wheat. The identified superior genotypes with high sugar production capacity from 

biomass can be used for the production of biofuels and other commercial materials, as well as in 

breeding projects to improve sugar production in wheat. 
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Introduction 

Agricultural waste is considered one of the significant challenges in developing countries. 

Agricultural waste and residues have severe negative impacts on natural resources such as water, 

soil, and air. In addition to the environmental and health problems resulting from the burial, 

burning, and disposal of agricultural waste, the increase in these residues leads to considerable 

economic damage. These damages include the wastage of limited water and soil resources, 

reduced quality and value of products, loss of subsidized inputs, increased import needs, reduced 

income for farmers, and the threat to the job positions of producers. Lignocellulosic residues, 

recognized as the most abundant biomass on Earth, are primarily composed of polymeric sugars 

such as cellulose, hemicellulose, and lignin. These polymeric sugars can be hydrolyzed 

enzymatically into simple sugars. Lignocellulosic materials, such as rice, corn, and wheat 

residues, can be highly suitable for producing reducible sugars. Specifically, wheat straw is a 

potential biomass for producing monomeric sugars. The degradability of biomass not only 

increases biofuel production efficiency but can also directly play a crucial role in reducing 

agricultural waste and minimizing environmental pollution. This approach makes a sustainable 

agricultural and industrial cycle possible with minimal environmental impact. One of the main 

challenges in biorefineries is converting carbohydrates in lignocellulosic feedstocks into 

fermentable sugars. Efficient and cost-effective hydrolysis of cellulose and hemicellulose 

carbohydrates into monosaccharides remains a significant challenge for their utilization, and 

future research should focus on this stage. Therefore, identifying lignocellulosic waste sources 

with the highest potential for conversion to reducible sugars and examining and identifying genes 

controlling the production of polymeric sugars that can be converted into reducible sugars are 

essential research priorities. Since sugar production through enzymatic digestion of lignocellulose 

is a quantitative trait, identifying QTLs related to the amount of released sugars will have wide 

applications in plant breeding and industrial production. The goal of this study is to identify genes, 

genetic loci, and molecular markers associated with the enzymatic digestibility of wheat straw for 

use in wheat breeding projects aimed at improving reducible sugar production. Additionally, 

identifying lignocellulosic waste sources with the highest potential for reducible sugar conversion 

among wheat lines is another objective of this research.  

 

Materials and methods 

In this study, 167 (F9) inbred lines derived from the cross between the Roshan and Superhead 

wheat varieties were used. The lines were planted in a simple lattice design at the Faculty of 

Agriculture, Shahid Bahonar University of Kerman. After harvesting, the straw was air-dried and 

prepared for enzymatic digestion. To hydrolyze the cellulose and xylan in the cell wall, 
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recombinant cellulase and xylanase enzymes produced at the Agricultural Biotechnology 

Research Institute of Iran were used. For enzymatic digestion, cellulase and xylanase enzymes 

were applied at a concentration of 2 units per milliliter. The wheat straw powder was prepared by 

grinding the dried stems of each genotype and passing it through a 1-mm sieve. Enzymatic 

digestion to measure the sugar content in lignocellulosic biomass was based on Miller's method 

(1959), using 3,5-dinitrosalicylic acid (DNS) reagent and measuring the reducing sugars released 

from cellulose and xylan soluble in the solution. The amount of released sugar was quantified 

using a spectrophotometer at a wavelength of 540 nm by comparison with a glucose standard 

curve. The trait of released sugar through cellulase (CEL) and xylanase (XYL) digestion was 

measured. Genotyping of the lines was conducted using DArT markers. A genetic map was 

constructed using 167 lines and 662 DArT markers in the QTL IciMapping software. Candidate 

genes in the confidence intervals of the identified QTLs were identified using sequences related 

to DArT markers and the physical distance of adjacent markers in relevant wheat genome 

databases. 

 

Results 

A genetic linkage map of 4315.35 CM in length was constructed, and three QTLs related to 

the amount of released sugar from biomass were identified. Two QTLs on chromosomes 7A and 

6D were identified for the trait of sugar released by cellulase digestion (CEL), and one QTL for 

the trait of sugar released by xylanase digestion (XYL) was located on chromosome 7A. Two loci 

controlling the identified quantitative traits, qCEL7A and qCEL6D, for the amount of sugar 

released by cellulase digestion, were located at positions 82 and 334 CM on chromosomes 7A 

and 6D, respectively. These QTLs explained 1.12% and 1.44% of the phenotypic variance for 

enzymatic lignocellulose digestion. The additive effects of the QTLs showed that qCEL6D, with 

a positive additive effect, inherited favorable alleles from the Roshan parent and increased the 

released sugar by 4.40 mg. Conversely, the negative additive effect of qCEL7A indicates that it 

inherited reducing alleles from the Superhead parent, decreasing the released sugar by 5.92 mg. 

Additionally, the locus qXYL7A, which is related to the amount of sugar released by xylanase 

digestion, was identified on chromosome 7A at position 81 CM, explaining 1.48% of the 

phenotypic variance. The negative additive effect of this QTL suggests that alleles related to this 

trait were inherited from the Superhead parent, reducing the released sugar by 7.66 mg. Using the 

physical distance of adjacent markers to the identified QTLs, two candidate genes, 

TraesCS7A03G0782000LC and TraesCS7A03G0781900LC, were identified in the confidence 

interval on chromosome 7A. These genes are involved in protein kinase production and 
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hypothetical protein functions. These genes could serve as targets for breeding to enhance sugar 

release in the enzymatic digestion process. 

 

Conclusions 

The results of this study led to the identification of three important QTLs related to the 

amount of sugar released from lignocellulosic biomass. These QTLs highlight the importance of 

chromosomes 6D and 7A in controlling sugar release from biomass through enzymatic digestion, 

demonstrating the significant genetic role of these regions in controlling enzymatic digestibility 

traits of wheat biomass. Furthermore, the identified genes for the QTL regions and the detected 

markers can be used in breeding programs aimed at improving lignocellulose digestibility in 

wheat. The superior genotypes identified, which have high potential for sugar production from 

biomass, could be utilized in biofuel production, commercial materials, and breeding projects. 
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دیعدياردهدبعرهددتياندسیهد   دي جويل یلدعاتی.دضجادجينسیهحسجي دهد جنارداهيه،دد هاا،دچالشددیدیدد تشجاهي،ددعاتیضجاددهدف:

ددییهطالعهددجدا جادنیهحصجيتتدراداي،شدا جرداد ددجينس.دهس دادد يیهدددیسجری،د هاجن د جيت دديیقارلدتخمدد قدسهادسیتيلدد ريا

د هاديدپيهژ د ريدايتا دردسمدرهدهدظييدرني دیمیهضج دنن د یهيتبطدرادقارودیهيلديلدد هدنشجان يهاددسیتانسد هاژردد یژند هاهدار

رهدددلیتبسدلیپرانسججدنیشججريیردسمدرادردد هانیتددییدججدا ججادنیا جج .دهم ددداءدججينس یاحدد قدسهادسیتيلددشیردسمدجن داف ادد نژادره

د.رادسیهدقیتحقدنیاهسا داد يیا،ددداءدينس یاحدد قدسها
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ديددهانیايقامديهدجندهد جيپيهسدا رداد ددس.دتددیحاصجلدا،دتلاق (F9) خرهینهشیتيدنیتد167ا،ددددق یتحقدنیديداددها:و روش مواد

هضج دد هاشیانوامدن،هاد هدتا درس ج دنهس درياددسنسیراهديدتيهاردتشج دريدددسیدانشج ا ددجنددد دانشجدس دتشجاهي،ددیقاتیه يعهدتحق

قدسدن،ادددججس دهييدددد اریهد ججويت،دا ججرداد ددججسدهدهددلانا،ی،اددبینيتيتدد ها یا،دنن د یمیهضجج دنن دد دججس.درياد  ججا،نهاد دیمینن 

هددنیتد167رادا جرداد دا،ددددیدیانوامددجسدهدنقشجهدژنر DArT  رادا جرداد دا،دنشجان يهاددهانیتددیاریپیقيايدريف .دژنيتدد يیرانسا، 

هيتبطدددد هادداد  ا یديدپاددس ییددا اد هاQTL داریديدفاصوهداطمدسیتانسد هاژردیی.دددا اسیريدد ی دتي DArTددنشان يد662

د.رادژنيمدردسمدانوامددس

قدسدن،ادددجس دا،دددد اریهد ريا QTL دجسدهد جهدد یتي جدهييراری جانرد35/4315رهدطي ددددیدیژنردیي جر ینقشجهدپدو بحث:  جینتا

  جويت،د یقدسدن،ادددجس دتي جطدهضج درادنن دد اریهريا ددد6Dهددد7Aدد هاتيههي،همد ريديه QTL .ددهسیريددییدجدا جادتيد سج ی،

(CEL)کیهددد QTL لانا،ی،اد یصجد دهضج درادنن دد ريا (XYL) 7تيههي،همدد ريديهAددیددی یقيايددادجردس.درادا جرداد دا،دفاصجوهدفد

 TraesCS7A03G0781900LC ه TraesCS7A03G0782000LC ژرد2دددجس  ییدجدا جاد هاQTL هواهيدد نشجان يها

هيتبطددددا یپيتریهادد هانیهدپيهتلددا،یتد هانیپيهتلدسیهيريطدرهدتيلدییایمیيدججیرد دسهایهادديدفياژردنیدججسنسدتهداددییدججدا ججا

د رهدقدسهادتيد سجج ی،دلیهدتبسددیمیهيتبطدرادهضجج دنن ددیدیهراريلدد يهایهسججد یديدتدظدد سینقشدتوددهانیپيهتلدنی.دارادججدسیه

.دددجينسدیقدسدديدردسمدهحسجي دهدسیتيلدد دسهایرنبيددفينددیدیاصجلاحدژنردد ريادیهدا جبد سایهادتانسژردنی.داتددسیهددایادداءدجينس یاح

دسیتيلد یايقامدرادقارودسیردسمدجن دتيلدد نژادرهدد هاديدپيهژ ددتياندسیهددقیتحقدنیدجس دديدادییرخشددجدا جادسیاهدد هانیتدنیهم د

د.ينسیهييددا رداد دقيايدردشريیقدسدر

ن،ادددججس دتي ججطدهضجج دد قدسهاد اریديدتدري دهد6Dهدد7Aد هاتيههي،همد یدهدس داهمنشججارددقیتحقدنیادجینراد:یریگجهینت

ردسمدردايديهنس.دددتيد سج یهضج د،د یرنبيددقاروددیاصجلاحدد هاديدپيهژ ددتياندسیدجس دهددییدجدا جادد هادهدنشجان يهاا ج .دژردیمینن 

دد رياددد نژادرهدد هاهدديدپيهژ د هياددتوايدد يیهدددیسجری،د ها جيت دسیتيلدد رياددتياندسیهدجس ددییريتيددجدا جاد هاپیژنيتدنیهم د

د.ينسیقدسدا،دتا دردسمدهييددا رداد ددقيايدردسیرنبيددتيل

دنن یمیهض دی دي ويل   لدیعات ويت، دضادیلانا، ،ا:دهاکلیدواژه

دپژههشی.:دنوع مقاله
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 مقدمه

، تيلددیاد  اتنهدحو د هددیعاترهدصييتدضاددد رخشدتشاهي،ددیساتا،د اف اديدیا،دچيتهدهصي دتايجد يهنسد دیعاتضاددیشی.د

چالشدددیدیدد تشاهي، تشييهادد دجسددها ا،د اتثيد رهددد ديد هدد تشييهاددهیژ جنار د هحسي د تي عه د حا د ضاديدیدديد هددددیعات.د

دد تشاهي،ددیعاتضاددیههاندسدن  دتاکدهدهياددادرهدرادس.دتو ددیعیطبددرعريدهداددیاد ،ددیهددددیياتتاثددتيانسیهدد تشاهي،دد پسمانسهاد

ددتيانسهیددها حاصلدا،دنرددها یيارهددددهیژ رهدد  تشاهي،ددیعاتهدضاددديدیهيادهددیتدسدتهدهيجبدنليدریهددیستيلددا روخانهدد را،ها

دیطیهحددیس (.دعلاه دريدهشدلاتد،Nagendran, 2011يادرهدهميا ددادرهدرادسد)ددیي،هیدیهد،ددی طحددیتاکدهدهدارعدنرددینليدر

د داقرصاددددها تسايتددیعاتضاددینداددیشاف اددنیس یهجيددهرهدد تشاهي،ددیعاتضادد تهدرهددنبا ددفن د ي،انسردهديها ا،ددیدهدرنسادر

هداي،شدهحصيتت دا،دد  ددددتیدی ددتاهشددتاک ددهددن ددهحسهدددهدارعدديف ددهسيددداهلددهاتسايتددین.داتدسیدهددیواداددیقارلدتيجند

 ,Gomiero)ددرادسیهددیستددسرارتيلددیدغوددی هيقعددیسرهدهايدات دتاهشددينهسدتشاهي،اردهدتنسددیا،نددیشاف اددا  یايانهددها ناد دادردن

د هدا بدرياددهدبعیددعدياررهدددتياندسیدهدهدددينسیدداترهدهددین،هددد يهددتيد یس ،ددتيینرهدعدياردفياهاردددی دي ويل  لددیعاتضا(.دد2016

ددیدهحصيتتدفيعددین (.دهم دTaha et al., 2016)ددیينسهييددا رداد دقيايدرددیسری ،ددها جموهد يت ددا،هحصيتتدراداي،ش ددددیستيل

تهددددیددامدرهدغلاتددیا  :داه  دتاهشدهارسر دددی اهيدا،د هدجدبهدحائ داهمددیندتايديهنسدتهدارهدددیياناتدحددیهديدتغذددتياندسیهدد تشاهي،

دهحیطییس ،ددها یا،دنليدرددیي هد يم دجويردددامدددیا،هييددندد هياددهغذددتأهینددیدهددهم دتاهشده دد.ددينسیدهددتيلیسهصي دانساردددد ريا

هحصيتتدددیسدتيلددی دي ويل   لددیعاتضاددیسری،ددیشپاتددها ا،ديهشدددیدی(.ددGrasser et al., 1995پسمانسهاد)ددیندا،دانباد داددیدناد

 Silveira et al., 2015; Tuckتيدد)ددیسرويت دتيلددتخمیيددیقا،دطيددتياریديادهددیياتاني طييدهثا  درراداي،شداف هد دا،د ويل دا  .درهد

et al., 2012حسهددد تيريهددی دي ويل لدد%د75(.د نددیلتشدددهایسياتدا،د ديد تهد ا  د هدبعددیکن دددیدس دس د رياددیرهد دیسدتيلدد هن د

ديدرخشدحملددددیعهاددیسری،ددها  يت دددیستيلدد درياددهدبعیددعدياررهدددتيانسیهاد دهددیندتياهسددس.داددیلتبسددیيدقارلدتخمددها یسياتتيريه

هخرود انياعد هد نقلد دددیهد هيادد ،دد توايددیمیاییا،د هيادد رددپذیيدتخيیبدیس هد قيايد ا رداد د پیيدهييدد تهدصدع ددددديدیهددریدییش.د

دينسدتهدهحصيتتدراداي،شدا،دجموهد يت  ددددی  ینجاددیسری،ددها یش ا رادپاتددیجرهدتسيددیویفسددها ريد يت دددیهبردددیمیپريهد

رهدهحصيتتدددی دي ويل لددیسری،ددیل(.دتبسVogt & Weckhuysen, 2024)ددتددسیهددیستيلددی دي ويل  ا،دهياددلددياريهادهدريقدد

اتاني د،ددیسری،  ,.Tian et alدادرهدرادسد)ددیقارلدتيجنددد د راهيدهاددتيانسدیهددیسری،ددها ی هدتاهپي،ددیيهیسيهژررددیسری هاندسد

د قدسهاددیندس دا  .دادیلتشدددی دینهدلدد ويل  یهمدد   ويل ددیمي پوددسها ا،دقدددی دي ويل  لددتيد یس (.دقسم دعمس د،2018

ددیا دهاندسدرقاددی دي ويل  (.دهياددلVasić et al., 2021دينسد)ددیهد اد دتو دد رهدقدسهاددیمینن ددیسيهلی هددیقدا،دطيددتياندسیهددیمي پو

طييد(.درهدGupta & Verma, 2015راددسد)ددا بهددیايرسدیاءدينس احدد قدسهاددیستيلدد درياددتياندسیدهحصيتتدرينج دذيتدهدردسمده

ديدددیاصوددها ا،دچالشددیدی(.ددZheng et al., 2018ا  د)دد هينيهيدد قدسهاددیستيلدد رالقي درياددتيد یس ،ددیکتاص دتا دردسمدد

هقيهردرهدصيفهددددهتاينهسددددیسيهلی ا  .دهددیيدقارلدتخمدد رهدقدسهاددی دي ويل  لددیهدهيادداهلددها یسياتتيريهددیلتبسددیسری ،ددها تايتانه

ددیسدرادینتدیقاتهدتحقددديدهیدهحسي دهاا رداد دا،دنرد چالشدهن دريادیکدیسها رهدهيني اتايد ويل ی ويل دهدهمدها یسياتتيريه
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تهدقاديددددهاییی ا رداد دا،دنن ددین د(.دردارياKamm & Kamm, 2004; Ragauskas et al., 2006هيحوهدتميت دتدسد)ددیندريدا

تبس قدسهاددی دي ويل  لددیعاتضاددیلرهد تخمدد رهد نظيدددیيقارلد ا،د هدارعددددییدددا اددین داينس.دهم دددا یژ هددی اهمدد اقرصادددهسردسد

د دقدسهادددتيلیسددتددس تدري ددها ژردددییهدددا اددیهدريي ددیاءدينس احدد رهدقدسهاددیلتبسددیلپرانسددیشريینرراددددی دي ويل  لددیعاتضا

هض ددیققدسدا،دطيدیس.دا،دننوادتهدصد دتيلراددسیهدیقاتیتحقدها ی د دا،داهلي دداينسیاءدينساحد رهدقدسهادیلتبسدی تهدقاروددیمي پو

تمددیکددی دي ويل لددیمینن  ددا اNguyen et al., 2020)ددرادسیهددیدصد د هدد هاQTLددیی(.د راد دس  دددی ارهيتبطد ن،ادد قدسد

يادددیسری،ددها  يت ددیسدرا،د دتيلددتيد یس ،ددو یهدتددی تياهسدداد .دقارودددیصدعرددیسهدتيلددیاهیرددنژاد ديدرهدددا رسريد دد تايريدها

تدس.دددیدااددیا ا ددینقشددهحیطییس ،ددها یهدتاهشدنليدردد دتشاهي،ددیعاتديدتاهشدضاددی رهدطييدهسرقددتيانسیهدهدددهس یهددیشاف ا

عدصيدددتيین ويل دفياهاردددتياهسددس.دپذیياهدارددهحیطییس رادحساقلداثياتدهخي د،دیهدصدعردد تشاهي،دیسايچيتهدپادیق دطيددینا،دا

 Domingues etدهسد)یدهداتاني دايائهدهددیيرا،درددیسدتيلدد درياددییدراتددیلپرانسددیمي  ج ءدپوددینا  .داددیاهیرددتيد یس ديد،ددیبي ف

al., 2022ويت،هادهسردسددی دي ويل   لددتيد یس ،ددیسيهلی هدد هييددا رداد درياددها ی نن ددتيین(.دهرساه د  (Gupta & Bisaria, 

دد دتايريدهاددی.درسريدردينسیدداترهدهددیصدعردد تايريدهاددیيهد اددیمیهض دنن دد ريادد ضيهيددها ی  ويت،هادرهدعدياردنن دد.(2018

تيد ددددیوادراتتيداددییتايادد داياددها ی دنن ددینهدهم ددده یدهانبي دهدت ددیاس ويت،دديدهقددی نن ددیستيلدد درياددیاد ،دد تقاضاددی صدعر

ا اددینا  .دراد ا،د ا رداد د دDNAدد هم داردهحسهددا  .دتدديليژددی نن دداصویددددلددرهددهارا،د دت دنرددیلرهددلددهای نن ددینحا د

ددییدتاياددیشاف اددها ا،ديهشددیدیددی ي.درهدعبايتددرادسیهدددیبهعاددینغوبهدريدادد رياددیهدا بددها ديا ددینپيهتلددیهدهندس ددیبنيتيت

دی ويلددیياي دهدس ددددیلتشدددیهاد داصوددیلار،ادد(.Udhaya Kumar et al., 2025)ددرادسیدهددیبنيتيتددها ی نن ددیستيلددهای نن 

ديصسده،ردتشکدددد30تادددد20حسهدددددطييیدهدرهدددرادسیدهددیع هيجيددديدطبددیسپذیيتوسدد  ويل ددیيغدد اتايیسیپوددتيینهدفياهاردددیاهارر

دیيدتخمدد پيه هددديهييددا رداد ددددها ی دا،دنن ددیريههددیلانا،ها.د،ادهسیدهددیلدتشدددیلاردياد،اددیدسالههددددیي ريهسدیاهارچي د خ در

دددينسدیهدد ويل یهمددیههيجبدتو ددیوي،رهد،اددیلار،ا-4 ددβ-د1ددیتطددیس اتايددیپوددیلتبسددیقا،دطيددهای نن ددین.داراددسیهددی دي ويل هال

(Andlar et al., 2018د،ا.)،ددیيعلاه دريدتايريددديدصدع دتمددیلانا(هدتاغذدBattan et al., 2007درهدعديارداف هدن )تيياکددددید

.دددينسدیدا رداد دهددی (دنEun et al., 2007)دد تشاهي،ددیويها  ددا یهد(دهدديدرنبيددتياصدتغذHussain et al., 2019)ددیييط

ددديددیتاغذدراطوهدا رداد دهددیهدتصدددیدسها پايچهدهدفياددیسریديدپيدا،شد،ددیقايچددها یهدا رخياجددس دا،دجساددیلانا،،اددی نن ددینهم د

(Sharma et al., 2020.)هيتبطدرادرنبيددددیهيلديلدد هدنشان يهاددیستانسددها ژرددی ژندها هدارددییددا اهس دا،دهطالعهدحاضي دددد

دد ددايادیسرخشاهدها ینتدییددا ادینهدهم ددیبنيتيتددیلانا، ويت،دهد،ادی هض دتا دردسمدناردرادا رداد دا،ددهدنن دی عموديددقارو

 .درادسیقدسدهدیستيلدی قارودینراتتي

د
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دهامواد و روش

ايقامديهدجندهد جيپيهسدهييددددی(دحاصجلدا،دتلاقF9)ددیبنيتيتد نهیخرهیشتيددینتدد167تعساددددیق تحقدینديداد:یاهیمواد گ

دجس دريدنس.ديق ددیستيلددیيارادد تشجاهي،ددیيتدديليژ رادا جرداد دا،ديهشدرالکدتکدرذي دديدپژههشج ا درددهاینتدینا جرداد دقيايدريف .دا

دیداییيق دنهيدیکتهد جيپيهسددیا ج  دديدحالد هددجييدیتشجددها پارودسدهدهرحملدرهدتدشدرات رادعموديددددیيق دهحودیکيهدجند

ا،ددیس تا دتيلدی ارهددیدده(.درادتيجهدرهداSardouei-Nasab et al., 2024ا ج د)دیپاتيتا  دپيعموديددهدحسجاسدرهدتدشدتشجد

د يهدججندهد ججيپيهسدتهدا،دنظيدايتداعدريتهدداياددها ق دايددلذاديدیمیقدسدحاصججلدا،دهضجج ديارطهدهسججرقددیستيلدی اررادهددی نظيدتم

هضجج دتا  درهدعدياردددی هدا ججبدديدصججد دايتداعدريتهدهدصججداتدهيتبطدرادقاروددیدیجن دفياه دنهيدردتديعدژنرددرادججدس یاترلا ده

تيهارد)طي دداهديردیسدانشجج ا ددججندددیقاتی ججاد دديده يعهدتحقددیسهذتييدديدقالبدطيحدتتددها ینانرخا ددججسنس.دتددیتلاقدینهالس

هياحلددادج ددددی(دتشجج ددججسنس.دديدطي دفصججلد،ياعیاا،د ججطددديد هري1756ديجهدهدايتداعدد30یاییهدعيضدجغيافد57دیاییجغياف

دن،اددانوامددس.دهيا دديدهاريداد دريتهدانوامددس.دتشکددسردريتهدیا  ردی یيليژیکفدیسریانوامدهدپسدا،دي 

دیهتندددیبنيتيتددیلانا، جويت،دهد،ادها ی ا،دنن دی  جويلدیياي هيجيددديددددیلار جويل دهد،ادیمیرهدهدظييدهضج دنن دد:یمیهضمم آنز

ا رداد ددلیريیویديدهددیينی دد2رادغوظ ددی ا،دنن ددیمی ا رداد ددس.درهدهدظييدهض دنن ددیيارادد تشاهي،ددیيتدديليژ دس دديدپژههش ا در

دیمیعبييدداد ددجس.دهضج دنن ددهري یویهد1دجسدهدا،دالکددیا ن جددیپتشجکددجس دهيدژنيتددها ردسم د جاقهدد پيديدتادیهدجس.دجن دتند

د5هددد3(درادا جرداد دا،دهعي دMiller, 1959)دیويريدا جاسديهشدهددی دي جويل  لدتيد یسج قدسدهيجيددديد،ددی ارهدریي جن دانسا، 

رادهدحدیدا جرانسايددرويت دتي جطدددیسجههقاددیقن،ادددجس دا،دطيدد قدسهادریي (دانوامددجسدهدانسا، DNS)ددیسا جدددیدیريه جالیسجیویکدد–

ددیققدسدن،ادددجس دا،دطيدی اردجسدهدصجد دهدیي نانيهريدانسا، درد540ديدطي دهيجددیدا جات داهيددMultimode readerد جر ا د

د(درس  دنهس.XYL)دیلانا،(دهد،اCEL ويت،د)دی هض درادنن 

دجسنس.ددددیارییپ(دژنيتDArTتديعد)دها یهنيادد هدرادا جرداد دا،دفداهيدیاهييددا جرداد  دديدتشجييدا جريالددها ینتدد:یابییپژنوت

 DNA Diversity Arrays)يهدججندهد ججيپيهس(درهدهي ججسججهددهایتلاقددینهدهالسدنهیخرهیشتيددها ینتدDNAهدظييددینرس

technology Pty Limite Wilf Crane Cr, Australiaدیساي ا دريددیارییپجن دژنيتد(Jahani et al., 2019.)د

هينيهيي  ددد پسدا،دحذ دنشججان يهاددصمفات:  یکنندهکنترل  هایجایگاه  یابیو مکان  یوسمتگینقشمه پ یطراح

 ,.Wang et al)د4نسججخهددددQTL IciMappingاف ايدد دديدنيمDArTنشججان يددد662هددددینتدد167رادا ججرداد دا،دددیدینقشججهدژنر

ديدنظيدريفرهدد5/2(درياريدراددLODل ايیر دنسججب داحرما د)ددي(دهدهقسا1994)دیهدظيي دتارعدتي،اهبدینادد ريا.دیسريدددی (دتي جج2014

هدديدپاياهريدددnnTwoOptدیر  دال ييorderingانوامددججس.دديدپاياهريدددBINاضججافهدرادا ججرداد دا،دتارعددد دججسنس.دحذ دنشججان يها

rippling 1دFSARد.یسنشان يدا رداد دريدد5د رادانسا، دپدوي دد

 
1 sum of adjacent recombination frequencies 
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دها یرادا جرداد دا،دتيالد QTLددیديدنياحدیستانسدها ژرددییدجدا جاد:یQTL  ینواح یبرا  یدکاند هایژن  ییشمناسما

نشججججانجج ججيهججا رججهد اددDArTدد هججيرججيطد دججججس.د پججاددهججایتججيالججددیججنانججوججامد نشججججانجج ججيهججاددیجج ججا ا،د  DArTدد داد د

(http://www.diversityarrays.com/sequences)ژنيمددد نشجان يهادريديهدیدی یفدی هيقعدیینتعدد .دريایسنسا جرخياجدريددد

دییا جرداد دقيايدريف .دجن ددجدا جادهييدددURGI  (https://urgi.versailles.inrae.fr/blast)د جيهيدBLASTددار ايردسم دد

دی ا ا،دپادددجس  ییدجدا جادها ژرددیسجینيدیها جرداد ددجس.دجن دحادجددURGIها دا،د جيهيددQTLدیدارديدفاصجوهداطمددیستانسد هاژر

رججددهججا داد    Ensembl PlantsددهددPersephone (https://persephonesoft.com)ددرججدججسمژنججيمدددداهججيتججبججطد

(http://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum)هد NCBIددس.ا رداد دد

د

 نتایج و بحث

حاصجلددی نشجان يدديدجمعد662هددینتد167رادا جرداد دا،ددددهييراری جانرد4315.35رهدطي ددددیدینقشجهدژنرددپیوسمتگی:  یهتجز

د ديصسدنشان يهادريديهد50/28هددد44/42ددیبهدرهدتيتدDژنيمددد ديصسدنشان يهادريديهد06/29.دیسريددیهيهدن× يپيهسدتندددیا،دتلاق

دیج.دنرایسنسحذ دريددQTLددیها،دتو دد عسمدادجباعدنشجان يددیلرهددلدد7Dهدد3D, 5Bددها قيايددادجردس.دتيههي،همدBهددAد هاژنيم

دايائهددس دا  .د1هييددهطالعهدديدجسه ددی ديدجمعدیي ر ینقشهدپدی هيريطدرهدتي 

دتيد یسج قدسدن،ادددجس دا،د،ددی ارصجداتدهيتبطدرادهدد ريادQTL جهدددییهدويدرهددجدا جادQTLددیهتو دها:QTLی  یشمناسما

هددد7Aددها تيههي،همد (دريديهCEL جويت،د)دی قدسدن،ادددجس دتي جطدهضج درادنن ددی ارصجد دهدد ريادQTLدهدددیدهطيي.درهیسريد

6DددیکهدددQTLددیلانا،،ادی نن دراقدسدن،ادددجس دتي جطدهضج دددی ارصجد دهد ريادد(XYLدريديه) 7تيههي،همددAدجسنسددددیاریهدارد

قدسدن،ادددجس دتي جطددددی ارصجد دهد ريادددqCEL6DهدqCEL7Aدجس ددددییدجدا جادتمیدصجداتددتددس دهدهداردتدري دد(.2)جسه دد

دینقيايدداينسدهدادد6Dهدد7A دهاتيههي،همد ريديهددهييراری جججانردد334هدد82دها ی ديدهيقعددیب جججويت، درهدتيتدی هضججج درادنن 

QTLاثياتددددی.دريي ججنمایدسیهددیهيادتيجددی دي ججويل لدیمینن دهضجج صججد دددیپیفديتددیانسديصججسدا،دهايد1.44هددد1.12ددیبهادرهدتيت

تيد دا ج دهدراع ددددیاف هطوي دتيدديادا،دهالسديهدجندديددها هثب  دنللددیشجیراداثيداف اددqCEL6DهادنشجاردداددتهدQTLدیشجیاف ا

نشجارددهدس ددqCEL7Aددیهدددیشجیاثيداف اددین.دهم ددجيدیقدسدن،ادددجس دتي جطدهضج د جويل دهدی ارديدهدريمیویهند4.40ددیشاف ا

قدسدن،ادددجس دتي جطدهضج ددی ارديدهدريمیویهدد5.92تهدراع دتاهشددددرادجسیصجد دا،دهالسد جيپيهسدهدی ارتاهدس دهددها لنلدیاف دي

دی قدسدن،ادددجس دتي جطدهضج درادنن ددی ارهيتبطدرادصجد دهددqXYL7Aدیهداردتدري دتددس دصجداتدتمددی ي ددد ا،د جيدد.دجيدی جويل ده

صجد دياددینادیپیفديتددیانسديصجسدا،دهايد48/1دجسدتهددییدجدا جاددهييراری جانرد81ددی هدديدهيقعد7Aتيههي،همدد ريديهددیلانا، ،ا

هدراع ددددانسیس صجد دا،دهالسد جيپيهسدرهدايردي جدینهيتبطدرادادد هاتهدنللددهسینشجاردهدQTLدیناددیهدددیشجینميد.داثيداف اددیهتيج

يادديدتدري دد7Aهدد6Dدها تيههي،همدی اهمدیجنرادین.داديدیهددیلارقدسدن،ادددجس دتي جطدهض د،اددی ارديدهدريمیویهد7.66تاهشد
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ريتيدرادددها یپژنيتددییديددجدا جاددتيانسیهطالعهدهدینادیجتدس.دنرایهدییستأددیمیتي جطدهضج دنن دتيد یسج ن،ادددجس دا،د،دد قدسهاددی اره

ددیهقارلدتو دتيد یسجج راد،دیايقاهدیستيلدد ريادییراتدرانسججیلپدهایییپژنيتدینهؤثيدرادججس.دچددتيد یسجج قدسدا،د،د راتدیستيلدی قارو

دا،دتيددنشارددهدس.دیعموديددهطويردیطیهخروفدهحدیطديدديادتياندسیداينسدتهدهدیشرير

 پیوستگی در جمعیت مورد مطالعه . اطلاعات نقشه  1جدول 

Table 1.  Linkage mapping information in the study population 

 هري طدفاصوهد طي دنقشه تعساددنشان يد دماي دتيههي،همد

Chromosome number Number of marker Length of map Average distance 

1A 29 357.29 12.32 

2A 20 296.32 14.82 

3A 17 155.04 9.12 

4A 25 118.40 4.74 

5A 27 286.81 10.62 

6A 22 399.96 18.18 

7A 33 217.60 6.59 

1B 17 230.37 13.55 

2B 21 152.89 7.28 

3B 25 287.27 11.49 

4B 11 320.46 29.13 

5B - - - 

6B 8 118.99 14.87 

7B 29 119.98 4.14 

1D 15 161.57 10.77 

2D 17 191.86 11.29 

3D - - - 

4D 10 153.49 15.35 

5D 29 401.20 13.83 

6D 24 345.84 14.41 

7D - - - 

Total 379 4315.353 11.39 

A 173 1831.43 10.59 

B 111 1229.96 11.08 

D 95 1253.97 13.20 

د

ددیلانا، ،ادی قدسدن،ادددجس دتي جطدهضج درادنن ددی ارهيتبطدرادصجد دهدqXYL7Aدیهداردتدري دتددس دصجداتدتمددی ي ددد ا،د جي

نميد.دددیهصجد ديادتيجددینادیپیفديتددیانسديصجسدا،دهايد48/1دجسدتهددییدجدا جاددهييراری جانردد81دی هدديدهيقعد7Aتيههي،همدد ريديه

دد7.66هدراع دتاهشدددانسیس صجد دا،دهالسد جيپيهسدرهدايردي جدینهيتبطدرادادد هاتهدنللددهسینشجاردهدQTLدیناددیهدددیشجیاثيداف ا

ددی اريادديدتدري دهدد7Aهدد6Dدها تيههي،همدی اهمدیجنرادین.دادججيدیهددیلارقدسدن،ادددججس دتي ججطدهضجج د،ادی ارديدهدريمیویه

دی ريتيدرادقارودها یپژنيتددییديددجدا جاددتيانسیهطالعهدهدینادیجتدس.دنرایهددییستأدیمیتي جطدهضج دنن دتيد یسج ن،ادددجس دا،د،دد قدسها
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داينسدددیشجريردیهقارلدتو ددتيد یسج راد،دیايقاهدیستيلد رياددییراتددرانسجیلپدهایییپژنيتدینهؤثيدرادجس.دچدددتيد یسج قدسدا،د،د راتدیستيل

دا،دتيددنشارددهدس.دیعموديددهطويردیطیهخروفدهحدیطديدديادتياندسیتهده

 QTLنتایج تجزیه  .2جدول 

Table 2. QTL analysis results 

لگاریتم  نشانگر راست  نشانگر چپ  موقعیت  کروموزوم مکان ژنی  نام صفت

نسبت  

 شانس

درصد  

توجیه  

 واریانس

اثر  

 افزایشی 

Trait 

Name 

QTL Chromosome Position Left Marker Right Marker LOD PVE (%) Add 

XYL qXYL7A 7A 81 wPt-664218 wPt-664841 11.11 1.48 -7.66 

CEL qCEL6D 6D 334 wPt-8302 wPt-7108-19 5.01 1.44 4.40 

CEL qCEL7A 7A 82 wPt-664218 wPt-664841 7.84 1.12 -5.92 

XYL :،دهی اردقدسدن،ادددس دتي طدهض درادنن ی د،ایلاناCEL: ،هی اردقدسدن،ادددس دتي طدهض درادنن ی د ويت 

د

هيتبطدددد هادQTLهواهيد نشجان يهاددی یدیرادا جرداد دا،دفاصجوهدفد:QTL  یمرتبط با نواح  یدکاند هایژن  ییشمناسما

دنشاردداد ددس دا  .د3حاصلدديدجسه ددیجدسنس.دنرادییددا ادیستانسدها دس  دژردیسقدسدتيلدی اررادصد ده

فج فججاصجججوججهد ا ججججاسد ژرددQTLهجوججاهيدد نشججججانج جيهججاددیج یجدجیرجيد دهد هدددTraesCS7A03G0781900LCهججا د

TraesCS7A03G0782000LC7تيههي،همدد ريديهددAانوامددججس دهداطلاعاتددددها یدججسنسدتهدرادتيجهدرهدريي ججددییدججدا ججاد

 جويل دهددیمیدهدژردديدتدري دهضج دنن دیننشجاردداددتهدادیجدادجردس.دنراددیهرداهتددها داد دژنيمدردسمدنقشددها پای ا دا،ددنهس د ج ره

دیيهجا ديدهسجججددتیدجا،هجایننقشددايد.دپيهتلددتیدجا،هجاینپيهتلددیجسديدتيلددTraesCS7A03G0781900LCژرددددنقشدداينجس.ددیلار،ا

ريدددیاهارردی دي جويل ديدهضج دلدیهشجايت دداينسدهدنقشدهنمد جويل ی جويل دهدهمدیهتو دد ت،مدريادد های نن ددیارردی تدظددی دالی ج

هخروفدددیدجسهجا ديدفياددتیدجا،هجاینپيهتلددین هسجججردجس.دعلاه دريدادد ضجججيهيددی دي جججويل لددیجبتخيدد رياددتیدجا،هجاینعنجس دداينجس.دپيهتل

رجهدطييدددتيانجسیهددیننقشدداينجسدتجهداددیسجججری،ددهجا هددفجاعدديدرياريدتدشددیهييهينددهجا ا،دجموجهديدجججس دپجا جججخددیجا  رددی یيليژیدیف

لجددیجيهسججججرجقجیج غج هضجججج د )ددیج جدجي ججججوجيلج رجيد رججادججججسد ژردددیجنهجمج جدجدد(.Gandhi & Oelmüller, 2023اثجيرججذايد

TraesCS7A03G0782000LCددهجا ینپيهتلددیجسديدتيلددhypotheticاريچجهدنقشدپيهتلدد ددhypotheticددهجا یننقشددايد.د

ديددیاتینقشدحدی يدددها ینپيهتلددیرهدهميا دريتدهاینپيهتلدیننشججاردداد دتهداددیقاتتحقددیا جج دهلدیشججريرددها یريي ججدیا،هدسن

د(.Znameroski & Glass, 2013 ويل دداينسد)دیسيهلی ه

ددی هييددريي جددیپژنيتد167ديدددیمیدجس دتي جطدهضج دنن دیسقدسدتيلدی ارحاصجلدا،دهدیجنرادقند:  یدبرتر در تول  هاییپژنوت

رادهضج ددیس قدسدتيلددی ارهدینراتتيد دايادها یپريد.دژنيتدیس قدسدتيلددی ارصجد دهدد ريادهایپژنيتددینرد نشجارددهدس دتديعدرات

دها یپژنيتدینهم دد715هددد669 دد647 د718 دد641 دد656 د692 دد717دجماي  دددها یپا،دژنيتدسعبايتدددیب جويت،درهدتيتدی تي جطدنن 
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 دد715 د647 دد717 دد656 د692دجماي ددها یپدجاهلدژنيتددیبرهدتيتددیلانا،،ادی رادهضج دتي جطدنن دیس قدسدتيلددی ارهدینراتتيد دايا

دی هضج دتي جطدهيددهدنن دیدسديداثيدفيادییقدسدراتددی ارهدیس دتيلیقاروددهایپا،دژنيتددیريدنس.دريتدد603هدد641 دد651 دد718 د757 دد731

راتدهدددیي هضج دپذدی قارود داياد718هدد717 دد715 دد692 د656 دد647 دد641دجماي ددددها یپرادجدس.دژنيتیياددايادهددیلانا، جويت،دهد،ا

دريدنس.دیلانا، ويت،دهد،ادی هض دتي طدهيددهدنن دیدسديدفيادیشريقدسدردیستيل

 ها QTLهای کاندید شناسایی شده برای . ژن3جدول 

Table3. Candidate genes identified for QTLs 

 عموديددژرد يدرهد پایار ديهع ددا هدژر تددس دصد دتمیدهداردتدري د
QTL Gene ID start  end  Strand Gene function 

 

 

qXYL7A , qCEL7A 

TraesCS7A03G078200

0LC 

 

TraesCS7A03G078190

0LC 

460052293 

 

 

459927620 

46005636

3 

 

45993761

8 

- 

 

 

- 

Hypothetical 

protein 

 

Protein kinases 

د

ديد دلی دي جويل  تهيتبطدرادصجد دهی اردقدسدن،ادددجس دا،د،یسج  QTL  جه نرایجدایندتحقیقدهدويدرهدهعيفی: گیرینتیجه

رادنن ی دددهضج هيثيدريدهی اردقدسدن،ادددجس دتي جطددد6Dهدد 7Aها ريديه دتيههي،م ددqCEL7Aهد  qCEL6Dها QTLريدیس.د

يه د ،ایلانا،نن ی دددراددهيتبطدرادهی اردقدسدن،ادددججس دتي ججطدهضجج د qXYL7Aتددس دصججد دتمیهداردتدري دهم دیند ججويت،ده

رادججس.ددهیيد دردسمدت،یسجج هضجج دنن یمیددهدس دنقشدژنریدیدهن دایندهداطقدديدتدري دصججداتدهيتبطدرادددنشججار دد 7Aتيههي،هم

QTLددس دصد دهييددنظيدپیشدناددتا دتدري هدياردناحیهدتانسیسدهنمیدريا دددا اییدژرعس دديدایندپژههشدرهددها دددا ایی

ریندنشجان يها د (LD) يانسدهی اردپیي جر یدژنریدیت دهیSNP دتايریي دنشجان يها درادتيات درات دهاندسدنشجان يهارهددس.نيدجهی

س دديدایندهداطقددججددا دتانسیسددججدا ججاییهژرهم دیندد.خشججسباديادرنبيددرهQTLیدداریهواهيدياداف ایشدداد دهددق دديديی هدار

تصجججيصجججی ددديد،هیدهدرنبيددددنژاد  درهیدس ا دنهتايریي دديدريناههياندسدهس دهدا جججبیدريا دهطالعاتدریشجججريدهدرهتژنيهیدهی

تيانسدهيجبداف ایشددها داصجلاحیدهیها دهعيفیددجس دديدپيهژ .دا جرداد دا،دژررادجدسددردسمدنارديد ت،یسج دپذیي دنن یمیهضج 

هی اردقدسدرهدد ج دنهس دا،دتا دهدديدنریوهدراع داف ایشداي،شداقرصجاد دضجایعاتدتشجاهي، دريدد.دهم دیندایندتحقیقدهدويدرهدد

ها داصجلاحیدجن دتيلیسدايقامدرادقاروی دپيهژ تياندسدديدهادهیها دريتيدديد،هیدهدتيلیسدقدسدريدیسدتهدایندژنيتیپدجدا جاییدژنيتیپ

 تيلیسدقدسدریشريدهييددا رداد دقيايدریينس.

پژههشدددريا دانوامدیهالدی حمادددلیلرهدددنیسدراهديدتيهارددپژههشدس دفداهي دهدتيلیساتدریاهیددانش ا ا،د  :سپاسگزاری

دد.ديدیهد حاضيد پا   اي
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