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هاي رديابي ژنهاي كنترل كننده صفات مورفولوژيك ريشه و اندامهاي هوايي برنج در رگه
 سپيدرود ×حاصل از تلاقي عنبربو  نوتركيب جمعيت برنج ايراني

 4محبوبه نجارعجم و 3، رضا كريم كشته2، شريفه محمدآلق*1حسين صبوري

  گروه توليدات گياهي طبيعي، گنبد كاووس، دانشگاه گنبد كاووس، دانشكده كشاورزي و منابع 1
  گنبد كاووس، دانشگاه گنبد كاووس، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، گروه بيوتكنولوژي 2

  بيوتكنولوژي كرج، دانشگاه پيام نور كرج، گروه 3
  دانشكده كشاورزي، گروه زراعت و اصلاح نباتات رشت، دانشگاه گيلان، 4

  14/12/94: تاريخ پذيرش  16/10/93: تاريخ دريافت

  چكيده

نسل هشتم تلاقي لاين  96مورفولوژيك ريشه و اندام هوايي، تعداد ) QTLs(يابي مكانهاي ژني كنترل كننده صفات رد به منظور
 1390آباد در سال زراعي از تلاقي بين دو رقم سپيدرود و عنبربو در مزرعه تحقيقاتي واقع در شهرستان عليسپيدرود  ×عنبر بو 

سانتيمتر، تعداد  5هاي كمتر از ها، تعداد ريشهها، مجموع طول ريشهات مورد بررسي شامل ميانگين طول ريشهصف. كشت شدند
ريشه، ارتفاع كل سانتيمتر، تعداد  30هاي بيشتر از  سانتيمتر، تعداد ريشه 8-20هاي بين سانتيمتر، تعداد ريشه 6-7هاي بين ريشه

ها، وزن كاه، طول خوشه، تعداد دانه پر در خوشه ها، تعداد خوشهريشه، وزن خوشه گياه، وزن تر ريشه، وزن خشك ريشه، حجم
در طي  AFLPنشانگر  264نشانگر ريزماهواره و  124نقشه پيوستگي با استفاده از . چه اوليه در خوشه بودندو تعداد خوشه

مورگان از ژنوم سانتي 4/1950وس تشكيل شد كه در آزمايشگاه ژنتيك و اصلاح نباتات دانشگاه گنبد كاو 1392تا  1390سالهاي 
، E100-M140-7-RM3520اصل نشانگري ودر ف به ترتيب 6و  4، 1در اين مطالعه مناطقي از كروموزوم . برنج را پوشش داد

E060-M160-3-RM1359  وRM276-E120-M160-3  شد كه چندين صفت را در شرايط نرمال تحت كنترل شناسايي
با همديگر همپوشاني  7هاي كنترل كننده وزن خشك، وزن تر و تعداد ريشه روي كروموزوم QTLان داد كه نتايج نش. داشتند
درصد  20با توجيه بيش از ) qRNN-4(و تعداد ريشه ) qRVN-4bو  qRVN-2a، qRVN-4a(هاي حجم ريشه QTL. دارند

رديابي شده در اين مطالعه پس از تعيين اعتبار  هاي بزرگ اثرQTLاز . بزرگ اثر تشخيص داده شدنداز تنوع فنوتيپي صفات، 
  .هاي اصلاحي انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمودتوان در برنامهمي

  نشانگرانتخاب به كمك ، QTLيابي مكان ريزماهواره، ،AFLP، برنج: كليديواژه هاي 

  Hos.sabouri@Gmail.com: ، پست الكترونيكي01733228883: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
خه غذايي جهان نقش در چر ،).Oryza sativa L( برنج

درصد  50غذاي اصلي بيش از طوري كه مهمي دارد، ب
و تقريباً زنده ماندن سه چهارم  كندرا تأمين ميمردم جهان 

از گياهان  برنج. فقيرترين مردم دنيا وابسته به برنج است
در  درصد آن 90بيش از  و قاره آسياستدر زراعي مهم 

از آنجايي كه فنوتيپ ). 28(شود آسيا توليد و مصرف مي
وسيله چندين ژن و اثر ها بدليل كنترل آن صفات كمي به

از  ،دهدنمي به دستها محيط، اطلاعات كافي از ژنوتيپ آن
باشد و بهبود آنها گونه صفات مشكل ميرو اصلاح ايناين

 ك زمانصرفاً با استفاده از روشهاي اصلاح نباتات كلاسي
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گوي بر بوده و همچنين پتانسيل اين روشها ديگر جواب
با استفاده از  نژادگرانبهامروزه . )12(نياز كنوني نيست 

. اندروشهاي مولكولي تا حدودي به اين مشكل فائق آمده
پيشرفت سريع در ژنتيك مولكولي به ويژه در زمينه 

فهم اساس ژنتيكي نشانگرهاي مولكولي به محققان در 
صفات مرتبط با عملكرد و اجزاي آن، صفات كمي مانند 

كيفيت دانه صفات زراعي و مرفولوژيك وصفات مرتبط با 
هاي برنج با عملكرد و كيفيت دانه برتر اصلاح واريتهو 

ها يا QTLشناسايي  .)11(كمك شاياني كرده است
و تعيين  جايگاههاي ژنومي كنترل كننده صفات كمي

 عمل ژن، تنظيم و بيان ژن عييندر تها پارامترهاي ژنتيكي آن
-به به كند و اطلاعات در زمينه ژنوم كمك مي و افزايش

دهد تا ارزيابي دقيقي از ژنهاي نژادگر اين امكان را مي
كنترل كننده اين صفات داشته و روشهاي صحيحي را در 

). 12و  10، 8(كار گيرد ه گونه صفات باصلاح اين
با استفاده از يك جمعيت ) 13(و همكاران  هيتالماني

لاين حاصل تلاقي لاينهاي  125هاپلوئيد مضاعف شامل 
(Indica) IR64 وAzucena (Japonica)  تجزيه ،QTL 11 

در . صفت مهم را در سه مكان مختلف در هند انجام دادند
صفت شامل صفات زراعي و  11براي  QTL 34كل 

هفت . صفات وابسته به عملكرد و اجزاي آن شناسايي شد
QTL  براي صفت طول خوشه، ششQTL  براي ارتفاع

 QTLبراي عملكرد دانه در بوته و چهار  QTLگياه، يك 
آنها در بررسي خود  .دانه شناسايي شد براي وزن هزار

نقاطي از ژنوم را شناسايي نمودند كه در برگيرنده 
QTL ،هايي براي چند صفت مختلف از جمله ارتفاع بوته

ز غلاف، تعداد خوشه، طول كل طول خروج خوشه ا
خوشه و عملكرد بيولوژيك بود و پليوتروپي و يا پيوستگي 
ژنهاي كنترل كننده صفات مختلف را دليل تجانس اين 

QTLفهم  به منظور) 8(و همكاران  آندو. ها عنوان نمودند
لاين  39اساس ژنتيكي صفات مرتبط با عملكرد از 

ز تلاقي بين رقم جايگزين با قطعات كروموزومي حاصل ا
Sasanishiki (Japonica) وHabataki (Indica)  استفاده

كردند و پنج صفت مورفولوژيكي ساختار خوشه را در دو 
 38در بررسي آنها . قرار دادند QTLسال مورد تجزيه 

QTL  كروموزوم شناسايي  11براي اين پنج صفت روي
دو همچنين اين محققين لاينهاي نسبي همژن را براي . شد

QTL  بزرگ اثر)qPBN6 وqSBN1  براي تعداد  به ترتيب
تشكيل دادند و تجزيه فنوتيپي ) هاي اوليه و ثانويهخوشه

ها مستقلاً روي عملكرد QTLاين لاينها نشان داد اين 
بود تعداد  QTLخوشه نقش دارند و لايني كه داراي هر دو 

 ها اذعان داشتند اثراتآن. چه بيشتري توليد نمودخوشه
هاي توزيع شده در سراسر ژنوم اساس QTLتجمعي 

. دهدژنتيكي اصلي ساختار خوشه را در برنج تشكيل مي
براي بررسي اثر ژنها و تهيه نقشه ) 2(و همكاران صبوري 

فرد حاصل از  192پيوستگي در جمعيت برنج ايراني از 
اين محققين . تلاقي ارقام غريب و خزر استفاده نمودند

راي هشت صفت زراعي از جمله زيست را ب QTLتجزيه 
توده، تعداد روز تا گلدهي، تعداد خوشه، طول خوشه، 
ارتفاع بوته، عرض برگ پرچم، طول خروج خوشه از 
غلاف و وزن دانه در بوته انجام دادند و بيان كردند 

qHD1b )QTL احتمالاً براي ) كنترل كننده روز تا گلدهي
و  مك ميلان. اشدبمي يابي به ارقام زودرس مؤثر دست

لاين خالص نوتركيب  168با استفاده از  )17(همكاران 
اهميت اثر متقابل  Auzenaو  Balaحاصل از تلاقي ارقام 

ژنوتيپ و محيط را براي صفات مرتبط با ريشه در برنج را 
نشانگر  102بررسي كردند و نقشه پيوستگي را با استفاده از 

RFLP ،32  نشانگرAFLP  نشانگر  17وSSR  با طول
آنها توانستند در مجموع . مورگان تهيه نمودندسانتي 1916
145 QTL  ناحيه از كروموزومهاي برنج شناسايي  37روي

با محيط اثر متقابل  QTLكنند كه از اين تعداد فقط پنج 
مكانهاي مرتبط ) 21(و همكاران  Quهمچنين . نشان دادند

، وزن تر و ضخامت، تعداد، بيشترين طول(با صفات ريشه 
مرحله رشدي مختلف برنج مانند  5را در ) خشك ريشه

زني، گلدهي، پر شدن دانه و رسيدگي گياهچه، پنجه
در مطالعه آنها نشان داد  همبستگي فنوتيپي. تشخيص دادند
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كه ضخامت ريشه در اكثر مراحل رشدي با بيشترين طول 
و با تعداد ريشه ارتباطي  هريشه همبستگي مثبت داشت

يابي مكان براي) 26(و همكاران  يوگا. ه استتنداش
QTLترين ريشه هاي كنترل كننده عميق)Dro 1 ( 117از 

رقم با ( IR64لاين خالص نوتركيب حاصل از تلاقي ارقام 
هاي رقم با ريشه( Kinandang Patongو ) هاي عميقريشه
هاي عميق كنترل كننده ريشه QTL. استفاده نمودند) بلند

درصد از  6/66شناسايي شد كه  9وم روي كروموز
علاوه بر اين آنها . واريانس فنوتيپي كل را توجيه كرد

را با استفاده از هشت لاين  QTLيابي ظريف اين نقشه
موردنظر  QTLانجام دادند كه نشان داد  BC2F3نوتركيب 

 .قرار داشت RM7424 و RM24393در فاصله نشانگرهاي 
 QTLيابي عات مربوط به مكاننظر به اينكه امروزه از اطلا

انتخاب به كمك نشانگر و تلاقي  تحقيقات،در بسياري از 
لي برگشتي به كمك نشانگر استفاده كاربردي شده است و

در سطح مزرعه مطالعات اندكي  حجم و سختي كاربه دليل 
اين  .در زمينه خصوصيات ريشه صورت گرفته است

ل كننده اين تعيين مكانهاي ژني كنتر به منظورپژوهش 
صفات و نشانگرهاي مولكولي پيوسته با آنها در برنجهاي 

رود بتوان از نتايج اين و اميد مي شدبومي ايران طراحي 
نژادي آينده مثل روش انتخاب به هاي بهتحقيق در برنامه

  . كمك نشانگر در جمعيتهاي بومي ايران استفاده نمود

 مواد و روشها

) QTLs(ژني كنترل كننده صفات يابي مكانهاي رد به منظور
لاين نسل  96مورفولوژيك ريشه و اندام هوايي، تعداد 

سپيدرود از تلاقي بين دو رقم  ×هشتم تلاقي عنبر بو 
سپيدرود و عنبربو در مزرعه تحقيقاتي واقع در شهرستان 

ثانيه  21دقيقه و  8درجه،  37آباد با عرض جغرافيايي علي
در سال ثانيه  8و  هدقيق 1درجه،  55و طول جغرافيايي 

 30بوته با فاصله  15از هر لاين . كشت شدند 1390زراعي 
متر بين رديف سانتي 40سانتي متر روي رديف و فاصله 

بوته از  10هاي فنوتيپي، ثبت داده به منظور. كشت شدند

و با  بوته كشت شده به طور تصادفي انتخاب شد 15
سانتيمتر  25عاع استفاده از بيل اطراف هر بوته به ش

ها از خاك خارج سانتيمتر بوته 50مشخص شد و با عمق
ها از خاك با استفاده از پس از خارج سازي بوته. شدند

ابتدا بوته به ) Shovelomics()25(روش شوولوميكس 
ور گرديد سپس تحت فشار آب، روز در آب غوطه 7مدت 

شگاه ها به آزمايها خارج و سپس بوتهريشهاطراف خاكهاي 
منتقل شد و كاملاً بخش ريشه و بخش اندام هوايي از هم 

هاي براي ثبت خصوصيات ريشه، تك تك ريشه. جدا شد
در ميزان  نظر به نقش طول و عمر ريشه گياه  جدا شد و

هاي تعداد ريشه  ،)29(برنج در  جذب آب توسط ريشه
سانتيمتر، تعداد  6-7سانتيمتر، تعداد ريشه بين  5كمتر از 

 21- 30هاي بين سانتيمتر، تعداد ريشه 8- 20يشه بين ر
سانتيمتر جدا و  30هاي بيشتر از سانتيمتر و تعداد ريشه

ور كردن ها از غوطهحجم ريشه. گيري شدطول آنها اندازه
. گيري شدليتر اندازه ميلي 1000ها در استوانه مدرج ريشه

 48ها پس از قرار دادن در آون به مدت وزن خشك ريشه
با استفاده از اندامهاي هوايي . گيري شدساعت اندازه

صفات مرتبط مانند تعداد خوشه، ارتفاع گياه، وزن ساقه، 
هاي پر و وزن كاه، طول خوشه، تعداد دانه پر، وزن دانه

  ).1شكل (چه ثبت گرديدند تعداد خوشه

لاين خالص  96در اين بررسي از تعداد : مواد گياهي
و  رنج حاصل از تلاقي ارقام عنبربونوتركيب نسل هشتم ب
در اين جمعيت همچنين واكنش . سپيدرود استفاده شد

لاينهاي مذكور نسبت به اثرات اسمتيك ناشي از مانيتول، 
زني در مطالعات سوربيتول و ساكارز در مرحله جوانه

گذشته بررسي شده است و مكانهاي ژني مرتبط با صفات 
و  5، 2(رديابي شده است زني برنج ثير گذار در جوانهأت
عنبرو در شرايط تنش خشكي داراي ميانگين طول ). 6

ريشه، تعداد ريشه، ارتفاع، طول خوشه، تعداد دانه پر و 
تر و وزن كاه، وزن ريشه، حجم تعداد خوشچه اوليه بيش

). 5و  4، 3(باشد ريشه، وزن خوشه، تعداد خوشه كمتر مي
تحقيقاتي دانشگاه  اين لاينهاي در حال تفكيك در مزرعه
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به روش بالك تك بذري در طي  F8گنبد كاووس تا نسل 
هاي برگي، پس از تهيه نمونه. هشت سال توسعه يافتند

هاي نسل هشتم و به روش برگ بوته از DNAاستخراج 

CTAB )23 ( در آزمايشگاه ژنتيك دانشگاه گنبد كاووس
  . انجام شد

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

هاي فنوتيپيمراحل ثبت داده -1شكل   

هاي از نقشه SSRنشانگرهاي : نشانگرهاي ريزماهواره
) 24(و همكاران  تمنيخ، )10(و همكاران  چنژنتيكي پايه 
روي ژنوم طور تصادفي بر ب) 18(و همكاران   مك كوچ

اطلاعات مربوط به پرايمرها در پايگاه . انتخاب شدند
. موجود است) /Gramene  )http://gramene.orgاطلاعاتي 

كه بر روي والدين آزمايش  SSR 365از مجموع نشانگر 
نشانگر چندشكلي تشخيص داده شدند و در  136شدند، 

لاينهاي نوتركيب با استفاده از  DNAهاي مرحله بعد نمونه
تري داشتند، آغازگر چندشكل كه نواربندي واضح 124

روي ژل حاصل  هايو فرآورده) 1جدول (تكثير شدند 

به منظور تعيين ژنوتيپ افراد  درصد 6آميد  اكريل پلي
  . الكتروفورز شدند

 روش بر اساس AFLPآزمايشات :  AFLPاجراي مراحل 
 DNAپس از هضم  .انجام شد) 27(و همكاران  وس

و  MseIو  EcoRIژنومي با استفاده از آنزيمهاي محدودگر 
ر ازآغازگرهاي اتصال سازگارسازها، در مرحله پيش تكثي

EcoRI  وMseI 3'داراي يك نوكلئوتيد انتخابي در انتهاي، 
EcoRI: 5-GACTGCGTACCAATTCA-3 وMseI: 5'-

GATGAGTCCTGAGTAAA-3 اجزاي . استفاده گرديد
و برنامه دمايي در مرحله پيش  DNAواكنش براي تكثير 

  .آمده است 2و شكل  2تكثير در جدول 

     

 ها در مرحله گياهچهلاين:ب خزانه كشت: الف ها در مرحله رويشيلاين:پ ها از مزرعهكندن بوته: ت

 

هاي ها در ظرفگذاشتن بوته: ث
 آب

   

روز  2س از پ هاتميز كردن ريشه:ج
 گذاشتن در آب

ها زير فشارهاي ريشهشستن گل:چ
 آب

 

هاي مورد مطالعهتنوع ژنتيكي لاين :ح
 هاي هوايي و ريشهبراي اندام

 

 جدا كردن بخش ريشه و ساقه: خ

 

 گيري حجم ريشهاندازه: د  ثبت صفات مربوط به ريشه: ذ صفات مربوط به اندام هوايي ثبت: ر
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 )PCR(مواد در واكنش زنجيره اي پليمراز مقادير بهينه شده  -1جدول 

 غلظت هماد
98محلول مادري براي 

 )ميكروليتر(واكنش 

مقدار بهينه شده براي يك
 )ميكروليتر(واكنش 

6/1 7/156 ميلي مول15 كلريد منيزيم  

X10( 98 0/1(برابرPCR 10بافر   

 دي اكسي نوكلئوتيدمخلوط 
 ]dNTPs[ها تري فسفات

2/1 117 ميلي مول 1  

4/0 2/39 )نانوگرم در ميكروليتر60(ميكرومول10آغازگر همسو  

4/0 2/39 )نانوگرم در ميكروليتر60(ميكرومول10آغازگر معكوس  

2/0 6/19 واحد1 پليمراز Taqآنزيم   

DNA 0/2 2 نانوگرم در ميكروليتر10 الگو  

20/3 8/313 - آب دوبار تقطير استريل  

 10 - - حجم كل واكنش

 
 در مرحله پيش تكثير DNAاجزاي واكنش براي تكثير  -2جدول 

 غلظت نهايي )ميكروليتر(براي يك واكنش اجزاء

DNA ـــــ 3 رقيق شده 

 يك برابر PCR )10X( 5/2بافر

MgCl2)100مولارميلي 5/0 2 )مولارميلي 

 نانوگرم 1 60 با يك نوكلئوتيد انتخابيMseIآغازگر

 نانوگرم 1 60 با يك نوكلئوتيد انتخابيEcoRIآغازگر

dNTPs )2مولارميلي 5/2 2/0 )مولارميلي 

Taq DNA Pol.)5يك واحد 2/0 )واحد در ميكروليتر 

 ــــــ 3/14 آب دو بار تقطير

  25 جمع
  

   
  برنامه دمايي براي مرحله پيش تكثير -2شكل 

  
 10:1 محصولات حاصل ازتكثير پيش انتخابي به نسبت

 داراي) تركيب آغازگري 35از (يب ترك 21 رقيق شده و با
علاوه بر يك ( 3' نوكلئوتيد انتخابي ديگر درانتهاي 2

 Touchي تحت چرخه حرارت )نوكلئوتيد در پيش تكثير

down شدند يرمختلف تكث ييشامل سه مرحله دما 
و برنامه دمايي  DNAاجزاي واكنش براي تكثير . )3شكل(

تركيبات . آمده است 3و شكل  3ر جدول در اين مرحله د
دهد را نشان مي AFLP آغازگري استفاده شده در تجزيه

اي پليمراز با هاي واكنش زنجيرهفراورده). 4جدول (
شش  سازآميد واسرشتهاكريلاستفاده از الكتروفورز ژل پلي

 شدند يزينقره رنگ آم يتراتو با روش ن يكدرصد تفك
   .)4شكل (
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 در مرحله پيش تكثير DNAجزاي واكنش براي تكثير ا -3جدول 

 غلظت نهايي )ميكروليتر(براي يك واكنش اجزاء

DNA ـــــ 2 رقيق شده تكثير مقدماتي 

 يك برابر PCR )10X( 5/1بافر

MgCl2)100مولارميلي 6/0 2 )مولارميلي 

 نانوگرم MseI 1 60آغازگر

 نانوگرم EcoRI 1 60آغازگر

dNTPs)2مولارميلي 5/1 2/0 )مولارميلي 

Taq يك واحد 2/0 )واحد در ميكروليتر5(مرازپلي 

 ــــــ 2/7 آب دو بار تقطير

  15 جمع

  

  
  .برنامه دمايي براي مرحله تكثير انتخابي -3شكل

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  الف

        1   2   3    4  5   6   7   8  9  10 11 12  13  14 15  16 17 18 19  20  21 22 23 24 25 26  27 28  29 30  31 32 33 34 35 36 37 38 39 40  41 42 43 44 45 46 47  48  L  
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  ب
براي تعيين   RM128و نشانگر  ) الف( 48تا  1براي تعيين ژنوتيپ افراد   E080-M150هاي حاصل از تركيب آغازگري  اي از ژلنمونه -4شكل 

  )ب( 96تا  1ژنوتيپ افراد 
  

 AFLP تركيبات آغازگري استفاده شده در تجزيه-4جدول

  EcoRI  آغازگرهايMseI   آغازگرهاي
توالي DNA  نام  توالي DNA  نام

E060     GACTGCGTACCAATTCAAG M140   GATGAGTCCTGAGTAAAAC 
E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA 
E080 GACTGCGTACCAATTCACG M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT 
E090 GACTGCGTACCAATTCACT 
E100 GACTGCGTACCAATTCAGT 
E110 GACTGCGTACCAATTCATC     
E120 GACTGCGTACCAATTCATT     

  
 Mapافزار  نرم از با استفاده اوليه تگيپيوس گروههاي

Manager QTbX17 )19 ( با استفاده از تابع كوزامبي)14 (
از  هر كدام با مرتبط ژنتيكي پارامترهاي .ايجاد شدند

QTLنرم از استفاده شده با رديابي هاي QTL 

Cartographer v 2.5 )9 (  و با روشComposite Interval 

Mapping  )31  شدند زده تخمين) 32و.  

  نتايج و بحث
نوار چندشكل  264آمده از  به دستنقشه پيوستگي 

AFLP ،124  نشانگرSSR  فرد نسل  96وF8  جمعيت

مورگان سانتي 4/1950سپيدرود  ×حاصل از تلاقي عنبربو 
از ژنوم برنج را پوشش داد كه متوسط فاصله بين نشانگرها 

 12هر ). 2جدول (آمد  به دستمورگان سانتي 20/5
  ). 5و  4شكل (بودند  QTLكروموزوم برنج واجد 

 18براي  QTLناحيه ژنومي حامل  54در مجموع تعداد 
از اين . )5جدول ( صفت مورد مطالعه شناسايي گرديد

براي ميانگين  QTL 11براي تعداد ريشه،  QTLتعداد يك 
ها، يك براي مجموع طول ريشه QTLها، يك طول ريشه

QTL سانتيمتر، دو  5از  هاي كمتربراي تعداد ريشهQTL 

 

      1     2       3     4   5    6   7    8    9   10    11 12  13  14 15  16  17 18  19  20  21  22 23 24 25 26 27 28 29 30  31 32 33 34 35 36   37 38 39 40  41 42 43 44 45 46 47 48    

          49    50 51  52  53 54 55 56  57  58 59 60 61 62  63 64   65 66 67 68  69   70    71 72 73 74 75 76  77 78 79 80  81  82  83  84 85  86 87  88  89 90 91 92  93  94 95 96
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براي  QTLسانتيمتر، يك  6-7هاي بين براي تعداد ريشه
براي تعداد  QTLسانتيمتر، سه  8-20هاي بين تعداد ريشه

براي ارتفاع  QTLسانتيمتر، چهار  30هاي بيشتر از ريشه
براي وزن  QTLبراي وزن تر ريشه، دو  QTLگياه، دو 

 QTLچهار  براي حجم ريشه، QTLخشك ريشه، هفت 
 QTL 8براي وزن خوشه،  QTLبراي تعداد ريشه، يك 

براي  QTLبراي وزن كاه، يك  QTLبراي تعداد خوشه، دو 
براي تعداد دانه پر در خوشه و دو  QTLطول خوشه، دو 

QTL چه اوليه در خوشه شناسايي شدندبراي تعداد خوشه .  

ها شناسايي شد كه براي ميانگين طول ريشه QTLيازده 
ها بر روي همه كروموزومها به غير از كروموزوم QTLين ا

 QTLهاي شناسايي شده دو QTLاز بين . قرار داشتند 10
كه  =914/3LODبا  qRMN-4 .بزرگ اثر تشخيص داده شد

قرار داشت   E060-M160-3-RM1359در فاصله نشانگري 
درصد از واريانس فنوتيپي صفت مذكور را توجيه  1/17

 RM276كه در مجاورت نشانگر  qRMN-6همچنين . نمود
درصد از واريانس  304/4LOD=  ،7/18قرار داشت با 

اثر افزايشي . ها را توجيه كردفنوتيپي ميانگين طول ريشه
هاي QTLمتغيير بود و در  55/21تا  62/9منفرد  QTLهر 

 10/15طور متوسط ه شناسايي شده آلل سپيدرود ب
مك ميلان . افزايش دادندها را سانتيمتر ميانگين طول ريشه

روي  QTLبراي بيشترين طول ريشه دو ) 17(و همكاران 
نيز يك  9و  7، 3، 2و روي كروموزومهاي  1كروموزوم 

QTL در شرايط نرمال شناسايي كردند.  

و  2روي كروموزوم  QTLها يك براي مجموع طول ريشه
. سانتيمتر رديابي شد 55/16در جهت افزايش آن به اندازه 

درصد از تغييرات فنوتيپي  15تنهايي توانست ه ب QTL اين
اي كه در مطالعه) 28(و همكاران  ونگ. را توجيه نمايد

هاي مرتبط با طول ريشه برنج در QTLيابي براي مكان
براي  QTLشرايط نرمال با كشت هيدروپونيك داشتند، يك 
  . طول ريشه روي كروموزوم هفت شناسايي كردند

QTL5هاي كمتر از ده براي تعداد ريشههاي شناسايي ش 
-E110در حد فاصل نشانگري  4سانتيمتر روي كروموزوم 

M150-11-E080-M150-11 هاي سپيدرود آلل. قرار داشت
ميزان ه متر بسانتي 5هاي كمتر از باعث افزايش تعداد ريشه

  .سانتيمتر شدند 81/10

ي شناساي QTLسانتيمتر، دو  6-7هاي بين براي تعداد ريشه
اثر . قرار داشتند 8و  3شد كه بر روي كروموزومهاي 

سانتيمتر بود  62/13و  06/7ترتيب ه ها بQTLافزايشي اين 
آلل سپيدرود باعث افزايش تعداد  QTLكه در دو 

  .سانتيمتر شد 6- 7هاي بين  ريشه

سانتيمتر  8-20هاي بين براي تعداد ريشه QTLتنها يك 
و بين نشانگرهاي  2م يابي شد كه بر روي كروموزومكان

E070-M150-13-RM262 اثر افزايشي آن . قرار داشت
آللهاي  QTLدر اين . بود 036/2آن برابر با  LODو  64/9

اين . والد سپيدرود باعث افزايش مقدار صفت مذكور شدند
QTL  درصد از تنوع فنوتيپي صفت تعداد  3/9فقط
  .سانتيمتر را توجيه نمود 8- 20هاي بين  ريشه

روي  QTLسانتيمتر سه  30هاي بيشتر از ي تعداد ريشهبرا
ابي با اثر افزايشي آلل سپيدرود ردي 9و  3، 2كروموزومهاي 

 15و  6/12، 2/10 به ترتيباين مكانهاي ژني كمي . شد
 30هاي بيشتر درصد از تغييرات فنوتيپي تعداد ريشه

  ).2جدول (سانتيمتر را توجيه نمودند 

QTLه براي تعداد ريشه بر روي يابي شدهاي مكان
قرار داشتند كه همه اين  9و  6، 4، 2كروموزمهاي 

QTL هاي شناسايي شده اثر نسبتا بزرگي بر روي تعداد
ها آللهاي QTLدر ساير  qRNN-9به غير از . ريشه داشتند

  .عنبربو تعداد ريشه را كاهش دادند

 9و  6بر روي كروموزومهاي  QTLبراي وزن تر ريشه، دو 
عبارت  به ترتيبيابي شده هاي مكانQTL. يابي شدنمكا

در فاصله  6كه روي كروموزوم  qRWBN-6: بودند از
يابي گرديد و با مكان E120-M160-9-RM276نشانگري 
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LOD  درصد از واريانس فنوتيپي  8/9مقدار  142/2برابر با
در  9روي كروموزوم  qRWBN-9. صفت را توجيه كرد

شناسايي  E120-M140-9-E090-M150-2فاصله نشانگري 
درصد از واريانس  3/10، 257/2برابر با  LODشد و با 

 11) 21(و همكاران  كيو. فنوتيپي صفت را توجيه كرد
QTL براي وزن تر ريشه با اثر افزايشي روي كروموزوم-

برنج  11و  9، 8، 7، 6، )دو مورد( 3، )سه مورد( 2، 1هاي 
  .شناسايي كردند

 2بر روي كروموزمهاي  QTLشه، دو براي وزن خشك ري
شناسايي شد كه در آنها آلل سپيدرود باعث افزايش  9و 

 9/11و  2/10 به ترتيبها QTLاين . وزن خشك ريشه شد
و  ونگ. درصد از تنوع صفت مذكور را توجيه نمودند

بر روي كروموزوم هفت در  QTLيك ) 28(همكاران 
شك براي وزن خ RM3859-RM5436فاصله نشانگري 

  .ريشه شناسايي كردند

كنترل كننده حجم ريشه بر روي كروموزومهاي  QTLهفت 
. قرار داشتند 9و ) دو مورد( 4، 3، )دو مورد( 2، 1

QTL هايqRVN-2a ،qRVN-4a  وqRVN-4b به ترتيب 
اثر نسبتاً بزرگي  033/6و  956/5، 151/5برابر با  LODبا 

و  9/24، 9/21بر روي حجم ريشه داشتند و به ترتيب 
هاي QTLدر . درصد از تنوع فنوتيپي را تبيين نمودند 1/25

qRVN-1 ،qRVN-3  وqRVN-9  آللهاي عنبربو باعث
ها QTLدر حالي كه در ساير . كاهش حجم ريشه شدند

و  يو. آللهاي سپيدرود حجم ريشه را افزايش دادند
با استفاده از جمعيت لاينهاي خالص ) 30(همكاران 

و  Zhenshan 97تلاقي ارقام نوتركيب حاصل از 
IRAT109 براي صفت حجم ريشه در شرايط نرمال ،

QTL شناسايي  6و  4، 3، 1هايي روي كروموزومهاي
  . كردند

رديابي شده براي ارتفاع گياه بر روي  QTLچهار 
در تمام اين . قرار داشتند 6و  4، 2، 1كروموزومهاي 

QTLدر. شد ها آللهاي عنبربو باعث افزايش ارتفاع گياه 

qPHN-1  سانتيمتر ارتفاع گياه  22/14آلل عنبربو به اندازه
رديابي شده در اين مطالعه كه  QTLمشابه . را افزايش داد

 در فاصله نشانگرهاي 6روي كروموزوم  RM7434-

RM5371  2(و همكاران  صبوريقرار داشت در مطالعه (
و  RM5371نيز شناسايي شد كه در فاصله نشانگرهاي 

RM5814 تنها . واقع بودQTL  شناسايي شده براي وزن
در فاصله نشانگري قرار  5ها روي كروموزوم خوشه
درصد از تنوع فنوتيپي وزن خوشه QTL 5/11اين . داشت

  .ها را توجيه كرد

QTL4، 1ها روي كروموزومهاي هاي براي تعداد خوشه ،
، qEN-12هاي QTLدر . قرار داشتند 12و  9، 8، 7، 6، 5

qEN-5  وqEN-8  آلل سپيدرود باعث افزايش تعداد
هاي QTLدر حالي كه در خصوص ساير . ها شدخوشه

ها رديابي شده آللهاي عنبربو باعث كاهش تعداد خوشه
براي تعداد خوشه پنج ) 2(و همكاران  صبوري. شدند
QTL  شناسايي كردند 11و  7، 2، 1روي كروموزومهاي .
QTL در  1وي كروموزوم رديابي شده براي تعداد خوشه ر

رديابي شده در  QTLاين مطالعه از نظر موقعيت مكاني با 
  . مطابقت داشت آنها مطالعه

 6و  3هاي بر روي كروموزوم QTLبراي وزن كاه دو 
آللهاي كاهش دهنده صفت از  QTLرديابي شد در هر دو 
  .والد عنبربو منتقل شدند

براي طول خوشه شناسايي شد كه روي  QTLيك 
-E100-M140-7در فاصله نشانگري  1وزوم كروم

RM3520 و آللهاي سپيدرود باعث كاهش  قرار داشت
 QTLنيز يك ) 2(و همكاران  صبوري. طول خوشه شدند
 RM8115-RM466در فاصله نشانگري  1روي كروموزوم 

) 20(و همكاران مي . براي طول خوشه شناسايي كردند
-qPL-2 ،qPLبه نامهاي  QTLبراي صفت طول خوشه سه 

 با ميزان توجيه تغييرات فنوتيپي به ترتيب qPL-10 و 8
 10و  8، 2درصد روي كروموزومهاي  6/15و  2/11، 5/8

  .يابي نمودندمكان
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ثر افزايشي، ضريب تبيين و جهت آلل براي  به نزديكترين نشانگر، ا QTL، فاصله QTLيت ع، موقLODنشانگرهاي مجاور،  -5جدول   
QTLهاي هواييهاي كنترل كننده صفات مربوط به خصوصيات ريشه و اندام  

 )مورگان سانتي(موقعيت LOD كروموزوم *نشانگرهاي مجاور QTL صفت

 QTLفاصله 
نزديكترين 

مو سانتي(نشانگر
  )رگان

 ضريب تبيين اثرافزايشي

جهت 
  آلل

  سپيدرود qRMN-1 6-M160-E070-RM128 1 84/3 142 3  013/19 8/16 ها ميانگين طول ريشه
 qRMN-11 1-M160-E070-6-M150-E060 11 242/3 74 1/0  816/15 4/14 سپيدرود  
 qRMN-12 9-M140-E090-3-M140-E090 12 38/2 94 18  367/11 8/10 سپيدرود  
 qRMN-2 11-M160-E070-6-M160-E110 2 606/3 50 5/0  75/17 9/15 پيدرودس  
 qRMN-3 2-M160-E110-1-M140-E090 3 344/2 192 8/4  189/11 6/10 سپيدرود  
 qRMN-4 RM1359-3-M160-E060 4 914/3 24 9/0  417/19 1/17 سپيدرود  
 qRMN-5 6-M160-E090-5-M140-E090 5 63/2 18 8/0  64/12 9/11 سپيدرود  
 qRMN-6 3-M160-E120-RM276 6 304/4 42 2/0  555/21 7/18 سپيدرود  
 qRMN-7 RM5720-RM420 7 379/2 70 4/2  362/11 8/10 سپيدرود  
 qRMN-8 RM515-5-M140-E100 8 358/3 92 6/0  429/16 9/14 سپيدرود  
 qRMN-9 12-M150-E090-11-M150-E070 9 031/2 22 3/0  62/9 3/9 سپيدرود  

  سپيدرود qRLN-2 2-M150-E080-RM262 2 382/3 136 15  555/16 15 ها مجموع طول ريشه
  سپيدرود qRNN-4 11-M150-E080-11-M150-E110 4 27/2 76 3/1  812/10 3/10 مترسانتي 5هاي كمتر ازتعداد ريشه
  سپيدرود qRNN-3 3-M160-E090-2-M150-E120 3 477/3 26 4/0  061/17 4/15 مترسانتي 7تا  6هاي بين تعداد ريشه

 qRNN-8 11-M160-E110-11-M150-E120 8 821/2 70 6/1  623/13 7/12 سپيدرود  
  سپيدرود qRNN-2 RM262-13-M150-E070 2 036/2 126 5  643/9 3/9 مترسانتي 20تا  8هاي بين تعداد ريشه
  سپيدرود qRNN-2 13-M150-E070-1-M140-E070 2 241/2 120 1  669/10 2/10 مترسانتي 30هاي بيشتر از تعداد ريشه

 qRNN-3 2-M160-E110-1-M140-E090 3 806/2 196 8/0  544/13 6/12 سپيدرود  
 qRNN-9 14-M140-E090-9-M140-E120 9 382/3 102 1/18  556/16 15 سپيدرود  

  عنبربو qRNN-2 13-M150-E070-1-M140-E070 2 519/4 108 13  645/260 - 5/19 تعداد ريشه
 qRNN-4 RM1359-3-M160-E060 4 911/4 22 9/2  128/288 - 21 نبربوع  
 qRNN-6 3-M160-E120-RM276 6 049/4 44 2/2  989/230 - 7/17 عنبربو  
 qRNN-9 14-M140-E090 -9-M140-E120 9 584/4 100 9/19  216/458 7/19 سپيدرود  

  عنبربو qPHN-1 RM3520-7-M140-E100 1 938/2 104 5  226/14 1/13 ارتفاع گياه
 qPHN-2 10-M150-E070-RM6843 2 069/2 168 2  81/9 5/9 عنبربو  
 qPHN-4 RM1359-3-M160-E060 4 068/2 18 8/6  801/9 4/9 عنبربو  
 qPHN-6 RM5371-RM7434 6 621/2 70 10  591/12 8/11 عنبربو  

  سپيدرود qRWBN-6 RM276-9-M160-E120 6 142/2 40 8/1  173/10 8/9 وزن ريشه تر
 qRWBN-9 14-M140-E090 -9-M140-E120 9 257/2 100 9/19  751/10 3/10 سپيدرود  

  سپيدرود qRWAN-2 RM258-RM221 2 234/2 258 2  631/10 2/10 وزن ريشه خشك
 qRWAN-9 14-M140-E090 -9-M140-E120 9 631/2 100 9/19  643/12 9/11 سپيدرود  

  عنبربو qRVN-1 RM3520-7-M140-E100 1 386/3 104 5  004/196 - 15 حجم ريشه
 qRVN-2a 13-M150-070E-1-M140-E070 2 151/5 106 15  633/226 9/21 سپيدرود  
 qRVN-2b 13-M150-E070-1-M140-E070 2 175/2 114 7  596/118 9/9 سپيدرود  
 qRVN-3 6-M150-E110-2-M160-E110 3 398/2 198 2/1  687/268 - 9/10 عنبربو  
 qRVN-4a RM1359-3-M160-E060 4 956/5 16 9/8  316/482 9/24 سپيدرود  
 qRVN-4b 4-M150-E070-RM1359 4 033/6 26 7/0  466/363 1/25 سپيدرود  
 qRVN-9 14-M140-E090 -9-M140-E120 9 551/2 106 1/14  076/231 - 5/11 عنبربو  

  عنبربو qEW-5 6-M160-E090-5-M140-E090 5 545/2 18 8/0  178/115 5/11 ها وزن خوشه
  عنبربو qEN-1 11-M160-E060-8-M150-E060 1 76/2 228 1/2  369/138 - 4/12 ها تعدادخوشه
 qEN-12 5-M160-E080-9-M150-E080 12 823/2 62 2/1  308/13 7/12 سپيدرود  
 qEN-4 RM1359-3-M160-E060 4 85/2 14 9/10  407/25 - 8/12 عنبربو  
 qEN-5 8-M150-E120-10-M150-E080 5 577/2 24 1/0  493/12 6/11 سپيدرود  
 qEN-6 3-160M-E120-RM276 6 274/2 42 2/0  668/5 - 3/10 عنبربو  
 qEN-7 RM5720-RM420 7 029/3 68 4/4  119/7 - 5/13 عنبربو  
 qEN-8 4-M160-E080-7-M150-E060 8 041/2 46 6/3  803/6 3/9 سپيدرود  
 qEN-9 14-M140-E090 -9-M140-E120 9 029/2 86 9/5  661/19 - 3/9 عنبربو  

  عنبربو qCW-3 3-M160-090E-2-M150-E120 3 443/2 28 5/0  739/25 - 1/11 وزن كاه
 qCW-6 11-M160-E090-RM5088 6 158/2 8 3/0  489/226 - 8/9 عنبربو  

  سپيدرود qEL-1 6-M160-E070-RM128 1 397/2 142 1/3  67/1 - 9/10 طول خوشه
  درودسپي qSFN-1 RM3520-7-M140-E100 1 231/2 106 7/6  76/20 - 2/10 تعداددانه پر در خوشه

 qSFN-10 5-M160-E060-4-M160-E060 10 355/2 108 5/3  986/39 - 7/10 سپيدرود  
  سپيدرود qPPN-6 11-M160-E090-RM5088 6 508/2 8 3/0  585/18 - 3/11 چه اوليه خوشه تعدادخوشه

 qPPN-7 4-M140-E120-4-M150-E120 7 777/2 6 2/0  069/2 5/12 عنبربو  

 .هستندنزديكترمربوطهQTLبهشدهكشيدهخط زيرشان كه نشانگرهايي*:
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شناسايي شده براي تعداد دانه پر در خوشه بر  QTLدو 
ها QTLاين . قرار داشتند 10و  1روي كروموزومهاي 

-E100در فاصله نشانگري  qSFN-1: عبارت بودند از

M140-7-RM3520  باLOD  2/10مقدار  231/2برابر با 
در  qSFN-10. نموددرصد از صفت مذكور را توجيه 

 LODبا  E060-M160-4-E060-M160-5فاصله نشانگري 
درصد از تنوع فنوتيپي صفت  7/10توانست  355/2برابر با 

براي ) 15(و همكاران  ليواي كه در مطالعه. را توجيه نمود
جمعيت دابل  129عملكرد دانه در برنج از  QTLتجزيه 

استفاده  Azucenaو  IR64هاپلوئيد مشتق از تلاقي ارقام 
، 2، 1روي كروموزومهاي  QTLنمودند و توانستند هشت 

  .شناسايي كردند 12و ) دو مورد( 8، 7، 4، 3

بر روي  QTLچه اوليه در خوشه دو براي تعداد خوشه
آللهاي  qPPN-6در . شناسايي شد 7و  6كروموزومهاي 

چه اوليه در خوشه سپيدرود باعث كاهش تعداد خوشه
آللهاي عنبربو باعث  qPPN-7كه در در حالي . شدند

و  رحمن. چه اوليه در خوشه شدندافزايش تعداد خوشه
چه روي براي تعداد خوشه QTLنيز يك ) 22(همكاران 

در دو جمعيت  S6065.8در مجاورت نشانگر  6كروموزوم 
  . شناسايي كردند) F3و  F2(مورد بررسي 

  گيرينتيجه

، العات تنوع ژنتيكيامروزه از نشانگرهاي مولكولي در مط
و  1( شوديابي ژنها استفاده ميو مكان تهيه نقشه ژنتيكي

تعيين مكانهاي ژني كنترل  به منظورمطالعه حاضر . )7
با استفاده از كننده صفات كمي در برنجهاي بومي ايران 

بررسي صفات مورد . انجام شدنشانگرهاي مولكولي 
همبستگي بين اثرات پليوتروپي يا  دمطالعه دليل بر وجو

هاي مربوط به حجم ريشه، QTL. ژنهاي كنترل كننده بود
، 1تعداد دانه پر در خوشه و ارتفاع گياه روي كروموزوم 

QTL هاي مربوط به ميانگين طول ريشه، ارتفاع گياه، حجم
و  4ريشه، تعداد ريشه و تعداد خوشه روي كروموزوم 

QTL خوشه هاي مرتبط با طول ريشه، تعداد ريشه و تعداد
ييد قرار داد كه از أاين اثرات را مورد ت 6روي كروموزوم 
توان در انتقال ژن يا در هرمي كردن ژنها اين نواحي مي

. براي اصلاح لاينهاي مطلوب مورد استفاده قرار گيرد
QTL هايqRVN-2a ،qRVN-4a ،qRVN-4b  وqRNN-4 

و  25/1، 9/24، 9/21با تبيين  به ترتيببزرگ اثر بوده و 
درصد از تنوع فنوتيپي اثر بزرگي روي توجيه صفات  21

توان از نشانگرهاي مرتبط با در بنابراين مي. مرتبط داشتند
كمك نشانگر نژادي و از طريق گزينش به هاي بهبرنامه

  . مورد استفاده قرار گيرند

  اري زسپاسگ

پژوهش حاضر مستخرج از نتايج حاصل از طرح تحقيقاتي 
 كشاورزي دانشكده 1/12/90 تاريخ مصوب 581/6شماره 

بدين وسيله  .باشدمي كاووس گنبد دانشكده طبيعي منابع و
مراتب قدرداني خود را از مسئولين دانشگاه جهت در 

و از كمكهاي فراوان نموده اختيار گذاشتن منابع مالي اعلام 
كاتوزي، مليحه قزلسفلو، ماهم  مهناز سركار خانم مهندس
تشكر و ضا دادرس و جعفر گيلگي پيراسته، آقاي احمدر

  .گردد قدرداني مي

 منابع
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Abstract 

In order to detect QTLs controlling root and shoot morphological traits, 96 lines from a 
cross between two varieties Sepidroud and Anbarboo were sown in Research farm 
located in the Ali Abad city in 2011. Evaluated traits were included average of root 
length, total root length, number of roots less than 5 cm, the number of roots between 7-
6 cm the number of roots between 20-8 cm, number of roots more than 30 cm, root 
number, plant height, root fresh weight, root dry weight, root volume and weight of the 
clusters, the number of clusters, straw weight, panicle length, number of grains per 
panicle, primary spikelets per panicle. Linkage map was constructed using 124 
microsatellite markers and 264 AFLP markers during the years 2011 to 2012 in the 
Laboratory of Genetics and Plant Breeding in Gonbad Kavous University. In the linkage 
map 1950.4cM of the rice genome has been covered. In this study region of E100-
M140-7-RM3520, E060-M160-3-RM1359 aand RM276-E120-M160-3 controlled 
several traits in normal conditions in chromosomes 1, 4 and 6, respectively. The results 
showed that the QTLs controlling root dry weight, root fresh weight and number root 
overlaped with each other on chromosome 7. QTLs for root volume (qRVN-2a, qRVN-
4a and qRVN-4b) and roots (qRNN-4) were identified as major effect QTLs. These 
QTLs explained more than 20% of the phenotypic variation. The detected major effect 
QTLs in this study can be used in marker-assisted selection breeding programs after 
validation. 

Key words: Rice (Oryza sativa L.), AFLP, SSR, QTL Mapping, Marker assisted 
selection 

  
  

 


