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Abstractچکیده
منظور فهم دلیل اهمیت سیستم آمیزشی در توانایی باروري گیاه بهبه

اساس ژنتیکی صفات مرتبط با سیستم آمیزشی در برنج، خصوصیات مادگی، 
نی غریب حاصل از تلاقی ارقام ایرا2:3Fپرچم و پوشینه با استفاده از جمعیت 

) QTLs(کننده هاي ژنی کنترلمکان. خزر مورد تجزیه قرار گرفت×
اي مرکب ردیابی شدند و نقشه یابی فاصلهخصوصیات گل با استفاده از مکان

صفات درجه خروج . نشانگر ریزماهواره تشکیل شد111پیوستگی متشکل از 
کلاله، طول کلاله، عرض کلاله، طول خامه، طول  بساك، طول لما، طول 

تعداد . پالئا، ضخامت لما، ضخامت پالئا، عرض لما و عرض پالئا بررسی شدند
مرتبط با مادگی، پرچم و اندازه و ترتیب براي صفاتبه23QTLو 5، 10

، qSYL-1هاي QTLنتایج نشان داد که . شکل پوشینه شناسایی شد
qSYL-6 وqSTL-2aدرصد از تنوع 61/24و 67/30، 99/25ترتیب به

QTLعنوان فنوتیپی صفات طول خامه و طول کلاله را تبیین نمودند و به

نژادگران قادر ها، بهQTLبا شناسایی این . اثر تشخیص داده شدندبزرگ
خواهند بود درك بهتري از ماهیت ژنتیکی صفات مرتبط با قدرت 

.پذیري ارقام برنج داشته باشندترکیب

یابی، پذیري، مکانبرنج، صفات گل، قدرت ترکیب: کلیديهايواژه
نقشه پیوستگی 

Due to the importance of mating system in plant
fertilization ability, and in order to understand the
genetic basis of floral traits associated with mating
system in rice including pistil, stamen and glume, these
traits were analyzed using a F2:3 population drived from
a cross between Iranian cultivar Gharib × Khazar.
Quantitative trait loci (QTLs) affecting floral features
were detected by Composite interval mapping using a
linkage map constructed by using 111 SSR markers.
Rate of exerted stigma, stigma length, stigma breadth,
style length, anther length, lemma length, palea length,
lemma thickness, palea thickness, lemma width and
palea width were recorded. As many as 38 QTLs were
detected to be associated with 11 traits. A total of 10, 5
and 23 QTLs were detected for trait related to pistil,
stamen and size and shape of geumele, respectively.
The result obtained revealed that QTLs of qSYL-1,
qSYL-6 and qSTL-2a were able to explain 25.99, 30.67
and 24.61% of the total variation of style length and
stigma length and distinguished as major effect QTLs.
Through the identification of these QTLs, plant
breeders would be able to gain more and deeper
understanding and insights into the genetic basis of the
traits associated with the combining ability in rice
cultivars.

Keywords: Combining ability, Linkage map, Floral
traits, QTL mapping, Rice.
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مقدمه
) 3و پوشینه2، اندام نر1مادهاندام(در برنج، مرفولوژي گل 

مثل جنسی آن مانند نقش مهمی را در فرآیند تولید
افشانی، باروري، پرکردن دانه و سیستم آمیزشی بازي گرده
;Oka and Morishima. 1967)کند می Takeoka et

al., آمیزي هاي آسیایی خویشعموماً اغلب برنج. (1993
ها مقداري جزئی ی آنکه اجداد وحشدهند درحالینشان می
گران نبات را قادر افشانی دارند و این موضوع اصلاحدگرگرده

پذیري ارقام داشته سازد تا شناخت بهتري از نحوه ترکیبمی
از سوي دیگر . (Oka and Morishima. 1967)باشند 

افشانی تحت تأثیر بسیاري از صفات گل مانند درجه دگرگرده
.Virmani)باشد می4ی و پرچمخروج خامه، طول اندام مادگ

ژنتیکی براي صفات مذکور بین ارقام برنج و تنوع(1994
هاي اهلی مانند یک گیاه که برنجطوريبه. گزارش شده است

افشان عموماً درجه خروج خامه کمتر و طول اندام خودگرده
Virmani)تري از ارقام وحشی دارند مادگی و پرچم کوتاه

and Athwal. 1973). محققین معتقدند که این صفات
هاي وحشی بازي شدن برنجنقش مهمی را در فرآیند اهلی

کنند و درك مکانیزم ژنتیکی مرفولوژي گل به فهم تغییر و می
افشانی کمک شایانی افشانی به خودگردهتکامل از دگرگرده

نشان داده . (Oka and Morishima. 1967)خواهد نمود 
Virmani)شده است که توارث این صفات کمی است  and

Athwal. 1974)بودن این صفات استفاده از و کمی
هاي اصلاح نباتات مولکولی را در تجزیه ژنتیکی این روش

هاي اخیر در پیشرفت. ناپذیر نموده استصفات اجتناب
، بررسی ژنتیکی صفات پیچیده DNAتکنولوژي نشانگرهاي 

جمله صفات کمی مرتبط با گل در گیاهان مختلف را از
مرتبط با مرفولوژي گل در 5هايQTL. تسهیل نموده است

ن Bradshaw)6گیاهان باغی مانند گل میمو et al.,

1995; Bradshaw et al., 7تالیاناآرابیدوبسیس،(1998

(Juenger et al., Branacchi)فرنگی گوجه(2000

and Tanksly. 1997; Georgiady et al., و ،(2002
Xiong et al.,)1999( ،Uga et al.)2003( ،Li et

al.,)2001, 2003 ( وCai and Morishima.)2002 (
Xiong. در برنج شناسایی شده است et al.,(1999)7

1. Pistil
2. Stamin
3. Glume
4. Anther
5. Quantitative Trait Loci
6. Arabidopsis thaliana
7. Antirrhitum majus

QTL 2براي طول بساك با استفاده از یک جمعیتF حاصل
Oryzaاز تلاقی بین رقم اهلی برنج  sativaنام بهNate و

.Oوحشیرقم  rufipagunنام بهP16شناسایی نمودند .
Cai and Morishima(2002) با استفاده از جمعیت

هاي اینبرد نوترکیب حاصل از تلاقی بین رقم اهلی لاین
Oryzaبرنج sativaنام بهPei-kuhو رقم وحشی

O. rufipagunنام بهW194420QTL براي طول
Uga. بساك گزارش نمودند et al.,(2003) با استفاده از

هاي اینبرد نوترکیب حاصل از تلاقی بین رقم یک جمیت لاین
14QTLو W19447 ،4و رقم وحشی Pei-kuhآسیایی 

براي صفات مرتبط با طول اندام مادگی، پرچم، اندازه و شکل 
شده نشان ابیردی31QTLمقایسه . پوشینک ردیابی نمودند

اي هاي مختلف در ناحیهمرتبط با ارگان10QTLداد که 
قرار دارند، اما 10و 5، 4، 2هاي هم روي کروموزومنزدیک به

هاي مجزایی قرار شده در مکانهاي شناساییQTLاکثر 
ها نشان داد که تغییرات کمی صفات مرتبط با نتایج آن. داشتند

اثر ینه با چندین ژن کوچکمادگی، پرچم و پوشطول اندام
هاي گذشته اگرچه پژوهش. شودمجزا از هم کنترل می

هاي چندگانه در کنترل اطلاعات مفیدي مبنی بر دخالت ژن
صفات مرتبط با دستگاه تولیدمثلی گیاهان در اختیار 

هاي دهد، اما هنوز ارتباط بین ژننژادگران قرار میبه
مشخص نشده است و خوبیها بهکننده این ارگانکنترل

کننده هاي کنترلتر ژنمنظور تشخیص دقیقبه
افشانی، فهم دقیق نحوه کنترل ژنتیکی صفات مرتبط دگرگرده

در این راستا و با توجه . با سیستم آمیزشی گیاه ضروري است
کننده این هاي کنترلQTLبه اینکه تاکنون گزارشی از 

ایندیکا وجود صفات در جمعیت برنج حاصل از تلاقی دو رقم
ندارد، در این تحقیق سعی شده است ساختار ژنتیکی صفات 

QTLیابی مرتبط با خصوصیات گل با استفاده از روش مکان

هاي مولکولی مورد وسیله روشخزر به×در جمعیت غریب 
. بررسی قرار گیرد

هامواد و روش
با توجه به مطالعات پیشین روي ارقام برنج ایرانی 

ترتیب از است که ارقام برنج غریب و خزر بهمشخص شده 
ترتیب یکی از مناسب و پذیري عمومی بهنظر قابلیت ترکیب

Sabouri)نژادي هستند هاي بهترین ارقام در برنامهنامناسب

et al., هاي یابی ژنمنظور براي مکانبدین. (2010
برنج کننده صفات مرتبط با خصوصیات گل در جمعیتکنترل

2Fی، ارقام غریب با خزر تلاقی داده شدند و جمعیتایران

1385تا 1383هايیابی حاصل از این تلاقی، در سالمکان
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اي واکنش زنجیره. در مؤسسه تحقیقات برنج کشور تهیه شد
والدینی DNAهاي در ابتدا تنها براي نمونهPCR(1(پلیمراز 

اهواره جفت آغازگر ریزم365با استفاده از ) غریب و خزر(
هدف از انجام این آزمایش تشخیص چندشکلی . انجام شد

کلیه PCRهاي فرآورده. آغازگرهاي موجود براي دو والد بود
بر ) غریب و خزر(والدینی DNAآغازگرها براي دو نمونه 

. درصد الکتروفورز شدند6ساز آکریلامید واسرشتهروي ژل پلی
جفت آغازگر براي 111شده، جفت آغازگر مطالعه365از بین 

جمعیت غریب و خزر توانستند الگوي نواربندي متفاوتی براي 
دو والد در جریان الکتروفورز نشان دهند و سایر آغازگرها 

هاي در مرحله بعد، نمونه. تفاوتی بین والدین نشان ندادند
DNA 2کلیه افرادF جفت آغازگر 111با استفاده از

منظور تعیین هاي حاصل بهچندشکل تکثیر شدند و فرآورده
کلیه کارهاي ). 1شکل(ژنوتیپ افراد الکتروفورز شدند 

مولکولی در آزمایشگاه بیوتکنولوژي مؤسسه تحقیقات برنج 
پس از تعیین . انجام شد1386و 1385هاي کشور در سال
، نقشه پیوستگی نشانگرهاي ریزماهواره با 2Fژنوتیپ افراد 

Map Managerافزاراستفاده از نرم QTX17،
(Manly and Olson. 1999)براي تبدیل . تهیه شد

هاي نوترکیبی بین نشانگرها به واحد نقشه نسبت
.Kosambi)از تابع تهیه نقشه کوزامبی ) مورگانسانتی(

1. Polymerase Chain Reaction

هاي فنوتیپی بر گیريمنظور اندازهبه. استفاده گردید(1944
هاي نمونه، پس از اینکه 1387در بهار 3Fهاي روي خانواده

50روز در دماي 3مدت شدن خواب، بهمنظور شکستهبذر به
سازي گراد قرار داده شدند، بذرپاشی و مراحل آمادهدرجه سانتی

20، تعداد 3Fبراي تولید هر خانواده . نشاها در خزانه انجام شد
تک نشاء از هر خانواده در یک ردیف در مزرعه تحقیقاتی 

صفات درجه خروج . شت شدندمجتمع آموزش عالی گنبد ک
، STB(4(، عرض کلاله 3)STL(، طول کلاله2)RES(کلاله 

)STB(4 طول خامه ،)SYL(5 طول بساك ،)AL(6 طول لما ،
، ضخامت LT(9(، ضخامت لما 8)PL(، طول پالئا 7)LL(لما 

و عرض پالئا LW(11(، عرض لما 10)PT(ضخامت پالئا 
)PW(12ثبت شد 13با استفاده از بینوکولار)3و 2هايشکل.(

2. Rate of Exerted Stigma
3. Stigma Length
4. Stigma Breadth
5. Style Length
6. Anther Length
7. Lemma Length
8. Palea Length
9. Lemma Thickness
10. Palea Thickness
11. Lemma Width
12. Palea Width
13. Binocular

RM5195حاصل از تلاقی ارقام غریب در خزر از لحاظ نشانگر 2Fالگوي نوار الکتروفورزي افراد جمعیت  -1شکل 

گیري شدهتصویر شماتیک از صفات اندازه-2شکل 

ضخامت لما

طول لما

عرض لما
پلئاعرض

ضخامت پالئا

طول 
پالئا

عرض کلاله

طول یساك
طول کلاله

طول خامه
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ها زیر بینوکولارثبت داده-3شکل 

CIM(1(اي مرکبیابی فاصلهبرآورد پارامترها و مکان

(Lander and Botstein. 1989) با استفاده از الگوریتم
EMافزارو نرمQTLCartographer 2.5،(Basten et

al., بالاتر از LODو نقاط واجد مقادیر انجام شد،(2001
نمایی قرار داشتند حد آستانه که در نقطه اوج منحنی درست

ها نسبت به شناسایی و جایگاه دقیق آنQTLعنوان به
.  تعیین شدندQTLنشانگرهاي طرفین 

نتایج و بحث
هاي توزیع فنوتیپی کلیه صفات مرتبط با گل در خانواده

3F صورت پیوسته و نرمال بود که خزر به×جمعیت غریب
کند وجود وراثت کمی براي صفات مورد بررسی را تأیید می

همچنین ارزیابی فنوتیپی صفات نشان داد، تعدادي ). 4شکل (
. هاي فنوتیپی خارج از محدوده والدینی دارند، ارزش3Fاز نتاج

ها بیشتر از والد شده صفت در آنعبارت دیگر ارزش مشاهدهبه
حداکثر مقدار صفت و کمتر از والد داراي حداقل مقدار داراي 

تواند مبین وقوع پدیده تفکیک متجاوز در صفت بود که می
در فواصل QTLنظر به اینکه وجود بیش از یک .نتاج باشد

QTLشود نزدیک به هم روي یک کروموزوم، باعث می

هاي دیگر QTLموردنظر در فاصله مورد آزمون تحت تأثیر 
عنوان روش اي مرکب بهیابی فاصلهرد، از مکانقرار گی
مرتبط هاي صفات QTLتر و معتبرتر براي شناسایی مرسوم

در این . استفاده شدخزر×در جمعیت غریب با خصوصیات گل
در یک فاصله QTLاي براي ردیابی روش یک آزمون فاصله

عنوان متغیرهاي بههاQTLشود و اثر سایر انجام می

1. Composite interval mapping (CIM)

اصلی جدا شده و در نتیجه اشتباه QTLاز اثر 2کوواریت
ها با دقت بیشتري QTLیابی آزمایشی کاهش یافته و مکان

.شودانجام می
شناسایی QTLفاصله واجد 38با استفاده از این روش

2از این تعداد . صفت را بر عهده داشتند11شد که کنترل 
QTL ،3درجه خروج کلالهQTL ،2طول کلالهQTL

3طول  بساك، 5QTLطول خامه، 3QTLکلاله، عرض
QTL ،6طول لماQTL ،1طول پالئاQTL ،ضخامت لما

7QTL ،2ضخامت پالئاQTL 4عرض لما وQTL

شده هاي مشاهدهQTLجایگاه . عرض پالئا را کنترل کردند
هاي QTLو خصوصیات 5هاي برنج در شکل روي کروموزم

هاي QTL.ن داده شده استنشا1شده در جدول شناسایی
هاي شده براي درجه خروج کلاله، بر روي کروموزومشناسایی

هاي غریب باعث افزایش قرار داشتند که در هر دو آلل3و 1
درصد از 82/8ها مجموعاً QTLاین . درجه خروج کلاله شد

تغییرات فنوتیپی درجه خروج کلاله را توجیه نمودند که تقریباً 
هاي QTL. شدمربوط میqRES-3به درصد از آن 8

) سه مورد(2شده براي طول کلاله بر روي کروموزومشناسایی
2هاي واقع در کروموزوم QTLقرار داشتند که در 8و 
هاي غریب باعث افزایش طول کلاله شدند و توانستند آلل

درصد قابل توجهی از تنوع فنوتیپی مربوط به طول کلاله را 
برابر LODبا ارزش qSTL-2aحوي که توجیه نمودند به ن

درصد از تنوع فنوتیپی 61/24توانست به تنهایی 28/8با 
اثر غالبیت نیز QTLدر این . موجود در صفت را توجیه نماید

در کنار این . همانند اثر افزایشی باعث افزایش طول کلاله شد
QTL ،qSTL-2b درصد ناچیزي از این صفت را تبیین نمود

درصد 52/8توانست در توجیه 8واقع در کروموزوم QTLاما 
هاي والد خزر در این از این صفت نقش داشته باشد که آلل

مکان در جهت کاهش طول کلاله عمل نمود اما اثر غالبیت 
2QTLبراي عرض کلاله . در جهت افزایش این صفت بود

شناسایی شد که در مجموع 6و 1هاي بر روي کروموزوم
در بین . درصد تغییرات این صفت را توجیه کردند5کمتر از 

، علاوه بر اینکه والد غریب باعث qSTB-6، در 2QTLاین 
افزایش عرض کلاله شد، اثر غالبیت نیز در همین راستا عمل 

هاي اثر براي طول خامه روي کروموزومبزرگ2QTL. نمود
درصد از 67/30و 99/25ترتیب شناسایی شد که به6و 1

تغییرات این صفت را توجیه کردند و تنها اثر غالبیت براي 
qSYL-1 در جهت افزایش این صفت بود و سایر اثرها در

2. Covariate
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.در جهت کاهش آن بود2QTLاین 
11به تنهایی تقریباً 9واقع در کروموزوم QTLهمچنین 

5QTL.  درصد از تغییرات فنوتیپی طول خامه را تبیین نمود

سه (3،  1هاي ساك بر روي کروموزومکننده طول بکنترل
qAL-4و qAL-1هاي QTL. قرار داشتند4و ) مورد

اثر نسبتاً 98/2و 63/4برابر با LODترتیب با ارزش به

22/12و 21/13ترتیب بیشتري بر طول بساك داشتند و به
اثر افزایشی هر . درصد از تنوع فنوتیپی موجود را توجیه نمودند

QTL متغیر بود و در 36/0تا -23/0منفرد ازQTL هاي
هاي غریب آللqAL-4وqAL-1 ،qAL-3aشده شناسایی

متر طول بساك را افزایشمیلی8/2طور متوسط به
.دادند

خزر×توزیع فنوتیپی صفات مرتبط با سیستم آمیزشی در جمعیت برنج غریب -4شکل 

درجه خروج کلاله طول کلاله کلالهعرض 

طول خامه طول بساك طول لما

طول پالئا ضخامت لما ضخامت پالئا

عرض لما عرض پالئا

خزر
غریب

خزر

خزر
غریب

غریب

خزر

غریب

غریب

خزر

خزر

غریب

خزر

غریب

خزر
غریبغریب خزر

خزر
خزرغریب

غریب
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خزر× ترکیب حاصل از تلاقی غریب هاي اینبرد نوشده براي خصوصیات مادگی، پرچم و گلوم در جمعیت لاینهاي شناساییQTL- 1جدول 

صفات QTL Chr نشانگرهاي مجاور LOD
اثر 

افزایشی
اثر

غالبیت
درصد 
توجیه

جهت 
اثر

درجه خروج کلاله qRES-1 1 RM6141- RM220 2.77 0.15 0.57 1.00 غریب
qRES-3 3 RM6080- RM6832 2.64 0.41 -0.49 7.82 غریب

طول کلاله
qSTL-2a 2 RM5699- RM1358 8.28 0.04 0.16 24.61 غریب
qSTL-2b 2 RM6733- RM5916 3.25 0.03 -0.17 1.46 غریب
qSTL-8 8 RM8264- RM5720 2.54 -0.09 0.06 8.52 خزر

عرض کلاله qSTB-1 1 RM5310- RM6141 2.92 -0.02 0.14 0.59 خزر
qSTB-6 6 RM3827- RM7434 4.35 0.05 0.06 4.06 غریب

طول خامه
qSYL-1 1 RM3475- RM8097 7.15 -0.03 0.19 25.11 خزر
qSYL-6 6 RM7243- RM5814 8.32 -0.01 -0.17 30.67 خزر
qSYL-9 9 RM4405- RM3909 3.53 -0.08 0.08 10.91 خزر

طول بساك

qAL-1 1 RM431- RM3520 4.63 0.37 -0.23 13.21 غریب
qAL-3a 3 RM6080- RM1940 3.82 0.11 -0.53 1.29 غریب
qAL-3b 3 RM6080- RM6832 3.32 -0.02 -0.31 0.02 خزر
qAL-3c 3 RM135- RM7000 3.46 -0.23 -0.21 6.22 خزر
qAL-4 4 RM6589- RM5473 2.98 0.36 -0.18 12.22 غریب

طول لما
qLL-2 2 RM262- RM6843 5.35 -0.60 1.15 10.73 غریب
qLL-3 3 RM7000- RM7389 3.10 -0.28 -0.41 2.64 غریب
qLL-4 4 RM1359- RM6589 2.68 -0.20 0.01 1.02 غریب

طول پالئا

qPL-1 1 RM466- RM5638 4.30 0.36 0.56 2.32 خزر
qPL-2a 2 RM3865- RM5862 2.61 0.38 -0.69 3.98 خزر
qPL-2b 2 RM5699- RM1358 2.66 -0.56 1.86 6.96 غریب
qPL-2c 2 RM1358- RM324 3.08 -0.61 1.11 8.93 غریب
qPL-7 7 RM420-RM125 2.68 -0.06 -1.78 0.14 غریب
qPL-8 8 RM447-RM5720 4.03 0.78 -1.55 10.92 خزر

ضخامت لما qLT-3 3 RM1022- RM6080 3.07 -0.02 -0.14 0.30 خزر

ضخامت پالئا

qPT-1a 1 RM3148- RM8115 2.73 0.14 -0.06 6.85 غریب
qPT-1b 1 RM3520- RM5310 4.21 -0.16 0.39 7.86 خزر
qPT-2 2 RM3294- RM5862 3.06 -0.01 -0.22 0.03 خزر
qPT-3 3 RM135- RM7000 4.16 -0.05 -0.27 0.98 خزر

qPT-7a 7 RM70- RM125 3.11 0.20 -0.19 13.55 غریب
qPT-7b 7 RM125- RM7546 4.72 0.23 -0.06 13.68 غریب
qPT-12 12 RM277- RM276 2.56 0.17 -0.27 7.20 غریب

عرض لما qLW-1 1 RM5501- RM8231 4.20 0.07 0.91 0.43 غریب
qLW-5 5 RM5140- RM480 3.64 0.31 -0.70 9.27 غریب

عرض پالئا
qPW-1 1 RM3148- RM8115 3.32 0.21 -0.08 7.74 غریب
qPW-3 3 RM1022- RM6080 4.07 -0.31 0.16 15.17 خزر
qPW-7 7 RM320- RM11 3.06 -0.25 -0.03 7.03 خزر

a:QTLها با مخفف نام صفت و شماره کروموزوم نامگذاري شدند .b : ،اثر افزایشیc : درصدي از کل تغییرات فنوتیپی صفت که توسطQTLگرددتوجیه می .d :
.باشنددهنده عنبربو و سپیدرود میترتیب نشانبهSPDو ANBجهت اثرات فنوتیپی 

QTLشده براي طول لما بر روي هاي شناسایی
3QTLقرار داشتند و در هر 4و 3، 2هاي کروموزوم

3در بین این . هاي غریب باعث کاهش طول لما شدندآلل
QTL ،qLL-2 ًدرصد از تغییرات فنوتیپی 11که تقریبا

صفت را توجیه نمود و اثر غالبیت در آن در جهت افزایش 
دیگر از ارزش بالاتري 2QTLطول لما بود، نسبت به 

کننده طول پالئا بر روي کنترل6QTL. برخوردار بود
قرار داشتند و اثر 8و 3QTL( ،7(2، 1هاي کروموزوم
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از بین این . متغیر بود78/0تا - 06/0ها از  افزایشی آن
QTL ،هاqPL-8 وqPL-2cو 92/10ترتیب با تبیین به

درصد از تغییرات نقش مؤثرتري در توجیه تغییرات 93/8
آلل والد خزر باعث qPL-8در فنوتیپی طول پالئا داشتند و
براي ضخامت لما روي 1QTLافزایش طول پالئا شد، تنها 

متر سانتی02/0و در جهت کاهش آن به اندازه 3کروموزوم 
، درصد ناچیزي از تغییرات ضخامت لما QTLاین . یابی شدرد

شناسایی شد که 7QTLبراي ضخامت پالئا، . را توجیه نمود
12و ) دو مورد(7، 3، 2، )دو مورد(1هاي بر روي کروموزوم

، qPT-1aهاي QTLاثر افزایشی براي . قرار داشتند
qPT-7a ،qPT-7b وqPT-12 مثبت و در جهت افزایش

.هاي والد غریب بودندضخامت پالئا توسط الل
2QTL 27در مجموع بیش از 7واقع در کروموزوم

درصد از تغییرات این صفت را تبیین نمودند که در هر دو 
طور که اشاره شد اثر افزایشی در جهت افزایش این همان

روي ردیابی شد که بر2QTLبراي عرض لما، . صفت بود
درصد qLW-1اگرچه . قرار داشتند5و 1هاي کروموزوم

توانست بیش از qLW-5ناچیزي از صفت را توجیه کرد اما 
افزایشی مثبت تبیین درصد از تغییرات عرض لما را با اثر 9

هاي کننده عرض پالئا بر روي کروموزومکنترل4QTL. نماید
ها از شی آنقرار داشتند و اثر افزای) دو مورد(7و 3، 1

درصد از 36تقریباً 4QTLاین . متغیر بود21/0تا - 31/0
توانست به qPW-3تغییرات عرض پالئا را توجیه کردند که 

تنهایی بخش قابل توجهی از این مقدار را به خود اختصاص 
. دهد

QTL هايqSTL-2a،qSYL-1 وqSYL-6

تنوع درصد از67/30و 99/25، 61/24ترتیب با تبیین به
فنوتیپی سهم بیشتري از تغییرات کل را نسبت به سایر 

QTLعنوان شده توجیه نموده و بهیابیهاي مکانQTL

، qPW-3هايQTLهمچنین . اثر تشخیص داده شدندبزرگ
qPT-7b ،qPT-7a ،qAL-1 ،qAL-4 ،qPL-8 ،
qSYL-9وqLL-2 درصد 17/15تا 73/10توانستند بین

فات مرتبط با سیستم آمیزشی گل برنج از تغییرات فنوتیپی ص
را توجیه نمایند و اثر نسبتاً بزرگی در کنترل تغییرات ژنتیکی 

شده هاي شناساییQTLسایر . این صفات داشته باشند
اثر بوده و اثرات فنوتیپی قابل توجهی در کنترل کوچک

آمده دستبا توجه به نتایج به. ژنتیکی این صفات نداشتند
با داشتن تعداد 3و 2، 1هاي کروموزومرسدنظر میبه

QTLتر از لحاظ توجیه تغییرات هاي بیشتر و همچنین مهم
فنوتیپی صفات، در کنترل ژنتیکی صفات مرتبط با سیستم 

هاي تري نسبت به سایر کروموزومآمیزشی گیاه نقش برجسته

بررسی بیشتر و اشباع بیشتر نقشه در این . برنج داشته باشد
تواند اطلاعات بیشتري در ارتباط با کنترل ها میکروموزوم
از . دست دهدکننده این صفات بههاي کنترلQTLژنتیکی و 

شده براي صفات هاي شناساییQTLسوي دیگر مقاربت 
تواند دلیل دیگري بر اهمیت ها میمختلف روي این کروموزوم

بررسی نتایج سایر محققین که از . ها باشداین کروموزوم
هاي QTLیابی منظور مکانهاي ژنتیکی دیگري بهزمینه

کننده صفات مرتبط با سیستم آمیزشی گیاه استفاده کنترل
هایی در نواحی مؤثر ها و شباهتنمودند حاکی از وجود تفاوت

Li. در کنترل این صفات بود et al.,)2001 ( با استفاده از
جمعیت تلاقی برگشتی مشتق از تلاقی بین یک رقم اهلی 

Oryzaبرنج sativaو رقم وحشیO. rufipagunنام به
Guichao 2 ،4QTL 2شناسایی نمودند کهQTL مربوط

ترتیب در حدفاصل به9و 2به طول بساك روي کروموزوم 
2QTLو C424-G39 ،C2807-C1263نشانگرهاي 

8و 5هاي مربوط به نسبت خروج کلاله روي کروموزوم
وC2289-R1553انگرهاي ترتیب در حدفاصل نشبه

G1149-R1963در تحقیق مشابه دیگري توسط. بود
Li et al.,)2003 (شده کمک هاپلوئیدهاي مضاعفکه به

انجام JingxiوZaiyeqing 8حاصل از تلاقی ارقام 
هاي براي درصد خروج کلاله روي کروموزوم2QTLگرفت، 

-G249وG1327-G365در حد فاصل نشانگرهاي 3و 2

G164ها این شناسایی شد که مطابق گزارش آنQTL ها
شده براي تعداد خوشچه هاي شناساییQTLنقطه مشترکی با 

البته با توجه به نشانگرهاي . در همان جمعیت نداشتند
ها، شباهت قابل توجهی بین این QTLکننده این احاطه
QTLبا 3و 2ها روي کروموزومها از لحاظ جایگاه قرارگیري
QTLشده در این مطالعه مشاهده نشدهاي شناسایی .

Uga et al.,(2003)دوQTL دوبراي طول کلاله و
QTL6، 4هاي ترتیب روي کروموزومبراي عرض کلاله به ،

مورد استفاده در شناسایی نمودند که در زمینه ژنتیکی12و 4
اي براي این صفات روي این QTLاین مطالعه هیچ 

یابی هاي مکاناستفاده از جمعیت. ایی نشدها شناسکروموزوم
تواند منجر به هاي ژنتیکی مختلف میویژه زمینهمختلف و به

هاي مختلف ژنوم هاي مختلف در قسمتQTLشناسایی 
هاي ژنتیکی توان در برخی زمینهکه میطوريبه. گردد

QTL هایی را ردیابی نمود که تاکنون شناسایی نشده باشند و
هاي ژنتیکی مختلف ا معرفی نمود که در زمینههایی رQTLیا 

بر روي 4QTLبراي طول بساك .اندمشترك و پایدار بوده
ردیابی کردند و همچنین براي 9و 5، 2، 1هاي کروموزوم

شناسایی 11QTLخصوصیات ظاهري لما و پالئا در مجموع 
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پراکنده 11و 10، 8، 5، 4، 2هاي کردند که بر روي کروموزوم
براي طول 4و2هاي واقع در کروموزم3QTLند و براي بود

هایی از لحاظ موقعیت با لما و پالئا و ضخامت پالئا شباهت
QTLاین . شده در این مطالعه مشاهده شدهاي شناسایی

هاي خوشه10و 5، 4، 2هاي محققین بر روي کروموزم
QTLداشتند این نواحی نقش شناسایی نمودند که اظهار
. در کنترل صفات مرتبط با سیستم آمیزشی برنج دارندمهمی 

آمده از دستهاي مختلف با نتایج بهمقایسه نتایج پژوهش
رغم اینکه نقش زمینه ژنتیکی مورد استفاده در این مطالعه علی

در کنترل ژنتیکی این صفات را تأیید 3و 2هاي کروموزوم
هاي کند، همچنین مبین این مطلب است که در جمعیتمی

مختلف علاوه بر نواحی مشترك نواحی متمایز دیگري نیز 
کننده بخش قابل توجهی از تغییرات این وجود دارند که توجیه

ها و حسن یافتن نواحی مشترك در جمعیت. صفات باشند
توان امیدوار بود هاي ژنتیکی مختلف در این است که میزمینه

ها QTLاین یابی دقیقاین نواحی پایدارتر بوده و مکان
هاي اصلاحی بعدي با موفقیت ها برنامهمنظور استفاده از آنبه

. بالاتري همراه خواهد بود

2:3Fیابی کننده صفات گل  مورد مطالعه در جمعیت مکانهاي کنترلنشانگر ریزماهواره به همراه  مکان111قشه پیوستگی حاصل از ن-5شکل 

.استمورگان نشان داده شدهفاصله بین نشانگرها بر حسب سانتی . برنج حاصل از تلاقی غریب در خزر

درجه خروج کلاله
کلالهطول 

عرض کلاله
طول خامه

طول بساك
طول لما

طول پالئا
ضخامت لما

ضخامت پالئا
عرض لما

عرض پالئا



23....خصوصیات مادگی، پرچم و یابی ژنتیکی مکان: صبوري و همکاران

وجود ارتباط فنوتیپی و منظور بررسی وجود یا عدمبه
هاي گیري شده، از برآورد همبستگیژنوتیپی صفات اندازه

ها بر روي شده آنفنوتیپی صفات و بررسی جایگاه شناسایی
در این مطالعه همبستگی . برنج استفاده شدکروموزوم12

ات درجه خروج کلاله، طول کلاله، عرض مثبت بین صف
کلاله، طول خامه، طول بساك، ضخامت لما و ضخامت پالئا 

شده براي درجه هاي شناساییQTLاز بین . مشاهده شد
.طول بساك را نیز کنترل نمود1QTLخروج کلاله، 

1شده براي طول کلاله، هاي شناساییQTLهمچنین از بین 
QTLسایی شد و نتایج مشابهی براي براي طول پالئا نیز شنا

هاي QTLکه از بین طوريطول بساك مشاهده شد، به
ضخامت پالئا را نیز 1QTLشناسایی شده براي طول بساك، 

2ضرایب همبستگی بین مورد بررسی در جدول . کنترل نمود
هاي داراي درجه خروج که اکثر ژنوتیپآنجااز. آمده است

کلاله، طول خامه، طول بساك، کلاله بالا، طول کلاله، عرض 
ضخامت لما و ضخامت پالئا بالاتري نیز داشتند، 

.رسیدنظر هاي فوق منطقی بههمبستگی
ها با جهت اثر در اکثر موارد مورد بررسی جهت همبستگی

QTLآمده در دستنتایج به. شده مطابقت داشتهاي ردیابی

هاي این بررسی اثرات پلیوتروپی یا پیوستگی بین ژن
مطابق . ید قرار دادیکننده صفات مورد بررسی را مورد تأکنترل

دار بین صفات هاي معنیاصول ژنتیک کمی همبستگی
وسیله اثرات پلیوتروپی یا پیوستگی شدید بین تواند بهمی
Falconer and)ها توصیف شود کننده آنهاي کنترلژن

Mackay. 1996; Georgiady et al., صفات . (2002
شوند که در هایی کنترل میQTLوسیله بسته اغلب بههم

Xiao)ها قرار دارندنواحی مشابهی بر روي کروموزوم et

al., 1996; Paterson et al., یافتن این . (1988
تواند منجر به شناسایی نواحی کلیدي در میQTLهاي خوشه

کنترل صفات پیچیده و مرتبط از لحاظ ژنتیکی گردد که انتظار 
با استفاده QTLیابی هاي مکانرود بتوان با انجام پژوهشمی

هاي ژنتیکی مختلف به هاي مختلف و زمینهاز جمعیت
آمده از این دستنتایج به. شناسایی این نواحی دست پیدا کرد

شده در نواحی ژنومی هاي شناساییQTLپژوهش از جمله 
پس از توانند خاص با توجیه بخش قابل توجهی از تغییرات می

وسیله در تأیید به ارقام برتر برنج ایرانی منتقل شوند و بدین
کمک نشانگر ارقامی با قدرت هاي انتخاب بهبرنامه

.پذیري بالا تولید نمودترکیب

ماتریس همبستگی بین صفات مورد بررسی- 2جدول 
1110987654321

درجه خروج کلاله.11
طول کلاله.1-0.0132

عرض کلاله.10.0410.1113
طول خامه.0.0864-*10.101-0.193

طول بساك.0.0095-*0.049-0.125-*10.140
طول لما.10.065-0.0030.338-0.090-0.2606

طول پالئا.0.0470.1110.0927*0.056-0.128*10.141
ضخامت لما.0.0098**10.015-0.0100.0150.094-0.0490.280

ضخامت پالئا.0.0190.0309**0.256-**0.0190.289**0.241-**10.0700.259
عرض لما.0.02910-**0.254**0.0920.274-*0.127**0.276-**0.0140.435**10.459

عرض پالئا.0.059-0.0720.173-0.1630.046-0.00411-**0.0850.288**0.702**10.227
.درصد1و 5دار در سطوح احتمال معنی:**و *

سپاسگزاري
همکاران محترم دانشگاه گنبدکاووس و مؤسسه از 

تحقیقات برنج کشور که ما را در انجام این پژوهش یاري 
.گرددمیدادند، تشکر و قدردانی 
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