
                                                                                      

  

 مجله بيوتكنولوژي كشاورزي

  ISCپژوهشي و -علمي

با  ينكاژيبا استفاده از نقشه لي عملكرد و صفات مرتبط با عملكرد برنج ها QTL ييناساش

 SNP ينشانگرها يتراكم بالا

 
  5، راكش كومار سينگ 4، نادعلي باقري ∗∗∗∗3، قاسم محمدي نژاد 2، نادعلي بابائيان جلودار 1مصطفي احمدي زاده 

 ، ساري، ايران.شاورزي و منابع طبيعي ساريدانشجوي دكتري رشته اصلاح نباتات دانشگاه علوم ك 1

 يران.، ساري، ااستاد گروه اصلاح نباتات و بيوتكنولوژي دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري 2

  ، ايران.رمانكو پژوهشكده فناوري توليدات گياهي دانشگاه شهيد باهنر  . دانشيار بخش زراعت و اصلاح نباتات3

  ان.، اير، ساريح نباتات و بيوتكنولوژي دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي سارياستاديار گروه اصلا 4
  .مؤسسه بين المللي تحقيقات برنجاستاد پژوهش بخش تحقيقات اصلاح نباتات،  5

  22/04/1396، تاريخ پذيرش: 11/10/1395تاريخ دريافت: 

  چكيده

غذاي اصلي نيمي از جمعيت جهان  انكه به عنو است تنوع بسيار خوب بابرنج يكي از غلات مهم 

هاي كاربردي و مهم براي هاي كنترل كننده صفات كمي يكي از روشيابي جايگاهمكان .شوداستفاده مي

 28CSRحاصل از تلاقي برنج ) 4Fلاين ( 188در اين مطالعه تعداد . است مرتبط با عملكـرد مطالعه صفات

هدف از اين وتيپي و ژنوتيپي مورد ارزيابي قرار گرفت. و صدري به همراه والدين خود جهت بررسي فن

 SNP )Infinium Illumina 6Kبالا با استفاده از نشانگرهاي  درجه اشباعمطالعه تهيه نقشه پيوستگي با 

SNP chip 4لاين جمعيت  188در مرتبط با عملكـرد  صفات كننـده هاي ژني كنترلشناسايي مكان) وF 

مورد مطالعه  صفاتبراي  QTL 21 شناساييمنجر به  هاي كنترل كننده صفات كميجايگاهيابي مكان .است

 QTLهاي پرشده در بوته يك براي تعداد دانهشد.  10و  8، 7، 5، 3، 2، 1هاي بر روي كروموزوم

)qFG_N-3-1 ( شد. سه  شناسايي 3روي كروموزومQTL )qSpkF_N-2-1 ،qSpkF_N-3-1  وqSpkF_N-

درصد از واريانس فنوتيپي  28/29كه  شديابي مكان 5و  3، 2هاي ي روي كروموزومرروبراي درصد با )5-1

 9049928و  9037125براي عملكرد دانه در فاصله نشانگري ) QTL )qGY_N-8-1يك  را توجيه كردند.

هايي كه QTLديگر توان جديد مي هايQTL شناخت علاوه بر ،نهايتدر  .شديابي مكان 8روي كروموزوم 

مناسب  كهاعتبار معرفي كرد  دارايهاي -QTLبه عنوان را  در نواحي مشابه با مطالعات قبلي شناسايي شده

  .استبه كمك نشانگر  هاي اصلاحيبراي برنامه
   .SNPنقشه يابي، نشانگر صفات كمي،  برنج، واژه هاي كليدي:
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  مقدمه

برنج يكي از غلات مهم است كه داراي 

در دامنه اكولوژي و  استتنوع بسيار خوبي 

 هايي هم سطح دريا تا ارتقاعوسيعي، شامل زمين

- هايي از هيماليا رشد ميمتر مانند بخش 2700

 يابد. برنج وحشي به احتمال زياد در شرق چين و

تا شمال  )Yangtzeحوضه رودخانه يانگ (

 .رشد كرده است )Shandongشاندونگ (

 هايلكولي و همچنين برخي گزارشومطالعات م

ه كمعتبر باستان شناسي بيان كننده اين بوده است 

سال قبل  13500تا  8200اهلي شدن برنج از 

برنج به  .(Awan et al., 2017) آغاز شده است

عنوان يك غذاي اصلي براي نيمي از جمعيت 

شود كه در آينده . پيش بيني مياستجهان 

نزديك بخصوص در آسيا و آفريقا جمعيت به 

سرعت افزايش يابد، بنابراين افزايش بيشتر 

عملكرد برنج بايستي يك از اهداف مهم اصلاحي 

همچنين برنج به . (Gichuhi et al., 2016) باشد

ر در نظ عنوان يك گياه مدل در تحقيقات گياهي

  .(Xing & Zhang, 2010)گرفته شده است 

هـاي بـه نـژادي يكي از اهداف مهم برنامه

. بـه دليـل كمـي بـودن استافـزايش عملكرد 

سـيله چنـدين ژن بو ،ايـن صفت مهم و كنترل آن

و تـأثير شـديد عوامـل محيطـي روي آن مطالعـه 

-Amiri( ژنتيكـي آن بـسيار مـشكل است

Fahliani et al., 2014(.  اصلاح ارقام پرمحصول

ژنتيكي والدين مورد  ناخت سـاختارش نيازمند

پذيري صفات  تلاقي و همچنين آگاهي از تركيب

ها است كه اين شناخت با استفاده از مطلوب آن

شود هاي مطالعه صفات كمي فراهم ميروش

(Ahmadikhah, 2008).  بديهي است كه ارزش

هاي مختلف آن اقتصادي يك رقم به ويژگي

و انتخاب براي چندين صفت به  بستگي دارد

توجه حداكثر ارزش، همواره مورد منظور حصول 

. صفاتي از قبيل طول ساقه بوده است اصلاحگران

اصلي، مساحت برگ پرچم، تعداد خوشه، وزن 

رد خوشه، تعداد دانه پر و پوك در خوشه و عملك

ها در عملكرد دانه به منظور تعيين اثر بخشي آن

 ,.Ahamadi et al( مورد مطالعه قرار گرفته است

2008; Amiri-Fahliani et al., 2014(.  

هاي پيش روي ترين چالشيكي از مهم

 و كردلاصلاحگران برنج براي افزايش پتانسيل عم

بهبود صفات زراعي كه در عملكرد نهايي 

. بواسطه اثرات متقابل استمشاركت دارند، 

هاي دخيل در عملكرد رسيدن به اپيستازي در ژن

هاي سنتي اصلاحي اين هدف با تكيه بر روش

 ديگر از (Jena & Mackill, 2008) استمشكل 

نبود  ،كندعواملي كه اصلاح نباتات را محدود مي

كننده  هاي كنترلاطلاعات كافي در مورد ژن

. در صورتي كه بتوان با اعمال است صفات كمي

ها، جايگاه ژنومي و ژن هاي مناسب، تعدادروش

هـا را در كنتـرل تنوع سـهم هـر يـك از آن

بتوان  فنوتيپي عملكرد دانه مشخص نمود، شايد

هـاي صفات تك ژني به اصلاح هماننـد روش

هاي يابي جايگاهمكان .اين صـفت پرداخـت

هاي كنترل كننده صفات كمي يكي از روش

 استكاربردي و مهم براي مطالعه صفات كمي 
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كه به طور گسترده در گياهان زراعي مهم از 

 ,.Gong et al( شودجمله برنج به كار گرفته مي

2001; Movafegh et al., 2009(.   

- يامروزه اطلاعات فراواني در زمينه توال

يابي ژنوم برنج در اختيار محققين قرار داده شده 

مطالعات ژنوميكس با استفاده از در كه  است

ايجاد  .استبسيار كمك كننده  DNAنشانگرهاي 

متفاوت هاي براي گونه هاي پيوستگينقشه

هاي بردترين كار، يكي از اساسيگياهان زراعي

. استدر تحقيقات كشاورزي  DNAنشانگرهاي 

توان نواحي مي هاي پيوستگيبا استفاده از نقشه

هاي كنترل كننده كروموزومي در برگيرنده ژن

صفات ساده و صفات كمي را با استفاده از تجزيه 

QTL رديابي نمود )Amiri-Fahliani et al., 

در از جمله نشانگرهايي كه به فراواني  .)2014

 SNP هايشوند، نشانگرسطح ژنوم يافت مي

مربوط  SNPشانگرهاينهاي اصلي . مزيتهستند

ها به همراه انعطاف پذيري، به مديريت ساده داده

للي بودن آ. دواستسرعت بالا و هزينه كم 

ها آسان كار را براي ادغام داده ،SNPشانگرهاين

كرده و پايگاه داده بزرگي از اطلاعات نشانگري 

تراشه مخصوص  ،آورد. به تازگيوجود ميبه 

ارزيابي ژنوتيپي برنج با تراكم بالاي نشانگري 

ه است كه هر شدتوسط دانشگاه كرنل طراحي 

- دوازده كروموزوم برنج را به خوبي پوشش مي

ها در SNPبه طور كلي به واسطه فراواني دهد. 

توان نقشه با وضوح ها، مينشانگرمقايسه با ديگر 

تشكيل داد  SNP نشانگرهاي توسط بسيار بالا

(Thomson, 2014). هاي نشانگرDNA  كه

هاي كنترل كننده صفات پيوستگي شديدي با ژن

مطلوب زراعي دارند ممكن است به عنوان ابزار 

- ملكولي براي انتخاب به كمك نشانگر در برنامه

هاي اصلاحي گياهان زراعي مختلف مورد 

استفاده قرار گيرد. روش انتخاب به كمك 

 ثرترداري مونشانگر، عمل گزينش را به طور معني

نژادي هاي كلاسيك بهاز روشتر كم هزينه و

 ;Collard & Mackill, 2008( كندگياهي مي

Collard et al., 2005 .(از  متعددي هايگزارش

هاي كنترل كننده عملكرد و اجزا QTL شناسايي

 ارائه شده استتوسط محققين عملكرد 

)Hittalmani et al., 2003; Rahman et al., 

2007; Xing et al., 2008; Liu et al., 2009; 

Liu et al., 2010; Xiao et al., 2010.(  

هدف از انجام اين تحقيق تهيه نقشه 

ز با استفاده ا تراكم بالاي نشانگريپيوستگي با 

) و SNP )Infinium 6K SNP chipنشانگرهاي 

صفات ژني كنترل كننده  هايشناسايي مكان

 ن سهم و نحوهمرتبط با عملكرد و اجزا آن، تعيي

هاي شناسايي شده در تغييرات فنوتيپي QTLاثر 

حاصل از  4Fدر جمعيت  بررسيت مورد اصف

  .استبرنج  CSR28هاي صدري و تلاقي رقم

  

  مواد و روش ها

برنج ) 4Fلاين ( 188در اين مطالعه تعداد 

-CSR28 (IR51485 ارقام حاصل از تلاقي

AC6534-4) رقم بومي معطر ايراني و صدري)( 

به همراه والدين خود جهت بررسي فنوتيپي و 
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 تحقيقات برنج بين المللي سسهؤمژنوتيپي در 

)IRRI(  قرار  ارزيابيواقع در كشور فيليپين مورد

گلداني در شرايط  صورت آزمايش بهاين گرفت. 

 تصادفي در دو تكرار اي بر پايه طرح كاملاگلخانه

رد هاي گياهان مودانهاجرا شد.  2015در سال 

روز  5به مدت  خواب بذرمطالعه جهت شكستن 

درجه سانتيگراد قرار داده شد.  50در دماي 

زني داخل بذرهاي ضدعفوني شده جهت جوانه

پتري ديش و كاغذ صافي قرار داده شد و در 

درجه نگهداري شد. در مرحله بعد  37دماي 

. بعد شدچهار بذر جوانه زده در هر گلدان كشت 

ه در هر گلدان باقي گذاشته روز يك بوت 14از 

 .شدحذف ها چهگياه سايرشد و 

عمليات برداشت براي تعيين عملكرد نهايي 

انجام شد. برداشت هنگامي صورت گرفت كه 

ها به رشد و نمو گياه خاتمه يافته، رنگ بوته

. ها نيز سفت شده بودنده و دانهشدزردي متمايل 

ارتفاع بوته جهت ارزيابي فنوتيپي صفات: 

 نهعملكرد دا)، مترسانتي(طول خوشه )، مترسانتي(

 داددر بوته، تع شده تعداد دانه پر، )گرم( در بوته

وزن درصد باروري خوشه، ، در بوته دانه پرنشده

هاي درصد دانه)، گرم( در بوتهپرنشده دانه 

ي ها)، دانهگرمهاي پرشده در خوشه (پرشده، دانه

 اي پرشدهه) درصد دانهگرمپرنشده در خوشه (

د هاي پرشده در خوشه، تعداتعداد دانهدر خوشه، 

  گيري شد.هاي پرنشده در خوشه اندازهدانه

-پس از جمع سنجش محتواي كلروفيل:

براي يكنواخت ها، آوري و آب كشي نمونه برگ

سازي نمونه مورد آزمايش آنرا خرد و مخلوط 

ميلي گرم از هر نمونه براي  10ده و سپس رك

. نمونه برگ وزن شده در داخل شدن استخراج وز

درصد قرار داده شد. زماني  95ميلي ليتر الكل  10

 ،رنگ سبز خود را از دست دادند هاكه نمونه

ها آماده قرائت توسط دستگاه اسپكتوفتومتر نمونه

و  6/648، 1/664هاي شد. جذب در طول موج

)، a )Caنانو متر براي ارزيابي كلروفيل  470

 C( a , b)، مجموع كلرفيل b )Cbكلروفيل 

(a+b)تنوئيد با استفاده از اسپكتوفتومتر و) و كار

 SPECTROstar Nano, Ultra-fast, fullمدل (

UV/Vis spectrum absorbance صورت (

پذيرفت. محاسبه محتواي هر پارامتر با استفاده از 

 & Lichtenthaler( هاي زير انجام شدفرمول

Buschmann, 2001(:  

 

 

 

 

ميزان  470Aو  664.1A ،648.6A هادر اين رابطه

 470و  6/648، 1/664هاي در طول موججذب 

: وزن خشك نمونه بر حسب dwtو  .استمتر نانو

  .استگرم 

قبل از اينكه خوشه به باروري دانه گرده: 

طور كامل بيرون آيد يا به عبارت ديگر زمان 

اري بردظهور خوشه و قبل از شروع گلدهي نمونه

- چهاز انتخاب خوشه زصورت گرفت. براي پرهي

هاي نابالغ از چههاي داراي بلوغ كامل و خوشه

و به  شدآوري چه جمعخوشه 10 ،وسط خوشه

 70طور جداگانه به لوله آزمايش حاوي اتانول 

 5بساك از  4درصد انتقال داده شد. سپس تعداد 
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- و بر روي اسلايد شيشه شدگلچه هر نمونه جدا 

سازي پوسته قرار داده شد. پس از جدااي 

 دادن هاي گرده را با فشارخارجي با دقت دانه

سوزن جدا كرده و يك قطره از محلول يك 

بر روي آن  )KI2I )Potassium Iodideدرصد 

چكانده شد. پس از قرار دادن سرپوش، اسلايد 

اي جهت مشاهده و شمارش در زير شيشه

داده شد.  قرار )Olympus DP7( ميكروسكوپ

سپس به صورت تصادفي از چهار قسمت اسلايد 

ه هاي تيره با حاشيه كامل بعكس گرفته شد، دانه

هاي گرده با حاشيه نامنظم عنوان بارور كامل، دانه

هاي گرده به عنوان بارور جزئي و دانهه و تيره ب

در شد. عنوان نابارور شمارش ه رنگ روشن ب

دانه  درصد بارورينهايت با استفده از فرمول زير 

 Calapit-Palao et)( شدهر نمونه مشخص  گرده

al., 2013(.  

 /(بارور كامل + بارور ناقص + نابارور × 100

هاي بارور كامل) = درصد باروري دانه گرده

  گرده

هاي يابي جايگاهتهيه نقشه پيوستگي و نقشه

 DNAكنترل كننده صفات مورد مطالعه: استخراج 

شان به همراه والدين 4F فرد جمعيت 188

)CSR28  و صدري) با استفاده از كيت

Sbeadex® Mini Plant Kit  صورت پذيرفت. به

يابي و همچنين منظور كاهش زمان و هزينه نقشه

از  ي نشانگريبالا تراكمتهيه نقشه پيوستگي با 

Infinium Illumina 6K SNP chip  6000شامل 

bead type  اي نشانگره . با استفاده ازشداستفاده

SNP  ،به طراحي شده در تراشه مورد استفاده

 12خوبي كل ژنوم يا به عبارت ديگر هر 

كروموزوم برنج پوشش داده شد. تعيين ژنوتيپ 

شان در به همراه والدين 4Fفرد جمعيت  188

) موسسه بين GSLآزمايشگاه خدمات ژنوتيپي (

)، فيليپين انجام IRRIالمللي تحقيقات برنج (

ارزيابي ژنوتيپي بر اساس روش استاندارد گرفت. 

 Infinium( صورت پذيرفت Infiniumسنجش 

HD Assay, 2009.(  

پالايش  ،براي تهيه نقشه پيوستگي

نشانگرها در جمعيت مورد مطالعه صورت 

گرفت. نشانگرهايي كه بين دو والد چندشكلي 

. نشانگرهايي كه در هر شدانتخاب  ،نشان دادند

 ،شده يا هتروزيگوت بودندگموالد بصورت داده 

از ادامه آناليز كنار گذاشته شد. بررسي برازش و 

صورت پذيرفت  1:1انحراف نشانگرها از نسبت 

هايي كه در سطح ژنوم انحراف از نشانگرو 

 LODبراي  3. مقياس شدحذف  ،تفكيك داشتند

جهت ترسيم نقشه ژنتيكي انتخاب گرديد. بر طبق 

و با توجه به  IciMappingدستورالعمل نرم افزار 

ساختار جمعيت اصلاحي، تنها امكان وجود سه 

 هاي چندشكل با فراخوان دوژنونتيپ در مكان

، A ،Bوجود دارد. كدهاي  SNPهاي نشانگرآللي 

X  هاي هاي متفاوت در دادهللآبراي كد كردن

هاي نشانگرژنوتيپي مورد استفاده قرار گرفت. 

SNP  رصد گم شده د 10كه در جمعيت بيش از

. شديا خوانده نشده باشند از ادامه آناليز حذف 

هاي پيوستگي و ترتيب ها و گروهSNPفراخواني
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ها بر طبق نقشه فيزيكي ژنوم رفرنس نشانگر

Nipponbare  بود، كه توسط دانشگاه ايالت

 ) آن ارائه شده استMSU7( 7ميشيگان نسخه 

(Kawahara et al., 2013) .براي تبديل نسبت -

هاي نوتركيبي بين نشانگرها به واحد نقشه 

 (سانتي مورگان) از تابع نقشه كوزامبي

(Kosambi, 1943)  در نهايت نقشه شداستفاده .

 QTL IciMapping پيوستگي توسط نرم افزاز

version 4.0.6.0  هاي يابي مكاننقشه. شدترسيم

كنترل كننده صفات كمي مورد مطالعه بوسيله 

) ICIMاي مركب جامع (يابي فاصلهروش نقشه

هاي فنوتيپي و نقشه كه با استفاده از داده

 QTLفزار پيوستگي مربوطه توسط نرم ا

IciMapping  انجام شد. آزمون جايگشت با

براي شناسايي  05/0، و سطح احتمال 1000

QTL در اين بررسي شدهاي معني دار استفاده .

سانتي  1سرعت گام بر داشتن بر روي كروموزوم 

گرفته شد. درصد توجيه واريانس  در نظرمورگان 

در ارتباط با  QTLو اثرات افزايشي هر  فنوتپي

 ,.Meng et al)( شدمورد نظر نيز محاسبه  صفت

ها بر اساس سيستم QTL. نامگذاري )2015

 & McCouch استاندارد نامگذاري برنج توسط

CGSNL )2008 (.صورت گرفت  

  

  نتايج و بحث

نتايج تجزيه واريانس نشان داد كه بين نتاج 

از لحاظ  CSR28 ×صدري حاصل از تلاقي 

داري وجود صفات مورد مطالعه اختلاف معني

). توزيع فنوتيپي صفات مطالعه 1(جدول  دارد

صدري و حاصل از تلاقي  4Fلاين  188شده در 

CSR28  نشان داده شده است. توزيع  1در شكل

براي تمامي صفات بجز طول  4Fفنوتيپي در نتاج 

هاي هاي پرنشده و وزن دانهخوشه، وزن دانه

پرنشده در خوشه تقريبا پيوسته و نرمال بود كه 

تواند دليلي بر چند ژني بودن و وراثت اين مي

و همچنين نشان دهنده  كمي صفات باشد

هايي از هر دو والد در صفات مورد مشاركت ژن

. براي )Mohammadi et al., 2013( مطالعه بود

هاي پرنشده و وزن صفات طول خوشه، وزن دانه

اي پرنشده در خوشه تبديل لگاريتمي هدانه

هاي نرمال از داده هاصورت گرفت و در آناليز

. در تمامي صفات تعدادي از شدشده استفاده 

وجود داشت كه مقاديري خارج از  4Fنتاج 

محدوده والديني را نشان دادند كه اين بيانگر 

. ارزش ميانگين در استپديده تفكيك متجاوز 

وري دانه گرده، طول برخي صفات از قبيل بار

خوشه، ارتفاع گياه، پارامترهاي كلروفيل و تعداد 

 هاي پر نشده بيشتر از دو والد بود در حاليدانه

كه در ساير صفات به سمت مقادير كمتر از دو 

). دليل 1و جدول  1والد كشيدگي داشت (شكل 

هاي متفاوت در دو والد در آن احتمالا وجود آلل

كننده اين صفات و دخيل هاي ژني كنترل مكان

رسد ، به نظر مياستها بودن دو والد در بروز آن

هاي دو والد در نتاج، منجر به بروز كه تركيب آلل

تر از والدين و ظهور پديده مقادير بالاتر يا پايين

  ت.تفكيك متجاوز شده اس
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  صدري × 28CSRتلاقي حاصل از  4Fآمار توصيفي مربوط به صفات مورد مطالعه در جمعيت  -1جدول 

Table 1- Descriptive statistics of studied traits in F4 population derived from CSR28 × Sadri 

cross 
معني  كشيدگي چولگي بيشترين كمترين اشتباه ميانگين ميانگين  صفات

  داري

Sig. 
Traits  Mean  Error Mean  Min  Max  Kurtosis  Skewness  

 *** a )Chlorophyll a( 0.505 0.0116 0.030 0.948 -0.15 0.36كلروفيل 

 *** b )Chlorophyll b( 0.2460 0.0054 0.064 0.454 0.01 0.11كلروفيل 

 *** Carotenoid( 0.120 0.002 0.028 0.221 -0.01 0.45( كاروتنوئيد

  )a+b( مجموع كلروفيل

Total Chlorophyll 
0.749 0.017 0.037 1.384 -0.15 0.38 *** 

  پر شده تعداد دانه

No. Filled Grain 
633.3 26.7 17 1822 0.84 0.5 *** 

 تعداد دانه پر نشده

No. Unfilled Grain 
817.1 31.5 41 2204 0.74 0.37 *** 

 باروري خوشه (%)

Spikelet Fertility (%) 
44.59 1.52 1.30 93.98 -0.06 -0.75 *** 

 *** Panicle Length( 27.68 0.309 19.58 44.00 1.12 2.36( طول خوشه

 *** Plant Height( 147.6 1.34 111.5 205 0.47 0.1( ارتفاع بوته

 ** Grain Yield( 12.94 0.6 0.18 38.35 1.01 0.83( عملكرد دانه

 هاي پرنشدهوزن دانه

Unfilled Grain Weight 
3.5 0.144 0.49 11.96 1.2 2.02 * 

 هاي پرشدهدرصد دانه

Filled Grain (%) 
73.13 1.37 0 97.61 -1.46 2.59 ** 

 باروري دانه گرده (%)

Pollen Fertility 
52.71 1.33 7.95 90.46 -0.3 -0.47 *** 

 )gهاي پرشده در خوشه (دانه

Filled Grain/Panicle 
0.897 0.039 0.012 3.397 1.04 2.1 *** 

 )gهاي پرنشده در خوشه (دانه

Unfilled Grain/Panicle 
0.234 0.008 0.034 0.675 0.99 1.11 *** 

            هاي پرشدهدرصد دانه
Filled Grain/Panicle (%)  

73.72 1.34 0 96.96 -1.53 3.08 *** 

 تعداد دانه پرشده در خوشه

No. Filled Grain/Panicle 
40.28 1.67 0.44 139.4 0.76 1.27 *** 

 تعداد دانه پرنشده در خوشه

No. Unfilled Grain/Panicle 
56.56 2.01 4.56 133.2 0.61 0 *** 

 0.001و  0.01، 0.05*، ** و ***: به ترتيب سطح معني داري در 

*,** and ***: significant at level of 0.05, 0.01 and 0.001 
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 )Sري (صد × 28CSR (C)ز تلاقي حاصل ا 4Fلاين  188هاي فنوتيپي صفات مورد مطالعه در توزيع فراواني ارزش -1شكل 

Ca_N كلروفيل :a ،Cb_N كلروفيل :b ،C (a+b)_N) مجموع كلروفيل :a+b ،(C (x+c)_N ،كاروتنوئيد :UnFG_Nتعداد : 

  : عملكرد دانهGY: درصد باروري، SpkFG_Nهاي پر شده، : تعداد دانهFG_Nهاي پرنشده، دانه
Figure 1- Phenotypic distribution of studied traits in 188 F4 lines derived from CSR28 × Sadri cross. Ca_N: 

Chlorophyll a, Cb_N: Chlorophyll b, C (a+b)_N: Total Chlorophyll, C (x+c)_N: Carotenoid, UnFG_N: No. 

Unfilled Grain, FG: No. Filled Grain, SpkFG_N (%): Spikelet Fertility percent, GY: Grain Yield 
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 × 28SRC (C)حاصل از تلاقي  4Fلاين  188هاي فنوتيپي صفات مورد مطالعه در توزيع فراواني ارزش -(ادامه) 1شكل 

ه : باروري دانPollen_F_Nهاي پرنشده، : وزن دانهUnFGW_N: طول خوشه، PL_N: ارتفاع بوته، S( .PH_Nصدري (

-انه: وزن دFGWP_Nهاي پرشده در خوشه، تعداد دانه: FGP_Nهاي پرنشده در خوشه، : تعداد دانهUnFGP_Nگرده، 

  .هاي پرنشده در خوشه: وزن دانهUnFGWP_Nهاي پرشده در خوشه، 
Figure 1(Cont.)- Phenotypic distribution of studied traits in 188 F4 lines derived from CSR28 × Sadri cross. 

PH_N: Plant Height, PL_N: Panicle Length, UnFGW_N: Unfilled Grain Weight, Pollen_F_N: Pollen 

Fertility, UnFGP_N: No. Unfilled Grain per Panicle, FGP_N: No. Filled Grain per Panicle, FGWP_N: 

Filled Grain Weight per Panicle, UnFGWP_N: Unfilled Grain Weight per Panicle 
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  هاي در كروموزومللآتوزيع تهيه نقشه لينكاژي و 

نشانگر  1993، تعداد SNPنشانگر  4606از 

بين دو والد چندشكلي نشان دادند. بعد از حذف 

هاي گم شده و هتروزيگوت در هر والد داده

به دست آمد. بررسي  SNPنشانگر  1801تعداد 

دو صورت انحراف از تفكيك توسط آزمون كاي

نشانگر از نسبت مورد  834پذيرفت و تعداد 

انتظار انحراف داشت كه از ادامه تجزيه حذف 

ند. در مرحله بعد نشانگرهايي كه تفكيك شد

يكساني در جمعيت مورد مطالعه داشتند و در بر 

دارنده اطلاعات ژنتيكي نبودند با رويه بين 

)Bining function در اين مرحله شد) حذف ،

. در نهايت نقشه شدنشانگر حذف  506تعداد 

ه تهي IciMappingاده از نرم افزار ژنتيكي با استف

نشانگر  461نقشه لينكاژي با استفاده از  .شد

SNP  48/1154 اين تعداد نشانگر كهتهيه شد 

 كروموزوم) 12( سانتي مورگان از طول ژنوم برنج

را پوشش داد و فاصله بين دو نشانگر مجاور به 

). 2سانتي مورگان بود (شكل  5/2طور متوسط 

 سانتي 55/28ر گروه لينكاژي از همچنين دامنه ه

 در گروه 93/140تا  10مورگان در گروه لينكاژي 

هاي هموزيگوس در طول بود. مكان 11لينكاژي 

درصد بود. به همين ترتيب  85/67كروموزوم  12

درصد مكان هتروزيگوس وجود داشت و  9/26

  .هاي گم شده بودللآدرصد  23/5همچنين 

صفات مورد  مرتبط باهاي  QTLشناسايي 

  مطالعه

هاي كنترل كننده جهت شناسايي مكان

 4Fصفات زراعي و فيزيولوژي در جمعيت 

تمام ژنوم با  CSR28 ×حاصل از تلاقي صدري 

 1000 بر پايه  IciMappingاستفاده از نرم افزار 

 4Fآزمون جايگشت بررسي شد. تجزيه جمعيت 

مورد  صفاتبراي  QTL 21 شناساييمنجر به 

 8، 7، 5، 3، 2، 1هاي روي كروموزوم بر بررسي

و  aبراي كلروفيل ). 2، شكل 2شد (جدول  10و 

-qCb_N-7و  qCa_N-7-1هاي b QTLكلروفيل 

در فاصله نشانگري  7روي كروموزوم  1

 LOD 06/3و به ترتيب با  7108578-7165460

و  89/6ها QTLكه اين  شدشناسايي  39/3و 

را توجيه كردند. درصد از واريانس فنوتيپي  36/7

-qCa_N-10-1 ،qCb_N-10هاي QTLهمچنين 

به ترتيب براي صفات  qCab_N-10-1و  1

) با دامنه a+bكلروفيل (و  b، كلروفيل aكلروفيل 

LOD  در فاصله نشانگرهاي  73/6تا  39/5از

بر روي كروموزوم  id10006161و  10659848

، qCa_N-10-1هاي QTL. شدرديابي  10

qCb_N-10-1 و qCab_N-10-1  به ترتيب

درصد از واريانس  79/12و  55/13، 33/14

هاي آلل فنوتيپي را به خود اختصاص دادند و

 .شدموجب افزايش اين صفات  CSR28والد 

مرتبط با ) QTL )qCxc_N-10-1همچنين يك 

-10618874صفت كارتنوئيد در فاصله نشانگري 

 06/12و توجيه  5برابر با  LODبا  10659848
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صد از واريانس فنوتيپي در مجاورت ساير در

QTL 10كروموزوم كلروفيل روي هاي مرتبط با 

 يرتحت تاث يزصفت ن ينا يششد كه افزا ييشناسا

  ).2، شكل 2بود (جدول  CSR28والد  هاي¬آلل

تعداد دانه در بوته يك صفت اصلي در 

هاي عملكرد دانه برنج است. شناسايي مكان ژن

به دليل تاثيرات زياد  كنترل كننده اين صفت

محيطي بر اين صفت، بسيار مشكل است. در 

براي ) QTL )qFG_N-3-1مطالعه حاضر يك 

 57/4برابر  LODهاي پرشده در بوته با تعداد دانه

درصد از  02/10شناسايي شد كه بيش از 

شناسايي  QTLواريانس فنوتيپي را توجيه كرد. 

روي  bp 7240208-7849199شده در ناحيه 

 CSR28هاي والد آلل شناسايي شد. 3روموزوم ك

هاي پر شده شد موجب افزايش تعداد دانه

 QTL 5در پژوهشي  .)3و  2، شكل 2(جدول 

هاي مرتبط با تعداد دانه در بوته روي كروموزوم

 ,.Swamy et al( يابي شدمكان 12و  8، 2، 1

در مطالعات پيشين براي تعداد همچنين ). 2014

 gn2.1( (Marri( هايQTLر بوته دانه پر شده د

et al., 2005)  و)gpp2.1( (Septiningsih et 

al., 2003)  و  2بر روي كروموزوم)gn5.1( 

(Marri et al., 2005) گزارش  5 روي كروموزوم

نتايج گزارش شده توسط اين محققين با  شد.

qFG_N-3-1  شناسايي شده در مطالعه حاضر

براي درصد باروري روي  QTLسه مشابه نبود. 

يابي شد. يك مكان 5و  3، 2هاي كروموزوم

QTL )qSpkF_N-2-1با ( LOD  كه  73/3برابر

بود  درصد از واريانس فنوتيپي 58/7توجيه كننده 

قرار  2443604و  2443604در فاصله نشانگري 

درصد  27/11داراي  qSpkF_N-3-1داشت. 

 72/3برابر با  LODواريانس فنوتيپي و با ارزش 

روي  3528886و  3297629بين نشانگرهاي 

در  5رديابي شد. روي كروموزوم  3كروموزوم 

، با ارزش 5730084-5706503فاصله نشانگري 

LOD 01/5 برابر با ،QTL qSpkF_N-5-1 

 43/10 توجيه كننده QTLشناسايي شد كه اين 

درصد از واريانس فنوتيپي بود. درصد باروري 

، 2(جدول افزايش يافت  CSR28هاي توسط آلل

دو  Marri et al.  (2005) در پژوهشي .)2شكل 

QTL )sf1.1  وsf3.1 براي باروري خوشه روي (

يابي كردند كه اين مكان 3و  1هاي كروموزوم

QTL  ها به ترتيب باLOD  35/4و  26/3برابر با 

درصد از واريانس  7/6و  2/5توجيه كننده 

، QTLفنوتيپي بودند. در تحقيق ديگري هفت 

qSF1 ،qSF2 ،qSF3 ،qSF5.1 ،qSF8 ،qSF10 

- براي باروري خوشه روي كروموزوم qSF12و 

 RILدر جمعيت  12و  10، 8، 5، 3، 2، 1هاي 

. در (Zhu et al., 2016)برنج شناسايي شد 

هايي QTLمطالعات پيشين براي درصد باروري 

 ,.sf1.1 (Marri et al[ 1هاي روي كروموزوم

2005) ،pss1.1 (Thomson et al., 2003) ،SF 

(Redona & Mackill, 1998)  [ 3و ]sf3.1 

(Marri et al., 2005) ،S3b (He et al., 1999) ،

SF (Redona & Mackill, 1998)[  گزارش شده

هاي شناسايي شده در مطالعه حاضر است. جايگاه
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qSpkF_N-2-1 ،qSpkF_N-3-1  وqSpkF_N-5-

، 34409509-34865754به ترتيب در نواحي  1

-26934016و  34919997-26334305

25968840 bp  5و  3، 2روي كروموزوم 

براي صفات  QTLهمچنين سه شناسايي شدند. 

ه و درصد وزن هاي پرشده در خوشوزن دانه

دو  يابي شد.هاي پر شده در خوشه مكاندانه

QTL )qFGWP_N-1-1  وqSpkFGWP_N-1-

 و c1p19383975در فاصله نشانگرهاي  )1

id1012330  با ارزشLOD  81/3و  51/3برابر با 

هاي به ترتيب براي صفات ميانگين وزن دانه

هاي پر شده پرشده در خوشه و درصد وزن دانه

ها QTLيابي شدند. اين در خوشه رد

)qFGWP_N-1-1  وqSpkFGWP_N-1-1 هر (

درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه  8كدام 

 bp 19383976 -21795198نمودند و در ناحيه 

، شكل 2(جدول  قرار داشتند 1روي كروموزوم 

و  5564450ديگر بين نشانگرهاي  QTL. يك )2

5552255 )20612374-21011160 bp ( روي

، QTLيابي شد كه اين مكان 5زوم كرومو

qSpkFGWP_N-5-1  با ارزشLOD  برابر با

درصد از واريانس  46/7توجيه كننده  63/3

. افزايش صفات )2، شكل 2(جدول فنوتيپي بود 

هاي پرشده در خوشه و درصد وزن وزن دانه

، qFGWP_N-1-1هاي پر شده در خوشه در دانه

qSpkFGWP_N-1-1  وqSpkFGWP_N-5-1 

بود. بررسي نتايج  CSR28هاي والد توسط آلل

تحقيقات برخي محققين براي صفت وزن دانه 

 2هاي هايي روي كروموزومQTLنشان داد كه 

]gw2.1 ،gw2.2  وgw2.3  (Marri et al., 

2005) ،kw2-2 (Gao et al., 2004) 9] و 

]gw9.1 (Marri et al., 2005)  وgw9.1 

(Thomson et al., 2003) [.شناسايي شده است 

براي عملكرد دانه در فاصله نشانگري  QTLيك 

 30/3برابر  LODبا  9049928و  9037125

 QTL qGY_N-8-1 ،56/7يابي شد كه اين مكان

(جدول درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه كرد 

در ناحيه  QTL ،qGY_N-8-1. اين )2، شكل 2

28058830-27492537 bp  8روي كروموزوم 

براي درصد وزن  QTLشناسايي شد. همچنين دو 

به  3و  LOD 62/3هاي پرشده با مقادير دانه

 3217184-2976904ترتيب در فاصله نشانگري 

 17840988-23817933( 7962882-7947435و 

-) روي كروموزومbp 28303039-28942458و 

 CSR28هاي آللشناسايي شدند.  7و  3هاي 

يش دهنده صفات عملكرد دانه و درصد افزا

و  qGY_N-8-1 ،qSpkFGW_N-3-1باروري در 

qSpkFGW_N-7-1  در  .)2، شكل 2(جدول بود

روي  QTLسه  Marri et al. (2005) پژوهشي

براي  9روي كروموزوم  QTLو يك  3كروموزوم 

، QTLصفت وزن دانه رديابي كردند. سه 

yldp2.1 ،yldp2.2  وyldp9.1  با دامنهLOD 

براي صفت عملكرد روي  59/3-35/4برابر با 

  ناسايي كردند.ش 9و  2هاي كروموزوم
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 4Fدر جمعيت  ICIMهاي شناسايي شده براي صفات مورد مطالعه با استفاده از روش QTLاطلاعات مربوط به  -2جدول 

  .CSR28 ×حاصل از تلاقي صدري 
Table 2- Information of identified QTLs for studied traits in F4 population derived from CSR28 × Sadri cross 

using ICIM method. 

  نام صفت
Trait Name 

 کروموزوم
Chromosome  

QTL 
  مکان

Position 
  نشانگر چپ

Left Marker 
 نشانگر راست

Right Marker 
LOD 

واريانس 
  فنوتيپی

PVE 

(%) 

اثر 
  افزايشی

Add 

 a   کلروفيل 
Chlorophyll a  

7 
qCa_N-7-1 

26 7108578 7165460 

3.06 6.89 -0.041 

     bکلروفيل 
Chlorophyll b 

qCb_N-7-1 3.39 7.36 -0.020 

 a     کلروفيل
Chlorophyll a   

10 

qCa_N-10-1 

12 10659848 id10006161 

6.73 14.33 0.059 

     bکلروفيل 
Chlorophyll b 

qCb_N-10-1 6.30 13.55 0.027 

  ) a+bکلروفيل (
Total 

Chlorophyll 
qCab_N-10-1 5.39  12.79 0.083 

کاراتنوئيد         
Carotenoid 

qCxc_N-10-1 11 10618874 10659848 5.00 12.06 0.011 

 دانه پر شده   
 No. Filled Grain  

3 qFG_N-3-1 20 2647310 id3004190 4.57 10.02 115 

درصد باروری  
Spikelet Fertility  

2 qSpkF_N-2-1 92 2443604 id2015762 3.73 7.58 5.72 

3 qSpkF_N-3-1 64 3297629 3528886 3.72 11.27 7.007 

5 qSpkF_N-5-1 161 5706503 5730084 5.01 10.43 6.71 

عمکرد دانه              
Grain Yield  

8 qGY_N-8-1 102 9037125 9049928 3.30 7.56 2.24 

ھای پر وزن دانه
  شده (%)

Filled Grain 

Weight (%) 

3 
qSpkFGW_N-

3-1 
45  2976904 3217184 3.62 8.19 5.35 

7 
qSpkFGW_N-

7-1 
69  7947435 7962882 3.00 6.77 4.85 

وزن دانه پر شده. 
 خوشه

Filled Grain 

Weight/ Panicle  

1 qFGWP_N-1-1 51  c1p19383975 id1012330 3.51 8.54 0.15 

وزن دانه پر نشده. 
 خوشه

Unfilled Grain 

Weight/ Panicle 

1 
qUFGWP_N-

1-1 
13  173198 188269 3.81 8.41 0.01 

ھای پر وزن دانه
 شده (%). خوشه

Filled Grain 

Weight/ 

Panicle(%) 

1 
qSpkFGWP_N-

1-1 
51  c1p19383975 id1012330 3.67 8.00 5.21 

5 
qSpkFGWP_N-

5-1 
148  5564450 5552255 3.63 7.46 4.99 

دانه پر تعداد 
 شده.خوشه

No. Filled Grain 

per Panicle  

1 qFGP_N-1-1 42 394468  591240  3.83  8.44  6.65  

3 qFGP_N-3-1 20 2647310  id3004190  4.09  8.70  6.74  
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 .28CSR ×حاصل از تلاقي صدري  4Fدر جمعيت  هاي مرتبط با صفات مورد مطالعهQTLنقشه ژنتيكي و  -2شكل 

Figure 2- Molecular genetic map and QTLs related to studied traits in the F4 population from 

the CSR28/Sadri cross. 
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 حاصل از 4Fدر جمعيت  هاي مرتبط با صفات مورد مطالعهQTLنقشه ژنتيكي و  - (ادامه) 2شكل 

 .CSR28 ×تلاقي صدري 

Figure 2 (Cont.)- Molecular genetic map and QTLs related to studied traits in the F4 

population from the CSR28/Sadri cross. 
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  صدري× 28CSRحاصل از تلاقي  4Fضرايب همبستگي صفات مورد مطالعه در جمعيت  -3جدول 
Table 3- Correlation coefficients of evaluated traits in F4 population derived from 

CSR28 × Sadri cross. 

 aل كلروفي صفات

Chloroph

yll a 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

 )b )1كلروفيل 

Chlorophyll b 
0.97**              

 )2كاراتنوئيد (

Carotenoid 
0.96** 0.90**             

 )a+b) (3كلروفيل (

Total Chlorophyll 
0.99** 0.98** 0.94**            

 )4دانه پر شده (

No. Filled Grain 
0.08 0.10 0.10 0.07           

 )5دانه پرنشده (

No. Unfilled Grain 
-0.04 -0.02 -0.04 -0.03 -0.25**          

 )6درصد باروري (

Spikelet Fertility 

Percent 

0.12 0.13 0.15* 0.12 0.55** -0.66**         

 )7عمكرد دانه (

Grain Yield 
0.04 0.07 0.06 0.04 0.87** -0.19** 0.52**        

 )8وزن دانه پر نشده (

Unfilled Grain Weight 
-0.02 -0.01 -0.02 -0.01 -0.13 0.69** -0.44** -0.003       

 )9هاي پر شده (%) (وزن دانه

Filled Grain Weight 

(%) 

0.19** 0.24** 0.20** 0.20** 0.66** -0.52** 0.68** 0.68** -0.42**      

 )10خوشه (وزن دانه پر شده. 

Filled Grain Weight 

/Panicle 
0.03 0.05 0.04 0.03 0.76** -0.42** 0.58** 0.81** -0.23** 0.70**     

 )11وزن دانه پر نشده. خوشه (

Unfilled Grain Weight/ 

Panicle 

-0.16* -0.17** -0.15* -0.16* 0-.24** 0.49** -0.46** -0.16* 0.71** -0.47** -0.14*    

هاي پر شده (%). دانهوزن 

 )12خوشه (

Filled Grain Weight / 

Panicle (%) 

0.20** 0.23** 0.21** 0.20** 0.65** -0.53** 0.69** 0.64** -0.41** 0.95** 0.73** -0.50**   

 )13دانه پر شده.خوشه (

Filled Grain per Panicle 
0.04 0.06 0.06 0.03 0.84** -0.47** 0.64** 0.74** -0.32** 0.68** 0.90** -0.24** 0.70**  

 دانه پر نشده.خوشه

Unfilled Grain per 

Panicle 

-0.24** -0.23** -0.23** -0.23* -0.38** 0.72** -0.63** -0.33** 0.47** -0.61** -0.32** 0.70** -0.63** -0.35** 
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 yldp9.1و  QTL ،yldp2.1 ،yldp2.2سه 

 – RM262به ترتيب در بين نشانگرهاي 

RM183 ،RM183 – RM263  وRM242 – 

RM205  2/23و  05/7، 2/14قرار داشتند كه 

در  درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه كردند.

با تهيه  Rangel et al.  (2013) اي ديگرمطالعه

در  SSR نشانگر 141نقشه لينكاژي با استفاده از 

Oryza sativa حاصل از تلاقي  2F2BCجمعيت 

x O. glumaepatula  يكQTL  روي كروموزوم

براي عملكرد  EST20‑4879هاي نشانگربين  4

)21.29= 2R( يگزارش كردند. در پژوهش ديگر 

برابر  LODبراي عملكرد با دامنه  QTL 8تعداد 

، 9، 8، 3، 2هاي بر روي كروموزوم 8/3-4/15با 

ها در مجموع QTLكه اين  شدشناسايي  12و  11

درصد از واريانس فنوتيپي بودند  98توجيه كننده 

(Swamy et al., 2014). در پژوهشي Yue et al. 

براي  qGYP-9و  QTL qGYP-1دو  (2015)

نگري اصفت عملكرد دانه به ترتيب در فاصله نش

RM576–RM35  وRM1553–RM2144  روي

رديابي نمودند كه اين  9و  1هاي كروموزوم

QTL درصد از واريانس فنوتيپي  25/6-80/6ها

 Rabiei, et در مطالعه ديگري .ندرا توجيه كرد

al. (2015) يكQTL  )qGY-3 براي عملكرد (

شناسايي كردند كه اين  3دانه بر روي كروموزوم 

QTL ،26/10  را درصد از واريانس فنوتيپي

لل والد غريب افزايش آتوجيه كرد و توسط 

هاي گزارش شده براي QTLيافت. با توجه به 

عملكرد دانه توسط اين محققين هيچكدام با 

QTL )qGY_N-8-1 رديابي شده در اين تحقيق (

هم مكان نبوده است. تفاوت در نتايج ممكن 

ها و است به دليل تفاوت در نوع جمعيت

  ه در نقشه يابي باشد.نشانگرهاي مورد استفاد

هاي پرنشده در -براي صفت وزن دانه

) با ارزش QTL )qUFGP_N-1-1خوشه يك 

LOD 81/3  و  173198در فاصله نشانگري

188269 )5982772-5510350 bp ( روي

توجيه  QTLكه اين  شديابي مكان 1كروموزوم 

درصد از واريانس فنوتيپي بود  41/8كننده 

 وهشي توسطدر پژ .)2، شكل 2(جدول 

Ahamadi et al.  (2008) د دانه براي صفت تعدا

هاي روي كروموزوم QTL 9پرنشده در خوشه 

يابي كردند كه مكان 11و  10، 9، 6، 5، 2، 1

QTL  بيشترين  5رديابي شده بر روي كروموزوم

 شناسايي شده QTL نهاثر افزايشي را دارا بود. 

درصد از واريانس فنوتيپي  81توسط اين محققين 

و  QTL ،QS2aرا توجيه كردند. در نهايت دو 

b2SQ  2باR عنوان ه برا  9/23و  9/31برابر با

QTL تعداد  براي. شدندگزارش هاي اصلي

در فاصله  QTL چه پوك در خوشه، يكخوشه

كروموزوم  روي RM307-M58-P70-2نشانگري 

يابي  مكان Rabiei, et al.  (2013)توسط  4

درصد  16مقدار  13/5با  برابر LOD گرديد كه با

  .كرد از واريانس فنوتيپي را توجيه



  )1396، پاييز 3، شماره 9مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

18 

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

هاي براي صفت تعداد دانه QTLدو 

 09/4و  83/3برابر با  LODپرشده در خوشه با 

و  591240-394468به ترتيب با فاصله نشانگري 

2647310-id3004190  17545595در نواحي -

روي  bp 7240208-7849199و  12679816

- QTLيابي شدند. اين مكان 3و  1هاي كروموزوم

به ترتيب  qFGP_N-3-1و  qFGP_N-1-1ها 

درصد از واريانس فنوتيپي را  70/8و  44/8

هاي للآ. )2، شكل 2(جدول توجيه كردند 

CSR28  هاي -تعداد دانهموجب افزايش صفت

 14Fلعه جمعيت در مطا. شدپرشده در خوشه 

با تهيه نقشه  Yue et al. (2015)برنج توسط 

 QTLسه  SSRنشانگر  198لينكاژي با استفاده از 

)qFGP-1b ،qFGP-3b  وqFGP-8b روي (

براي تعداد دانه پرشده  8و  3، 1هاي كروموزوم

ها داراي QTLدر خوشه شناسايي كردند. اين 

 48/8-06/13بودند كه  LOD 54/6-95/2ارزش 

 كردند.درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه مي

، QTL qNGP2 ،qNGP3 ،qNGP4شش 

qNGP5 ،qNGP6.2  وqNGP7  براي تعداد دانه

و  6، 5، 4، 3، 2هاي در خوشه بر روي كروموزوم

جمعيت  مطالعه در Zhu et al.  (2016)توسط  7

RIL براي تعداد دانه در خوشه سه  .شد گزارش

QTL شدرديابي  12و  1هاي بر روي كروموزوم 

هايي كه در فاصله QTLبراي  LODارزش  كه

 RM431-RM14و  RM237-M473Aنشانگري 

 بود 43/3و  33/3قرار داشتند،  1روي كروموزوم 

درصد توجيه تنوع فنوتيپي  8/27ديگر با  QTL و

 12روي كروموزوم  06/4برابر با  LODو ارزش 

در . (Ahamadi et al., 2008) يابي شدمكان

با  Zhou, et al.  (2013)  مطالعه ديگري توسط

نشانگر  119تهيه نقشه لينكاژي با استفاده از 

SSR  يب برنج حاصل لاين اينبرد نوترك 307در

به عنوان والد دهنده و  Guanghui 116از تلاقي 

LaGrue يابي براي صفات والد گيرنده مكان

عملكرد و اجزاي عملكرد انجام شد. با استفاده از 

روي  QTL 3يابي فاصله اي روش نقشه

با اثر افزايشي مثبت  8و  5هاي كروموزوم

درصد از  64/23ها  QTLشناسايي كردند كه اين 

همچنين براي  واريانس فنوتيپي را توجيه كردند.

روي  QTL 3صفت تعداد دانه دانه در خوشه 

 66/10كه توجيه كننده  6و  4، 1هاي كروموزوم

درصد از واريانس فنوتيپي بودند را گزارش 

با  Rabiei, et al.  (2015) يكردند. در پژوهش

لاين برنج حاصل از تلاقي سپيدرود  196مطالعه .

براي تعداد دانه پرشده در  QTLو غريب، سه 

شناسايي  11و  6، 1هاي خوشه روي كروموزوم

در فاصله  qNGP-1ها QTLبين اين كردند كه از 

توجيه كننده  RM246-RM1268نشانگرهاي 

درصد از واريانس فنوتيپي بود كه به  03/21

اصلي و بزرگ اثر معرفي شد. QTL عنوان يك 

براي تعداد خوشه  QTL 3همچنين اين محققين 

 12و  3، 2هاي چه نابارور بر روي كروموزوم

بين  2وزوم روي كروم NES-2رديابي كردند كه 

با  E33-M61-11-E35-M42-1نشانگرهاي 

 23/15توجيه كننده  07/9برابر با  LODارزش 

درصد از واريانس فنوتيپي بود و به عنوان يك 

QTL  .براي تعداد دانه در بزرگ اثر گزارش شد
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، 2، 1هاي روي كروموزومQTL  چندينخوشه 

 شناسايي شده است 12و  11، 9، 6، 5، 4، 3

)(Marri et al., 2005; Moncada et al., 2001; 

Septiningsih et al., 2003; Thomson et al., 

2003; Xiao et al., 1998; Yoon et al., 2006(.  

هاي عملكرد دانه با تعداد دانه همبستگي صفات

پرشده و درصد باروري خوشه ارتباط مثبت و 

). كه با 2معني داري داشت (جدول 

همخواني داشت.  Moncada et al.   (2001)نتايج

و  3هاي رديابي شده (جدول QTLبا توجه به 

ها با ضرايب ) و مقايسه نتايج آن2شكل 

) تائيد كننده اين 3همبستگي صفات (جدول 

مطلب بود كه برخي صفات كه داراي همبستگي 

هاي ژنومي دار هستند، توسط جايگاهمعني

توان گردند. به طوري كه ميشابهي كنترل ميم

دار بين صفات را با دليل وجود ارتباط معني

هاي احتمال زياد به كنترل آن صفات توسط مكان

ها QTLژنومي يكسان و پيوستگي شديد بين 

. بين (Rabiei et al., 2013)مرتبط دانست 

، كاروتنوئيد و bكلروفيل ، aكلروفيل صفات 

- ) همبستگي مثبت و بسيار معنيa+bكلروفيل (

داري وجود داشت و همچنين همبستگي مثبت 

- ومعني داري بين اين صفات با درصد وزن دانه

- هاي پرشده در بوته و درصد ميانگين وزن دانه

). به 3ر خوشه ملاحظه شد (جدول هاي پرشده د

همين ترتيب صفاتي كه بر اساس تك خوشه 

ارزيابي شده بود از جمله تعداد دانه پر در خوشه 

با صفات عملكرد دانه و پارامترهاي كلروفيل 

داري داشت و ارتباط همبستگي مثبت و معني

خوشه با صفات  منفي تعداد دانه پر نشده در

 شدكلروفيل ملاحظه  عملكرد دانه و پارامترهاي

  ). 3(جدول 

يابي پيشين به طور كلي، بيشتر مطالعات نقشه

هايي با سايز كوچك و با استفاده از جمعيت

همچنين تعداد كم نشانگر صورت گرفته است كه 

بيشتر منجر به شناسايي نواحي بزرگ اثر شده و 

QTL  كوچك اثر كمتر رديابي شده است. اما در

با  اشباع ملكولي بالاي با ياباين مطالعه نقشه

و  صورت پذيرفت SNPاستفاده از نشانگرهاي 

لاين  188همچنين جمعيت مورد بررسي با اندازه 

مطالعات با زمينه والد ايراني (صدري) بود. 

هاي دخيل در QTL يابيمكان زمينهفراواني در 

اما ميانگين  .عملكرد بوته صورت گرفته است

العات پيشين توسط مطفاصله نشانگري در برخي 

 SSR ،95/8 (Rabiei et al., 2015)نشانگرهاي 

 (Mohammadi et al., 2013) 15و 

بررسي كه در  است نشانگر/سانتي مورگان)(

نشانگر/سانتي مورگان) ( 5/2اين فاصله به  حاضر

گردد كه بنابراين پيشنهاد مي ه است.كاهش يافت

QTLهاي كه براي اولين بار گزارش شدند، 

هاي ژنتيكي متفاوت و در زمينهنيازمند بررسي 

از سوي باشند. يابي دقيق ميمناسب براي نقشه

هاي متفاوت ها در مكانQTLبررسي  ديگر 

- هاي پايدار پيشنهاد ميQTLجهت شناسايي 

كه در نواحي مشابه با  هاييQTL همچنين. گردد

توان به عنوان مطالعات قبلي شناسايي شده، مي

QTL چراكه در بين  ،اعتبار معرفي كرد دارايهاي
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بودند و مناسب  رهاي متفاوت تكرارپذيجمعيت

 باشند.براي برنامه انتخاب به كمك نشانگر مي

علاوه بر اين، با توجه به كاهش فاصله نشانگري 

در دسترس بودن  و يابيو افزايش دقت نقشه

-هاي بيوانفورماتيكي ميتوالي ژنوم برنج و ابزار

تواند بسيار كمك كننده و مفيد براي شناسايي 

توان . ميمي باشدنواحي مطلوب ژنو دقيقبهتر و 

- با استفاده از پسا آناليزهاي مربوطه و نيز با نقشه

هاي كنترل يابي ارتباطي در جهت شناسايي ژن

م و همچنين درك بهتري از كننده صفات مه

هاي فيزيولوژي در برنج گام برداشت. مكانيسم

چراكه شناخت دقيق از كنترل ژنتيكي صفات 

برنج و  افزايش توليدمرتبط با عملكرد برنج براي 

برنامه انتخاب به كمك نشانگر بسيار حائز اهميت 

  .است
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Abstract 

Rice is one of the most important cereal with great variation, which is a major food for 

more than half of the world’s population. Mapping quantitative traits loci is one of the 

applied and momentous approaches to study yield-related traits. In present study 188 F4 rice 

lines derived from CSR28 and Sadri cross along with the parents were used for genotyping 

and phenotyping. The objective of this study was to construct high saturation linkage map 

using SNPs markers (Infinium Illumina 6K SNP chip) and QTL identification of yield-related 

traits in 188 F4 population. Mapping of quantitative traits loci led to identify 21 QTLs for 

studied traits on chromosomes 1, 2, 3, 5, 7, 8 and 10. One QTL (qFG_N-3-1) was identified 

for filled grain number per plant on chromosome 3. For spikelet fertility, three QTLs 

(qSpkF_N-2-1, qSpkF_N-3-1 and qSpkF_N-5-1) were mapped on chromosomes 2, 3 and 5, 

which explained 29.28 percentage of phenotypic variation. One QTL (qGY_N-8-1) was 

detected for grain yield on chromosome 8, which was flanked by 9037125 and 9049928 

markers. In conclusion, besides the QTLs which is reported for first time, the QTLs were 

consistent as reported previously, could be introduced as reliable QTLs that is suitable for 

marker assisted breeding programs. 

Keywords: Mapping, SNP Marker, Quantitative traits, Rice. 
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