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Abstract 

Objectives: The aim of this study was to determine the linked markers to genes 

controlling drought tolerance using Iranian rice recombinant inbred lines. 

Materials and Methods:In this study, 99 Recombinant Inbred Lines of Iranian rice 

population derived from the cross of Tarom and Khazar were planted based on 

randomized complete design in 5 kg pots at the greenhouse of Gonbad Kavous University 

in 2017. The studied traits were grain weight, Panicle weight, Panicle length, number of 

Panicle fertile, number of Panicle infertile and number of primary branches. To prepare a 

genetic map 265 SSR markers, 12 ISSR markers (44 polymorphic alleles), 5 iPBS 

markers (22 polymorphic alleles) and 2 IRAP markers (8 polymorphic alleles) were used.  

Results:The markers were used belonged to 12 chromosomes and 1047.4 cM of rice 

genome were covered. Five QTLs for drought condition and nine QTLs in flooding were 

located. QTLs related to number of infertile panicle and panicle weight in drought 

condition mapped between ISSR57-6 and ISSR58-2 markers, on chromosome 1. Also, 

out of QTLs identified in flooding condition, two QTLs related to the number of primary 

branches collocated to panicle weights QTLs on chromosomes 5 in IRAP30-1-ISSR2-1 

region. qFGW-5, qPB, qFCN-3 and qSP explained a high percentage of phenotypic 

variation. The detected major effect QTLs in this study can be used in marker-assisted 

selection breeding programs after validation. 
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 مقاله پژوهشی

 

 های ژنی مرتبط با تحملّ به تنش خشکی  شناسایی مکان

 1های نوترکیب برنج ایرانی  در لاین
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  چکیده
كننده تحمّل به خشكی با   های كنترل  این پژوهش با هدف شناسایی نشانگرهای پیوسته با ژن هدف:

 های نوتركیب برنج انجام شد. استفاده از لاین

خزر در  ×لاین نوتركیب نسل هشتم حاصل از تلاقی ارقام برنج طارم محلی  66 ها: مواد و روش

كیلوگرمی كشت شدند. وزن دانه و خوشه، طول خوشه، تعداد خوشه بارور و نابارور، تعداد  5های   گلدانه

و طول ریشه ثبت شد. برای تهیه نقشه ژنتیكی از  چه اولیه، طول، عرض و تعداد روزنه، وزن، حجم  خوشه

 كل( وآلل چند ش 22)با  iPBSنشانگر  5آلل چند شكل( و  22)با  ISSRنشانگر  12و  SSRنشانگر  95

 آلل چند شكل( استفاده گردید. 4)با  IRAPنشانگر  2

 مورگان از ژنوم برنج را پوشش سانتی 2/1022كروموزوم و  12نشانگرهای مورد استفاده  ها: یافته

یابی شدند.   برای صفات در شرایط تنش خشكی و غرقاب مكان QTLدادند. به ترتیب هفت و یازده 

QTLبارور و وزن خوشه در شرایط تنش خشكی در فاصله نشانگریهای مربوط به تعداد خوشه نا 

ISSR57-6-ISSR58-2  همپوشانی داشتند. همچنین از بین  1روی كروموزومQTL های یافت شده در

در فاصله نشانگری  5چه اولیه و وزن خوشه روی كروموزوم   مربوط به تعداد خوشه QTLشرایط غرقاب دو 

IRAP30-1 - ISSR2-1 شان دادند. با توجه به اینكه مكانی ن همqFGW-5 ،qPB-5 ،qSWD-5 ،

qPLD-8 ،qFCN-3  وqSP-7a  درصد قابل توجیهی از تغییرات را توجیه نمودند، بعد از تعییین اعتبار

 های انتخاب به كمک نشانگر استفاده نمود.  ها در برنامه  توان از آن  می

 

 های ژنی، تنش خشكی.  كیب برنج ایرانی، مكانهای نوتر  ، لاینQTLبرنج، نشانگر  ها: کلیدواژه

                                                        
  60/05/9911 تاریخ پذیرش:؛    92/96/9912 تاریخ دریافت:. 1
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 مقدمه .1

 به ایران جمله از و آسیایی كشورهای اغلب ،دنیا یعزرات مهمترين محصولااز  یكی، برنج
. ستا نجها لمعتد مناطق و مسیرگریمهن ،مسیرگر نواحی شامل آن شدر مناطق(. 9) رود  می شمار

 كه هندزغیر و زنده شديد یتنشها با( رهكتا نمیلیو 990) آسیا در برنج شدر مناطق عمدتاً
 و آبی پست یهازمین مناطق ينا. ندگیر  ار میقرید تهدباشد، مورد  میخشكی  ها  آن يجترينرا
 (. 6دهند )  ص میختصاد ابه خو، دكننمی یدلتو را دنیا برنج صددر 25 از بیش هم یرو كه را یمید

 6002میلیارد تن در سال  6به  9120در سال میلیارد تن  1/0میزان تولید غلات جهان از 
به حدود  9120میلیون تن در سال  600افزایش یافته است و تولید برنج حدود سه برابر، یعنی از 

های كشت برنج افزایش قابل   افزایش یافته است، اما زمین 6002میلیون تن در سال  295
میلیون تن  560برابر با  6099نی برنج در سال (. برآورد شده كه تولید جها9اند ) ای نداشته  ملاحظه

میلیون تن خواهد بود. این مقدار  200برابر با  6065است و تقاضا برای این محصول در سال 
تر باید تولید  های شیمیایی كم  تر و نهاده تر، كار كم تر، آب كم اضافی از برنج با استفاده از زمین كم

 .رنج امروزه یک چالش استشود، بنابراین، افزایش در تولید ب
 آن به یسسترد در يتودمحد ماا باشد، می مینزسطح ده در ترين ما  اوانفرآب ينكه د اجووبا 

 لیدل به ر،یاخ های  سال در نیز ایران در(. 4) شود می یورزكشا تمحصولا لیدتو كاهش موجب
د برنج مطرح یمبود نزولات و كاهش منابع آب جاری، خشكی به عنوان مانع جدی برای تولك

 باشد می تر كم آب با بیشتر یاغذ لیدتو، یورزكشادر  صلیا یچالشهااز  یكیاست. بنابراین، 
 متحمل، مقاار فیمعر و حصلاا طريق از یخشك تنش به تحمل يشافزا مشكل این رفع برای(. 6)

یابی  كاندر این راستا، م (.5شود ) یمب محسوه يندا در آغذد غلبه بر كمبو یابر یدقتصاا حلی راه
QTL نتیكی ژ سساا نشد شنرو مینهز در گیاهی انگرادبهنژ یابر یسسترد قابل و مفیدار بزاها

ب محسوصلاحی ا های  برنامه برای مناسب راهكارهای تعیین و تنش به تحمل با مرتبط تصفا
  (.2) شود یم

پيشرفته  یهاروش فیمعر جمله از لیمولكو تنباتا حصلاا مینهز در كه ییفتهاپیشربا 
 صفات هكنندلكنتر یهاژن بیيانمكا و ستگیپیو یهانقشه تهیه، یلمولكو ینشانگرها یورفنا
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اكنون،  (. هم5انجام شده، اصلاح برای تحمل به تنش خشكی تسهیل گردید است ) 1كمی
كننده صفات كمی هستند  های ژنی كنترل نژادگران نبات درپی كسب اطلاعات در خصوص مكان به

ها، صفت مربوطه را بهبود بخشند. برای رسیدن به چنین هدفی باید تعدادی   ری آنتا با دستكا
(. وقتی كه 2اند، شناسایی شوند )  نشانگر ژنتیكی كه به خوبی در طول ژنوم مربوطه توزیع شده

قرار بگیرند، آنگاه اگر انتخاب بهترین گیاه براساس نشانگر انجام  QTLنشانگرها در مجاورت یک 
واقع به بهترین ژنوتیپ دست خواهیم یافت و پاسخ به انتخاب به حداكثر خواهد رسید  ، در2شود

ها طراحی شده و احتمال تجمع عمده  ها، تلاقیQTL(. براساس اطلاعات حاصل از 1)
QTL(.99-90رسد ) ها به حداكثر می های مطلوب در ژنوتیپ 

خوشه ل طو یابر RM8115-RM466 یفاصله نشانگردر  9زوم مووكر یرو QTLيك 
 های  مبه نا QTLخوشه سه ل صفت طو یا( بر2003) 3رانهمكاو  می(. 96شد ) ییشناسا

qPL-2 ،2- qPL  وqPL-10 صددر2/95 ،6/99، 5/2میزان توجیه تغییرات فنوتیپی  با تیببه تر 
(. همچنین اهمیت اثر متقابل ژنوتیپ و 99كردند ) بیيانمكا 90 و 2 ،6 های زوممووكر یرو

ها بررسی شد. QTLیابی  برای صفات مرتبط با تحمل به خشكی در برنج با استفاده از مكانمحیط 
های ردیابی شده، QTLمكان كروموزومی ردیابی گردید. از بین  95روی  QTL 945در مجموع، 

 (.94عدد، با محیط اثر متقابل نشان دادند ) 5تعداد 
های مرتبط با طول سنبله، QTLات یابی و تعیین خصوصی در تحقیقی دیگر به منظور مكان

لاین  51دانه از جمعیتی شامل و عقیمی  تعداد دانه پر، تعداد دانه خالی، تعداد سنبلچه هر سنبله
به  IRG4های برنج  ( استفاده شد. این جمعیت از تلاقی واریتهBC2F5تلاقی برگشتی پیشرفته )

  به دست آمده بود. ای و طارم مولایی به عنوان والد دهنده عنوان والد دوره
نشانگر  994و  695بررسی چند شكلی در والدین و مطالعه ژنوتیپی جمعیت به ترتیب با 

مورد برای طول  2یابی شد كه  مكان QTLریزماهواره انجام شد. در مجموع تعداد بیست و شش 
و  اد دانه خالیعدد برای تعد 4های پر،   دانه عدد برای تعداد 6مورد برای تعداد سنبلچه،  9سنبله، 

های ژنی شناسایی شده دارای اثر افزایشی   درصد مكان 42عدد هم برای عقیمی دانه بود و حدود  1
                                                        

1. Quantitative Trait Loci 
2. MAS 
3. Mei & et al. 
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 (. 95منفی بودند )
رقم در دو محیط نرمال و تنش  69جهت شناسایی ارقام برنج متحمل به تنش خشكی، 

و  IRAT216د كه ارقام خشكی، در منطقه گنبد مورد ارزیابی قرار گرفت. نتایج بررسی نشان دا
CALAPO  بیشترین عملكرد شلتوک را در هر دو محیط تحت تنش خشكی و نرمال و رقم

DINORADO  ترین عملكرد را  تن در هكتار، در هر دو محیط كم 299/0نیز با میانگین عملكرد
 در یكننده صفات مرتبط با تحمل به خشك كنترل یژن یص نواحین و تشخیی(. برای تع92داشت )

رات ییاز وجود تغ یصفات مورد مطالعه حاك یپیفنوت ی(، بررس95برنج نیز آزمایشی انجام شد )
حداكثر مقدار صفت و  یشتر از والد دارایب ییها ن صفات، ارزشیه ایكل یوسته بود. برایو پ یكم
 ن صفات بود. در اینیا یک متجاوز براین تفكیده شد كه مبیحداقل صفت د یتر از والد دارا كم

 9 یها شده متعلق به كروموزوم ینشانگر بررس 902ن ینشانگر چند شكل، از ب 99پژوهش، تعداد 
 قرار گرفتند.  یوستگی، در دو گروه پ2و 

صفت تعداد روز  یگردید. برا ییشده شناسا یابیمرتبط با صفات ارز QTL 64در مجموع، 
بود.  -294/4آن  یشیو اثر افزا شد ییشناسا 2كروموزوم  یكننده رو كنترل ی، مكان ژنیتا گلده

 RM926RM- 429 یدر حد فاصل نشانگرها 2كروموزوم  یرو QTLک یز یارتفاع بوته ن یبرا
 گردید.  ییشناسا
 یكننده رو كنترل یكم یطول خروج خوشه از غلاف و طول خوشه، دو مكان ژن یبرا

و  9های   كروموزوم یرو یكم یتعداد دانه پر در خوشه، سه مكان ژن یقرار داشت. برا 2كروموزوم 
وزن دانه و وزن  یشده برا ییشناسا یكم یژن یها  شد. مكان ییشناسا 62IR آلل یشیبا اثر افزا 2

مشاهده گردید.  QTLبرگ، دو  یزان سوختگیم یقرار داشتند. برا 2و  9 یها كروموزوم یخوشه رو
ر یش از سایب qROL-9ها  ن آنیص داده شد كه از بیتشخ QTLزان لوله شدن برگ سه یم یبرا

QTLسه یدرصد بارور یبرگ را كنترل كند. برالوله شدن  زانیرات مییها توانست تغ ،QTL یابیرد 
 (. 95ه نمود )یتوج 2كروموزوم  یرو QTLرات را یین تغیشتریشد كه ب

آمیخته  در مطالعه دیگری، صفات مربوط به مورفولوژی ریشه، در جمعیت لاین خویش
مورد مطالعه قرار گرفت. این صفات در  BALAو  AZUCEANAاز تلاقی ارقام  نوتركیب حاصل

  1، 5، 4، 6، 9های  روی كروموزوم QTLگیری شدند. هفت  شرایط كنترل شده گلخانه اندازه
، 9های   برای وزن خشک نسبی ریشه روی كروموزم QTL(. سه 92ردیابی گردید ) 99( و QTL)دو 

 9روی كروموزوم 92حجم ریشه در شرایط غرقاب یک مكان در موقعیت یابی شد. برای  مكان 2و  5
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و تعداد ریشه  qRVN-4Bو  qRVN-2A ،qRVN-4Aشناسایی شد. صفات حجم ریشه 
qRNN-4  صفات را برعهده داشتند و به عنوان  درصد از تنوع تغییرات فنوتیپی 60كنترل بیش از

های ژنی  داف این پژوهش شناسایی مكان(. از اه91بزرگ اثر شناخته شدند )های ژنی   مكان
خصوصیات مرتبط با تحمل به تنش خشكی در مرحله زایشی، تعیین سهم و  (QTL) كننده كنترل

پذیری  های شناسایی شده در تغییرات فنوتیپی صفات مورد بررسی و تعیین وراثتQTLنحوه اثر 
 بی شده در جمعیت برنجیا های مكانQTLهای والدینی برای  صفات و سهم اثر افزایشی آلل

 ود.ـب

 ها  مواد و روش .2

 مواد گیاهی و محل انجام پژوهش .2-1

 حاصل از تلاقی ارقام F8ژنوتیپ  11مواد گیاهی مورد استفاده در این پژوهش شامل 
در گلخانه دانشكده كشاورزی دانشگاه گنبد  9912طارم محلی و خزر بود. این آزمایش در سال 

بتدا بذور با هیپوكلرید سدیم دو درصد ضدعفونی شدند. بذور ضد عفونی كاووس اجرا گردید. ا
 وسیله آب مقطر استریل كاملًا مرطوب شدند، دیش قرار گرفتند و پس از اینكه به شده داخل پتری

)ساخت شركت  SP 1600گراد در اتاقک رشد مدل  درجه سانتی 65روز در دمای  4مدت  به
WEISS TECHNIKد.دار شدن  ( جوانه 
كیلوگرم خاک مزرعه برنج منتقل گردیدند. در  5های حاوی   زنی به گلدان بذور بعد از جوانه

های   ها آبیاری گلدان  چه  گرفت، اما با ظهور اولین خوشه  ابتدا آبیاری به صورت غرقاب انجام می
ام مرحله گرفت. بعد از اتم  روز یک بار انجام می 5تحت تنش قطع گردید و به فاصله زمانی هر 

منتقل شد.  صفات فنوتیپی گیری رشد زایشی، گیاه از گلدان برداشت و به آزمایشگاه جهت اندازه
صفات مورد ارزیابی در این پژوهش شامل وزن دانه، وزن خوشه، طول خوشه، تعداد خوشه بارور، 

حجم ریشه و چه اولیه ، طول، عرض، تعداد روزنه، وزن ریشه،   تعداد خوشه نابارور و تعداد خوشه
 (.60طول ریشه بود )

 ارزیابی مولکولی .2-2

نشانگر  5آللISSR (44  ،)نشانگر  96و  SSRنشانگر  25به منظور تهیه نقشه پیوستگی از 
iPBS  نشانگر  6نشانگر چند شكل( و  66)باIRAP  نشانگر چند شكل(، استفاده شد و  2)با
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میكرولیتر برای هر  90در حجم  (PCR) مراز ای پلی روی نقشه نهایی قرار گرفت. واكنش زنجیره
داون قرار    در برنامه حرارتی تاچ ISSRو  SSRهای   انجام پذیرفت و برای تكثیر جایگاه DNAنمونه 

و صفات مرتبط با تحمل به خشكی،  یكننده صفات زراع كنترل یها  ژن یابی  مكان یگرفت. برا
( و 69د )یاستخراج گرد CTABها به روش   آن یومژن DNAلاین گرفته شد و  11 یبرگ یها  نمونه

( در PCR) مرازیپل یا  رهیاستخراج شده، بررسی شد. واكنش زنج DNAت یت و كمیفیت كیدر نها
خزر( با استفاده از نشانگرهای تصادفی × )طارم محلی ینیوالد DNA یها نمونه یابتدا تنها برا

iPBS  وIRAP  و نشانگرهایSSR یها  دهانجام شد. فرآور PCR چند شكل بر  یه آغازگرهایكل
میكرولیتر از  4درصد، بارگزاری شدند. بدین صورت كه  2ساز   د واسرشتهیلامیاكر  یژل پل یرو

های ژل الكتروفورز    در چاهک (day 6x)میكرولیتر محلول بارگذاری  6همراه  PCRمحصولات 
 آمیزی و ش سریع نیترات نقره برای رنگها، از رو تزریق گردید. پس از پایان كار و شستشوی ژل

داری و برای تعیین ژنوتیپ استفاده   بهتر نشان دادن باندها استفاده شد. در نهایت ژل در یخچال نگه
 گردید.

 ها تجزیه و تحلیل داده .2-3

( و برای رسم نقشه از 66) MapManager QTX17افزار  برای تهیه نقشه ژنتیكی، از نرم
 ( استفاده شد.64) Qgeneها از QTL( و در نهایت برای پیدا كردن 69) MapChartافزار  نرم

 مراز  ای پلی  رهیمواد مورد استفاده در واکنش زنج -1جدول 

 SSRدر نشانگرهای 

 غلظت مواد مقدار مواد )میکرولیتر( اجزای واکنش

 PCR10X 1 1Xبافر 

MgCl2 60/8 18 مولار  میلی 

dNTP 8/8 18 مولار  میلی 

  10/8 مراز  پلی Taq DNAنزیم آ

 نانوگرم 88 01/8 آغازگر مستقیم

 نانوگرم 88 01/8 آغازگر معکوس

DNA نانوگرم 01/8-1/8 1/0 رقیق شده 

H2O 0/7  

  18 حجم نهایی
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 SSRهای    گاهیر جایبرنامه حرارتی برای تکث -2جدول 

 تعداد چرخه زمان )دقیقه( و )ثانیه( (C°)دما  مرحله

 DNA 16 '1 1سازی اولیه  تهواسرش

 DNA 16 1سازی  واسرشته

 78̋ 86 اتصال آغازگرها 10

 1' 00 سنتز

 DNA 16 '1سازی  واسرشته

 1' 11 اتصال آغازگرها 78

 1' 00 سنتز

 1 1' 00 تکثیر نهایی

 ISSRمراز در نشانگر   ای پلی  رهیمواد مورد استفاده در واکنش زنج -3جدول

 غلظت مواد مقدار مواد )میکرولیتر( اجزای واکنش

 PCR10X 1 1Xبافر

MgCl2 60/8 18 مولار  میلی 

dNTP 8/8 18 مولار  میلی 

  10/8 مراز  پلی Taq DNA آنزیم

 نانوگرم 88 میکرولیتر 1/1 آغازگر

DNA نانوگرم 01/8-1/8 میکرولیتر 1/0 رقیق شده 

H2O 0/7 میکرولیتر  

  میکرولیتر 18 حجم نهایی

 ISSR های گاهیر جایبرنامه حرارتی تاچ داون برای تکث -2جدول 

°دما ) مرحله
C) )تعداد چرخه زمان )دقیقه( و )ثانیه 

 DNA 11 '1 1سازی اولیه  واسرشته

 DNA 11  61سازی  واسرشته

 61̋ - اتصال آغازگرها 18

 61  00 سنتز

 DNA 11 ̋61سازی  واسرشته

 61̋ - اتصال آغازگرها 01

 61̋ 00 سنتز

   00 تکثیر نهایی
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 نتایج و بحث  .3

QTLهای شناسایی شده در شرایط تنش خشكی  
مورگان بین   سانتی 96در فاصله  9روی كروموزوم  QTLبرای تعداد خوشه نابارور یک 

باعث افزایش  565/9با اثر افزایشی  QTLردیابی شد. این  ISSR57-6 - ISSR58-2نشانگرهای 
درصد  1مذكور  QTLدهنده از والد خزر به ارث رسید.  نابارور گردید. آلل افزایشتعداد خوشه 

شناسایی گردید. این  9 در كروموزوم QTLیک  تغییرات فنوتیپی را توجیه نمود. برای وزن خوشه،
QTL  دارایLOD  مورگان بین دو نشانگر  سانتی 96در فاصله كروموزومی  406/6برابر با

ISSR57-6 - ISSR58-2  بود و والد طارم محلی،  56/905قرار داشت كه دارای اثر افزایشی
 موجب افزایش این صفت گردید. 

برای طول  درصد تغییرات فنوتیپی این صفت را توجیه نمود. 4/1فوق  QTLضریب تبیین 
قرار داشت. كه در فاصله نشانگری  402/6برابر با  LODبا  2روی كروموزوم  QTLخوشه یک 

RM4955-RM447 از طرف والد خزر بود. میزان تغییرات توجیه شده بوسیله  -5/9با اثر افزایشی
چه اولیه در یک موقعیت روی   مربوط به تعداد خوشه QTLدرصد بود. همچنین  QTL ،2/90این 

مورگان روی كروموزوم، در فاصله   سانتی 50در موقعیت  QTLشناسایی شد. این  5كروموزوم 
 چه  درصد تغییرات تعداد خوشه IRAP30-1 - ISSR2-1 ،562/6LOD = ،1/99نشانگری 

ها را كاهش داد.   چه تعداد خوشه -952/9اولیه را توجیه نمود. آلل كاهنده آن از والد طارم محلی 
QTL  و در فاصله نشانگری  9روی كروموزوم  992شناسایی شده برای وزن كل در موقعیت

RM259-iPBS2238-5 .قرار دارد 

QTL شناسایی شده در شرایط غرقابهای 
 QTLمورگان از روی   سانتی 52در موقعیت  5شماره  مربوط به وزن دانه پر روی كروموزوم

 4/99و واریانس فنوتیپی   0ISSR2-1 - RM48،LOD=2/609كروموزوم، فاصله نشانگری 
انه پر شد. مذكور با اثر افزایشی از طرف والد خزر، باعث افزایش وزن د QTLدرصد ردیابی شد. 

، در 0در موقعیت  9روی كروموزوم  QTLشناسایی گردید. این  QTLبرای تعداد خوشه بارور یک 
و اثر مثبت از والد  5/90، واریانس فنوتیپی = 492/6LOD، میزان RM6832فاصله نشانگری 

 مربوط به تعداد خوشه نابارور در  QTLباعث افزایش آن شد. 659/9طارم محلی به اندازه 
مورگان، با   سانتی 50در موقعیت  5اول در كروموزوم شماره  QTLموقعیت شناسایی شد.  دو
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 بود. اثر مثبت از والد 1/90و واریانس فنوتیپی  RM5481-RM11 ،LOD=2/47فاصله نشانگری 
و  iPBS2224-2 - RM134، با فاصله نشانگری 46دوم در موقعیت  QTLطارم محلی و 
LOD=2/129و اثر مثبت از والد طارم محلی شناسایی گردید. برای وزن  4/1پی ، واریانس فنوتی

مورگان، با فاصله نشانگری   سانتی 56در موقعیت  5 روی كروموزوم شماره QTLها یک   خوشه
RM5481-RM11 ،LOD=2/172  درصد ردیابی شد و اثر مثبت از جهت 2/1با واریانس فنوتیپی

 ،5مربوط به طول خوشه روی كروموزوم شماره  QTLوالد طارم محلی باعث افزایش آن شد. 
 IRAP30-1 - ISSR2-1روی كروموزوم، با فاصله نشانگری مورگان از  سانتی 50در موقعیت 

LOD=2/156, برای وزن ریشه  .و اثر مثبت از والد خزر شناسایی گردید 5/1، واریانس فنوتیپی
 شناسایی شد. 9روی كروموزوم  92در موقعیت  QTLیک 

مورگان از  سانتی 46برای عرض روزنه در موقعیت  QTLین در شرایط تنش خشكی یک همچن
برای  درصد از تغییرات فنوتیپی صفت را توجیه كرد. 4/99شناسایی شد كه  5ابتدای كروموزوم 

مورگان از ابتدای   سانتی 92در موقعیت  QTLتعداد روزنه در شرایط تنش خشكی نیز یک 
 شناسایی شد.  209/6ر با براب LODبا  5كروموزوم 

)دو مورد(  5و  96های   بر روی كروموزوم QTLعدد  9در شرایط نرمال برای طول روزنه، 
 است.  069/9و  024/9، 429/9ها به ترتیب برابر با   آن LODردیابی شد كه مقدار 

 
  LODهای شناسایی شده و مقادیر QTLنمایش گرافیکی  -1شکل 

 تحت تنش خشکی 4کروموزوم برای صفت طول خوشه روی 
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  LODهای شناسایی شده و مقادیر QTLنمایش گرافیکی  -2شکل 

 5چه اولیه در شرایط غرقاب روی کروموزوم   برای صفت تعداد خوشه

 

 
  LODهای شناسایی شده و مقادیر QTLنمایش گرافیکی  -3شکل 

 5برای صفت وزن دانه پر در شرایط غرقاب روی کروموزوم 
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  LODهای شناسایی شده و مقادیر QTLنمایش گرافیکی  -2شکل 

 3برای صفت تعداد خوشه بارور در شرایط غرقاب روی کروموزوم 

 
  LODهای شناسایی شده و مقادیر QTLنمایش گرافیکی  -5شکل 

 2برای صفت تعداد خوشه نابارور در شرایط غرقاب روی کروموزوم 

 گیری نتیجه .2

شناسایی شد كه یک مكان  QTLی برای صفات تحت تنش خشكی، سه یابی ژن با توجه به مكان
پوشانی داشته   برای تعداد خوشه نابارور و یک مكان برای وزن خوشه شناسایی گردید كه با یكدیگر هم

قرار  ISSR57-6 - ISSR58-2مورگان و فاصله نشانگری   سانتی 96و در موقعیت  9و در كروموزوم 
گیری شده در شرایط نرمال شناسایی گردید كه از این  رای صفات اندازهب QTLدارند. همچنین هفت 

، با فاصله 50در موقعیت  5چه اولیه و طول خوشه در كروموزوم   تعداد خوشه مربوط به QTLبین 
 پوشانی نشان دادند.  با یكدیگر هم IRAP30-1 - ISSR2-1نشانگری 
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صفت زراعی  92كروموزوم برنج برای  5مكان ژنی روی  91به طور كلی در این پژوهش تعداد 
در شرایط نرمال و تنش خشكی شناسایی شد. صفت تعداد خوشه نابارور و وزن خوشه در فاصله 

با  96، در موقعیت 9در شرایط تنش خشكی روی كروموزوم  ISSR57-6 - ISSR58-2نشانگری 
در فاصله نشانگری  پوشانی نشان دادند. همچنین وزن خوشچه اولیه و طول خوشه  یكدیگر هم

IRAP30-1 - ISSR2-1  پوشانی داشتند. با یكدیگر هم 50در موقعیت  5روی كروموزوم 
 در فاصله نشانگری 9روی كروموزوم  92حجم ریشه و وزن ریشه در غرقاب در موقعیت 

RM3148-iPBS2081-4 مكانی نشان دادند. بیشترین تعداد  همQTL  برای طول روزنه در شرایط
 96مكان روی كروموزوم  9و  5مكان روی كروموزوم  9QTL ،6اسایی شد كه از بین غرقاب شن

در  9QTLدر شرایط غرقاب و  9QTLبا  5قرار دارد. بیشترین مكان شناسایی شده روی كروموزوم 
 در شرایط غرقاب بود. 4QTLبا  5شرایط تنش خشكی و كروموزوم 
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 خزر در برنج× حاصل از تلاقی طارم محلی F 4 زراعی نسل کننده صفات های کنترلQTL -9شکل 

 ها جایگاه ژنومی صفات گیاهی مورد ارزیابی و نشانگرهای مولکولی پیوسته با آن -5جدول

 خزر، در شرایط تنش خشکی و غرقاب× حاصل از تلاقی طارم محلی  F8های نسل   در ژنوتیپ

تعداد خوشه نابارور 
 در تنش

 وزن خوشه در تنش
 

در طول خوشه 
 تنش

وزن دانه پر در 

 ■            نرمال
چه اولیه   تعداد خوشه

 در نرمال

تعداد خوشه بارور 
 در نرمال

تعداد خوشه نابارور 
 در نرمال

وزن خوشه در 
 ▲          نرمال

 Nطول خوشه 
در   تعداد روزنه

 تنش

در طول روزنه 
 نرمال

در   عرض روزنه
 تنش

 نشارتفاع کل در ت
 

 وزن کل در تنش
 

 وزن ریشه در نرمال
 

در حجم ریشه 
     نرمال

 

  



 0911 زمستان، 01شماره ، 01دوره ، بیولوژی کاربردی 68

 QTL صفت
شماره 

 کروموزوم
 LOD مارکر موقعیت

اثر 

 افزایشی
R2 

جهت 

 ها  الل

 تعداد خوشه نابارور
NFTD 

qSPD-1 1 10 ISSR57-6 - ISSR58-2 810/0 101/7 1 KHZ 

 PDW qPWD-1 1 10 ISSR57-6 - ISSR58-2 110/0 00/181 6/1 TAM وزن خوشه

 PLD qPLD-8 0 18 RM4955-RM447 688/0 0/1- 8/18 KHZ طول خوشه

 TH qtlTHD-3 1 80 RM480-ISSR13-3 107/0 08001 7/11 TAMارتفاع کل 

 TW qtlTWD-2 1 110 RM259-iPBS2238-5 708/0 18778 1/18 TAMوزن کل 

 DS qSWD-5 1 60 RM5140-IRAP30-1 887/0 816/1- 6/11 KHZعرض روزنه 

 NS qSND-10 18 70 RM3152-RM184 00/0 000/0 0/1 TAMتعداد روزنه 

 GWF qFGW-5 1 18 ISSR2-1 - RM480 881/0 011/8 6/11 KHZ وزن دانه پر

 چه اولیه  تعداد خوشه
PBF 

qPB-5 1 18 IRAP30-1 - ISSR2-1 008/0 708/1- 1/11 TAM 

 FTF qFCN-3 7 8 RM6832 678/0 001/1 0/18 TAM تعداد خوشه بارور

 تعداد خوشه نابارور
NFTF 

qSP-7a 
qSP-7b 

0 08 
60 

RM5481-RM11 
iPBS2224-2 - RM134 

60/0 
101/0 

001/0- 
766/10- 

1/18 
6/1 

TAM 
TAM 

 PWF qPW-7 0 00 RM5481-RM11 100/0 8/1 0 TAM وزن خوشه

 PLF qPL-5 1 18 IRAP30-1 - ISSR2-1 118/0 1/1 711/0 KHZ طول خوشه

 RW qtlRW-2 1 10 RM3148-iPBS2081-4 710/0 10/18 180/8 TAMوزن ریشه 

 RV qtlRV-2 1 10 RM3148-iPBS2081-4 707/0 000/11 181/8 TAMحجم ریشه 

 LSطول روزنه 
qSL-12 
qSL-7a 
qSL-7b 

10 
0 
0 

88 
18 
186 

ISSR58-1-RM276 

ISSR7-6-RM478 

RM478-ISSR31-1 

687/7 
806/7 
801/7 

887/0 
860/1 
860/1 

161/8 
176/8 
171/8 

TAM 
TAM 
TAM 

 نزدیک هستند، خط کشیده شده است. QTLنشانگرهایی که به  زیرِ
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