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  برنجصفات زراعي يكي در كنترل ژنت6 و 1 هاي نقش كروموزوم

  
  3، رسول خاتمي نژاد2، مهناز كاتوزي1حسين صبوري

  
  دهيچك
 براي IR28پسند و حاصل از تلاقي دو رقم اينديكا شاه F2:3يك جمعيت ،  در برنجصفات زراعي مرتبط با يهاQTL  يابيبه منظور مكان    

 سانتي مورگان از نقشه برنج را روي 336 نشانگر ريز ماهواره حدود 33نقشه پيوستگي حاصل از .  برنج استفاده شديابي صفات زراعي درمكان

 ي برا،QTLپنج .  دانشگاه گنبد كاووس پرورش داده شديقاتي در مزرعه تحقيابيت نقشهيجمع. هاي يك و شش پوشش دادكروموزوم

 شده جز يابي رديها QTLه ي كليش دهنده صفات براي افزايهاآلل. ص داده شديشخت) QTLسه (و شاخص برداشت ) QTLدو  (بيوماس

qHI-1a شدشناسايي  .QTL از والد يشي مرتبط با شاخص برداشت با اثر افزايها IR28 1 يها كروموزوميرو )qHI-1b( 6 و )qHI-6( 

 براي تعداد دانه پر QTLسه .  دانه و وزن خوشه مكان يابي شدتعداد دانه پر، ارتفاع گياه، طول خوشه، تعداد خوشه، وزن. ص داده شديتشخ

 يك ، براي تعداد خوشه6 و 1هاي  روي كروموزومQTL سه چنين هم. رديابي شد) QTLيك ( 6 كروموزوم و) QTLدو  (1  روي كروموزوم

QTL هاي آلل. ند رديابي شد1وم  و براي وزن دانه روي كروموز6 براي ارتفاع گياه، وزن خوشه و طول خوشه روي كروموزومIR28 در 

qFG-1a ،qFG-1b  وqFG-6 از بين . تعداد دانه پر را افزايش دادQTL  هاي رديابي شده، سهQTLبه ترتيب براي تعداد دانه پر )qFG-

1a( طول خوشه ،)qLP-6 ( و وزن دانه)qWG-1 (ز تغييرات  درصد ا99/11 و 45/12، 33/14ترتيب  بزرگ اثر تشخيص داده شدند و به

 مهمي براي اصلاح ابزار و داشتندهاي جديد رديابي شده نقش مهمي در رشد جمعيت برنج  QTLنتايج نشان داد كه . فنوتيپي را توجيه نمودند

  .محسوب مي شوندصفات زراعي 

  
  .يابي  نقشه،QTL، برنج، صفات زراعي، يابيمكان :يدي كلهاي واژه
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  مقدمه
محصول عمده زراعي از نظر پس از گندم دومين  برنج 

سطح زير كشت و اولين محصول از نظر ميزان توليد در سطح 
ندم در درجه دوم اهميت باشد و در ايران نيز بعد از گ جهان مي
بسياري از صفات مهم زراعي . )Kazemi, 2006 (قرار دارد

وسيله چند ژن كنترل  و بهبوده نظير عملكرد، صفات كمي 
ها در تظاهر فنوتيپ نهايي صفت  ن هر يك از آوشوند  مي

 بروزهاي تغيير دهنده و عوامل محيطي بر تأثير ژن. مؤثرند
ها شده و اصلاح  پذيري آن صفات كمي، باعث كاهش وراثت

استفاده از نشانگرهاي . كنندگونه صفات را مشكل مي اين
هاي پيچيده ژنتيكي كمي را به اجزاي ژنتيكي مولكولي مدل
 و با اينكار صفات كمي نيز با كارآيي صفات هكردمنفرد تجزيه 

  .)Paterson, 1996 (شودميتك ژني مطالعه 
ن اصول حاكم بر يت از اوليك جمعي يكين ساختار ژنتييتع    
با توسعه . باشدي اصلاح صفات مين راهكار مناسب براييتع

نه ين زمي در ايري چشمگيهاشرفتي پ،ي مولكولينشانگرها
 Zhu et(ژو و همكاران . )Paterson, 1996( حاكم شده است

al., 1996 (يابي  با مكانQTL كننده شش صفت  هاي كنترل
 ي ژنكمي در برنج در سه محيط نشان دادند كه هشت مكان

 رديابي شده در هر سه محيط ي كمي ژنيها از بين مكانيكم
ها و  براي صفات وزن هزار دانه، تعداد كل دانه. كننديبروز م
 شناسايي ي كمي ژندانه هاي پر در خوشه، دو مكانتعداد 

تامسون و همكاران . گرديد كه در هر سه محيط وجود داشتند
)Thomson et al., 2003 (وزن دانه و  ي كمي ژنيهامكان
 ي كمي ژنيهامكان) Yoon et al., 2006(ون و همكاران ي

ي صبور.  نمودنديابي برنج رد1 كروموزوم يتعداد خوشه را رو
 يهامكاننشان دادند كه ) Sabouri et al., 2009(و همكاران 

 ) qGWP-3b و qGWP-3a(كنترل كننده وزن دانه  ي كميژن
 و qSNP-3a(كننده تعداد سنبلچه   كنترل ي كمي ژنيهامكانبا 

qSNP-3b ( همپوشاني 3و شاخص برداشت روي كروموزوم 
 نيز 12 و 7، 2هاي  چنين همپوشاني روي كروموزوم كهدارند

و صبوري ) Rabiei et al., 2004(و همكاران ربيعي . ديده شد
)Sabouri, 2009 (هاي ايراني گرده  به ترتيب در جمعيت ×
كننده كيفيت دانه  هاي كنترلسپيدرود مكان× سپيد و غريب دم

برونداني و همكاران . برنج را مورد تجزيه و تحليل قرار دادند
)Brondani et al., 2002 ( نشان دادند كه براي ارتفاع بوته

.  قرار دارد1روي كروموزوم  بزرگ اثر QTLتنها يك 

به ترتيب ) Hittalmani et al., 2002(هيتالماني و همكاران 
 براي صفات طول خوشه و ارتفاع بوته QTLهفت و شش 

كه براي صفاتي نظير عملكرد دانه در  رديابي نمودند، در حالي
 شناسايي QTLبرداشت، تنها يك بوته، بيوماس و شاخص 

 شناسايي شده QTL ارتفاع بوته، يك QTLاز شش . گرديد
 درصد از تنوع فنوتيپي 56به تنهايي  ، 1روي كروموزوم 

 ,.Yu et al(يو و همكاران . كرد مي مشاهده شده را كنترل 

2002 (QTL  و ارتفاع بوته در دهي گلهاي كنترل كننده تاريخ 
 در SSRو  RFLP نشانگر چند شكل 151 از برنج را با استفاده

براي .  دو سال مورد مطالعه قرار دادند  طي3Fيك جمعيت 
 كه از اين شد شناسايي QTL در مجموع شش دهي گلتاريخ 

   در هر دو سال رديابي شدند و لذا اينQTLتعداد، پنج 
QTL  تنها . قرار نگرفتند) سال(ها تحت تأثير عوامل محيطي
، تحت تأثير 11ابي شده روي كروموزوم ي  مكانQTLيك 

  . عوامل محيطي قرار گرفت و فقط در يك سال شناسايي شد
اگرچه چند مطالعه در زمينه تجزيه كلاسيك صفات زراعي 

 اما اطلاعات بسيار اندكي از ،برنج در ايران انجام شده است
وسيله  هتجزيه ساختار ژنتيكي صفات زراعي برنج ايراني ب

براي نيل به اين هدف، اين . ولي وجود داردهاي مولك روش
كننده صفات  هاي كنترلمنظور بررسي ساختار ژن پژوهش به

  .كمي پايه ريزي و اجرا شد
  

  هامواد و روش
با كيفيت بالا اما پتانسيل عملكرد بومي پسند از ارقام شاه

 پر ي با كيفيت متوسط ولي از ارقام خارجIR28پايين و 
صفات كننده  هاي كنترلي مكان يابي ژنبرا. محصول مي باشد

 DNA، استخراج IR28× پسند  شاهF2:3  در جمعيتزراعي
 ,.CTAB) Saghi Maroof et al به روش 2Fاز نمونه هاي 

 يعي و منابع طبيك دانشكده كشاورزيدر آزمايشگاه ژنت) 1994
آغازگرهاي مورد استفاده براي . دانشگاه گنبد كاووس انجام شد

 ارايه شده به وسيله زماهوارهيري صفات از نقشه هاي مكان ياب
، تمنيخ و همكاران )Chen et al., 1997(چن و همكاران 

)Temnykh et al., 2000(، مك كوچ و همكاران 
)McCouch et al., 2002 ( مك كوچ و تانكسلي و
)McCouch and Tanksley, 1994 ( طوري انتخاب شدند

 برنج داشته 6 و 1 كروموزوم 2كه اولاً توزيع يكنواختي روي 
 5باشند و ثانياً فاصله بين هر دو نشانگر مجاور بيشتر از 
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تر يكرولي م10 در حجم PCRواكنش . مورگان نباشد سانتي
 هر يتر برايكرومول بر لي م4/0 الگو، DNA نانوگرم از 2شامل 

 مول بر يلي مdNTP ، 6/1 يتر براي مول بر ليلي م2/1آغازگر، 
 و Taq polymeraseم ي واحد از آنزMgCl2 ، 2/0 يتر برايل

. ك واكنش انجام شدي ي برا10xPCRت از بافر يكرولي م1
هاي در ابتدا تنها براي نمونه) PCR(اي پليمراز واكنش زنجيره

DNA پسند و شاه( والدينيIR28 ( 106با استفاده از كليه 
  موردآغازگر 106از . زماهواره انجام شديجفت آغازگر ر

 براي تعيين ژنوتيپ بين والدينچند شكل آغازگر  33آزمون، 
ه پيوستگي با استفاده يتجز.   استفاده شدند2F فرد جامعه 192

 ,Map Manager QTX17 )Manly and Olsonاز نرم افزار 

براي تبديل نسبت هاي نوتركيبي بين . انجام شد) 1999
هيه نقشه از تابع ت) سانتي مورگان(نشانگرها به واحد نقشه 

گيري هاي اندازه. استفاده گرديد) Kosambi, 1944(كوزامبي 
انجام گرفت، بدين ترتيب كه  F3   خانوادهگياهان فنوتيپي روي

 بذر F2( ،20 بوته 192حاصل از ( F3  خانواده  192از هر 
هاي مجزا در مزرعه تحقيقاتي انتخاب گرديد و در رديف

 شاخص ،وماسيبكشت گرديد و كاووس  گنبد دانشگاه
هاي  هاي اوليه، تعداد دانه ، وزن خوشه، تعداد خوشچهتشبردا

 از غلاف، طول خوشه و   خوشه  خروج پر و پوك، طول
  يابي منظور مكان به . ثبت شدندعملكرد دانه و ارتفاع بوته

QTL  اي  يابي فاصلهكننده صفات از روش مكان هاي كنترل
  . استفاده شد) QGENE )Nelson, 1997افزار  مركب و نرم

 
  نتايج و بحث

هاي چولگي و توزيع فنوتيپي صفات با استفاده از آزمون
ن پيوسته و نرمال بود از يج حاكينتاكشيدگي بررسي شد و 

 كه دليلي بر وجود وراثت كمي براي صفات مورد صفات بود
هاي ، ارزشF3براي اين صفات تعدادي از نتاج . بررسي است

به عبارت . دوده والديني را نشان دادندفنوتيپي خارج از مح
ها بيشتر از والد داراي  ديگر ارزش مشاهده شده صفت در آن

حداكثر مقدار صفت و كمتر از والد داراي حداقل مقدار صفت 
. باشدبود كه مبين وقوع پديده تفكيك متجاوز در نتاج مي

 نيز از) IR28پسند و شاه(والدين مورد استفاده در اين مطالعه 
.  در دو نقطه مقابل هم بودندينظر صفات مورد بررس

نشانگرهاي چند شكل در دو گروه پيوستگي منطبق با 

فاصله بين ). 1شكل ( قرار گرفتند 6 و 1هاي كروموزوم
  .مورگان بيشتر نشد سانتي50هيچكدام از دو نشانگر از 

نقشه پيوستگي بدست آمده از نظر ترتيب نشانگرهاي مورد 
 Chen( در برنج زماهوارهيرهاي پيوستگي اير نقشهبررسي با س

et al., 1997 ،Temnykh et al., 2000 ،McCouch et al., 

مطابقت داشت ) McCouch and Tanksley, 1994 و 2002
هايي مشاهده شد و اين اما از نظر فاصله بين نشانگرها تفاوت

) يابيهاي مكانجمعيت(دليل زمينه ژنتيكي متفاوت  هنتيجه ب
  . قابل انتظار بود

 شناسايي شد كه كنترل QTL  فاصله واجد 15در مجموع     
 و بيوماس QTLاز اين تعداد دو .  صفت را بر عهده داشتند7

   ).1جدول ( شاخص برداشت را كنترل كردند QTLسه 
 6 و 1هاي  روي كروموزومبيوماسكننده   كنترلQTL ود    

نسبت ترتيب با    بهqBI-6و qBI-1 هاي QTL. قرار داشتند
 بزرگي بر  اثر نسبتا148/3ً و 289/2برابر با ي ينما درست
 درصد از تنوع 87/10 تا 33/5ترتيب   داشتند و بهبيوماس

 IR28 للآ QTL qBI-1در . كردندفنوتيپي موجود را توجيه 
هيتالماني و .  را افزايش دادبيوماس گرم 441/12طور متوسط  به

براي  QTLنيز دو ) Hittalmani et al., 2002(همكاران 
هاي شناسايي  QTL.  رديابي نمودند1 روي كروموزوم بيوماس

 قرار 6 و 1هاي شده براي شاخص برداشت روي كروموزوم
پسند باعث هاي شاهآلل qHI6و   qHI1هاي، QTLدر . داشتند

به  qHI6و   qHI1هاي QTL. كاهش شاخص برداشت شدند
  هر كدام 926/1، 239/2ي برابر با يمان ترتيب با نسبت درست

 درصد از تنوع فنوتيپي موجود در صفت را توجيه 6بيش از 
توان به هاي رديابي شده فوق ميQTLبا انتخاب براي . كردند
هاي پيشرفته دست هاي با شاخص برداشت بالا در نسللاين
  . يافت

شوند  هايي كنترل مي QTLوسيله  صفات همبسته اغلب به    
از بين . ها قرار دارندر نواحي مشابهي روي كروموزومكه د

QTL  يك بيوماسهاي شناسايي شده براي ،QTL در فاصله 
RM8068-RM3740 شاخص برداشت را نيز كنترل نمود .  

 QTLارتفاع بوته، سه  QTLتعداد دانه پر، يك  QTL سه     
وزن خوشه را  QTLوزن دانه، يك  QTLتعداد خوشه، يك 

كنترل كننده تعداد دانه روي  QTLسه  .ندكنترل كرد
  هاي   QTL.  قرار داشتند6و ) QTLدو  (1هاي كروموزوم
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qFG-1a ،qFG-1b  وqFG-6  ي ينما نسبت درستترتيب با  به
 بيشترين اثر را بر تعداد دانه در 93/1 و 04/2، 39/2برابر با 

 درصد از تنوع 99/2، 73/5، 16/15ترتيب  خوشه داشتند و به
منفرد  QTLاثر افزايشي هر . كردندنوتيپي موجود را توجيه ف

هاي شناسايي  QTL متغير بود و در كليه 812/46 تا 867/2 بين
 QTLتنها يك .  تعداد دانه را افزايش دادند IR28هاي شده آلل

 و در جهت كاهش آن به 6براي طول خوشه روي كروموزوم 
توانست به  QTLاين . متر رديابي شد سانتي179/0اندازه 
.  درصد از تغييرات طول خوشه را توجيه نمايد18/9تنهايي 

رديابي شد كه روي  QTLبراي تعداد خوشه سه 
اثر افزايشي اين . قرار داشتند) QTLدو  (6 و 1هاي  كروموزوم

QTL  يك . ر بود گرم متغي255/0 تا - 389/7 بينهاQTL از 
باعث  IR28هاي آلل) qNP-6b(شناسايي شده  QTLسه 

  كه در خصوص ساير ، درحاليندافزايش تعداد خوشه شد
QTL باعث كاهش تعداد بيگانههاي هاي رديابي شده آلل 

 6روي كروموزم  QTLبراي ارتفاع بوته يك . خوشه شدند
 توانست 264/2 يينما نسبت درستبا  QTLاين . رديابي شد

. د اختصاص دهد درصد از تغييرات ارتفاع بوته را به خو32/8
 اين امكان را IR28هاي كاهش دهنده ارتفاع بوته از والد آلل
هاي مرتبط با  گران برنج خواهد داد كه بتوانند ژنبهنژادبه 

هاي كيفيت دانه برنج در يك كاهش ارتفاع بوته را به همراه ژن
براي وزن دانه . هاي پيشرفته اين تلاقي انتقال دهندگياه در نسل

هاي به ترتيب روي كروموزوم QTL وزن خوشه يك در بوته و
دهنده وزن دانه و  هاي افزايشآلل.  تشخيص داده شد6 و 1
ترتيب باعث افزايش وزن دانه و  پسند بهن خوشه از والد شاهزو

مقايسه بين . شدنددانه  138/1و گرم  060/0خوشه به اندازه 
QTL  هاي رديابي شده نشان داد كه ناحيهRM8068-

RM3740  دو صفت وزن دانه در بوته و تعداد دانه در بوته كه

 هاي QTLبا توجه به درصد توجيه بالاي . نمايندرا كنترل مي
qFG-1a وqNP-6aهاي انتخاب به  ها در برنامهتوان از آن مي

 . استفاده نمودبرنامه هاي بهنژاديكمك نشانگر در 

 شاخص كننده بيوماس، كنترل QTL، 15  تعداددر مجموع   
برداشت، تعداد دانه پر، ارتفاع بوته، طول خوشه، تعداد خوشه، 

). 1جدول(وزن دانه و وزن خوشه مورد شناسايي قرار گرفتند 
معتقدند كه اگر يك ) Lin et al., 2004(لين و همكاران 

QTL  بتواند تنوع بيشتري را نسبت به سايرQTL  هاي
اس لود بيشتري يابي شده براي يك صفت نشان دهد و مقي مكان

ها داشته باشد، بهتر است آن را به عنوان يك  QTLاز ساير 
كننده صفت تلقي  مكان ژني اصلي يا يك ژن بزرگ اثر كنترل

 16/15ترتيب با تبيين   بهqNP-6a و qFG-1aهاي  QTL. كرد
با .  درصد از تنوع فنوتيپي چنين ويژگي را داشتند99/16و 

 توانستند درصد qNP-6a وqFG-1a هاي  QTLكه  توجه اين
قابل توجهي از تغييرات تعداد دانه و تعداد خوشه را توجيه 

هاي انتخاب به كمك نشانگر ها در برنامهتوان از آننمايند، مي
  .هاي اصلاحي استفاده نموددر پروژه

تواند هاي منفي و معني دار بين صفات ميوجود همبستگي
هاي  ي شديد بين ژنبه وسيله اثرات پليوتروپي يا پيوستگ

و ) Paterson, 1996(پاترسون . ها توصيف شود كننده آن كنترل
نشان دادند كه ) Zebeau  and Vos, 1993(يو و واس زبي

شوند كه   هايي كنترل مي QTLوسيله  صفات همبسته اغلب به
چنين نتايجي . ها قرار دارنددر نواحي مشابهي روي كروموزوم

شت، تعداد دانه پر و وزن دانه در براي بيوماس، شاخص بردا
بيوماس، شاخص برداشت، تعداد . اين مطالعه نيز مشاهده شد

 دار و مثبت بودندهاي معنيدانه پر و وزن دانه داراي همبستگي
 2 ضرايب همبستگي بين صفات مورد بررسي در جدول كه

  .آمده است
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  برنج IR28× پسند  در جمعيت شاه6 و 1هاي  نقشه پيوستگي كروموزوم-1شكل 

Figure 1. Linkage map of chromosomes 1 and 6 in a Shahpasand × IR28 rice population 

  
 

 يابي صفات مورد ارزي شده برايابي رديها QTLت و جهت اثر ي، اثر غالبيشي، اثر افزايي مكان، نسبت درستنما-1جدول 

Table 1. Position, likelihood ratio, additive effect, dominance effect and direction of detected QTLs for evaluated 
traits 

Traits QTL 
QTL 

position 
Chromosome

Flanking 
markers 

Likelihood 
ratio 

Additive 
effects 

Dominance 
effect 

Explained 
variation 

Allele 
 direction

qBI-1 4 1 RM8068-RM3740 2.282 12.441 -8.364 5.33 IR28 
biomass 

qBI-6 70 6 RM564-RM7551 3.148 2.001 16.941 10.87 1R28 

qHI-1a 0 1 RM8068-RM3740 2.825 -0.796 6.215 5.66 Shahpasand

qHI-1b 28 1 RM283-RM259 2.239 4.740 1.165 12.56 IR28 Harvest index 
qHI-6 82 6 RM7551-RM3827 1.926 0.126 5.329 7.77 IR28 

qFG-1a 0 1 RM8068-RM3740 2.390 2.867 18.951 15.16 IR28 

qFG-1b 90 1 RM5638-RM3475 2.041 46.812 -63.359 5.73 IR28 
Filled grain 
number 

qFG-6 82 6 RM7551-RM3827 1.924 7.031 17.249 2.99 IR28 

Plant height qHE-6 60 6 RM2523-RM3330 2.264 -0.89 -10.648 8.32 IR28 

Panicle length qLP-6 94 6 RM7434-RM162 2.173 0.179 -2.411 9.18 Shahpasand

qNP-1 152 1 RM8235-RM5410 2.078 -0.426 -1.658 2.23 Shahpasand

qNP-6a 10 6 RM508-RM190 2.423 -7.389 5.463 16.99 ShahpasandPanicle number 
qNP-6b 70 6 RM564-RM7551 3.018 0.255 560/2  9.21 IR28 

Grain weight qWG-1 0 1 RM8068-RM3740 1.917 0.060 0.429 6.98 IR28 

Panicle weight qWP-6 70 6 RM564-RM7551 2.464 1.138 6.666 7.73 Shahpasand
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                      Table 1. Correlation coefficients between the evaluated traits    
 

Panicle 
 weight 

Grain  
 weight 

Panicle  
number 

Panicle  
length  

Plant  
 height  

Filled  
 grain   

number 
Harvest 
 index  Biomass  

             1  Biomass  
           1  0.28 ns  Harvest index 
         1  0.13 ns 0.33 ns  Filled grain number 
       1  0.21 ns 0.10 ns 0.61**  Plant height  
     1  0.68** -0.14 ns-0.17 ns0.36*  Panicle length 
   1  -0.37* 0.59* -0.10 ns0.35*  0.45*  Panicle number 
 1  0.11 ns -0.32* -0.21 ns-0.33   0.67** 0.75**  Grain weight 
1 -0.11  -0.13 ns-0.12 ns-0.19 ns0.47*  0.61** 0.68**  Panicle weight 

                  ns :درصد1 و 5دار در سطح احتمال يب معنيترت  به** و * دار، غير معني . 

                       ns: non-significant, * and **  are significant at 5 and 1 % of probability levels, respectively.  
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