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چكيده

ارزيابي نيازمند خشكي به تحمل براي برنج جمعيتصحيحاصلاح در موجود اصلاحيتنوع ژنتيكيهاي تجزيه و

باشاخص مرتبط استهاي خشكي به مطالعه،.تحمل اين سپيدرودF5فاميل150در ارقام بين تلاقي از و) Indica(حاصل

مكان) Indica(غريب منظور ژنوميبه نواحي صفتي چند شاخصكنترل) QTLs(يابي دركننده خشكي به تحمل دوهاي

گرفتند قرار ارزيابي مورد تنش و نرمال باي. شرايط تجزيه از حاصل شاخصنتايج كه داد نشان تحملپلات تنشبههاي

)STI(،وريبهرهميانگين)MP(،بهره هندسي هارمونيك) GMP(وريميانگين ميانگين برايشاخص)HM(و مناسب هاي

ژنوتيپ برنامهانتخاب در پرمحصول كارهاي ميهاي برنج اصلاح ازQTLشناسايي. باشندبردي استفاده با شاخص هر براي ها

مكان فاصلهروش سهيابي و دو سه، سه، كه داد نشان مركب شاخصQTLاي ترتيب راSTIوHM،MP،GMPهايبه

مي دادهكنترل مشترك تجزيه اما شاخصنمايند، اين بين ژنتيكي روابط بررسي براي استفادها با مكانها روش از چنده يابي

معني ژنتيكي روابط كه داد نشان شاخصصفتي بين ازهاداري يك هيچ كه طوري به دارد، وجود مطالعه مورد هايQTLي

داشت عهده بر شاخصرا چند كنترل مشترك طور به و نكرده كنترل شاخصرا يك مستقل طور به شده اين. ندشناسايي نتايج

تجز كه داد نشان تنهاپژوهش نه صفتي چند مشترك ميQTLيه شناسايي را اضافي صفاتهاي بين ژنتيكي روابط بلكه كند،

را بالا همبستگي مينيزبا آشكار مولكولي سطح .سازددر

كليديواژه شاخص: هاي صفتي، چند تجزيه خشكي،برنج، به تحمل QTLهاي
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مقدمه

مهم غذاينتربرنج اصلييمحصول منبع و جهان يدر

غذاتأمين جمعبيشيبراييمواد نصف استيتاز جهان

)Khush, محدودمهميسالخشك.)2005 عامل ترين

رايسازگاريكننده برنج پرمحصول براارقام خصوص يبه

دهاييطمح و آنكهاستيمخشك كوتاهيهادورهدر

آب ميكمبود ايجاد زيادي Lafitte(كندخسارت et al.,

معمول.)2007 دانه عملكرد معيارارزيابي كاربرديترين

ارقام سازگاري توصيف محيطبراي استهايدر پرتنش

)Fischer and Maurer, 1978; Gavuzzi et al.,

بررسينترمهم).1997 تنشيروش به ارقام يهاواكنش

خشكيرزيستيغ دويابيارزي،مانند هر در ارقام عملكرد

سايطشر و تنش و ارزنرمال ويهاشاخصيابيپس تحمل

نقشياهگيسازگاريرفتارها. استيتحساس تنش به

ايمهم تنش به تحمل توسطينا. كننديميفادر رفتارها

مژن كنترل مشونديها شراتواننديو ويطتحت تنش

شرايگاه كننديرتنشغيطدر Bouman(عمل and

Tuong, صورت. )2001 روشيدر اعمال با بتوان هايكه

ژن تعداد آنمناسب، از يك هر سهم و ژنومي جايگاه هاها،

ا و دانه عملكرد فنوتيپي تنوع كنترل در هاشاخصينرا

اصلاح به ژني تك صفات همانند بتوان شايد مشخصنمود،

پرداخت صفات تجزروش. اين جديدQTLيههاي راهكاري

رسي براي مناسب ميو و بوده هدف اين به نتايجدن از توان

برنامه در خوبي به بهآن نمودهاي استفاده آينده .نژادي

)Rabiei and Sabouri, 2009(

مكانروش و شناسايي براي كه آماري ژنهاي هاييابي

ياكنترل كمي صفات ميQTLكننده استفاده درها شوند،

كردهسال پيدا زيادي توسعه اخير تمامي. اندهاي ابتدا، در

تجزيهروش وQTLهاي بودند متمركز صفت تك روي

QTLارتباط به توجه بدون را صفت يك كننده كنترل هاي

مي شناسايي كمي صفات ساير با Guo(كردندآن et al.,

روش).2008 مكاناگرچه صفتيهاي تك بهQTLيابي ها

زياد مطالعات در كمي صفات ژنتيكي اساس درك يمنظور

روش اين اما است، شده همبستگياستفاده روابط از ها

نمي استفاده صفات بين محيطي و ازژنتيكي و رواينكنند

دارند، بالايي همبستگي كه صفاتي ژنتيكي تجزيه براي

نمي .)Jiang and Zeng, 1995(باشندمناسب

چن Multi-trait(دصفتيتجزيه analysis(عنوان به

همه همبسته، صفات ژنتيكي تجزيه براي مناسب روشي

مي و نموده وارد مدل يك در همزمان طور به را تواندصفات

كند محاسبه را صفات ميان Fang(همبستگي et al.,

همبستگي. )2008 چندصفتي، وتجزيه ژنتيكي هاي

مي محاسبات وارد را صفات بين ميمحيطي و تواندكند

همبستگيفرضيه طبيعت برگيرنده در كه مختلفي هايهاي

و نزديك پيوستگي مقابل در پليوتروپي همانند ژنتيكي

ژنوتيپ در محيط متقابل نمايدهستاثرات آزمون علاوه. را

چند تجزيه آن، ميبر واريانسصفتي ماتريس - تواند

براي آن از و نمايد برآورد را صفات بين ژنتيكي كوواريانس

از استفاده شرايط در همبسته صفات ژنتيكي تجزيه

QTLكند استفاده فردي E(هاي Silva et al., از. )2012

مكان كه چندصفتيآنجايي اطلاعاتQTLيابي ها

مورد همزمان طور به را صفت چندين فنوتيپي همبستگي

مي قرار محيطاستفاده چندين در را صفت يك يا و دهد

مي قرار تحليل و تجزيه مورد و قدرتارزيابي دهد،

مكان دقت و دارد بيشتري راشناسايي اثرات برآورد و يابي

مكا به ميننسبت افزايش صفتي تك زيرايابي دهد،

مربوطQTLجستجوي اطلاعات صفتي، تك حالت در ها

دادهيراتتأثبه يكمشترك يكQTLهاي از بيشتر روي

را مرحله يك از بيشتر در يا و محيط يك از بيشتر صفت،

نمي قرار توجه Guo(دهدمورد et al., 2008.(

ژرم ارزيابي اصپلاسمدر گياهي، علاقهلاحهاي كنندگان

تك ارزيابي به نسبت صفت چندين همزمان ارزيابي به

گياهان بهبود براي غيرمستقيم انتخاب در زيرا دارند، صفت

همبستگيمي از كهتوان ثانويه صفات بين ژنتيكي هاي

كهوراثت اوليه صفات بهبود براي دارند، بالايي پذيري

اوراثت سختي به يا دارند پاييني گيريندازهپذيري

نمودمي استفاده Malosetti(شوند، et al., 2008(.

مكانروش براي زيادي صفتيهاي چند هاQTLيابي

است شده Jiang(پيشنهاد and Zeng, 1995; Knott

and Haley, 2000; Hackett et al., 2001; Korol et
al., 2001; Banerjee et al., 2008; Xu et al.,

زنگ).2008 و Jiang(ژيانگ and Zeng, روش) 1995

كه دادند نشان و كردند پيشنهاد را درستنمايي حداكثر

چند ميتجزيه بهبودتوانصفتي را پارامترها برآورد دقت د
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شناسايي براي بيشتري قدرت و بهQTLبخشد نسبت ها

باشد داشته صفتي تك كه. تجزيه نيز مربعات حداقل روش

هالي و نات وسيله Knott(به and Haley, 2000 (

با مقايسه در و بوده سريع و ساده روشي شد، پيشنهاد

اينك بر علاوه صفتي، تك ميتجزيه شناساييه قدرت تواند

QTLمكان دقت دهد، افزايش را پليوتروپيك راهاي يابي

مي بهبود Fang(بخشدنيز et al., با).2008 مقايسه در

مكانروش روشهاي صفتي، تك مكانيابي يابيهاي

مسئول ژنومي نواحي بيشتري دقت با چندصفتي

ياهمبستگي پليوتروپي از ناشي كه را ژنتيكي هاي

مي شناسايي را هستند ژنتيكي Malosetti(كندپيوستگي

et al., 2007(.

شناسايي پژوهش، اين از كنندهكنترلهايQTLهدف

بينشاخص ژنتيكي روابط بررسي و خشكي به مقاومت هاي

مكانآن روش از استفاده با يكها در چندصفتي يابي

آنF5جمعيت از استفاده منظور به انتخاببرنج در ها

بودلاين خشكي به متحمل .هاي

روش و هامواد

اين دوF5اميلف150ازتحقيقدر تلاقي از حاصل

غريب اسامي به ايراني برنج رقم(رقم بامحلييك گيلان

تعداد خوب، تا متوسط پخت كيفيت بلند، تا متوسط ارتفاع

كم خوشه و پايينوپنجه ماده)عملكرد والد عنوان وبه

كيفيت(سپيدرود ايراني، پاكوتاه و شده اصلاح رقم يك

تعداد پايين، تبديل و زيادپخت خوشه و عملكردوپنجه

بالا شد) نسبتاً استفاده نر والد عنوان در.به غريب رقم

سپيدرود رقم و متحمل رقم يك رسيدگي و گلدهي مرحله

حساس رقم يك رشد از مرحله اين دو. استدر در آزمايش

آبياري نرمال(شرايط آبياري و خشكي طرح) تنش پايه بر

سهبلوك با تصادفي كامل پژوهشيهاي مزرعه در تكرار

سال در گيلان دانشگاه كشاورزي علوم 1389دانشكده

شد پژوهشي. انجام مزرعه آبياري خشكي تنش شرايط در

تا30 و شد متوقف كامل طور به كاري نشاء از پس روز

دوره داشتپايان ادامه گياه رشد شرايط. ي دو هر در

خشكي( تنش و بوته)نرمال لاين، دوF5هايهاي همراه به

رديف يك در كدام هر سپيدرود و غريب كهوالد جداگانه

داشتند،سانتي30 فاصله هم از شدندنشامتر هابوته. كاري

خزانه30 در كاشت از پس به) برگي3- 4مرحله(روز

بوته فاصله و شدند منتقل اصلي همزمين از رديف روي ها

بودسانتي20 دوعملكگيرياندازهبراي. متر هر در دانه رد

دانهشرايط، لاينكل هر پر تكرارهاي هر رسيدندر از بعد

دانه قرار،هاكامل توزين مورد حساس ترازوي با و برداشت

موگرفت تكراريانگينسپس برايسه آبياري شرايط هر در

شاخص ارزيابي استفادهمحاسبه مورد خشكي به تحمل هاي

گرفت اندازه. قرار استانداردبگيرياين دستورالعمل اساس ر

برنج در صفات Standard(ارزيابي Evaluation

System(،شد .)SES, 2002(انجام

شاخصحساسيتشاخص شامل خشكي به تحمل هاي

تنش SSI ()Fischer(به and Maurer, شاخص،)1978

) MP(متوسطوريبهرهميانگينشاخص،)TOL(تحمل

)Hossain et al., هندسيميانگينشاخص،)1990

تنش،)GMP(وريبهره تحمل ) STI(شاخص

)Fernandez, هارمونيكشاخص،)1992 ) HM(ميانگين

)Rosielle and Hamblin, پايداري)1981 شاخص ،

YSI) (Bouslama(عملكرد and Schapaugh, و) 1984

عملكرد YI ()Gavuzzi(شاخص et al., كه)1997 بود

شدندبر محاسبه زير روابط :اساس
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sY

Ys
YI =)(indexYield )8(

روابط، اين دانهYpوYsدر عملكرد ترتيب هربه ي

وF5لاين نرمال شرايط و خشكي تنش شرايط وsYدر

pYدانه عملكرد ميانگين ترتيب فاميليبه F5هايتمامي

مي نرمال و خشكي تنش شرايط .باشنددر

نمونهDNAاستخراج ازاز استفاده با جوان برگ هاي

CTAB)Murrayيافتهتغييرروش and Thompson,

ازمجموعه.شدانجام)1980 كه550اي ريزماهواره نشانگر

روي خوبي از12به بودند، شده توزيع برنج كروموزوم

گرامينه اطلاعاتي شناسايي)www.gramene.org(پايگاه

استفا مورد والدين روي چندشكلي بررسي براي و هدشدند

گرفتند شناسايي. قرار از كليهبعد شكل، چند نشانگرهاي

پيوستگيF5هايلاين نقشه سپس و شدند ژنوتيپ تعيين

نقشه اساس مكبر تيمنيخهاي و Temnykh(كوش et

al., 2000, 2001; McCouch et al., شد) 2002 . تهيه

مولرمكروشابپليمرازايجيرهزنواكنش و فرسون

)McPherson and Møller, تغيرات) 2006 اندكي با

شد ترموسايكلرپليمرازايزنجيرهواكنش. انجام دستگاه با

ASTEC-PC818حجم كه10در شد انجام ميكروليتر

كدام4/0الگو،DNAميكروليتر2شامل هر از ميكروليتر

غلظت با پسرو و پيشرو آغازگرهاي 6/0پيكومول،10از

نوكلئوتيد چهار مخلوط 12/0،)مولاريميل2(ميكروليتر

آنزيم ميكروليتر5(پليمرازTaqميكروليتر در ،)واحد

منيزيم48/0 كلريد يك)مولارميلي50(ميكروليتر ،

بافر غلظتPCRميكروليتر 5و) 10x(برابر10با

بود استريل مقطر آب غير. ميكروليتر به واكنش مواد تمامي

تعدادDNAاز براي در96الگو و تهيه PCRپليتواكنش

سپسخانه96 و شد پخش بهDNAميكروليتر2اي الگو

شد اضافه پليت خانه زنجيره. هر باواكنش پليمراز اي

در دقيقه پنج شامل شده بهينه دماي درجه94شرايط

برايسانتي بهالگوDNAياوليهسازيهواسرشتگراد و

آن شامل35دنبال در45چرخه درجه94ثانيه

واسرشتهگراسانتي براي در45الگو،DNAسازيد ثانيه

سانتي65تا55 آغازگر(گراددرجه اتصال دماي حسب بر

استفاده در) مورد دقيقه يك و آغازگر اتصال درجه72براي

رشتهسانتي روي آغازگر بسط و حركت براي هايگراد

DNAاتمام از پس برنامه انتهاي در و فوق،35الگو چرخه

دقيق درپنج سانتي72ه آغازگردرجه نهايي بسط براي گراد

شد درDNAنانوگرم500باAFLPروش.انجام ژنومي

شد انجام واكنش سازگارسازها،. هر اتصال آنزيمي، هضم

انتخابي تكثير و انتخاب مرحله از پيش روشهمانندتكثير

همكاران و Vos(وس et al., تغييرات)1995 اندكيبا

آنزيمDNAهضم. شدانجام با برشيالگو وEcoRIهاي

MseIشد تكثير. انجام پيش باDNAمرحله الگو

اضافه با انتخابي تكثير مرحله و اضافي باز بدون آغازگرهاي

انتهاي به اضافي باز سه شد3َ◌كردن انجام . آغازگرها

تكث و تكثير پيش مرحله دو هر دمايي بهبرنامه انتخابي ير

در دقيقه سه سانتي94صورت برايدرجه هواسرشتگراد

آنالگوDNAياوليهسازي دنبال به شامل10و چرخه

در30 سانتي94ثانيه در30گراد،درجه درجه65ثانيه

سانتي(گرادسانتي درجه يك كاهش چرخهبا هر در و) گراد

در دقيقه سانتي72يك دندرجه به و آنگراد 23بال

صورت به در30چرخه سانتي94ثانيه 30گراد،درجه

در سانتي56ثانيه دردرجه دقيقه يك و درجه72گراد

اتمامسانتي از پس و شد انجام فوق،23گراد چرخه

درنمونه دقيقه پنج گرفتندگرادسانتيدرجه72ها تاقرار

شود انجام نهايي آنAFLPنشانگرهاي.بسط نام هايزيمبا

تكثيرMseIوEcoRIبرشي در استفاده مورد مربوطه

سايز آن دنبال به و استانداردانتخابي روش طبق بر آللي

AFLP)Vuylstekeآغازگرهاينامگذاري et al., 1999(

شد محصولات. انجام ژلPCRهمه پليروي هاي

واسرشته6آميداكريل روشدرصد با و جداسازي ساز

نقرهرنگ نيترات يافته تغيير An(آميزي et al., 2009 (

.ندشدشناسايي

ارزيابي550تعداد مورد والدين در ريزماهواره نشانگر

تعداد اين از كه گرفت نواربندي131قرار الگوي نشانگر

تجزيه براي كه دادند نشان والد دو بين QTLمتفاوتي

گرفتند قرار استفاده از. مورد مختلف تركيب ده همچنين،

آنزيمAFLPآغازگرهاي به MseIوEcoRІهايمربوط

آغازگري تركيب پنج كه گرفتند قرار ارزيابي انتخابمورد

آغازگري،. شد تركيب پنج اين از استفاده نوار52با

شد مشاهده والدين بين در ترتيب،.چندشكل اين 183به

از حاصل اطلاعات اساس بر چندشكل فاميل150نشانگر
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F5نقشهتهيهجهت استفادهي مورد جمعيت پيوستگي ي

گرفتند اين.قرار دليل نسلبه خالصيF5كه تقريباً نسل

ايناست، نسبتاز پيوستگي نقشه تهيه از قبل هايرو

نشانگرهايژ براي انتظار مورد AFLPوSSRنوتيپي

شد) 1:1( كا. آزمون 2(اسكوريآزمون
χ(تفرقيبرا

انتظارهاييپژنوت مورد نسبت از براي) 1:1(نشانگر

همچنAFLPوSSRنشانگرهاي يهاگروهيجاداينو

نرميوستگيپ از استفاده JoinMap 4)Vanافزاربا

Ooijen, شد4برابرLODحداقلبا)2006 فواصل.انجام

اينشانگر نيندر تابعيزنقشه اساس كوزامبيبر

)Kosambi, تعداد.نددشمحاسبه) 1943 تعيين منظور به

شاخصگروه بايهاي تجزيه از خشكي به تحمل پلاتهاي

شد باي. استفاده تجزيه از حاصل نتايج اساس وبر پلات

شاخص بين شاخصهمبستگي براي گروه سه هاها،

مكان سپس و شد چندصفتيمشخص برايQTLيابي ها

شاخص گروه نرمبهترين با GenStatافزارها 14)Payne

et al., شد)2011 ازهاQTLينامگذاريبرا. انجام نيز

نام استانداردروش McCouch)گذاري and CGSNL

(Committee on Gene Symbolization,

Nomenclature and Linkage, Rice Genetics

Cooperative), 2008)شد .استفاده

بحث و نتايج

باي پلاتتجزيه

مؤلفه به تجزيه از حاصل رويهانتايج اصلي ي

دوشاخص كه داد نشان خشكي به تحمل مختلف هاي

ترتيب به دوم و اول اصلي و39/81مؤلفه 26/18درصد

بين تنوع كل از نمودندهافاميلدرصد توجيه ).1جدول(را

معنيمؤلفه و مثبت همبستگي شاخصاول با هايدار

بهره هندسي هارمونيك،ميانگين ميانگين ميانگينوري،

تحملرهبه شاخص و بابهوري منفي همبستگي و تنش

به و داشت تحمل شاخص و تنش به حساسيت شاخص

به تحمل مؤلفه شدتنشعنوان ناميده دوم. خشكي مؤلفه

شاخص با مثبت و بالا تنش،همبستگي به حساسيت هاي

همبستگي و نرمال شرايط در عملكرد و تحمل شاخص

شاخص ساير با بهمنفي و داشت حساسيتها مؤلفه عنوان

شد باي. ناميده مؤلفهنمودار از مشتق دومهاپلات و اول ي

از مؤلفهحاصل به شكلتجزيه در اصلي شدهارايه1هاي

باي. است اول مؤلفهناحيه مثبت ارزش كه وپلات اول هاي

دار را ژنوتيپ،نددوم شناسايي مناسببراي متحمل هاي

شا. باشندمي اساس، اين قرارخصبر اول ناحيه در كه هايي

اين مثبت و بالا همبستگي اساس بر همچنين و دارند

تنششاخص و نرمال شرايط در دانه عملكرد با جدول(ها

بهره)2 هندسي ميانگين شاخص چهار ميانگين، وري،

تحملبهرهميانگينهارمونيك، شاخص و بهبهوري تنش

شاخص مناسبعنوان ژهاي شناسايي بانوتيپبراي هاي

شرايط در بالا شدندخشكيتنشتحتعملكرد . انتخاب

چايي همكارانصفايي و Safaei(كار Chaeikar et al.,

بررسي)2008 محيط49با دو در خارجي و ايراني ژنوتيپ

كهتحت دادند نشان نرمال آبياري و خشكي تنش

وSTIوMP،GMP،HMهايشاخص مثبت همبستگي

شرايطمعني دو هر در عملكرد با را وتحتداري تنش

تنش جهتمناسبهايشاخصعنوانبهوداشتندبدون

بدونوتنشتحتطمحيدوهردرپرمحصولارقامگزينش

بودشناساييتنش پژوهش اين نتايج با مشابه كه .شدند

همكاران و Abarshahr(ابرشهر et al., همان)2011 ندنيز

شاخصحاضرتحقيق عنوان به را شاخص چهار هاياين

ژنوتيپمناسب شناسايي كردندبراي گزارش برتر . هاي

و نرمال شرايط دو در صفات كاهش بررسي با همچنين

كاهشتحت سپيدرود رقم كه شد مشخص خشكي تنش

عملكرد خصوص به و صفات اكثر در تعداددانهبيشتري ،

دانه هزار وزن و پر داشتدانه غريب رقم به ازونسبت

تاييداين متحمل رقم عنوان به غريب رقم .دشرو

فوق، نتايج به توجه مكانبا ژنيشناسايي هاي

شاخصكنترل اين ميكننده درها استفاده براي تواند

بهبرنامه باشدهاي مناسب نشانگر كمك به انتخاب و . نژادي

معني همبستگي وجود ديگر، طرف باز شاخصدار اين هاين

ژنتواندمي) 2جدول( پليوتروپيك اثرات دليل يابه ها

QTLكنترل يكسان آنهاي باشدكننده ب. ها رايبنابراين

مكان بهتر كنترلدرك ژني شاخصهاي اين ازكننده ها

مكان شناساييروش براي صفتي چند آنQTLيابي هاهاي

شد .استفاده
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مؤلفهيهتجز-1جدول شاخصيبراياصليهابه و خشكيهاعملكرد به شرايتحمل تنشيطدر و نرمال

Table 1. Principal component analysis for yield and drought tolerant indices in normal

and stress conditions

هاشاخص اولمولفه ي دوميمولفه

Indices PC1 PC2

نرمال شرايط در دانه عملكرد
0.273 0.463

Grain Yield in normal (GYn)

تنش شرايط در دانه عملكرد
0.350 -0.014

Grain Yield in stress (GYs)

وريبهرهميانگين
0.334 0.225

Mean productivity (MP)

بهره هندسي وريميانگين
0.343 0.149

Geometric mean productivity (GMP)

هارمونيك ميانگين
0.348 0.088

Harmonic mean (HM)

شاخصتحمل
-0.160 0.655

Tolerance index (TOL)

تنش به شاخصحساسيت
-0.306 0.356

Stress susceptibility index (SSI)

تنشبهشاخصتحمل
0.342 0.146

Stress tolerance index (STI)

شاخصعملكرد
0.350 -0.014

Yield index (YI)

عملكرد شاخصپايداري
0.306 -0.356

Yield stability index (YSI)

ويژه مقادير
8.139 1.826

Eigenvalues

واريانس درصد
%81.39 %18.26

Variance (%)

تجمعي واريانس درصد
%81.39 %99.65

Cumulative variance (%)

خشكيهاشاخصيپيفنوتيهمبستگ-2جدول به جمعيتحمل برنجF5يتدر

Table 2. Phenotypic correlation of drought tolerant indices in an F5 rice population
a اهشاخص

GYn GYs MP GMP HM TOL SSI STI YI YSI
Indices

a

GYn 1 0.77
**

0.93
**

0.89
**

0.85
**

0.20
*

-0.38
**

0.88
**

0.77
**

0.38
**

GYs 1 0.95
**

0.98
**

0.99
**

-0.48
**

-0.88
**

0.97
**

1
**

0.88
**

MP 1 0.99
**

0.98
**

-0.17
*

-0.69
**

0.99
**

0.95
**

0.69
**

GMP 1 0.99
**

-0.27
**

-0.76
**

0.99
**

0.98
**

0.76
**

HM 1 -0.35
**

-0.81
**

0.99
**

0.99
**

0.81
**

TOL 1 0.82
**

-0.28
**

-0.48
**

-0.82
**

SSI 1 -0.75
**

-0.88
**

-1
**

STI 1 0.97
**

0.75
**

YI 1 0.88
**

YSI 1
aشاخص دراسامي شده1جدولها .اندارايه

a Index abbreviations are shown in Table 1.

معني**و* ترتيب سطحبه در %.1و% 5احتمالدار
* and **: Significant at 5% and 1% probability levels, respectively.
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باي-1شكل شاخصنمودار برپلات خشكي به تحمل بههاي تجزيه اصليهامؤلفهاساس .ي

Figure 1. Biplot diagram of drought tolerant indices based on principal component

analysis.

تجزيه و پيوستگي QTLنقشه

دل تقرF5نسلكهينايلبه ازيخالصيباًنسل است،

نسبتروينا پيوستگي نقشه تهيه از موردقبل ژنوتيپي هاي

نشانگرهايانت براي شد) AFLP)1:1وSSRظار . آزمون

بود،ماهوارهريزينشانگرهابيشتريبرا انتظار مورد چنانكه ،

جمعنيزهتروزيگوتافراد شديتدر بنابراندمشاهده ينو

فراوان انحراف بررسي منظور نشانگرهاييبه ازهاژنوتيپي

كايمندلي،انتظارموردفراواني 2(اسكورآزمون
χ(براي

شدAFLPوريزماهوارهنشانگرهاي داد.انجام نشان نتايج

خوب) درصد95.2(نشانگر175كه نسبتيمطابقت يهابا

فقط و داشتند انتظار ) درصد4.37(نشانگرهشتمورد

معنيپيژنوتفراوانييدارا و فراواندارييمتفاوت موردياز

روهشتيناهمه. بودند1:1انتظار چهارينشانگر

داشتند قرار برنج متفاوت آنجا. كروموزوم كهيياز

نواحيداراينشانگرها به تعادل برنجيخاصيعدم ژنوم از

ا بودند، بهيجهنتينمتعلق ويكيرا نواحهاييژگياز يآن

جمع نقشه در ژنوم برايتاز و داده نسبت يهتهيحاصل

ا از استفاديننقشه ,Liu(دشهنشانگرها ينهمچن.)1998

برايشنهادپ كه است يهاانحرافينچنينكهايشده

ويندروغيهاQTLيدتوليپيژنوت يرويريتأثنكنند

اثريتموقع اQTLو اگر باشند، نداشته هاانحرافينها

آنتوانيمنباشند،يدشديليخ تهاز در ويهها نقشه

استفادهQTLييشناسا Zhang(نمودها et al., 2010(.

فقط موارد اغلب در آن، بر گامتيكعلاوه ناحيعامل يهدر

نميژنوم كه دارد انحراف نظر دارييمعنيرتأثتوانديمورد

ويرساينبيبينوتركينتخميرو باشد داشته نشانگرها

آنتوانيماينبنابر تهاز در نموديهها استفاده Lu(نقشه

et al., تع.)2002 از با،F5فاميل150يپژنوتيينبعد

از شكل183تعداداستفاده چند ،AFLPوSSRنشانگر

كمكنقشه به جمعيت پيوستگي JoinMapافزارنرمي

به نشانگرها و شد پتهيه گروه بايوستگيدوازده معادل

برنج كروموزوم نقشه. )2شكل(شدندتفكيكدوازده طول

كو تابع اساس بر ومورگانيسانت14/1063ي،زامبحاصل

ب فاصله مـورگانيسانت81/5مجاورينشانگرهاينمتوسط

شاخص. بود ژنتيكي تجزيه ابتدابراي مطالعه، مورد هاي

QTLشاخصهاي تجزيهاين روش به صفتيها تك

شد مقدار،LODمقدار. شناسايي و افزاجهت ويشياثر

تغ فنوتيپيدرصد جدولQTLييرات در دادهنش3ها ان

است يازده. شده كل شاخصQTLدر ميانگينهايبراي

بهره شاخصهارمونيانگينم،وريهندسي وريبهرهيك،

شاخصمتوسط تنشو كروموزومتحمل و1،7هايروي

شكل3جدول(دشدنشناسايي11 مطالع).2و هاگرچه

گيهاشاخصيبعضيبرا در تنش به يگردياهانتحمل

است شده Dashti(انجام et al., 2007; Kirigwi et al.,



همكارانرحيمي114 چندصفتيمكان: و برايQTLيابي برنجشاخصها در خشكي به تحمل هاي

2007; Guo et al., 2008; Du et al., تنها)2009 اما ،

ازيقتحقيكدر استفاده با ر213كه دريزماهوارهنشانگر

چهارينبرداينلا195 شد، انجام شاخصيبراQTLبرنج

خشك به Drought(يمقاومت Resistance Index (يا

پا Yield(عملكرديداريشاخص Stability Index (يرو

ترتييشناسا9و1،4،5يهاكروموزوم به كه يبشد

وار82/6و79/19،43/9،83/7 از رايپيفنوتيانسدرصد

Hu(نمودنديهتوج et al., افزا).2007 ينايشياثر

QTLب مربع52/4تا11/0ينها متر در LODوگرم

نآن يهاQTLدر. بوديرمتغ13/4تا87/2ينبيزها

qMP11،qGMP11،qHM11وqSTI11هايآلل

سپيندهافزا والد انتقاليدروداز نتاج كهبه حالي در يافت،

غريندهافزايهاآللهاQTLبقيهدر والد نتاجيباز به

اينQTLموقعيت. شدمنتقل براي شده شناسايي هاي

كروموزومشاخص روي بود11ها كه. يكسان حالي در

كروموزومQTLموقعيت دو روي شده شناسايي 7و1هاي

شاخص بعضي ببراي براي و يكسان متفاوتها ديگر عضي

موقعيت. بود بودن يكسان و نقشهQTLمشابه روي ها

مي پيوستگيپيوستگي يا و پليوتروپيك اثرات دليل به تواند

اين باشدQTLنزديك .ها

مكان از اثرات اين مشخصشدن صفتيبراي چند يابي

جدول در نتايج و شد4استفاده سه. ارايه كل QTLدر

كروموزوم چهارشدنشناسايي11و1،7هايروي هر كه د

داشتند پليوتروپيك اثرات و كردند كنترل شكل(شاخصرا

اين).2 افزايشي بينQTLاثر متر64/3تا10/0ها در گرم

بود متغير شدهيشناسايQTLموقعيت).3جدول(مربع

كروموزوم فاصله1روي از48/19در مورگاني سانتي

م با كه بود كروموزوم شناساييQTLوقعيتابتداي هاي

براي شاخصهارمونيانگينمهايشاخصشده و تحمليك

باتنش و يكسان صفتي تك صورت بهرهبه وريشاخص

بودمتوسط يك. متفاوت هيچ صفتي، تك تجزيه روش در

كروموزوم ژنومي نواحي ميانگينكنترل1از شاخص

بهره روشوريهندسي در كه حالي در نكردند، كنترل را

يكندچ كروموزوم اين روي پليوتورپيكQTLصفتي

نشانكنندهكنترل كه شد شناسايي شاخص اين دهندهي

صفتي تك به نسبت چندصفتي روش بيشتر قدرت و دقت

استمكان. است شده بررسي قبلاً صفتي چند و. يابي وو

Wu(همكاران et al., مربعات)1999 حداقل روش از

شناسايي براي صفاتQTLچندصفتي EIAوECAهاي

زمان پنجهدر مختلف لاينهاي اينبرد جمعيت يك در زني

كردن استفاده برنج از. دنوتركيب بعضي كه داد نشان نتايج

QTLصفت دو هر چندصفتي تجزيه در شده شناسايي هاي

مي كنترل همكاران.نمايدرا و يان Yan(همچنين et al.,

نمودندQTLيك)2011 شناسايي برنج در را اثر كهبزرگ

دارد پليوتروپيك ارتفاع. نقش و رسيدگي تاريخ صفات و

مي كنترل را همكارانبه. نمايدبوته و كاي Cai(علاوه، et

al., شناساييqHY-8مكان)2012 مكانرا نمودندو يابي

پليوتروپي نقشي وكه رسيدگي تاريخ صفات كنترل در ك

داشت عملكرد گياهان.اجزاي در آن بر ازعلاوه نيز ديگر

مكان شناساييروش براي صفتي چند هاQTLيابي

است شده همكاران.استفاده و لي مثال، عنوان Li(به et

al., چندين)2007 كه كردند شناسايي را ژنومي ناحيه

مي كنترل ذرت در را بوته ارتفاع به مرتبط . كردصفت

همكاران و سينگ Singh(همچنين et al., با)2012

مكان ناحيهروش يك صفتي، چند كهيابي كروموزومي ي

چن عهدهكنترل به گندم در را بيماري به مقاومت صفت د

نمودند شناسايي .داشت،

صفتي،QTLتمامي چند روش در شده شناسايي هاي

متقابل نشان×QTLاثر را كه) 4جدول(دادندشاخص

ايننشان كه است اين شاخص،QTLدهنده خود بر علاوه

شاخص كنترل نيزدر ديگر اثراتيرتأثهاي و دارد

دارندپليوتروپي مي. ك برايبنابراين اطلاعات اين از توان

نشانگر كمك به انتخاب و همبسته صفات همزمان بهبود

نمود برايييشناساهايQTLموقعيت. استفاده شده

كروموزومشاخص روي مطالعه اين در به11و7هايها

موقعيتسانتي33/39و91/71ترتيب با كه بود مورگان

QTLشناسايي اينشدهاي براي تكشاخصه روش در ها

بود متفاوت سه. صفتي هر علامتشناساييQTLدر شده،

افزايشي شناساييQTLاثر چهارهاي اين براي شده

بود همبستگي) 4جدول(شاخصيكسان وجود دليل به كه

و شاخصمعنيمثبت اين بوددار شناسايي).2جدول(ها

QTLشاخص ميبراي شناسايها در ژنيمكانيتواند هاي

مي كنترل متفاوت محيط دو در را عملكرد كمككه نمايد،

شاخص.نمايد اين ميچون راژنوتيپتوانندها مقاوم هاي
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براييشناسايهاQTL-2شكل صفتيشاخصيشده چند و صفتي تك روش به خشكي به تحمل جمعهاي وهايQTL.برنجF5يتدر زير خظ بدون

ترتيب به زير خط ميQTLداراي نشان را صفتي چند و صفتي تك روش .دهندهاي

Figure 2. QTLs Identified for drought tolerant indices based on single and multiple trait in rice F5 population. QTLs without

underline and with underline showed QTLs of single and multiple trait methods, respectively
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صفتيابيمكان–3جدول خشكيهاشاخصبرايهاQTLيتك به برنجيتحمل در

Table 3. Single trait mapping of QTLs for drought tolerant indices in rice

شاخص
QTL

كروموزوم aموقعيت

LOD
افزا bيشياثر وار cيانسدرصد

Index Chromosome Positiona Addetive effectb Variance (%)c

وريبهرهميانگين qMP1 1 22.64 2.69 -2.85 6

Mean productivity (MP) qMP7 7 60.26 3 -3.29 8.07

qMP11 11 35.33 4.13 3.68 9.89

بهرهميانگين وريهندسي qGMP7 7 60.26 3.25 -3.93 9.43

Geometric mean

productivity (GMP)
qGMP11 11 35.33 3.19 3.54 7.65

هارمونيك شاخصميانگين qHM1 1 19.48 3.05 -3.53 6.79

Harmonic mean (HM) qHM7 7 64.04 3.92 -4.52 11.13

qHM11 11 35.33 3.35 3.73 7.59

تنش تحمل qSTI1 1 19.48 2.87 -0.11 6.37

Stress tolerance index

(STI)
qSTI7 7 60.26 3.65 -0.14 10.26

qSTI11 11 35.33 3.29 0.12 7.51
aيتموقعQTLابتداييشناسا از .كروموزوميشده
bافزا جا،يشياثر آللآلليكيگزينياثر يك وسيله به غريب سپوالد ا.باشدمييدرودوالد دهنده نشان مثبت والدينارزش كه است

دارديدرودسپ مثبت منفوآلل استعكسيارزش .آن
cتوجيپيفنوتيانسوار هريهقابل .QTLتوسط

a Position of identified QTL from beginning of the chromosome.
b Additive effect is the effect of substituting a Gharib allele by a Sepidroud allele. Positive values indicates that
Sepidroud has the positive allele; and the case of negative values is just the opposite.
c

Variation explained by each putative QTL.

صفتيابيمكان–4جدول خشكيهاشاخصبرايهاQTLيچند به برنجيتحمل در

Table 4. Multi-trait mapping of QTLs for drought tolerance indices in rice
aشاخص كروموزوم bموقعيت

LOD افزايشي cاثر معني داريسطح واريانس dدرصد
QTL×شاخص

Index
a

Chromosome Position
a Addetive

effect
b

Significant

level

Variance

(%)
c QTL×Index

GMP 1 19.48 3.19 -3.36 0.001 6.9 Yes

HM 1 19.48 3.19 -3.69 0.001 7.4 Yes

MP 1 19.48 3.19 -2.97 0.001 6.5 Yes

STI 1 19.48 3.19 -0.12 0.001 6.8 Yes

GMP 7 71.91 4.33 -3.44 0.002 6.9 Yes

HM 7 71.91 4.33 -3.92 0.001 7.4 Yes

MP 7 71.91 4.33 -2.84 0.004 6.5 Yes

STI 7 71.91 4.33 -0.12 0.001 6.8 Yes

GMP 11 39.33 2.82 3.20 0.002 6.9 Yes

HM 11 39.33 2.82 3.19 0.003 7.4 Yes

MP 11 39.33 2.82 3.08 0.001 6.5 Yes

STI 11 39.33 2.82 0.10 0.006 6.8 Yes
aشاخص شده1جدولدرهااسامي .اندارايه
bيتموقعQTLابتداييشناسا از .كروموزوميشده
cافزا جا،يشياثر آللآلليكيگزينياثر يك وسيله به غريب سپوالوالد ا.باشدمييدرودد دهنده نشان مثبت والدينارزش كه است

دارديدرودسپ مثبت منفوآلل استعكسيارزش .آن
dتوجيپيفنوتيانسوار هريهقابل .QTLتوسط

a Index abbreviations are shown inTable 1.
b Position of identified QTL from beginning of the chromosome.
c Additive effect is the effect of substituting a Gharib allele by a Sepidroud allele. Positive values indicates that
Sepidroud has the positive allele; and the case of negative values is just the opposite.
d

Variation explained by each putative QTL.



غلا 1391117/ دومشماره/ دوم/ تتحقيقات

دهند شناسايي. تشخيص با آنQTLبنابراين هاهاي

ازمي استفاده با تنش به مقاوم ارقام بهبود در توان

انتخاببرنامه جستهاي بهره نشانگر كمك همچنين. به

زيادي Jiang(محققين and Zeng, 1995; Knott and

Haley, 2000; Hackett et al., 2001; Gilbert and

Roy, 2003; Li et al., 2006; Mi et al., نشان)2010

مكان كه ميدادند صفتي چند دريابي بيشتري قدرت تواند

باشدQTLشناسايي صفات،داشته اطلاعات كه چرا

مي وارياهمبسته خطاي دهدتواند كاهش را همچنين.نس

دقيقQTLموقعيت مكانها بهتر و ميتر بنابراين. شوديابي

مكان مطالعه چنبا بيشتريابي تعداد شناسايي و صفتي د

QTLبا صفات بين ژنتيكي روابط ارزيابي همچنين و ها

ميهمبستگي مولكولي سطوح در متفاوت درهاي توان

نشانگ كمك به انتخاب اصلاحي بهبودبرنامه همچنين و ر

برداشت موثر گامي همبسته صفات .همزمان

سپاسگزاري

بيوتكنولوژي پژوهشكده مالي حمايت با حاضر پژوهش

است شده انجام همكارينويسنده. كشاورزي از مقاله گان

مديريت و گيلان دانشگاه كشاورزي علوم دانشكده صميمانه

ا براي كشور شمال منطقه كشاورزي اينبيوتكنولوژي جراي

مي سپاسگزاري . نمايندپژوهش
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Abstract
Rice improvement for drought tolerance requires reliable assessment of diversity and genetic

analysis of drought tolerance related indices in breeding populations. In this study, 150 F5 families

derived from a cross between Sepidroud (Indica) and Gharib (Indica) varieties were evaluated to

multi-trait mapping of genomic regions controlling drought tolerance indices in normal and drought

stress conditions. Results of biplot analysis showed that stress tolerance index (STI), mean

productivity (MP), geometric mean productivity (GMP) and harmonic mean (HM) are suitable indices

to select the high-yielding genotypes in applied rice breeding programs. QTLs mapping for each index

using composite interval mapping identified three, three, two and three QTLs for HM, MP, GMP and

STI, respectively, but the joint-analysis data for investigate the genetic relationships between these

indices using the multi-trait mapping showed that there are significant genetic relationships between

studied indices, so none of these identified QTLs didn’t independently control an index and jointly

controlled multiple indices. Results from current study showed that the multi-trait joint analysis not

only identified additional QTLs, but also revealed the genetic relationship between different highly

correlated traits at the molecular level.
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