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  چكيده

 242براي برخي صفات مهم زراعي برنج، تعداد  محيط با هاآن برهمكنش و اپيستاتيك و اصلي هايQTLمنظور شناسايي به

و صالح /  )IRA جمعيت( كاظمي/ علي IR67017-180-2-1-2حاصل از تلاقي  6Fلاين خالص نوتركيب از دو جمعيت نسل 

 نشانگر ريزماهواره 87) در دو منطقه مورد ارزيابي قرار گرفتند. نقشه پيوستگي دو جمعيت با استفاده از SA كاظمي (جمعيتعلي

)SSR ،(1356 بيستها پوشش داد. در مجموع مورگان بين نشانگرسانتي58/15مورگان از ژنوم برنج را با فاصله متوسط سانتي 

QTL  33اصلي و QTL  دند. تعداد پنج آثار مثبت و منفي شناسايي شاپيستاتيك با QTL اصلي و پنجQTL  اپيستاتيك داراي

شناسايي  مطلوب زراعي صفات كنترل كنندهاپيستاتيك  QTL ده و اصلي QTL دار با محيط بودند و هشتمعني برهمكنش

 اپيستاتيك براي QTLدو  و اصلي QTL دو :ها شاملQTL نداشتند. اينداري با محيط معني برهمكنشگونه شدند كه هيچ

 اپيستاتيك QTL يك اصلي وQTL يك  دهي،تاريخ خوشه كاهش اپيستاتيك براي QTL سه و اصليQTL بوته، سه  ارتفاع كاهش

 درصد 12/11بين بودند كه  عملكرد دانه افزايش اپيستاتيك براي QTL چهار اصلي و QTL دو و خوشه طول افزايش براي

)qHD6 (  درصد 5/24تا )qGY1از اين  ،دند. بنابراينكر توجيهرا  صفات مربوطه ) از تنوع فنوتيپيQTLتوان مي هاي مطلوب

، RM421 ،RM178( ها براي بهبود صفات مورد مطالعه استفاده كرد. همچنين، شش نشانگر پيوستهدر برنامه هرمي كردن ژن

RM3441 ،RM5101 ،RM7551  وRM5302مورگان با اين تر از پنج سانتي) با فاصله كمQTLتوان شدند كه مي شناسايي ها

 هاي در حال تفكيكصفات مطلوب در نسل يارهاي برنج بنژادي لاينبه منظوربه كمك نشانگرانتخاب به هايها در برنامهاز آن
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 مقدمه

ترين محصولات زراعي و غذاي اصلي بيش برنج از مهم

 درصد 75تا  35از نيمي از جمعيت جهان است كه درحدود 

الري مصرفي بيش از سه ميليارد نفر از مردم آسيا را تأمين ك

برآورد شده است ). Zhang and Wing, 2013( كندمي

درصد  40ت رو به رشد جهان، كه براي تامين تقاضاي جمعي

 مورد نياز خواهد بود 2030افزايش توليد برنج تا سال 

)Khush, 2005 .(ح اصلا ارقام توسعه براي برنج نژادگرانبه

 برابر در ترمقاومت بيش تر،بيش دانه عملكرد با شده

 هايويژگي هاي غيرزنده و باتر تنشتحمل بيش ،هابيماري

 كمي عمدتاَ صفات اين. ندكنميمناسب تلاش  زراعي

 زا يك هر كه شوندمي كنترل ژن چندين توسط و هستند

 Chaudhari et( نددار فنوتيپ بر يكوچك نسبتاَ آثار هاآن

al., 2018 .(  

رغم محصول كم، به خاطر ارقام بومي برنج ايراني علي

ترين سطح هنوز بيش ،برخورداري از كيفيت دانه عالي

 Singh et( اندخود اختصاص دادهايران بهكشت را در زير

al., 2000; Soroush et al., 2005 .( انتخاب و معرفي

برنج در نژادي بهارقام خالص زودرس يكي از اهداف مهم 

 هاي، زيرا وجود بارندگياستويژه در شمال كشور هايران ب

كاهش  و اواخر مرداد و شهريور ماه باعث خوابيدگي بوته

شود. همچنين استفاده از ارقام يت دانه ميعملكرد و كيف

از برخورد با نسل سوم كرم  فرارعلاوه بر  ،برنج زودرس

همراه خواهد خوار برنج، كاهش مصرف آب را نيز بهساقه

ارقام بومي نژادي بهتحقيقات در جهت  ،داشت. بنابراين

 جهتتر زودرس، پاكوتاه و مقاوم به ورس و با عملكرد بيش

نژادي بههاي ها از اهميت زيادي در برنامهآن معايبرفع 

  است. برنج ايران برخوردار

 شههمي عملكرد بهبود براي برنج در مهم صفات ژنتيك

 زراعي صفات تربيش. است نژادي بودهبه بزرگ هدف يك

ي يابنقشه بنابراين داراي قابليت توارث كمي هستند،

نژادگران به به توسط )QTL( كمي صفات هاي ژنيمكان

 برنج بسيار مفيد خواهد بود ارقام جديد منظور توسعه

)Zhang et al., 2018 .(QTL  اي قطعه يا ناحيهدر حقيقت

ل كننده يك صفت هاي كنتراز كروموزوم است كه ژن يا ژن

 ).Rabiei and Sabouri, 2008( دكنكمي را حمل مي

 از استفاده با رازيادي  هايQTL كنون تا محققان،

براي صفات مرتبط با عملكرد و تحمل  مختلف هايجمعيت

 ;Mei et al., 2005( اندردهها در برنج شناسايي كبه تنش

Rabiei, 2007; Shen et al., 2014; Chaudhari et 
al., 2018.( تعدادي از QTLاساس نتايج مهم بر هاي 

QTLدر د مستقيماَنتوانمي كه اندهاي اوليه، كلون شده 

ها به ارقام مورد نظر انتقال آن برنج از طريقنژادي به برنامه

كمك كارگيري انتخاب بههبهاي انتقال ژن و يا روشبا 

  ).Wang et al., 2013( دن) استفاده شوMASنشانگر (

هاي صفات QTLيابي براي مكان كه ايدر مطالعه

ج برن خالص نوتركيب هايدر لايندانه مرتبط با عملكرد 

دو سال متوالي  طيبراي عملكرد دانه  QTL، چهار انجام شد

 qGY8شناسايي شد و مكان  R998هاي مفيد از والد با آلل

 هر درصد از واريانس فنوتيپي اين صفت را در 20بيش از 

پور و شيخ). Zhu et al., 2017( دو سال توجيه كرد

ها QTLشناسايي  )Sheykhpour et al., 2013( همكاران

لاين از جمعيت نسل سوم حاصل از دو رقم  188براي را 

برنج محلي بينام و اصلاح شده كادوس با استفاده از روش 

اي مركب انجام دادند و براي ارتفاع بوته، يابي فاصلهمكان

و  يازدههاي سه، هفت، نه، ده و روي كروموزوم QTLپنج 

هاي روموزومروي ك QTLبراي زمان رسيدگي كامل نيز دو 

هاي ژني ، مكانهااز ميان آندند. ش و هفت شناسايي كرش

qPH3  وqPH10  براي ارتفاع بوته و مكان ژنيqMD6 

، 16/17ترتيب با تبيين براي روز تا رسيدگي كامل به

هاي QTLعنوان درصد از تنوع فنوتيپي به 71/15و  45/15

 روي  QTLيابيمؤثر و نسبتاَ بزرگ اثر معرفي شدند. مكان

دهي و طول دوره رشد در برنج حاكي از نقش وشهزمان خ

 مختلف در كنترل اين صفات استهاي زوموكروم

)Nonoue et al., 2008.(   

ها و ها در محيطQTLيابي مطالعات در مورد مكان

 شانن مولكولي نشانگرهاي از استفاده هاي مختلف باجمعيت

 ژنيهاي مكان يهاآلل بين برهمكنش كه ه استداد

)QTLصفات ژنتيكي اساس در مهمي نقش ) مختلفهاي 

 از ديگر يكي با محيط QTL برهمكنش كند.مي ايفا زراعي

اين . است كمي صفات ژنتيكي كنترل مهم هايمؤلفه

 افزايشي برهمكنش اثر  به دو بخش توانمي را برهمكنش

 يشياافز ×يشي افزا اپيستاتيك برهمكنش) و AEمحيط ( با

 به ).Zhao et al., 2010( كرد تقسيم) AAE( محيطبا 

هاي ژني (برهمكنش بين جايگاه اپيستازي حال، هر

يكي از اجزاي مهم ژنتيكي در تعيين فنوتيپ  مختلف)

  .)Wang et al., 2018( صفات كمي پيچيده است
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دار براي عملكرد، معني هاي اپيستاتيكQTLكنون  تا

 در دهي برنجارتفاع بوته، طول خوشه و تاريخ خوشه

 Mei et( شناسايي شده است ژنتيكي مختلف هايجمعيت

al., 2003; Liu et al., 2007; Qu et al., 2008; Chen 
et al., 2014.( بين اپيستازي آثار وجود ،در يك مطالعه 

 دهي برنج گزارشزمان خوشه براي Hd3 و Hd1 هايژن

 برهمكنش ). در مطالعه ديگري،Lin et al., 2003( شد

 برهمكنشولي  ،دارافزايشي معني×  اپيستازي افزايشي

ر محيط براي ارتفاع بوته د با افزايشي×  افزايشي اپيستازي

    ).Zhao et al., 2013( دار نبودبرنج معني

صفات مهم زراعي مانند تاريخ  تحقيق،در اين  

دهي و دهي، ارتفاع بوته، طول خوشه، تاريخ خوشهخوشه

هاي خالص نوتركيب دو جمعيت لاين درعملكرد دانه 

كاظمي با رقم پيشرفته حاصل از تلاقي رقم محلي علي

كاظمي با لاين اصلاح شده صالح و تلاقي رقم علي

IR67017-180-2-1-2 در دو محيط رشت و چپرسر 

هاي كنترل ژنيابي (تنكابن) ارزيابي شدند و ضمن مكان

 نشبرهمكهاي ژني و مكان اپيستازي آثاراين صفات، كننده 

  برآورد و مورد تجزيه و تحليل قرار گرفتند. ها با محيطآن

  

  هامواد و روش

هاي خالص نوتركيب در اين تحقيق از دو جمعيت لاين

)RIL ( نسل ششممربوط به )6F ( حاصل از تلاقي

IR67017-180-2-1-2 جمعيت( كاظمي/ علي IRA(  و

شد. تعداد  ) استفادهSA جمعيتكاظمي (صالح / علي

لاين بود.  113و  129ترتيب ها در اين دو جمعيت بهلاين

ها در مؤسسه تحقيقات برنج كشور در رشت در اين تلاقي

هاي حاصل تا نسل انجام شد و جمعيت 1391سال زراعي 

6F اي هو از طريق توليد سريع نسل بذربالك تك صورتبه

هاي پدري ) در گلخانه توسعه يافتند. والدRGAپيشرفته (

هاي ) از ژنوتيپS(والد  و رقم صالح IRشامل لاين يا والد 

برنج پاكوتاه، مقاوم به ورس با خاصيت كودپذيري مناسب 

ترتيب با همراه با افزايش محصول در شرايط مناسب و به

چند كه از لحاظ  هر ند،روزه بود 113و  125دوره رشد 

قم ر مقابل،. در نيستندكيفيت پخت دانه زياد مورد توجه 

مشترك هر دو تلاقي،  عنوان والد مادري) بهAكاظمي (علي

داراي عملكرد پايين، پابلند، حساس به ورس، كم پنجه و با 

روزه بود و يكي از بهترين ارقام محلي ايران  117دوره رشد 

  . استطعم از لحاظ كيفيت پخت، خوراك و عطر و 

 دو جمعيتيناز ا 6Fلاين خالص نوتركيب  242تعداد 

 ، خزر، صالح،  والدIR ژنوتيپ شاهد شامل والد پنج با همراه

در قالب طرح آگمنت بر پايه طرح  ،كاظمي و هاشميليع

تكرار در دو منطقه رشت و  هاي كامل تصادفي با پنجبلوك

بوته صورت تكايستگاه تحقيقات برنج چپرسر تنكابن به

 فاصله مربع وهاي آزمايشي دو متر واحد مساحتكشت شد. 

متر بود. در مرحله رسيدگي سانتي 25× 25نشاها از يكديگر 

ده نمونه تصادفي از هر  دركامل، ارتفاع بوته و طول خوشه 

مللي الواحد آزمايشي به روش ارزيابي استاندارد مؤسسه بين

گيري شد. اندازه )Chaudhary, 1996( تحقيقات برنج

دهي) با خوشه(تاريخ  درصد گلدهي 50صفت روز تا 

تعداد روز از زمان بذرپاشي تا زماني كه در هر واحد  محاسبه

ها از غلاف برگ پرچم خارج درصد خوشه 50آزمايش حدود 

ها شدند، برحسب روز ارزيابي شد. پس از برداشت بذر از بوته

درصد، شلتوك حاصل از هر  14ها به و رساندن رطوبت آن

محاسبه شد. سپس  ژنوتيپ توزين و عملكرد هر ژنوتيپ

ا ب براي هر صفت براي محاسبات آماري ميانگين مشاهدات

  شد. استفادهSAS و  EXCELافزارهاي استفاده از نرم

هاي برگي از نمونههاي مولكولي، براي انجام آزمايش

زني هر واحد آزمايشي در مرحله پنجه ازمخلوط ده بوته 

 شدانجام  CTABها به روش از آن DNAو استخراج  تهيه

)Murray and Thompson, 1980(. كيفيت و كميت 

DNA  زروي ژل آگاربا استفاده از الكتروفورز استخراج شده 

 300. تعداد دشتعيين و اسپكتروفوتومتري  درصد يك

جفت آغازگر ريز ماهواره بر اساس نقشه فيزيكي تمنيخ و 

كوش و و مك )Temnykh et al., 2000( همكاران

با توزيع مناسب روي  )McCouch et al., 2002( همكاران

روي  مرازاي پليواكنش زنجيرهها انتخاب و با كليه كروموزم

والدين دو جمعيت آزمون شدند. از بين جفت آغازگرهاي 

جفت با  87تعداد  ،ريزماهواره آزمون شده روي والدين

در هر دو جمعيت ترين چند شكلي قابل امتيازدهي بيش

ر دو ماهواره دنشانگرهاي ريزانتخاب شدند. نقشه پيوستگي 

 87هاي ژنوتيپي با استفاده از داده جمعيت مورد مطالعه

كارگيري هو با ب  6Fشكل در والدين و افراد نشانگر چند

 تهيه و) Map Manager )Manly et al., 2001 افزارنرم

بر اساس تابع كوزمباي فواصل نشانگري در اين نقشه 

 نسل ششم تقريباً نسل خالصيكه د. به دليل اينمحاسبه ش

ود به منظور بررسي وج ،است، قبل از تهيه نقشه پيوستگي

هاي آللي و ژنوتيپي مشاهده يا عدم وجود انحراف فراواني
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مورد انتظار  هايماهواره از فراوانيهاي ريزشده نشانگر

 استفاده شد. )2χ( اسكور)، از آزمون كاي1:1مندلي (نسبت

ور طههاي ژني پايدار بتر مكانبرآورد بهتر و دقيق جهت

هاي داراي QTLو شناسايي  براي هر دو مكانهمزمان 

افزار با استفاده از نرم QTLمحيط، تجزيه  با برهمكنش

QTLNETWORK v.2 )Yang and Zhu, 2005 (

ها، به روش الگوريتم زمان دادهانجام شد. تجزيه هم

MCMC  با استفاده از مدلBayesian انجام شد )Wang 

et al., 1994; Satagopan et al., 1996( .اين روش  در

 اي مركب ويابي فاصلهبا استفاده از مدل تركيبي مكان

عنوان مكان واقعي به QTL بهترين نقطه ، نزديكF آزمون

ين ب برهمكنشزمان دار شناسايي شده و هممعني اثرژني با 

 اپيستازي با برهمكنش) و AA(هاي ژني يا اپيستازي مكان

 Wang et al., 1999; Yang( ) برآورد شدAAE(محيط 

et al., 2008.(   

  

   نتايج و بحث

 داريتجزيه واريانس صفات نشان داد كه اختلاف معني

ها و در سطح احتمال يك درصد بين تيمارها اعم از لاين

پدري و مادري) وجود دارد و به هاي شاهدها (شامل والد

 دار نبودن بلوك، تصحيح تيمارها انجام نشدعلت معني

ال نرم ). صفات مورد مطالعه، توزيع فراوني تقريبا1ً(جدول 

 با تفكيك متجاوز در هر يك از دو جمعيت نشان دادند

گيري شده توسط )، بدين معني كه صفات اندازه1(شكل 

كه با گزارشات قبلي شوند هاي متعدد كنترل ميژن

 ;Rabiei, 2007( محققين ديگر در اين زمينه مطابقت دارد

Fu et al., 2010; Wang et al., 2014.(  بنابراين انتظار

حاصل از تلاقي دو والد براي  RILهاي رود كه جمعيتمي

   براي اين صفات مناسب باشد. QTLيابي نقشه

 صفات هاي فنوتيپيميانگين و دامنه تغييرات ارزش

براي دو مكان در جدول  SAو   IRAوالدين و دو جمعيت

ه شده است. ارقام والديني از نظر تمام صفات اختلاف اراي 2

كه عملكرد دانه رقم محلي داشتند. به طوريداري معني

 رتطور قابل توجهي كمهعنوان والد مادري بكاظمي بهعلي

 IRRIعنوان رقم اصلاح شده از به  IRاز دو والد پدري، يكي

كه حالي و ديگري رقم اصلاح شده ايراني صالح  بود. در

از دو  تراي بيشطور قابل ملاحظههكاظمي بارتفاع بوته علي

والد پدري بود. از نظر زودرسي و طول خوشه رقم محلي در 

انگين عملكرد دانه حدواسط دو والد پدري قرار داشت. مي

كه حالي بود. درSA تر از جمعيت بيش IRAدر جمعيت 

تر از جمعيت بيش SA ميانگين صفات ديگر در جمعيت

IRA  بود. با اين حال اختلاف ميانگين هر يك از صفات بين

علاوه تنوع و دامنه تغييرات تمام دو جمعيت كم بود. به

  بود.  SAمعيتتر از جبيش IRA صفات در جمعيت 

داد كه فراواني  نشان )2χ( اسكورنتايج آزمون كاي

) دو 6F( هاي خالص نوتركيبژنوتيپي نشانگرها براي لاين

جمعيت، مطابقت خوبي با فراواني مورد انتظار مندلي 

داشتند. بنابراين از همه نشانگرهاي چندشكل جهت تهيه 

استفاده شد. نقشه پيوستگي  QTLنقشه پيوستگي و تجزيه 

را با فاصله مورگان از ژنوم برنج سانتي 1356هر جمعيت 

ريزماهواره  هايمورگان بين نشانگرسانتي58/15متوسط 

نقشه پيوستگي در مطالعات  ). معمولا2ًپوشش داد (شكل 

 نيزها و اندازجمعيت دليل نوع، ميزان خلوص،مختلف، به

. در يك تحقيق، طول است متفاوت ها،نوع و تعداد نشانگر

ژنوم برنج را مورگان از سانتي 7/1445كل نقشه پيوستگي 

 طورههاي مجاور از يكديگر بپوشش داد و فاصله نشانگر

   ).Rabiei et al., 2013( مورگان بودسانتي 57/21 متوسط

هاي ژني شناسايي شده براي صفات مورد مطالعه مكان

افزار اي مركب با استفاده از نرميابي فاصلهبه روش مكان

QTLNETWORK v.2  ستا ه شدهاراي 3در جدول. 

هاي دو، پنج و روي كروموزم QTL براي ارتفاع بوته، سه

درصد  5/21و   6/11، 6/19ترتيببه IRA شش در جمعيت

 و qPH2از تنوع فنوتيپي ارتفاع بوته را توجيه كردند. 

qPH6كاظمي براي افزايش ارتفاع هايي از والد علي، آلل

در  متر داشتند،سانتي 2/5و  9/4ميزان ترتيب بهبوته به

براي كاهش ارتفاع   IRهايي از والد، آللqPH5 كهحالي

 qPH6متر داشت. فقط مكان ژني سانتي 6/3ميزان بوته به

  دار با محيط بود.معني برهمكنشداراي 

روي  SAدر جمعيت  QTLبراي ارتفاع بوته يك 

) qPH5كروموزوم پنج شناسايي شد. اين مكان ژني(

هايي از والد صالح براي كاهش ارتفاع بوته به ميزان آلل

درصد از تنوع فنوتيپي  6/17متر داشت كه سانتي 76/3

از هشت  QTLيك مطالعه، دو  درارتفاع بوته را توجيه كرد. 

QTL هاي ارتفاع بوته همانند تحقيق حاضر روي كروموزوم

. همچنين وانگ )Mei et al., 2003(دو و شش قرارداشتند 

را با واريانس  Wang et al., 2011( ،qPH-2(و همكاران 

در ناحيه  9/7درصد و اثر افزايشي  9/11فنوتيپي 

  تحقيق حاضر گزارش كردند.  qPH2كروموزومي نزديك به 
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در دو ي متفاوت QTLبا موقعيت  qPH5 ژني مكان دو

شناسايي شدند كه در كاهش ارتفاع  SAو  IRA جمعيت

هايي از والد پدري پرمحصول نقش بوته از طريق انتقال آلل

دار با محيط معني برهمكنشها كه QTLداشتند. اين 

)AEعنوان ) نداشتند، بهQTL مطلوب با اثرهاي پايدار و 

ه اثر شناسايي شدند و با توجه ببزرگ ژني متوسط يا نسبتاً

توان ها ميQTLاهميت و مزاياي كاهش ارتفاع بوته، از اين 

 د. دشموخ و همكاراننژادي برنج استفاده كردر برنامه به

)Deshmukh et al., 2010 (اعلام كردند كهQTL هايي 

يك صفت تكرار كه در چند مكان و يا چند سال براي 

 Wang( وانگ و همكاران شوند، داراي پايداري هستند.مي

et al., 2012(  تعداد سهQTL  براي ارتفاع بوته روي

 qPH5و شش شناسايي كردند كه  جپن هايكروموزوم

هاينان و وهان چين  منظقههمانند تحقيق حاضر در هر دو 

ترتيب با به RM7081و  RM3295در بين نشانگرهاي 

درصد و اثر افزايشي  5و  1/4يه واريانس فنوتيپي جتو

ما  SAمعيت ج qPH5كاهنده ارتفاع بوته، در نزديكي 

  يابي شد. مكان

كه فاصله ژنتيكي به   RM178و  RM421هاي نشانگر

 SAدر جمعيت  qPH5مورگان با ترتيب يك و دو سانتي

 دندشناسايي ش هاي پيوسته با آنعنوان نشانگرداشتند، به

نژادي برنج يا انتخاب به كمك و در برنامه به )3جدول (

توانند براي كاهش ارتفاع بوته استفاده ) ميMAS( نشانگر

و  RM17377شوند. در يك تحقيق آغازگرهاي 

RM24117 مورگان سانتي 7/2و  94/3ترتيب با فاصله به

و  qSEH-4هاي ارتفاع گياهچه برنج (QTLدر مجاورت 

qSEH-9 ا ه. از فواصل ژنتيكي بين نشانگرشدند) شناسايي

عنوان فواصل بسيار مناسب جهت استفاده به هاQTL اين و

از اين آغازگرها در جهت انتخاب براي ارتفاع گياهچه ياد 

  ).Amiri Fahliani et al., 2014( شد

 IRA صفات مختلف در جمعيت هايQTLمقايسه  

كروموزوم مشابه روي  QTL نشان داد كه يك )3(جدول 

در كنترل  RM8239و  RM7551 هايدر بين نشانگر شش

ت ، ولي موقعياستموثر  دو صفت ارتفاع بوته و عملكرد دانه

مورگان بسيار سانتي 8/75و  6/75ترتيب به هاQTL اين

 اساس نظريه لو و همكاران . در اين موارد بربودهم نزديك به

)Lu et al., 2007(، كه يكزماني QTL  يا يك ناحيه

ه ، مقايساستكروموزومي مشابه روي دو يا چند صفت موثر 

كل منحني مربوطه ها و شآن LOD مكان مربوط به حداكثر

بودن  هتواند در تعيين چند اثربراي صفات متفاوت مي

يا ناحيه كروموزومي بر صفات  QTL (پليوتروپي) يا نبودن

 مورد بررسي كمك كند.

، پنج اپيستازي IRAبراي صفت ارتفاع بوته در جمعيت 

هاي ژني روي دار بين مكان) معنيAA( افزايشي× افزايشي 

هاي يك، دو، سه، شش و هفت (هر كدام يك كروموزوم

ترتيب سه به(پنج  هاي چهار وروي كروموزوممكان ژني) و 

). سه جفت از اين 4 (جدول و دو مكان ژني) شناسايي شد

و اثر افزايندگي بر ارتفاع بوته  مثبت بودند هازياپيستا

داشتند كه با توجه به اهداف اصلاح برنج مبني بر توليد 

هاي پاكوتاه و نيمه پاكوتاه، مطلوب نبودند. دو جفت واريته

هاي ژني روي اپيستازي بين مكان آثار اين ديگر از

 و داراي توجيه تنوع ندهاي چهار و پنج منفي بودكروموزوم

در صد بودند كه باعث كاهش ارتفاع  4/6تا  1/4فنوتيپي بين 

متر شدند. حسيني چالشتري و سانتي 6/3تا  7/2بوته از 

در  )Hosseini Chaloshtari et al., 2012( همكاران

 هاييك اثر اپيستازي بين مكان ،/ هاشميIR-22 جمعيت 

مانند اپيستازي جمعيت گزارش كردند كه  Ph7و  Ph2ژني 

IRA  بين حاضرتحقيق ،qPH2  وqPH7-1 ترتيب روي به

  هاي دو و هفت شناسايي شد. كروموزوم

دار معني  AA، شش جفت اپيستازيSAدر جمعيت 

هاي دو و سه هر كدام هاي ژني روي كروموزومبين مكان

 هر هاي چهار، پنج و هفتسه مكان ژني و روي كروموزوم

 آثارسه جفت از اين . كدام دو مكان ژني شناسايي شد

گي و اثر افزايند ندهاي ژني، مثبت بوداپيستازي بين مكان

روي  هاآنبر ارتفاع بوته داشتند و سه جفت ديگر از 

و داراي دامنه  ، منفيهاي دو، سه، پنج و هفتكروموزوم

درصد بودند كه  1/6تا  8/1تنوع فنوتيپي تبيين شده بين 

 متر شدند.سانتي 85/5ا ت 96/3باعث كاهش ارتفاع بوته از 

) AAE( در محيط افزايشي ×افزايشي اپيستازي  برهمكنش

 هايQTL، فقط بين IRAبراي ارتفاع بوته در جمعيت 

qPH4-1  وqPH4-2  روي كروموزوم چهار و در جمعيت

SA فقط بين ،QTLهاي qPH5-1  وqPH7-1 دار معني

 ، باعثدرصد از تنوع فنوتيپي 23/1و  21/1 توجيه كه با بود

تنكابن و افزايش ارتفاع بوته  منطقهكاهش ارتفاع بوته در 

با  QTL برهمكنشاپيستازي و  آثار شدند. نطقه رشتدر م

دار براي ارتفاع بوته توسط محققين ديگر نيز محيط معني

  ).Li-Jun et al., 2009ه است (گزارش شد
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  در مناطق تنكابن و رشتبرنج خالص نوتركيب  هايزراعي در دو جمعيت لاينتجزيه واريانس صفات مهم  -1جدول 
Table 1. Analysis of variance for rice important agronomic traits in two RIL populations in Tonkabon and Rasht 

regions 
Mean squares in Ali Kazemi/IR population  

Rasht region Tonekabon region 
df  Source of variations 

Grain yield  
Panicle 
length  

Headinh 
date  

Plant 
height  

Grain yield  
Panicle 
length  

Headinh 
date  

Plant 
height  

**734680  **4.73  **49.26  **482.9  **2054739  **6.25  **73.26  **374.9  133 Treatment 
**551166  **3.70  **31.47  **398.2  **1951700  **5.57  **42.37  **276.2  128  Among lines 
**5092831  **17.14  **170.1  **1875  **5355191  **25.64  **112.7  **1628  4 Among controls 
**6844423  **85.44  **1841  **5798  **2.36  **15.32  **3871  **7987  1 Control vs treatment 
ns 3694.00  ns 0.44  ns 0.16  ns 4.46  ns 7919  ns 2.64  ns 2.90  ns 1.26  4 Block 

17243.4  0.89  2.21  3.51  12368.5  1.12  2.48 5.06  16  Error 
3.29  3.42  1.80  1.57  2.43  3.60  1.99  1.96  - CV (%) 

  

 .Table 1. Continued                                                                                                          ادامه -1جدول 

Mean squares in Ali Kazemi/IR population  
Rasht region Tonekabon region 

df  Source of variations 
Grain yield  

Panicle 
length  

Headinh 
date  

Plant 
height  

Grain yield  
Panicle 
length  

Headinh 
date  

Plant 
height  

**6974746  
**3.25  

**59.48  
**359.2  

**8553289  
**5.98  

**86.1  
**342.6  117  Treatment 

**4902066  
**2.58  

**42.60  
**288.9  

**6958469  
**5.30  

**49.7  
**298.1  112  Among lines 

**5092832  
**17.1  

**170.1  
**1875  

**53551919  
**25.64  

**112.7  
**1639  4  Among controls 

**6351055  
**23  

**1507  
**2159  

**6873709  
ns2.52  

**4044  
**146  1  Control vs treatment 

ns36946  
ns0.44  

ns0.16  
ns4.46  

ns7919  
ns2.64  

ns2.9  
ns1.26  4  Block 

172436 0.89 2.21 3.51 123699 1.12 2.48 5.06 16 Error 
3.28 3.33 1.78 1.50 2.49 3.48 1.99 1.74 - CV (%) 

  

  

دهي) (تاريخ خوشه درصدگلدهي 50براي صفت روز تا 

روي كروموزوم شش بين  QTL، يك IRAدر جمعيت 

). 3(جدول  دشناسايي ش RM814-RM103نشانگرهاي 

qPH6  درصد و انتقال  1/27با پوشش تنوع فنوتيپي

روز تاريخ بذرپاشي  4/1موجب افزايش  IRهايي از والد آلل

 دشعبارت ديگر افزايش دوره رشد درصد گلدهي و به 50تا 

. يستننژادي برنج در ايران مطلوب و بنابراين براي برنامه به

 QTL، سه SAجمعيت  دهي دربعلاوه براي تاريخ خوشه

)qHD6، qHD3 و qHD1 (هاي يك، سه روي كروموزوم

ترتيب ي ژني بههاو شش شناسايي شدند. اين مكان

درصد از تنوع فنوتيپي را توجيه  12/11و  14/18، 23/22

د هايي را از والو آلل آثار افزايشي منفي بودندداراي  ،كردند

 ربيعي كاظمي براي كاهش طول دوره رشد داشتند.علي

)Rabiei, 2007(  نشانگر  88با استفاده ازSSR تعداد ،

سفيد و گرده را حاصل از تلاقي ارقام بومي دم 2Fبوته  192

شناسايي  كنترل تاريخ گلدهيبراي  QTL ششارزيابي و 

 هايهمانند اين تحقيق روي كروموزوم  QTLسه كرد كه

يك، سه و شش بودند كه به لحاظ اثر افزايشي كاهنده اين 

 hd3صفت نيز با تحقيق حاضر مطابقت داشتند. همچنين 

 7/11با واريانس فنوتيپي  RM545-RM7بين نشانگرهاي 

تحقيق  qHD3در ناحيه كروموزومي نزديك به  درصد

با  hd8و  hd6 ، hd7هاي QTL وي يابي شد.حاضر مكان

 منطقه مورد مطالعهدو  صفات مهم زراعي در والدين و دو جمعيت برنج در دامنه تغييراتميانگين، انحراف معيار و  -2 جدول

Table 2. Means ± standard deviation (SD) and range of important agronomic traits in parents and two rice 
populations in two studied regions 

SA population IRA population Parents   

Means ± SD Range Means ± SD Range Alikazemi Saleh IR Trait 
114.3±17.5 81.5±170.2 125.9±16.7 93.6-163.8 154.1 117.1 114.8 Plant height 
78.9±5.9 66.0±97.5 79.0±6.9 66.0-93.5 88.3 83.0 92.8 Heading date 
28.2±1.9 23.4±33.7 29.3±1.8 24.2-33.1 29.9 32.6 27.1 Panicle length 
4256±992 2394±6866 4199±739 2513-5979 3069.5 4960.5 5471 Grain yield 
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عنوان بهرا درصد از تنوع فنوتيپي  19بيش از توجيه 

QTLد. ليو و همكارانمعرفي كربزرگ اثر  هاي )Liu et 

al., 2014( ا ردهي ژني كنترل كننده تاريخ خوشهدو مكان

شناسايي  RILروي كروموزوم شش و هفت در يك جمعيت 

درصد باعث  37/5با واريانس فنوتيپي  qHD-6كردند كه 

در نزديكي ناحيه  QTLتاخير در گلدهي شد. اين 

اين تحقيق، با اثر  SAدر جمعيت  qHD6كروموزومي 

  د. يابي ششي منتج به زودرسي مكانافزاي

QTL  بزرگ اثر)qHD1(  دو جمعيت داراي  هردر

بالاترين توجيه كننده ) و روز -60/2( ترين اثر افزايشيبيش

درصد) بود. در يك مطالعه تعداد  23/22( تنوع فنوتيپي

 روي پنج كروموزوم توسط مي و همكاران QTLهفت 

)Mei et al., 2005 (كه چهار  شناسايي شدQTL  روي

كه در  QHd1a جايگاههاي يك و سه بودند. كروموزوم

يابي درصد مكان 2/9فنوتيپي  با واريانس RILجمعيت 

تحقيق  qHD1در نزديكي ناحيه كروموزومي  د، تقريباًش

روز  5/2قرار داشت و با اثر افزايشي مثبت، باعث  حاضر

 qHD1 برهمكنش ،تاخير در گلدهي شد. در تحقيق حاضر

دار نبود كه بيانگر پايداري آن ) نيز معنيAEبا محيط (

تري با اطمينان بيش QTLتوان از اين مي ،. بنابرايناست

نژادي جهت بهبود اين صفت استفاده كرد. هاي بهدر برنامه

روي كروموزوم يك  QTLيك مطالعه فقط يك در 

)dth1.1دهي در يك جمعيت ) براي تاريخ خوشهRIL 

شناسايي شد كه يك درصد از واريانس فنوتيپي را تبيين 

اين  qHD1، همانند Samgangهايي از والد كرد و با آلل

تحقيق داراي اثر افزايشي منفي و كاهنده تاريخ گلدهي به 

محيط ×  QTL برهمكنش dth1.1روز بود.  76/2مدت 

 تمطابقت داش حاضر كه با نتايج تحقيق اشتند يدارمعني

)Zhao et al., 2010.(  نشانگرRM3441  6/4با فاصله 

روي كروموزوم سه براي  qHD3مورگان در مجاورت سانتي

عنوان ) كه به3(جدول  دهي وجود داشتتاريخ خوشه

برنامه انتخاب به تواند در مي QTLنشانگر پيوسته با اين 

) مورد توجه قرار گيرد. تامسون و MAS( كمك نشانگر

 QTLيازده تعداد ) Thomson et al., 2003( همكاران

(دو  يكهاي روي كروموزوم روز تا گلدهي صفت براي

ده و  هفت )،(دو مورد چهار(چهار مورد)،  سه، دومورد)، 

روي كروموزوم يك نزديك  qdth1.2يابي كردند كه مكان

  داشت.  تحقيق قراراين شناسايي شده در  qHD1به 

  در دو منطقه RILجمعيت دو  شناسايي شده صفات برنج در هايQTLبراي محيط  ×افزايشي  برهمكنشافزايشي و  آثار -3جدول 

Table 3. Additive (A) and additive × environment (AE) interaction effects of QTLs detected for rice agronomic 
traits measured in two RIL populations under two regions 

Trait QTL Marker interval 
Position 

(cM) 
Parent iA a

2R 1AE 2AE ae
2R 

Alikazemi/IR RIL population  

Plant height  
qPH2  RM3355-RM5303 120.4  A 4.9  19.6  -  -  -  
qPH5  RM5410-RM1237 60.5  IR -3.6  11.6  -  -  -  
qPH6  RM7551-RM8239 75.6  A  5.2  21.5  1.02  -1.3  1.1  

Heading date qHD6 RM5814-RM103 120.8  IR  1.4  27.7  -  -  -  

Panicle length 
qPL7  RM5100-RM1243 22.3 A  2.6  8.7  -  -  -  

qPL10 RM4455-RM4915  37.8  IR  -13.5  12.6  0.24  -0.15  2.11  
qPL12 RM5101-RM5195 49.5  A  18.9  19.9  -  -  -  

Grain yield 

qGY3-1 RM2791-RM3441 30.0 A -487.5 21.3 -  -  -  
qGY3-2 RM5955-RM1164 60.3 A -291.1 16.6 -  -  -  
qGY4  RM6431-RM6540 70.2 A -207.1 14.5 11.12 -10.30 5.80 
qGY6 RM7551-RM8239  75.8 IR 182.9 15.6 -  -  -  
qGY8  RM195-RM447  108.5 A  -338.4  18.5 -  -  -  

Alikazemi/Saleh RIL population  
Plant height qPH5  RM421-RM178  102.5  S  -3.76  17.6  -  -  -  

Heading  
qHD1 RM8235-RM5310 155.7  A  -2.60  22.23  -  -  -  
qHD3  RM3441-RM5955 35.6  A  -1.26  18.14  -  -  -  
qHD6 RM7551-RM8239 78.6  A  -1.39  11.12  -  -  -  

Panicle length  qPL7 RM1243-RM8263 26.4  S  -7.43  16.7  0.38  -0.29  1.23  

Grain yield 
qGY1  RM5302-RM283  20.2 S 217.11 24.5 -  -  -  
qGY3 RM1164-RM6425 74.2 A -167.3 18.12 -  -  -  
qGY6 RM5814-RM103 120.3 S 50.95 10.13 -14.21 12.1 3.21 
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 .IR، IR67017-180-2-1-2 ؛صالح ،S ؛كاظميعلي ،A .ه استنشان داده شد پيكانميانگين والدين با  .SAو  IRA هايجمعيتهاي خالص نوتركيب توزيع فراواني چهار صفت زراعي در لاين -1شكل 
Figure 1. Frequency distribution of four rice agronomic traits in IRA and SA RIL populations. The average of parental lines are indicated by arrows. A, Alikazemi; S, Saleh;  

IR, IR67017-180-2-1-2. 
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 گلدهي مسئول را Hd5تا  Hd1 هايمحققين ديگر ژن

 ,Yano and Sasaki( كردند معرفي گياه رشد دوره طول و

يك  )Sabouri et al., 2009( صبوري و همكاران ).1997

QTL روي كروموزوم يك اثر را براي اين صفت بزرگ

براي تاريخ  QTLيابي نقشهدند. مقايسه نتايج يابي كرمكان

 هايدر مطالعات مختلف نشان داد كه در موقعيت گلدهي

QTL همكاران و اين صفت تنوع زيادي وجود دارد. لين 

)Lin et al., 2011( از تغييرات اين تنوع كه بودند معتقد 

 انتخاب در اثر ارقام از بسياري در شود كهناشي مي آللي

 يينتع براي تلاش بنابراين دارد. وجود طبيعي يا مصنوعي

QTLهايجمعيت از استفاده با صفت اين با مرتبط هاي 

 شود،مي جديد هايژن منجر به شناسايي تنها نه مختلف

 ازيسهمسانه براي هاژن موثر شناسايي براي شرايط را بلكه

  .)Rabiei et al., 2015( كندمي فراهم نقشه بر مبتني

دار روي معني افزايشي× افزايشي  سه اپيستازي

دهي در هاي دو ، هفت و چهار براي تاريخ خوشهكروموزوم

يك  ،هااز ميان آن ).4(جدول  شناسايي شد IRAجمعيت 

با  qHD7-1و  qHD2-1هاي ژني اثر اپيستازي بين مكان

كه باعث درصد شناسايي شد  4/2نوع فنوتيپي تتوجيه 

اي هدو اثر اپيستازي ديگر بين مكان .دافزايش اين صفت ش

و  qHD2-1هاي ژني و مكان qHD4و  qHD2-2ژني 

qHD7-2 ا به همنفي بودند و تنوع فنوتيپي توجيه شده آن

منفي باعث كاهش  آثاردرصد بود. اين  2/1و  9/3ترتيب 

نژادي شوند كه از اهداف مهم بهدوره رشد و يا زودرسي مي

دار معني AA، پنج اپيستازي SAدر جمعيت باشد. برنج مي

 هايصفات زراعي برنج در دو جمعيت لاينشناسايي شده براي  هايQTLماهواره و موقعيت ريزهاي نقشه پيوستگي نشانگر -2شكل 

 هستند. SAو  IRAمرتبط با جمعيت  QTLدهنده ترتيب نشانبه qبعد از  S و Rخالص نوتركيب. 

Figure 2. Molecular linkage map of SSR markers and position of the QTLs identified for agronomic traits of rice 
in two RIL populations. R and S after q indicate the QTL of IRA and SA populations, respectively. 
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هاي يك، سه ، پنج و ده شناسايي شدكه سه روي كروموزوم

 اهاثر اپيستازي مثبت بودند و تنوع فنوتيپي توجيه شده آن

مثبت باعث  آثار). اين 4(جدول  درصد بود 2/3و  1/2، 7/1

شوند و بنابراين براي برنامه يا تاخير دوره رشد مي افزايش

برنج در ايران مطلوب نيستند. يك اثر اپيستازي نژادي به

روي كروموزم يك با انتقال  qHD1-1هاي ژني بين مكان

با پنج روي كروموزم  qHD5-2هايي از والد صالح و آلل

كاظمي با پوشش تنوع فنوتيپي هايي از والد عليانتقال آلل

دهي شد. تاريخ خوشه درروز  54/1درصد باعث كاهش  3/2

روي كروموزوم يك بين مكان نيز پيستازي ديگر يك اثر ا

كاظمي و مكان هايي از والد عليبا انتقال آلل qHD1-3ژني 

هايي از والد صالح موجب كاهش با انتقال آلل qHD1-4ژني 

آثار اپيستازي وجود  دهي شد.تاريخ خوشه درروز  26/2

 و Hd1هاي بين ژن نيز دهي برنج قبلاًبراي زمان خوشه

Hd3 و شش كروموزوم روي Hd2 هفت كروموزوم روي 

)Lin et al., 2003(  ،.همكاران و لي گزارش شده است 

)Li  et al., 2003تاريخ براي را اپيستازي متعددي ) آثار 

 اببرنج هاي مختلف روي كروموزوم گياه ارتفاع و دهيخوشه

حاصل از تلاقي بين  هاپلوئيدلاين دابل 135 از استفاده

IR64  وAzucena دو  .كردند شناسايي محيط نه در

) براي اين AAEدار اپيستازي با محيط (معنيبرهمكنش 

، اثر اپيستازي بين IRAصفت مشاهده شد. در جمعيت 

 IRهايي از والد با انتقال آلل qHD4و  qHD2-1مكان ژني 

با تنوع فنوتيپي تبيين  AAEژني، داراي از هر دو مكان 

نيز فقط يكي  SAدرصد بوده است. در جمعيت  31/1شده 

هايي با انتقال آلل qHD5-1و  qHD3اپيستازي بين  آثاراز 

با تنوع  AAEژني داراي از والد صالح از هر دو مكان 

درصد بوده است. در يك تحقيق  21/1فنوتيپي تبيين شده 

شناسايي شده براي طول دوره رشد برنج،  QTL از چهارده

ژن داراي  جفت يك و اپيستازي داراي ژن جفت پنج تعداد

   .)et al. Liu, 2007(بودند  محيط با QTL برهمكنش

اي مركب براي صفت يابي فاصلهنتايج حاصل از مكان

) نشان 3(جدول طقه در دو من IRAطول خوشه در جمعيت 

روي  qPL12و  qPL7 ،qPL10داد كه سه مكان ژني 

 شناسايي شدند. ميزان اثر 12هاي هفت، ده و كروموزوم

و  -5/13،  6/2ترتيب هاي ژني بهافزايشي براي اين مكان

 qPL12و  qPL7هاي ژني متر بود. مكانسانتي 9/18

كاظمي براي افزايش طول خوشه هايي از والد عليآلل

براي  IRهايي ازوالد آلل qPL10داشتند ولي مكان ژني 

افزايشي  كنشبرهمداراي  و فقط كاهش طول خوشه داشت

درصد  11/2) بود كه با پوشش تنوع فنوتيپي AEبا محيط (

در محيط يك (تنكابن) باعث افزايش و در محيط دو (رشت) 

تا  7/8هاي ژني از ش طول خوشه شد. اين مكانباعث كاه

  درصد از تنوع فنوتيپي طول خوشه را پوشش دادند.  9/19

ترين اثر افزايشي مثبت و پوشش تنوع فنوتيپي، به بيش

 QTLعنوان تواند بهتصاص داشت كه ميخا qPL12 جايگاه

اثر براي افزايش طول خوشه استفاده شود. نشانگر بزرگ

RM5101 اين مورگان با سانتي 3/1فاصله  نيز باQTL  به

د در توانشناسايي شد كه ميآن عنوان نشانگر پيوسته با 

راي ب برنامه انتخاب به كمك نشانگر مورد توجه قرارگيرد.

روي كروموزوم هفت  QTLيك  SAطول خوشه در جمعيت 

افزايشي منفي  با اثر RM1243-RM8263فاصل  حد

 ينتوسط ادرصد از تنوع فنوتيپي  7/16شناسايي شد كه 

 دارمعني برهمكنششد. اين مكان ژني داراي مكان توجيه 

صالح را براي كاهش طول هايي از والد با محيط بود و آلل

هايي SA ،QTLو  IRAدر هر دو جمعيت خوشه داشت. 

 هر وروي كروموزوم هفت براي طول خوشه شناسايي شدند 

در ناحيه  RM1243با داشتن يك نشانگر مشترك كه چند 

ولي داراي بيان ژني متفاوت  ،هم بودندهكروموزومي نزديك ب

هاي گوناگون ها و محيطبودند كه متاثر از اختلاف جمعيت

 QTLشش ) Wang et al., 2012( است. وانگ و همكاران

اين  مشابه QTLپنج كروموزوم شناسايي كردند كه دو  روي

يابي شدند كه هفت و ده مكان هايتحقيق روي كروموزوم

درصد از واريانس فنوتيپي با اثر  1/6و  3/17ترتيب داراي به

 .افزايشي كاهنده و افزاينده طول خوشه بودند

qPL10 ژني تحقيق نزديك به ناحيه كروموزومي مكان

 QTLما روي كروموزوم ده قرار داشت. در يك مطالعه از پنج 

 12با توجيه  جمعاً 12دو تا روي كروموزوم  ،شناسايي شده

درصد از واريانس فنوتيپي، باعث افزايش طول خوشه شدند 

درصد واريانس در ناحيه كروموزومي  9/4با  qPL-12bو 

 يابي شدمشابه اين تحقيق مكان QTLتقريبا نزديك به 

)Wang et al., 2011 .(افزايشي سه اثرمتقابل اپيستازي ×

براي  12هاي هفت، ده و روي كروموزوم )AAفزايشي(ا

شناسايي شد. هيچ يك از اين  IRAطول خوشه در جمعيت 

) AAEدار با محيط (معني برهمكنشداراي  هااپيستازي

با  qPL12 اثرات متقابل اپيستازي بين  ).4(جدول  نبودند

qPL7 و بين qPL12   باqPL10  موجب كاهش طول

موجب افزايش  qPL10و  qPL7خوشه و اپيستازي بين 

 برهمكنش اپيستازي و آثارهيچكدام از  شدند.طول خوشه 

 SAاپيستازي در محيط براي اين صفت در جمعيت 
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براي طول خوشه  جمعيتچند كه در اين  هر دار نشد،معني

و روي كروموزوم هفت با اثر افزايشي منفي  QTL يك

 يي و همكاران دار با محيط شناسايي شد.معني برهمكنش

)Ye et al., 2009(  اپيستازي و يا  برهمكنشنوزده جفت

دار را براي طول خوشه در يك اپيستازي در محيط معني

 در مجموعيابي كردند كه مكاندر دو سال  RIL جمعيت

 هايلاينرا در جمعيت  اين صفتاز تغييرات  درصد 05/49

  كنترل كردند. ركيبخالص نوت

 QTLپنج  IRAبراي صفت عملكرد دانه در جمعيت 

هاي سه (دو مورد) ، چهار، شش و هشت روي كروموزم

روي كروموزوم شش  QTL). 3شناسايي شد(جدول 

)qGY6 9/182افزايشي مثبت به مقدار  آثار) داراي 

با پوشش تنوع  IRهايي از والد هكتار با آلل كيلوگرم در

ها داراي اثر اصلي QTLدرصد بود. ساير  6/15فنوتيپي 

هاي كاهنده عملكرد از والد افزايشي منفي با آلل

ار ترين پوشش تنوع فنوتيپي به مقدكاظمي بودند. بيشعلي

ترين آن به مقدار و كم qGY3-1درصد به مكان ژني  3/21

وجود  تعلق داشت. qGY4درصد به مكان ژني  5/14

كننده عملكرد دانه قبلاً نيز توسط هاي ژني كنترلمكان

 ;Guo et al., 2005( ديگر روي كروموزم سه محققين

Kwon et al., 2008(  كروموزم چهار)Benmoussa et 

al., 2006; Liu et al., 2008(، كروموزم شش )Xing 

et al., 2002; Liu et al., 2013( وكروموزم هشت )You 

et al., 2006; Xie et al., 2008; Yan et al., 2011( 

افزايشي در محيط براي مكان  برهمكنش .گزارش شده است

عملكرد دانه  هايQTLدار و براي ساير معني qGY4ژني 

هاي ژني و كه حاكي از پايداري اين مكان دار نبودمعني

 باشد. وانگ و همكارانها از تاثير محيط مياستقلال آن

)Wang et al., 2014 ( هفتQTL  برهمكنشداراي 

هاي محيط در هر يك از دو جمعيت لاين باافزايشي 

روي كروموزوم سه  QTLايزوژنيك شناسايي كردند و يك 

  دار با محيط بود. در يك جمعيت فاقد اثرمتقابل معني

با توجه به اثر افزايشي مثبت و با qGY6 مكان ژني 

پايدار و  QTLعنوان درصد، به 6/15تبيين تنوع فنوتيپي 

ژني با  توان از اين مكانبزرگ اثر شناسايي شد كه مي

نژادي در جهت بهبود هاي بهتري در برنامهاطمينان بيش

با فاصله  RM7551صفت عملكرد استفاده كرد و نشانگر 

پيوسته با آن  عنوان نشانگرمورگان با آن بهسانتي 6/2

 )Rahimi et al., 2013( رانشناسايي شد. رحيمي و همكا

 دليل پيچيدگيعات بهتر مطالگزارش كردند كه در بيش

 آثارهاي شناسايي شده داراي QTLصفت عملكرد دانه، 

 QTL ،qGYs1رو دو و از اين هستندفنوتيپي بسيار كمي 

درصد از تبيين  81/11و  80/10ترتيب با را به qGYs7و 

دند اثر شناسايي كر هاي بزرگQTLعنوان تنوع فنوتيپي به

گان از مورتر از پنج سانتيهايي را كه در فاصله كمو نشانگر

هاي نزديك به آن عنوان نشانگرها قرار داشتند، بهQTLاين

ها در برنامه هرمي بتوان از آن معرفي كردند تا احتمالاً

هاي مثبت از منابع مختلف و يا انتخاب به كمك كردن ژن

   ملكرد دانه استفاده كرد.نشانگرها در افزايش ع

هاي يك، روي كروموزوم QTL، سه SAدر جمعيت 

با  qGY6و  QTL ،qGY1سه و شش شناسايي شدند. دو 

هايي از والد صالح باعث افزايش افزايشي مثبت و آلل آثار

ترين پوشش داراي بيش qGY1جايگاه عملكرد دانه شدند. 

ترين اثر افزايشي درصد و بيش 5/24تنوع فنوتيپي به مقدار 

عنوان تواند بهمي وگرم بود وكيل 11/217 مثبت به مقدار

بود عملكرد برنج مورد براي به مهماثر و بزرگ QTLيك 

بدون فاصله و نيز كه  RM5302نشانگر  .گيردتوجه قرار 

 عنوان نشانگرتواند بهمي ،منطبق با آن شناسايي شد

شد. مورد توجه با كمك نشانگرپيوسته در برنامه انتخاب به

كيلوگرم با تبيين تنوع  95/50ترين اثر افزايشي به مقدار كم

، بود. اثر qGY6مربوط به جايگاه درصد  13/10فنوتيپي 

كاظمي براي هايي را از والد عليمنفي و آلل qGY3افزايشي 

 قابل توجه اينكه برخي از كاهش عملكرد دانه داشت.

QTLطالعه شناسايي شدند، كه در اين م عملكرد دانه هاي

هاي ها و جمعيتدر محيط عملكرد، هايQTLعنوان به قبلاً

يابي دقيق و نقشه رو،از اين .اندمختلف گزارش شده

ز عملكرد ها درك مفاهيم ژنتيكي اQTLسازي اين همسانه

  . )Zhang et al., 2018( ددانه را تسهيل خواهد كر
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   منطقهدو در  RIL جمعيت زراعي برنج در دوصفات مهم براي شناسايي شده  يهاQTL در  )AAE ( محيط بااپيستازي  برهمكنش و  )AA ( افزايشي ×افزايشي  اپيستازي -4جدول 

Table 4. Epistasis effect (AA) and epistasis × environment interaction (AAE) of detected QTLs in two RIL populations for rice important agronomic traits in two environments 
Trait iQTL Marker interval QTL position Parent jQTL Marker interval  QTL position Parent AA aa

2R 1AAE 2AAE aae
2R 

Alikazemi/IR RIL population  

Plant heigh 

qPH1 RM8235-RM5310  153.4  A  qPH6  RM7551-RM8239  75.6  A  4.97  3.4  -  -  -  
qPH2 RM3355-RM5303 120.4  A qPH7-1  RM5100-RM1243 22.0  A 1.2  1.9  -  -  -  
qPH3  RM1332-RM2791 11.80  IR qPH5-1  RM421-RM178 103.5  IR 2.6  2.1  -  -  -  

qPH4-1 RM6540-RM6589 73.20  IR qPH4-2  RM5030-RM3648 112.8  A -2.7  6.4  1.22  -1.09  1.21  
qPH4-2  RM5030-RM3648 112.8 A qPH5-2  RM421-RM178 103.5  IR -3.6  4.1  -  -  -  

Heading date  
qHD2-1  RM2770-RM3294  25.0  A qHD7-1  RM2878-RM1048  53.1  IR 1.4  2.4  -  -  -  
qHD2-2 RM3355-RM5303 96.6  IR qHD4  RM6589-RM5030 95.4  IR -2.7  3.9  0.21  -0.13  1.31  
qHD2-1  RM2770-RM3294 25.0  IR qHD7-2  RM1048-RM6344 75.9  IR -0.8  1.2  -  -  -  

Panicle length 
qPL7  RM5100-RM1243  12.2  IR qPL10  RM4455-RM4915  27.8  IR  4.1  3.4  -  -  -  
qPL7  RM5100-RM1243 12.2  IR qPL12 RM5101-RM5195 55.4  A -2.9  1.9  -  -  -  
qPL10 RM4455-RM4915 27.8  IR qPL12 RM5101-RM5195 55.4  A -3.95  2.1  -  -  -  

Grain yield 

qGY3-2  RM2791-RM3441  30.0  IR qGY3-3  RM5955-RM1164  65.3  A -261.0  8.4  -  -  -  
qGY3-2 RM2791-RM3441 30.0  IR  qGY8  RM195-RM447 108.5  IR  263.9  7.9  -  -  -  
qGY3-3  RM5955-RM1164 65.3  IR qGY4  RM6431-RM6540 58.2  IR 141.1  4.1  -  -  -  
qGY3-3  RM5955-RM1164 65.3  IR qGY6  RM7551-RM8239  90.8  IR 175.6  5.4  -  -  -  
qGY2  RM3294-RM5699 25.5  A qGY4  RM6431-RM6540 58.2  IR -390.0  1.2  -  -  -  

qGY3-1 RM4853-RM1332 8.5 IR qGY4  RM6431-RM6540 58.2  IR 193.6  6.1  -  -  -  
Alikazemi/Saleh RIL population 

  qPH2-1 RM3294-RM5699  26.5  A qPH4-1 RM6431-RM6540  70.2  A  4.93  2.3  -  -  -  

Plant height  

qPH2-2  RM5699-RM7426  55.3  A qPH3-1 RM4853-RM1332 7.00  A 7.24  7.2  -  -  -  
qPH2-3  RM3355-RM5303  120.4  A qPH3-2 RM2791-RM3441 31.0  S -5.85  6.1  -  -  -  
qPH3-3 RM6425-RM5626  98.9  S  qPH4-2 RM3648-RM124 121.5  S  12.26  9.2  -  -  -  
qPH5-1 RM3505-RM421  90.2  S qPH7-1 RM8263-RM2878 61.5  A -4.04  2.2  1.34  -2.11  1.23  
qPH5-2 RM421-RM178  103.5  S qPH7-2 RM1243-RM8263 25.4  A -3.96  1.8  -  -  -  

Heading 
  

qHD1-4  RM8235-RM5310 160.4  S qHD10 RM4455-RM4915 21.8  S 0.87  1.7  -  -  -  
qHD1-1  RM3148-RM5302 11.12 S qHD5-2 RM3505-RM421 85.1  A -1.58  2.3  -  -  -  
qHD1-2  RM283-RM5638 45.6  S qHD1-4 RM8235-RM5310 155.4  S 1.57  2.1  -  -  -  
qHD1-3  RM5638-RM3475  101.6  A qHD1-4 RM8235-RM5310 155.4  S -2.26  2.9  -  -  -  

  qHD3  RM4853-RM1332  8.1  A qHD5-1 RM1237-RM3505 79.6  A 2.73  3.2  0.31  -0.28  1.21  

Grain yield  
  

qGY1-1 RM5302-RM283  20.2  S qGY3  RM5955-RM1164  60.0  A -135.7  6.3  -  -  -  
qGY1-1 RM5302-RM283  20.2  S qGY6-2 RM5814-RM103 120.8  S 34.56 1.1  -  -  -  
qGY1-2 RM3475-RM8231  145.2  S qGY5-1 RM5410-RM1237 60.1  A -102.09  4.2  -  -  -  
qGY1-3 RM8235-RM5310  155.5  S qGY5-2 RM3505-RM421 100.1  A -284.37  8.2  -9.23  8.4  2.21  
qGY6-1 RM4128-RM549  20.5 S qGY6-2 RM5814-RM103 120.3  S 205.46  7.8  -  -  -  

QTLi: Gene locus at position i,  QTLj: Gene locus at position j, AA: Epistatic Interactions,  R2aa: Diversity explained by epistatic effects,  AAE1: Epistasis Interaction with Environment 1,  AAE2: 
Epistasis Interaction with Environment 2, R2aae: Diversity explained by epistatic interactions with the environment. 
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 فزايشيا× شش اپيستازي افزايشي ، IRAدر جمعيت 

)AAهاي دو، سه، چهار، شش و دار روي كروموزوم) معني

). چهار اثر 4(جدول  هشت براي عملكرد دانه شناسايي شد

هاي QTLكروموزوم سه و هاي QTLاپيستازي بين 

هايي را هاي هشت، چهار و شش مثبت بود و آللكروموزوم

 9/263تا  1/141براي افزايش عملكرد از  IRاز والد 

بين  ترين تنوع فنوتيپيدر هكتار دارا بودند. بيشكيلوگرم 

QTL درصد بود. دو  9/7هاي افزاينده عملكرد با آللهاي

ا ركاظمي هاي والد علياپيستازي ديگر منفي بودند و آلل

رچه اگ ،براي كاهش عملكرد دانه داشتند. قابل توجه اينكه

QTL هايqGY3-2  وqGY8  وQTL هايqGY3-1  و

qGY4 ابكاهنده عملكرد  ويك با اثر افزايشي منفي  هر 

كاظمي بودند، ولي اثر اپيستازي اين هايي از والد عليآلل

ها مثبت بود و باعث افزايش عملكرد دانه با QTLجفت 

فاقد اثر  qGY3-3 جايگاهشدند. بعلاوه  IRهايي از والد آلل

منفي و  افزايشيبا اثر  qGY4 جايگاهدار و افزايشي معني

 همكيلوگرم در هكتار با  1/207هنده عملكرد به مقدار كا

باعث افزايش عملكرد دانه به  كهند داشتاپيستازي مثبت 

فاقد  qGY2كيلوگرم در هكتار شد. در مقابل،  6/193مقدار 

منفي و  افزايشيبا اثر  qGY4دار با اثر افزايشي معني

 كاهنده عملكردمنفي و داراي اپيستازي  ،كاهنده عملكرد

توان مي اين ترتيب،هب د.كيلوگرم در هكتار بو 390به مقدار 

هاي QTL يك از گيري كرد كه ممكن است هرچنين نتيجه

 فاقد اثر اصلي و يا با اثر اصلي افزايشي منفي و يا مثبت از

 دارمعني اپيستازي دارايها QTL ساير بابرهمكنش  طريق

 باشند عملكرد دانهويژه هافزايش صفت ب يا كاهش در موثر و

 است. عملكرد پيچيده ژنتيكي كنترل دليل همينبه و شايد

با  QTL برهمكنش بلكه اپيستازي،آثار  تنها نه در نتيجه

 دارند و در كنترل اين صفت در مهمي نقش محيط نيز

 رتافزايشي را با دقت بيشآثار توان مي ،هاصورت برآورد آن

زايش عملكرد دانه براي افنژادي برنج به هايبرآورد و برنامه

   د.تهيه و اجرا كر يترمندي دقيقرا با هدف

دار براي پنج اثر اپيستازي معني، SAدر جمعيت 

هاي يك، سه، پنج و كروموزوم هايQTLعملكرد دانه بين 

 سه اثر اپيستازي منفي ،هااز ميان آنكه شش شناسايي شد 

ترين اثر اپيستازي بيش ).4و دو اثر مثبت بودند (جدول 

 هاينشانگرفاصل  حد qGY6-1 مثبت بين مكان

RM4128-RM549 و مكان qGY6-2 فاصل  حد

 8/7وجود داشت كه  RM5814-RM103 نشانگرهاي

اي هتقال آللدرصد از تنوع فنوتيپي را توجيه كرد و با ان

افزاينده عملكرد از والد صالح باعث افزايش محصول به 

 اپيستازي آثارهكتار شد. وجود  كيلوگرم در 46/205مقدار 

در كنترل عملكرد توسط محققين ديگر نيز گزارش شده 

 Xing et al., 2002; You et al., 2006; Fu et( است

al., 2010(كه چنگ و همكاران طوري)، بهCheng et 

al., 2013( دو جفت خود  در تحقيقQTL  اپيستاتيك

  و گزارش كردند. يابي دهنده عملكرد دانه مكانافزايش

) AAEاپيستازي با محيط ( هايبرهمكنشيك از هيچ

دار نبودند. در معني IRAبراي عملكرد دانه در جمعيت 

يك مورد كه  ،از پنج اثر اپيستازي SAكه در جمعيت حالي

 qGY1-3و  qGY5-2 هايQTLبين  برهمكنشحاصل 

توجيه تنوع دار بود و با متفاوت معنيهاي بود، در محيط

عملكرد در كاهنده  AAE برهمكنشصد، در 2/2 فنوتيپي

 رشت داشت.نطقه تنكابن و افزاينده عملكرد در منطقه م

شامل   RILها در يك جمعيت داده تجزيه همزمان نتايج

اپيستازي افزايشي اثر  كه لاين در دو منطقه نشان داد 188

داشتند، فاقد  نقش عملكرد برنج كنترل در افزايشي كه× 

 ,.Zhao et al( با محيط بودند  دارمعني برهمكنش

 با داراپيستازي معنيبرهمكنش  يتحقيق در ).2013

 Hosseini( شد گزارش ) براي عملكرد دانهAAE( محيط

Chaleshtari et al., 2014.( در  ي كهديگر در تحقيق

انجام  ZS97B و MY46 حاصل از تلاقي RILجمعيت 

براي دار معني) AAE(اپيستازي با محيط  برهمكنششد، 

   ).Zhuang et al., 2002( دشناسايي شعملكرد دانه 

در  RILهاي اصلي در بين دو جمعيت QTLمقايسه 

 QTL بيست مجموع ) نشان داد كه از3دو مكان (جدول 

 مشتركي براي يك صفت  QTLهيچ شده، شناسايي

 تاثير زياد دهنده نشان وضوح به مشخص، مشاهده نشد كه

اين  رحال درهبه .است هاQTL بيان بر ژنتيكي زمينه

) و عملكرد qPH6( هاي دو صفت ارتفاع بوتهQTL ،مطالعه

 دهيو تاريخ خوشه IRA جمعيت) از qGY6( دانه

)qHD6جمعيت ) از SA  در فاصله دو جمعيت هر در

روي كروموزوم شش  RM7551-RM8239نشانگري 

 ،هاQTLثبات و پايداري اين علاوه بر شناسايي شدند كه 

 اثر پليوتروپي اين ناحيه ژنومي بر هر سه صفت نيز بيانگر

 ها داراي اثرQTLباشد. در اين موارد چنانچه اين مي

 ها برايآنتوان از مطلوب براي صفات مورد نظر باشند، مي

كمك نشانگر نژادي بهها در برنامه بهQTLهرمي كردن 

اي براي برخي صفات از جمله د. چنين نتيجهراستفاده ك

در بين  جمعيتتوده برنج در دو بوته و زيست ارتفاع
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پنج  روي كروموزوم RM440-RM3345نشانگرهاي 

 Sabouri et( ه استدتوسط محققين ديگر نيز گزارش ش

al., 2009 .(در تحقيق حاضر، اين  حال چونبا اينQTL ها

دهي (زودرسي) ولي شهافزايشي مناسب بر تاريخ خو كه اثر

نامطلوب بر ارتفاع بوته (افزايش ارتفاع) و عملكرد  اثر

داشتند، براي هرمي كردن صفات مرتبط مناسب نبودند. 

اصلي مشترك در فاصله نشانگري  QTLهمچنين يك 

RM5814-RM103  در بين دو جمعيت مشاهده شد كه

و  IRA) از qHD6( دهيدر كنترل دو صفت تاريخ خوشه

  . داشت نقش SA از )qGY6( عملكرد دانه

هاي اپيستاتيك صفات مختلف در بين دو QTLمقايسه 

نشان داد كه يك اثر اپيستازي مشابه ) 4 (جدول جمعيت

هاي دو و روي كروموزوم QTLدو  براي برهمكنشو پايدار 

 RM3294-RM5699ترتيب در بين نشانگرهاي چهار به

شناسايي شد كه در كنترل دو  RM6431-RM640و 

 SAو ارتفاع بوته در  IRA جمعيت درصفت عملكرد دانه 

 آثارهاي مشاركت كننده در بروز QTLمقايسه نقش داشت. 

 براينشان داد كه  اپيستازي هر صفت در بين دو جمعيت

هاي بين نشانگر qPH2هاي اصلي، QTLصفت ارتفاع بوته 

RM3355-RM5303  وqPH5  بين نشانگرهاي

RM421-RM178  ،و براي عملكرد دانهqGY3  بين

طور مشترك در هر به RM5955-RM1164هاي نشانگر

اپيستازي همان صفت نقش  آثاردو جمعيت در بيان 

بر ثبات و پايداري اين اپيستازي در دو  داشتند كه احتمالاً

 )Liu et al., 2014( ليو و همكاران جمعيت دلالت دارد.

 هايمحيط و هاجمعيت در كه هاييQTLگزارش كردند كه 

 در عملي هايارزش توانندمي ،ندشومي شناسايي مختلف

 ارقام مقاوم به تنش برنج با هدف توسعه به نژادي هايبرنامه

در اين  .داشته باشند كمك نشانگربه انتخاب از طريق

 يچاپيستاتيك مشتركي براي ه QTLجفت  مطالعه هيچ

  يافت نشد. جمعيتدر دو  يصفت منفرد

هاي اصلي با اپيستاتيك نشان داد كه از QTLمقايسه 

، IRA جمعيت اپيستاتيك در QTLفت ج 17موع جم

 برهمكنشدر بيان  درصد) 53اصلي ( QTL 18تعداد 

 هايQTLعلاوه نقشاپيستازي صفات نقش داشتند. به

اپيستازي براي صفاتي مانند طول خوشه  آثاراصلي در بروز 

اريخ ه و تو عملكرد دانه بسيار زياد و براي صفات ارتفاع بوت

 16موع جم ، ازSAجمعيت . در دهي بسيار كم بودخوشه

 25( اصلي QTLاپيستاتيك، تعداد هشت  QTLفت ج

بودند. اين موضوع  درصد) در برهمكنش اپيستازي موثر

هاي QTLهاي اصلي و QTLدهد كه سهم نشان مي

 به نوع جمعيت و صفت صفاتاپيستازي  دار در اثرمعنيغير

اپيستازي در  آثار براي مثال،مورد مطالعه بستگي دارد. 

هاي با اثر QTLدليل القاي به SAها مانند جمعيتبرخي 

وند كه شبيان ميقابل شناسايي غيريا دار معنيغيرافزايشي 

 Cao( عمل كنند عنوان عوامل تعديل كنندهممكن است به

et al., 2001(ي از . در اين مطالعه، برخQTL مانند ها

qPH4-2 ،qHD1-4 ،qPL7 ،qPL10 ،qPL12،   

qGy3-2 ،qGY3-3 و qGy4  برهمكنشدر بيش از يك 

دهنده امكان ارتباط و كه نشانند اشتاپيستازي نقش د

كه  استژنتيكي يك صفت  كنترلدر  نتعامل بين چند ژ

  .مطابقت داشت) Ye et al., 2009(با نتايج يي و همكاران 

در اين مطالعه دامنه تغييرات واريانس فنوتيپي توجيه 

درصد و براي  7/8-7/27هاي اصلي QTLشده صفات براي 

QTLكه نشان داد  درصد بود 1/1-2/9اپيستاتيك  هاي

در كنترل ژنتيكي صفات مورد هاي اصلي QTLسهم 

تر از اپيستاتيك بوده است. همچنين پنج مورد مطالعه بيش

) و پنج مورد AEمحيط ( هاي اصلي باQTL برهمكنشاز 

) AAEمحيط ( اپيستاتيك با هايQTL برهمكنشاز 

هاي QTL در مطالعات ديگران نيز سهم اثردار بود. معني

تر از اپيستاتيك گزارش و بر اهميت بيش اصلي غالباً

كنترل ژنتيكي صفات اپيستازي و محيط در  برهمكنش

 ,.Liao et al., 2001; Xing et al( دزراعي تاكيد ش

2002; You et al., 2006; Ye et al., 2009; Wang 
et al., 2012.( وانگ و همكاران )Wang et al., 2018 (

اپيستازي را يكي از اجزاي ژنتيكي حائز اهميت در  نيز آثار

  دند.فنوتيپ صفات پيچيده كمي گزارش كرتعيين 

  

  گيري كلينتيجه

نژادي ارقام بومي توجه به تحقيقات در جهت به

ر تو با عملكرد بيش خوابيدگيزودرس، پاكوتاه و مقاوم به 

هاي ها از اهميت زيادي در برنامهرفع نواقص آن رمنظوبه

 ها وQTL است. تجزيه برخوردار كشورنژادي برنج به

 به مختلف هايمحيط در جمعيت دو بين ها درمقايسه آن

 فاتص ژنتيكي ساختار تا خواهد كرد كمك برنج گراننژادبه

 كارگيريهبا ب را نژاديبه هايبرنامه و كنند درك را كمي

 ,.Zhao et al( بخشند بهبود هاكمك نشانگرانتخاب به

اصلي و  QTL بيستدر مجموع  حاضر، در تحقيق). 2010

و د درمثبت و منفي  آثاراپيستاتيك با  QTL سي و سه

 QTLد. تعداد هشت شناسايي ش SAو  IRA جمعيت
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داراي  ،درصد 5/24تا  12/11تنوع فنوتيپي  توجيهاصلي با 

افزايشي مطلوب بر صفات مورد مطالعه و فاقد  آثار

بنابراين هرمي كردن  دار با محيط بودند ومعنيبرهمكنش 

  تواند در بهبود صفات مرتبط موثر باشد.هاي مثبت ميآلل

مل شا در اين تحقيق شش نشانگر پيوسته ،همچنين

RM421 ،RM178 ،RM3441 ،RM5101 ،RM7551 

ان مورگاز پنج سانتي ترا داشتن فاصله كمب RM5302و 

، qSPH5 ،qSPH5، qSHD3 هايQTLترتيب با به

qRPL12 ،qRGY6  وqSGY1 2شدند (شكل  شناسايي ،

 نگي ايپيوستكه پس از اعتبارسنجي و تاييد  )3جدول 

كمك انتخاب به هايها در برنامهتوان از آنمي ،هانشانگر

در حال اي ههاي برنج در نسلنژادي لاينبراي به نشانگر

 سي و سهاز مجموع  ،د. در اين پژوهشتفكيك استفاده كر

QTL تعداد دو شناسايي شده اپيستاتيك ،QTL 

براي  اپيستاتيك QTLسه  ،اپيستاتيك براي ارتفاع بوته

براي طول خوشه  اپيستاتيك QTLدهي،  يك تاريخ خوشه

براي عملكرد دانه، در راستاي  اپيستاتيك QTLو چهار 

 برهمكنشورد مطالعه عمل كردند و فاقد بهبود صفات م

گيري توانند براي بهرهمي ،دار با محيط بودند. بنابراينمعني

  گيرند. قرار نژادي برنج مورد توجه هاي بهدر برنامه

  

  سپاسگزاري

از همكاران محترم صميمانه  اين مقاله، نگارندگان

ح ويژه بخش تحقيقات اصلاهموسسه تحقيقات برنج كشور ب

و نيز از  تنكابن تهيه بذر و ايستگاه تحقيقات برنج چپرسرو 

ر ستان تقديدانشكده كشاورزي دانشگاه لر همكاران محترم

  ند.كنو تشكر مي
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Abstract 
To detect main and epistatic QTLs and their environmental interactions for rice important agronomic 

traits, 242 recombinant inbred lines (RIL) from two F6 rice populations derived from crosses between 
Alikazemi / IR67017-180-2-1-2 (IRA population) and Ali Kakami / Saleh (SA) cultivars were evaluated 
in two locations. Results of the present experiment showed that the linkage map of the two populations 
using 87 polymorph microsatellite markers (SSR) covered 1356.0 cM of rice genome with an average 
distance of 15.58 cM between two markers. A total of 20 main QTLs (M-QTLs) and 33 epistatic QTLs 
(E-QTLs) were identified with positive and negative effects. Five M-QTLs and five E-QTLs had a 
significant interaction with the environment. Eight M-QTLs and ten E-QTLs with significant effect on 
agronomic traits were stable and did not have any significant interaction with the environment. These 
QTLs include two M-QTLs and two E-QTLs for reducing plant height, three M-QTLs and three E-QTLs 
for decreasing heading date, an M-QTL and an E-QTL for increasing panicle length and two M-QTLs 
and four E-QTLs to increase grain yield. These main QTLs explained 11.12% (qHD6) and 24.5% (qGY1) 
phenotypic variation, respectively. Therefore, such useful QTLs can be used for gene pyramiding 
programs to improve rice agronomical traits. Furthermore, six linked SSR markers (RM421, RM178, 
RM3441, RM5101, RM7551 and RM5302) were identified with less than 5 cM distance from important 
QTLs, suggesting that such SSR markers can be used in marker-assisted selection to select rice lines 
with desirable traits in segregation generations. 
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