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  چكيده

مشتق از  8F لاين QTL ،96وش تجزيه مرتبط با تحمل به تنش خشكي با استفاده از ر نواحي ژنومي شناساييمنظور به

 1390سپيدرود و عنبربو در مزرعه تحقيقاتي در منطقه آزاد شهر استان گلستان در سال زراعي  برنج ايراني تلاقي بين دو رقم

روز آبياري انجام شد. نقشه  20زني تا زمان رسيدگي به فاصله كشت شدند. براي اعمال تنش خشكي از مرحله حداكثر پنجه

 در آزمايشگاه ژنتيك و اصلاح نباتات دانشگاه گنبد AFLPنشانگر  264نشانگر ريزماهواره و  124وستگي با استفاده از پي

پوشش داد. بين نشانگرها مورگان سانتي 20/5با متوسط فاصله مورگان از ژنوم برنج را سانتي 4/1950 كهشد  هيهاووس تك

در فاصله  4، كروموزوم E070-M140-1-E070-M150-13در فاصله  2كروموزوم  اي ازناحيه نتايج اين مطالعه نشان داد كه

E060-M160-3-RM1359  در فاصله  9و كروموزومE120-M140-9-E090-M140-14 تحتچندين صفت را  كنترل 

يكي تواند نشان دهنده كنترل ژنتصفت ميچند هاي كنترل كننده QTLمكاني هماين داشتند. به عهده شرايط تنش خشكي 

، qDWRD-2a، qDWRD-4a، qRVD-2 هايQTLنشان داد كه ها QTLيابي باشد. مكانشرايط تنش  تحتها يكسان آن

qRVD-4a ،qRND-2a ،qRND-4a ،qPND-2a ،qPND-4 ،qPWD-2، qPWD-4 ،qSWD-2a، qSWD-4، 

qFRWD-2 ،qFRWD-4 و ،qPSPD-9 دند. با توجه ت را توجيه كرز تنوع فنوتيپي صفادرصد ا 20و بيش از  ندبزرگ اثر بود

ها از آن استفادهپتانسيل  رو، از اينندكنصفات را توجيه ميسهم قابل توجهي از تغييرات فنوتيپي  ژنومي نواحياين به اينكه 

وجود هاي ديگر جمعيت ها درآنهاي اصلاحي انتخاب به كمك نشانگر براي تحمل به خشكي پس از تعيين اعتبار در برنامه

  دارد.
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  مقدمه

برنج يك محصول زراعي مهم جهان است كه به عنوان 

وعده غذايي اصلي براي يك سوم از مردم دنيا محسوب 

ترين ). تنش خشكي از مهمKhush, 1997شود (مي

است. همچنين تهديدهاي جهاني براي توليد مواد غذايي 

ترين عامل محدود كننده سازگاري ارقام پر خشكي مهم

هاي خشك و ديم است محصول برنج به خصوص در محيط

هاي كوتاه كمبود آب خسارت زيادي ايجاد كه در آن دوره

علاوه بر اين تغييرات  ).Lafitte et al., 2007كند (مي

آب و هوا، افزايش جمعيت جهان ابعاد اين مشكل را 

هاي اين مشكل ايجاد حلنمايد. يكي از راهتر ميتردهگس

ارقام جديد با تحمل بيشتر نسبت به تنش خشكي است 

)Takeda and Matsuoka, 2008.(  

آشنايي با اساس ژنتيكي مقاومت به خشكي در برنج 

گران و زيست شناسان فعاليتي است براي توانايي اصلاح

مقاومت به خشكي  هايمولكولي تا ارقامي جديد با ويژگي

را توسعه دهند. در اين راستا از نشانگرهاي مولكولي در 

 ها راهيابي ژنشود. مكانبسياري از مطالعات استفاده مي

تواند براي درك اطلاعات آللي حلي است كه مي

 هاي ژني كنترل كننده صفات كمي)(مكان هايQTLدر

 Byrne andكنترل كننده مورد استفاده قرار گيرد (

McMullen, 1996; Pflieger et al., 2001(. 

هاي مرتبط با صفات نشانگرهاي مولكولي پيوسته به ژن

هاي توانند در جهت بهبود كارايي روشردنظر ميوم

هاي ژنتيكي از اصلاحي به كار روند. به دست آوردن نقشه

ترين كاربردهاي نشانگرها است كه با استفاده از آن مهم

هاي كنترل كننده و كروموزومي ژن توان جايگاه ژنيمي

ها و نشانگرها از صفات مطلوب را از نظر ترتيب و فاصله ژن

از ). Rafalski et al., 1996يكديگر تعيين نمود (

هاي مرتبط با تحمل به ترين صفاتي كه در بررسيمهم

گيرند با ساختار ژنتيكي ريشه در خشكي مدنظر قرار مي

هاي يار پيچيده بوده و با ژنبس. اين صفات ارتباط هستند

 ,.Sharma et alشوند (زيادي با اثرات كم كنترل مي

). در ميان صفات ريخت شناسي ريشه صفات طول 2011

ريشه، وزن خشك ريشه، حجم ريشه و نسبت وزن ريشه 

به ساقه بيشترين ارتباط را با مقاومت به خشكي در برنج 

 O’Toole and Soemartono, 1981; Yoshidaدارند (

and Hasegawa, 1982; Venuprasad et al., 2002(. 

تنوع ژنتيكي قابل توجهي در ميان ارقام مختلف برنج از 

 ,O’Toole and Blandنظر صفات مورفولوژيك ريشه (

 ,.Armenta-Soto et al) از قبيل قطر ريشه (1987

 Nicou et al., 1970; Yadav et) عمق ريشه (1983

al., 1997; Mambani and Lal, 1983; Nemoto et 
al., 1998) نيروي كشش ريشه ،(O’Toole and 

Bland, 1987; Ekanayake et al., 1985 نسبت ،(

 ,Yoshida and Hasegawaهاي عميق به ساقه (ريشه

) و Armenta Soto et al., 1983)، تعداد ريشه (1982

 ,.Babu et al., 2001; Clark et alتوانايي نفوذ ريشه (

2008; Ali et al., 2000 وجود دارد. انواع نتاج مورد (

 2F )Priceريشه برنج شامل  QTLاستفاده در مطالعات 

and Tomos, 1997) لاين بك كراس خالص ،(Kato et 

al., 2008هاي دابل هاپلوئيد ()، لاينYadav et al., 

1997; Zheng et al., 2000; Toorchi et al., 2002; 
Babu et al., 2003; Kamoshita et al., 2002a(  و

 ,.Champoux et alبيش از همه لاين خالص نوتركيب (

1995; Ray et al., 1996; Price et al., 2000; Ali et 
al., 2000; Kamoshita et al., 2002b; Zheng et 

al., 2003بوده است (.   

با  (Price and Tomos, 1997) پرايس و توماس

رقم متحمل به  2ل از تلاقي حاص 2Fتشكيل جمعيت 

يابي صفات مرتبط با ، مكانAzucenaو  Balaخشكي 

ريشه برنج را در شرايط خشكي مورد مطالعه قرار دادند. 

براي تهيه نقشه  RFLPنشانگر  71اين محققين از 

 1280لاين استفاده كردند كه اين نقشه  178پيوستگي 

ها توانستند مورگان از ژنوم برنج را پوشش داد. آنسانتي

روز پس از كاشت، يك  28براي طول ريشه  QTLيك 

QTL  براي حجم ريشه و دوQTL  براي ضخامت ريشه و

QTL 14، 7، 3هايي براي حداكثر طول ريشه در روزهاي 

روز پس از كاشت شناسايي نمايند. صبوري و  21و 

براي شناسايي  )Sabouri et al. 2012( همكاران

QTLط با تحمل به خشكي در هاي برخي صفات مرتب

پسند و خانواده حاصل از تلاقي ارقام شاه 192برنج از 

IR28  استفاده و نقشه پيوستگي جمعيت را با استفاده از

مورگان تهيه سانتي 366نشانگر ريزماهواره با طول  33

براي تعداد پنجه، دو  QTLها توانستند يك كردند. آن

QTL  براي وزن خوشه، دوQTL خوشه، دو  براي طول

QTL  براي خروج خوشه، يكQTL  براي ارتفاع بوته، سه

QTL  براي وزن دانه، سهQTL  براي تعداد دانه پر، يك

QTL چه، يك براي تعداد خوشهQTL  ،براي روز گلدهي

براي لوله شدن  QTLبراي سوختگي برگ، سه  QTLدو 

 6و  1هاي براي باروري روي كروموزوم QTLبرگ و سه 
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 Nguyen and)نند. همچنين نگين و بو شناسايي ك

Buu, 2010)  2لاين  220به كمكF2BC  از تلاقي ارقام

OM1490  وWAB880-1-38-18-20-P1-HB پنج ،

QTL  براي تحمل به خشكي در گلدهي، دوQTL  براي

يابي براي وزن خشك ريشه مكان QTLطول ريشه و دو 

ا هنمودند. نشانگرهاي مرتبط با خشكي در مطالعه آن

قرار  12و  10، 9، 8، 4، 3، 2هاي بيشتر روي كروموزوم

نشانگر  232ها توانستند نقشه پيوستگي داشتند. آن

مورگان از كل ژنوم سانتي 7/2553ريزماهواره كه حدود 

مورگان بين سانتي 97/10برنج را با فاصله متوسط 

هدف از اين پژوهش  داد تهيه نمايند.نشانگرها پوشش مي

هاي كنترل كننده صفات اساسي در ريشه QTLشناسايي 

 QTLو اندام هوايي برنج با استفاده از روش نقشه برداري 

و تعيين سهم هر يك از نشانگرها در توجيه تنوع فنوتيپي 

در اين پژوهش از عنبربو به   صفات مذكور بوده است.

عنوان والد پدري و سپيدرود به عنوان والد مادري استفاده 

سبت به تنش خشكي نسبتا متحمل و شد. عنبربو ن

  ).Sabouri et al., 2011باشد (سپيدرود حساس مي
  

  هاروش و مواد

  جمعيت گياهي

لاين نوتركيب نسل  96جمعيت گياهي مورد تحقيق 

سپيدرود تهيه شده  ×هشتم بود كه از تلاقي ارقام عنبربو 

در موسسه  1382- 83در سال زراعي نسل اول تلاقي بود. 

هاي در د و سپس نسلرشت تهيه ش- كشوررنج تحقيقات ب

حال تفكيك در مزرعه تحقيقاتي دانشگاه گنبد كاووس تا 

بذري توسعه يافت. در اين به روش بالك تك 8Fنسل 

عنوان عنوان والد پدري و سپيدرود بهتلاقي از عنبربو به

والد مادري استفاده شد. عنبربو نسبت به تنش خشكي 

 Sabouri etباشد (د حساس ميمتحمل و سپيدرو نسبتاً

al., 2011.(  

  هاي فنوتيپيارزيابي

لاين حاصل از  96هاي فنوتيپي، منظور ثبت دادهبه

هاي كامل تصادفي تلاقي در سه تكرار در قالب طرح بلوك

بوته از هر لاين در يك خط سه متري  15كاشته شدند. 

 25در هر تكرار كاشت شد. فاصله بين بوته روي هر رديف 

متر در نظر سانتي 25ها نيز سانتي متر و فاصله بين رديف

بوته كشت شده در هر تكرار به  15بوته از  10گرفته شد.  

طور تصادفي انتخاب شد و با استفاده از بيل اطراف هر 

 50متر مشخص شد و با عمقسانتي 25بوته به شعاع 

منظور اعمال ها از خاك خارج شدند. بهمتر بوتهسانتي

روز پس از  40زني (ش خشكي از مرحله حداكثر پنجهتن

روز آبياري انجام شد.  20نشاء) تا زمان رسيدگي با فاصله 

براي محاسبه پتانسيل اسمزي خاك در زمان آبياري نمونه 

ساعت  48در آون به مدت خاك از زمين تهيه و سپس 

د. با توجه به منحني رطوبتي خاك ميانگين توزين ش

  بود. 15و  10ترتيب و مرحله آبياري بهاسمزي خاك در د

ها از خاك با توجه به اينكه در اثر جهت خروج بوته

روز تحت  2پذير نبود زمين به مدت خشكي اين امر امكان

ها به راحتي از خاك خارج شوند. آبياري قرار گرفت تا بوته

ها از خاك با استفاده از روش سازي بوتهپس از خارج

 ,.Shovelomics) (Trachsel et al( شوويلوميكس

ور روز در آب غوطه هفتبه مدت  هاابتدا بوته) 2010

ها خارج و هاي ريشهسپس تحت فشار آب، خاك .دندش

ها به آزمايشگاه منتقل و كاملاً بخش ريشه و بخش بوته

. براي ثبت خصوصيات ريشه، نداندام هوايي از هم جدا شد

 5هاي كمتر از ريشههاي گياه جدا و تعداد تك تك ريشه

متر، تعداد ريشه سانتي 6- 7متر، تعداد ريشه بين سانتي

 21-30هاي بين متر، تعداد ريشهسانتي 8-20بين 

متر ثبت و سانتي 30هاي بيشتر از متر و تعداد ريشهسانتي

ور كردن ها با غوطهگيري شد. حجم ريشهها اندازهطول آن

گيري شد. ليتر اندازهليمي 1000ها در استوانه مدرج ريشه

 48ها پس از قرار دادن در آون به مدت وزن خشك ريشه

گيري شد. با اندازه سلسيوسدرجه  72ساعت و دماي 

هاي هوايي صفات مرتبط مانند تعداد استفاده از اندام

خوشه، ارتفاع گياه، وزن ساقه، وزن كاه، طول خوشه، تعداد 

  دند.چه ثبت شخوشههاي پر و تعداد دانه پر، وزن دانه

  هاي مولكوليارزيابي

DNA با استفاده از روش  ژنوميCTAB هاي از برگ

 ,.Saghai Maroof et al(هاي نسل هشتم جوان بوته

در آزمايشگاه ژنتيك و اصلاح نباتات دانشگاه گنبد ) 1994

استخراج  DNAهاي كاووس استخراج شد. كيفيت نمونه

ژل آگارز يك درصد و غلظت شده با استفاده از الكتروفروز 

فاژ لامبدا با غلظت  DNAبه كمك  DNAهاي نمونه

د. در ك دستگاه اسپكتوفتومتر تعيين شكممشخص و به

استفاده شد و  AFLPو  SSRاين پژوهش از نشانگرهاي 

 Map Managerافزار هاي پيوستگي با استفاده از نرمگروه

)Manly and Olson, 1999( .وش از ر  ايجاد شدند

 Inclusive composite( جامعاي مركب يابي فاصلهمكان
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interval mapping) (Wang, 2009افزار ) و نرم

QGENE )Nelson, 1997 (يابي صفات مورد جهت مكان

استفاده شد. براي تعيين حد بحراني جهت بررسي 

 1000هاي مفروض از آزمون جايگشت با  QTLتشخيص 

برابر  LODهاي جايگشت نآزمو مرتبه تكرار استفاده شد.

 را براي حد بحراني تشخيص دادند. 2با 

 نشانگرهاي ريزماهواره

عنبربو و سپيدرود) ( ينوالدبراي مطالعه چندشكلي در 

ه شده توسط چن و جفت نشانگر چندشكل اراي 365عداد ت

تمنيخ و همكاران  ،)Chen et al., 1997همكاران (

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

(McCouch et al., 2002) از اين  كه انتخاب شدند

 DNAهاي دند. براي نمونهبوآغازگر چندشكل  136تعداد 

هاي نوتركيب بر اساس وجود چندشكلي و وضوح لاين

آغازگر چندشكل براي الكتروفورز  124تعداد  ،نوارها

انتخاب شدند. مقادير بهينه شده مواد مورد استفاده در 

است. از  ارايه شده 1اي پليمراز در جدول يرهواكنش زنج

براي تفكيك نوارها درصد  6ساز آميد واسرشتهژل اكريل

  ها به روش نيترات نقره انجام شد.آميزي ژلاستفاده و رنگ

  

  اي پليمراز در واكنش زنجيره مورد استفاده مقادير بهينه شده مواد -1جدول 
Table 1. Optimized concentrations of the materials used in polymerase chain reaction 

 ماده
Material  

 مقدار براي يك واكنش (ميكروليتر)
Optimized value for one reaction (µl) 

 غلظت
Concentration  

  كلريد منيزيم

2MgCl  
1.6 

 ميلي مول 15
15 mmol  

 PCRبافر 
PCR buffer 

1.0  
 برابر 10

)X10( 

  لئوتيدمخلوط دي اكسي نوك

  ]dNTPs[ها تري فسفات
1.2 

 ميلي مول 1
1 mmol 

 آغازگر همسو
Forward primer  

0.4  
 نانوگرم در ميكروليتر) 60ميكرومول ( 10

10 µmol (60 ngr per µl)  
 آغازگر معكوس

Reverse primer  
0.4  

 نانوگرم در ميكروليتر) 60ميكرومول ( 10
10 µmol (60 ngr per µl)  

 زپليمرا Taqآنزيم 
Taq polymerase  

0.2  
 واحد 1

1 unit  
DNA الگو 

DNA template  
2  

 نانوگرم در ميكروليتر 10
10 ngr per µl  

 آب دوبار تقطير استريل
Deionized water  

3.20  -  

 حجم كل واكنش
Reaction volume  

10 - 

  

 AFLPنشانگرهاي 

 ,.et alوس و همكاران  روش بر اساس AFLPواكنش 

1995) (Vos ت گرفت. صورDNA  ژنومي به كمك

) هضم و MseI )Fermentsو  EcoRIهاي برشي آنزيم

هاي برشي فوق به انتهاي سپس دو نوع آداپتور آنزيم

تكثير به مرحله پيش .قطعات برش خورده متصل شدند

، 3'يك نوكلئوتيد اضافي در انتهاي باصورت انتخابي 

EcoRI: 5'-GACTGCGTACCAATTCA-3́ و 

MseI: 5'-GATGAGTCCTGAGTAAA-3'  انجام

تكثير انتخابي به ). محصولات حاصل از پيش2د (جدول ش

 35يب چند شكل (از ترك 21 رقيق شده و با 10:1 نسبت

ديگر در  اضافينوكلئوتيد  دو دارايتركيب آغازگري) 

تحت  تكثير)(علاوه بر يك نوكلئوتيد در پيش 3' انتهاي

 ييله دماشامل سه مرح Touch downي چرخه حرارت

تركيبات آغازگري استفاده  2جدول شدند.  يرمختلف تكث

دهد. براي اين نشانگر را نشان مي AFLP روششده در 

براي تفكيك درصد  6آميد واسرشته ساز نيز از ژل اكريل

ها به روش نيترات نقره آميزي ژلنوارها استفاده و رنگ

  ).1انجام شد (شكل 
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و  (بالا)  48تا   1 هايلاينبراي تعيين ژنوتيپ ) E080-M150  آغازگريتركيب ( AFLPنشانگر  هاي حاصل ازاي از ژلنمونه - 1 شكل

  . (پايين) 96تا  1 هايلاينبراي تعيين ژنوتيپ  RM420 ريزماهواره نشانگر
Figure 1. An example of gels derived from AFLP markers (E080-M150 primer combinations) for genotyping of 

1 to 48 F8 lines (up) and the SSR markeer RM420 for genotyping of 1 to 96 lines (down). 
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  در اين تحقيق AFLP روشي استفاده شده در هاآغازگر -2جدول 

Table 2. Primer combinations used in AFLP method in this research 

 
EcoRI Primers 

 
MseI Primers 

 چند شكلي

Polymorphism 

Primer  DNA Sequence Primer  DNA Sequence  

E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC  چندشكل Polymorph 

E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA  چندشكل Polymorph 

E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT  چندشكل Polymorph 

E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT  چندشكل Polymorph 

E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG  چندشكل Polymorph 

E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC  چندشكل Polymorph 

E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA  چندشكل Polymorph 

E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT  چندشكل Polymorph 

E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT  چندشكل Polymorph 

E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG  چندشكل Polymorph 

E080 GACTGCGTACCAATTCACG M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC  چندشكل Polymorph 

E080 GACTGCGTACCAATTCACG M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA  چندشكل Polymorph 

E080 GACTGCGTACCAATTCACG M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT  چندشكل Polymorph 

E080 GACTGCGTACCAATTCACG M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT  چندشكل Polymorph 

E080 GACTGCGTACCAATTCACG M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG  چندشكل Polymorph 

E090 GACTGCGTACCAATTCACT M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC  چندشكل Polymorph 

E090 GACTGCGTACCAATTCACT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA  چندشكل Polymorph 

E090 GACTGCGTACCAATTCACT M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT  چندشكل Polymorph 

E090 GACTGCGTACCAATTCACT M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT  چندشكل Polymorph 

E090 GACTGCGTACCAATTCACT M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG  چندشكل Polymorph 

E100 GACTGCGTACCAATTCAGT M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC  چندشكل Polymorph 

E100 GACTGCGTACCAATTCAGT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA  چندشكل Polymorph 

E100 GACTGCGTACCAATTCAGT M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT  چندشكل Polymorph 

E100 GACTGCGTACCAATTCAGT M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT  چندشكل Polymorph 

E100 GACTGCGTACCAATTCAGT M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG  چندشكل Polymorph 

E110 GACTGCGTACCAATTCATC M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC شكليك  Monomorph 

E110 GACTGCGTACCAATTCATC M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA شكليك  Monomorph 

E110 GACTGCGTACCAATTCATC M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT شكليك  Monomorph 

E110 GACTGCGTACCAATTCATC M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT شكليك  Monomorph 

E110 GACTGCGTACCAATTCATC M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG شكليك  Monomorph 

E120 GACTGCGTACCAATTCATT M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC شكليك  Monomorph 

E120 GACTGCGTACCAATTCATT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA شكليك  Monomorph 

E120 GACTGCGTACCAATTCATT M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT شكليك  Monomorph 

E120 GACTGCGTACCAATTCATT M180 GATGAGTCCTGAGTAAAAT شكليك  Monomorph 

E120 GACTGCGTACCAATTCATT M190 GATGAGTCCTGAGTAAACG شكليك  Monomorph 

 
  نتايج و بحث

والد  جز تعداد خوشه،بهبراي كليه صفات مورد بررسي 

عنبربو ارزش بالاتري نسبت به سپيدرود نشان داد. اختلاف 

يك احتمال صفات بين والدين در سطح همه ميانگين 

صفات ارزيابي شده از كليه ). 3دار بود (جدول درصد معني

. نقشه پيوستگي جمعيت مورد ندتوزيع نرمال پيروي كرد

 124و  AFLPنوار چندشكل  264مطالعه با استفاده از 

گروه پيوستگي  12به  گرهانشانو تشكيل  SSRانگر نش

 4/1950 كهكروموزوم برنج منتسب شدند  12معادل با 

 20/5متوسط فاصله با مورگان از ژنوم برنج را سانتي

. براي تهيه بين دو نشانگر پوشش دادندمورگان سانتي

). 2يابي كوزامبي استفاده شد (شكل نقشه از تابع نقشه

 QTL 89در مجموع  ،ين تحقيقز اا لحاصمطابق نتايج 

 12و هر  شدصفت مورد بررسي شناسايي  19براي 

هاي كنترل كننده برخي QTLحامل  كروموزوم برنج

 .)5صفات مورد مطالعه بودند (جدول 

645  



 1396چهارم/ زمستان / شماره هفتم دورهتحقيقات غلات/ هاي ريشه و اندام هوايي برنج تحت تنش خشكي                   QTLيابي مكان

 

  نوتركيباينبرد هاي ميانگين صفات مورد بررسي براي والدين و جمعيت لاين -3جدول 
Table 3. Traits means for parents and recombinant inbred lines population  

t-value 
  هاي نوتركيبلاين

Recombinant lines 

  سپيدرود
Spidroud 

  عنبر بو
Anbarboo 

 صفات
Traits  

210.867** 1066.3015±36.4077 632.0000±3.6012 1694.5200±3.5244 
 تعداد ريشه
Number of roots  

51.864** 1373.5035±86.7957 947.8400±4.0550 1894.5600±17.7978 
متر)ها (سانتيطول ريشه  

Root length (cm) 

12.428** 516.4833±25.6448 383.9000±0.9372 837.7600±36.5080 
  مترسانتي 5 هاي كمتر ازتعداد ريشه

The number of roots less than 5 cm 

112.731** 293.6778±11.7416 125.6000±0.2753 414.9000±2.5515 
مترسانتي 7تا  6هاي بين تعداد ريشه  

The number of roots between 6 and 7 cm 

279.517** 120.9969±5.5225 65.6500±0.2835 183.5000±0.3120 
مترسانتي 20تا  8هاي بين تعداد ريشه  

The number of roots between 8 and 20 cm 

65.899** 61.0097±2.3852 21.3000±0.1792 90.2000±1.0301 
مترسانتي 30تا  21هاي بين تعداد ريشه  

The number of roots between 21 and 30 cm 

47.605** 10.5378±.4991 4.8990±0.1704 13.8400±0.007 
مترسانتي 30هاي بيشتر ازتعداد ريشه  

The number of roots above  30 cm 

29.766** 53.9147±3.5973 40.6640±0.2986 62.0166±0.6522 
  (گرم) وزن ساقه

Stem weight (g) 

81.422** 33.6326±3.4460 15.4192±0.006 44.0115±0.3445 
 (گرم)وزن خوشه 

Panicle weight 

-27.521** 18.9010±2.4744 25.2350±0.4014 13.1500±0.1781 
 تعداد خوشه
Panicle number 

29.150** 178.8042±12.7414 78.9600±0.3275 247.3000±5.7656 
  متر مكعب)(سانتي  حجم ريشه

Roots volume (cm3) 

34.125** 51.5630±4.2196 19.0540±0.009 95.9570±2.2517 
(گرم)ريشه تر وزن   

Roots fresh weight (g) 

70.355** 15.3632±.8689 7.5861±0.002 22.4180±0.2087 
ريشه خشك وزن   

Root dry weight (g) 

115.526** 94.7654±5.1249 61.7400±0.1437 122.4600±0.5056 
 تعداد دانه پر در خوشه اصلي
Number of grains per panicle 

15.387** 10.3244±0.5827 9.1960±0.1369 12.0136±0.1216 
چه اوليه در خوشه  اصليتعدادخوشه  

Primary number of spikelet per  main 
panicle 

52.288** 26.3701±.3006 17.1500±0.007 33.7500±0.3089 
(گرم)وزن دانه پر   

Grain weight (g) 

12.303** 125.5582±14.8054 111.7500±0.7500 142.2200±2.3604 
متر)(سانتي ارتفاع گياه  

Plant height (cm) 

33.819** 54.5155±3.1530 36.6000±0.4129 81.5000±1.2618 
(گرم)وزن كاه   

Straw weight (g) 

5.530** 24.6604±1.5555 21.5400±0.4405 35.2100±2.4323 
 متر)(سانتي طول خوشه

Panicle length (cm) 

  

از بين دو  يابي نشان داد كه نتايج حاصل از مكان

QTL  رديابي شده براي طول ريشه درqRLD-3  آلل

ها را كاهش داد، در متر طول ريشهسانتي 93/992عنبربو 

متر سانتي 06/1369سپيدرود  آلل qRLD-4حالي كه در 

 Nguyen and)ها را افزايش داد. نگين و بو طول ريشه

Buu, 2010)  نيز دوQTL  براي طول ريشه شناسايي

 (Courtois et al., 2003)كردند. كورتويس و همكاران 

كنترل كننده ساختار ريشه در  هايQTLبراي شناسايي 

و  IAC165هاي حاصل از تلاقي ارقام جمعيت برنج

Co39  براي طول ريشه سهQTL 1هاي روي كروموزوم ،

 رديابي كردند. 12و 9
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هاي هاي رديابي شده براي تعداد ريشهQTLكليه 

متر با اثر كاهشي در والد عنبربو شناسايي سانتي 5كمتر از 

). qRNDL5-9 و qRNDL5-1 ،qRNDL5-3شدند (

درصد از  33هاي شناسايي شده در مجموع QTLاين 

). آلل 4تغييرات فنوتيپي آن را توجيه نمودند (جدول 

 6-7هاي بين تعداد ريشه qRNDB6T7-3عنبربو در 

و  qRNDB6T7-2متر را كاهش و آلل سپيدرود درسانتي

qRNDB6T7-4 6- 7هاي بين باعث افزايش تعداد ريشه 

  متر شد.سانتي

هاي هاي افزايش دهنده تعداد ريشهآلل QTLهر دو 

متر از والد سپيدرود بودند و توانستند سانتي 8- 20ين ب

كه درصد بالايي از تغييرات را توجيه نمايند به نحوي

qRNDB8T20-1a  265/4با LOD= ،5/18 درصد از 

 LOD=192/4با  qRNDB8T20-1bواريانس فنوتيپي و 

درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه كنند.  2/18توانست 

شخيص داده شده براي تعداد ت QTLهاي هر سه آلل

متر در جهت كاهش تعداد سانتي 30هاي بيشتر از ريشه

  متر عمل نمودند.سانتي 30هاي بيشتر از ريشه

به  هاي تعداد ريشهQTLي هاي سپيدرود در همهآلل

ها ) باعث افزايش تعداد ريشهqRND-9جز يك مورد (

در مجاورت نشانگر  =569/6LODبا  qRND-2aشد. 

E070-M150-13  وqRND-4a  494/9باLOD=  در

از  E060-M140-3-RM1359فاصله نشانگري 

QTL 36و  27هاي بزرگ اثر بودند كه توانستند به ترتيب 

درصد از تغييرات را توجيه كند. نگين و همكاران 

(Nguyen et al., 2006) يابي به منظور مكانQTL هاي

شانگر ن 36صفات ريشه مرتبط با مقاومت به خشكي از 

SSR  نشانگر  203وAFLP  لاين نوتركيب حاصل  135و

استفاده نمودند و  R2021و  RDB09از تلاقي دو لاين 

شناسايي  3و  1هاي روي كروموزوم QTLتوانستند دو 

 ها در مطالعه حاضر شناسايي نشد.QTLكنند. اين 

QTL هايqRVD-2  در فاصله نشانگريE070-

M140-1-E070-M150-13  وqRVD-4a  در فاصله

براي حجم ريشه  E060-M140-3-RM1359نشانگري 

درصد از تغييرات  33و  23بزرگ اثر بودند كه به ترتيب 

فنوتيپي حجم ريشه را توجيه نمودند. پرايس و توماس 

(Price and tomos, 1997)  يكQTL  براي حجم ريشه

QTL .گزارش كردند  

هاي رديابي شده براي وزن تر ريشه، QTLاز بين 

QTL هايqFRWD-2  وqFRWD-4  باLOD  برابر با

اثر نسبتاً بزرگي بر وزن تر ريشه داشتند  375/8و  884/5

درصد از تغييرات فنوتيپي موجود را  33و  24و توانستند 

هاي شناسايي شده QTLتوجيه نمايند. همچنين از بين 

با ضريب تبيين  qDWRD-2aبراي وزن خشك ريشه،  

فنوتيپي صفت وزن خشك  درصد بيشترين تبيين 24

و  qDWRD-12هاي والد عنبربو در ريشه را داشت. آلل

qDWRD-9 در  ،باعث كاهش وزن خشك ريشه شد

كه والد سپيدرود وزن خشك ريشه را افزايش داد. حالي

در پژوهشي كه  (Nguyen and Buu, 2010)نگين و بو 

هاي در ارتباط با خشكي داشتند دو QTLيابي براي مكان

QTL ريشه رديابي كردند. براي وزن خشك  

   (Courtois et al., 2003) كورتويس و همكاران

براي ارتفاع  5و  4، 3، 1هاي روي كروموزوم QTLچهار 

شناسايي شده براي ارتفاع  QTLبوته رديابي نمودند كه 

) از نظر qPHD-1در اين مطالعه ( 1گياه روي كروموزوم 

در مطالعه كورتويس  رديابي شده QTLموقعيت مكاني با 

مطابقت داشت.  (Courtois et al., 2003)و همكاران 

 (Sabouri et al., 2012)همچنين صبوري و همكاران 

در  6براي ارتفاع بوته روي كروموزوم  QTLتوانستند يك 

شناسايي كنند.  RM162-RM461فاصله نشانگرهاي 

ه با استفاد (Babu et al., 2003)همچنين بابو و همكاران 

از جمعيت دابل هاپلوئيد مضاعف حاصل از تلاقي رقم 

CT9993-5-10-1-M  و رقمIR62266-42-6-2  براي

هايي را روي QTLارتفاع گياه تحت شرايط خشك، 

 شناسايي كردند. 7و  4، 2، 1هاي كروموزوم

جز اي شناسايي شده براي وزن ساقه بههQTL در

qSWD-12 ساقه  كه در آن آلل عنبربو باعث كاهش وزن

ها آلل والد سپيدرود وزن ساقه را QTLدر بقيه  ،شد

 465/137توانست به تنهايي  qSWD-6افزايش داد و 

و  QTL )qSWD-2aگرم وزن ساقه را افزايش دهد. دو 

qSWD-4 از شش (QTL .شناسايي شده بزرگ اثر بودند  

يابي شده براي  كنترل وزن هاي مكانQTL از بين

توانستند به  qSWD-4و  qSWD-2هاي QTLخوشه، 

درصد از تغييرات فنوتيپي وزن خوشه را  41و  29ترتيب 

در مطالعه  توجيه نمايند و بزرگ اثر تشخيص داده شدند.

نيز دو  (Sabouri et al., 2012)صبوري و همكاران 

QTL 6و  1هاي كنترل كننده وزن خوشه روي كروموزوم 

  قرار داشت.
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هاي اينبرد نوتركيب مورد بررسيجمعيت لاين هاي ريشه و اندام هوايي برنج دريژگيو تجزيه واريانس صفات -4جدول   

Table 4. Analysis of variance of root and shoot characteristics in the studied recombinant inbred lines population 
 Mean squareميانگين مربعات                                                                                                          

 درجه آزادي

df 
 منابع تغييرات

Source of variation 

 

 وزن خوشه
Panicle weight 

 وزن ساقه
Stem weight 

هاي تعداد ريشه

 30بيشتر از

مترسانتي  

The number of 
roots above  

30 cm 

هاي تعداد ريشه

 30 تا 21بين 

مترسانتي  

The number of 
roots between 
21 and 30 cm 

ن هاي بيتعداد ريشه

مترسانتي 20تا  8  

The number of 
roots between 8 

and 20 cm 

ن هاي بيتعداد ريشه

مترسانتي 7تا  6  
The number of 
roots between 6 

and 7 cm 

ر هاي كمتتعداد ريشه

مترسانتي 5از  
The number of 

roots less than 5 
cm 

هاطول ريشه  

Roots Length 
 تعداد ريشه

Roots Number 

776.895**  444.080**  2.648 1083.560**  10.235 13080.995**  Replication    تكرار 2 6622.451 3989.013 305.005 

10309.077**  11242.011**  195.529**  4899.627**  26417.827**  118938.048**  570875.547**  6548674.624**  1140925.987**   Lines            لاين 95 

  Error            خطا 190 6112.059 2932.024 660.034 369.005 58.631 13.714 10.591 3.904 304.٣

5.405 3.664 30.883 6.070 6.328 6.541 4.974 3.942 7.331  
 د)(درص ضريب تغييرات

   CV (%) 
   ** :Significance at 1% probability level.                                                                                                                                                                       .           ح احتمال يك درصدسط دار درمعني **

  

 Table 4. Continued                                                                                                                                                                                                                                                  ادامه -4 جدول

 Mean square     ميانگين مربعات                                                                                                     

 درجه آزادي

df 
اتمنابع تغيير  

Source of variation 
 طول خوشه

Panicle 
length 

 وزن كاه
Straw 
weigh 

 ارتفاع گياه
Plant height 

 وزن دانه پر
Grain weight 

 چه اوليهتعدادخوشه

 در خوشه  اصلي

Primary no. of 
spikelet per  
main panicle 

انه پر در تعداد د

 خوشه اصلي

No. of grains per 
panicle 

ريشه خشك وزن   

Root dry 
weight 

ريشه تر وزن   

Roots fresh 
weight  

 حجم ريشه

Roots 
Volume 

 تعداد خوشه
Panicle 
Number 

166.730**  3709.639**  3286.935**  84.107**  425.339**  360.935**  68.321**  131.604**  3117.033**  78.470**  Replication    تكرار 2 

1964.845**  8481.929**  190516.592**  47.818**  276.959**  22792.699**  654.552**  15486.437**  141099.745**  5318.559**   Lines            لاين 95 

  Error            خطا 190 3.350 41.291 1.156 0.478 25.933 4.730 14.502 66.044 44.796 68.386

33.534 12.277 6.472 14.441 21.066 5.373 4.502 2.086 3.593 9.684  
    )(درصد ضريب تغييرات

CV (%) 
     **.Significance at 1% probability level :                                                                                                                                                                  دار در سطح احتمال يك درصد.                معني **
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  شرايط تنش خشكي تحتهاي هوايي هاي شناسايي شده براي صفات مرتبط با ريشه و اندامQTL -5جدول 
Table 5. Identified QTLs for related traits to root and shoot under drought stress conditions 

 صفت

Trait 
QTL 

†نشانگرهاي مجاور
 

Flanking markers† 

 كروموزوم

Chr. 
LOD 

 موقعيت

 مورگان)(سانتي

Position (cM) 

 ††اثرافزايشي

Additive 

effect††
 

 ضريب تبيين

Coefficient of 
determination 

 هاطول ريشه

Roots Length  
qRLD-3 -M160-E090-2-M150-E120

3 3 2.824 26 -992.934 12.7 

qRLD-4 RM1359-3-M160-E060 4 3.085 16 1369.06 13.8 
هاي كمتر تعداد ريشه

  مترسانتي 5 از
The number of 

roots less than 5 
cm 

qRNDL5-1 RM8231-9-M140-E110 1 2.055 178 -21.088 9.4 

qRNDL5-3 
-E110-13-M150-E110

M160-5 3 2.547 216 29.449 11.5 

qRNDL5-9 
-M140-E060-1-M150-E070

1 9 2.153 0 -25.846 9.8 

 6هاي بين تعداد ريشه

  مترسانتي 7تا 
The number of 
roots between 6 

and 7 cm 

qRNDB6T7-2 -M150-E070-1-M140-E070
13 2 2.574 114 29.559 11.6 

qRNDB6T7-3 -M160-E090-2-M150-E120
3 3 2.378 26 -55.264 10.8 

qRNDB6T7-4 RM1359-3-M160-E060 4 3.834 24 37.85 16.8 

 8هاي بين تعداد ريشه

 مترسانتي 20تا 

The number of 
roots between 8 

and 20 cm 

qRNDB8T20-1a 6-M140-E060-RM8097 1 4.265 126 2.98 18.5 

qRNDB8T20-1b 6-M160-E070-RM128 1 4.192 136 2.637 18.2 

هاي بين شهتعداد ري

 مترسانتي 30تا  21

The number of 
roots between 21 

and 30 cm 

qRNDB21T30-3 -M160-E090-2-M150-E120
3 3 4.089 26 -16.716 17.8 

qRNDB21T30-4 RM1359-3-M160-E060 4 2.037 16 15.991 9.3 

qRNDB21T30-8 -M160-E10-11-M150-E120
11 4 2.308 68 25.098 10.5 

هاي بيشتر تعداد ريشه

 مترسانتي 30از

The number of 
roots above  30 

cm 

qRNDA30-2 -M150-E070-1-M140-E070
13 2 2.395 110 -20.89 10.9 

qRNDA30-6 RM5085-10-M150-E090 6 2.07 2 -1.046 9.5 

qRNDA30-8 
-M150-E110-4-M140-E100

10 8 2.043 54 -279.096 9.3 

 تعداد ريشه 

Roots number 

qRND-11 15-M150-E100-RM1341 11 2.077 38 2321.539 9.5 

qRND-2a 
-M150-E070-1-M140-E070

13 2 6.569 108 163.983 27 

qRND-2b 
-M150-E070-1-M140-E070

13 2 4.227 112 216.263 18.4 

qRND-4a RM1359-3-M140-E060 4 9.494 18 308.964 36.6 

qRND-4b 
-M140-E110-9-M150-E070

5 4 2.96 68 1101.106 13.2 

qRND-6a RM276-9-M160-E120 6 2.432 38 440.203 11 
qRND-6b 3-M160-E120-RM276 6 2.514 44 98.989 11.4 
qRND-7 RM5720-RM420 7 2.071 68 81.016 9.5 

qRND-9 
-M150-E090-9-M140-E120

2 9 2.973 100 -200.846 13.3 

 حجم ريشه 

Roots volume  

qRVD-1 6-M160-E070-RM128 1 3.142 136 33.714 14 

qRVD-10 
-E060-10-M160-E060

M160-7 10 2.62 8 -56.337 11.8 

qRVD-12 
-M160-E080-9-M160-E080

5 12 3.492 62 -55.651 15.4 

qRVD-2 
-M150-E070-1-M140-E070

13 2 5.701 108 42.963 23.9 

qRVD-3 18RM2-3-M160-E070 3 2.909 52 -31.183 13 
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  Table 5. Continued                                                                                                                                   ادامه -5 جدول

 صفت

Trait 
QTL 

†نشانگرهاي مجاور
 

Flanking markers† 

 كروموزوم

Chr. 
LOD 

 موقعيت

 مورگان)(سانتي

Position (cM) 

 ††اثرافزايشي

Additive 

effect††
 

 ضريب تبيين

Coefficient of 
determination 

 

qRVD-4a 
-3-M140-E060

RM1359 4 8.493 18 82.289 33.5 

qRVD-4b 
E070-M150-3-
E070-M140-2 

4 2.197 110 -57.608 10 

qRVD-4c 
E070-M140-2-
E070-M140-3 

4 2.517 114 -51.308 11.4 

qRVD-5 
-5-M140-E090

E080-M160-6 5 2.756 12 -42.963 12.4 

qRVD-6a 
-9-M160-E120

RM276 6 3.772 38 150.283 16.6 

qRVD-6b 
-E120-RM276

3-M160 6 3.793 44 33.357 16.6 

qRVD-7 RM5720-RM420 7 2.721 68 25.663 12.2 

qRVD-9 
-9-M140-E120

14-M140-E090 9 2.292 100 -49.501 10.4 

 ريشه تر وزن 

Roots fresh weight  

qFRWD-10 -8-M150-E090
5-M150-E090 10 2.613 60 42.423 11.8 

qFRWD-12 
-9-M160-E080

5-M160-E080 12 2.737 62 -43.531 12.3 

qFRWD-2 
-1-M140-E070

13-M150-E070 2 5.884 108 38.145 24.6 

qFRWD-3 
-8-M50-E110

RM135 3 2.093 174 -26.04 9.6 

qFRWD-4 
-3-M160-E060

RM1359 4 8.375 20 57.773 33.1 

qFRWD-6a 
-10-M150-E090

RM5085 6 2.588 2 42.692 11.7 

qFRWD-6b 
-9-M160-E120

RM276 6 2.186 38 102.058 10 

qFRWD-9 
-E090 -M140-E120

14-M140 9 2.218 100 -42.682 10.1 

 ريشه خشك وزن 

Root dry weight  

qDWRD-10 -8-M150-E090
5-M150-E090 10 2.47 60 19.599 11.2 

qDWRD-12 
-9-M160-E080

5-M160-E080 12 2.819 62 -20.935 12.6 

qDWRD-2a 
-1-M140-E070

13-M150-E070 2 5.836 108 18.03 24.4 

qDWRD-2b 
-1-M140-E070

13-M150-E070 2 4.395 112 25.46 19 

qDWRD-4a 
-3-M160-E060

RM1359 4 7.749 24 17.604 31 

qDWRD-4b 
-9-M150-E070

5-M140-E110 4 3.055 68 29.262 13.6 

qDWRD-6 
-9-M160-E120

RM276 6 3.155 38 57.507 14 

qDWRD-9 
 -9-M140-E120

14-M140-E090 9 2.493 100 21.399- 11.3 

 ارتفاع گياه 

Plant height 

qPHD-1 -7-M140-E100
RM3520 1 2.227 104 -19.787 10.1 

qPHD-3 
-2-M160-E110

E110-M150-6 3 2.662 198 -34.649 12 

 وزن ساقه

Stem weight 

qSWD-12 -9-M160-E080
E080-M160-5 12 2.805 62 -53.387 12.6 

qSWD-2a 
-1-M140-E070

13-M150-E070 2 5.564 108 45.139 23.4 

qSWD-2b 
-1-M140-E070

13-M150-E070 2 4.047 114 31.865 17.6 

qSWD-4 
-3-M160-E060

RM1359 4 8.184 24 46.019 22.5 

qSWD-6 
-9-M160-E120

RM276 6 2.732 38 37.465 12.3 

qSWD-8 
-11-M150-E120

11-M160-E110 
8 

2.282 68 92.776 10.4 
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  Table 5. Continued                                                                                                                                    ادامه -5 جدول

 صفت

Trait 
QTL 

†نشانگرهاي مجاور
 

Flanking markers† 

 كروموزوم

Chr. 
LOD 

 موقعيت

 مورگان)(سانتي

Position (cM) 

 ††اثرافزايشي

Additive 

effect††
 

 ضريب تبيين

Coefficient of 
determination 

 وزن خوشه

Panicle weight 

qPWD-1 RM3520-7-M140-E100 1 2.563 104 -13.579 11.6 

qPWD-10 
-E090-8-M150-E090

M150-5 10 2.991 60 21.459 13.4 

qPWD-2 
-E070-1-M140-E070

13-M150 2 7.33 106 20.797 29.6 

qPWD-3 
-110E-2-M160-E110

M150-6 3 2.186 198 -20.28 10 

qPWD-4 RM1359-3-M160-E060 4 11.257 16 49.282 41.7 
qPWD-6 3-M160-E120-RM276 6 3.549 44 13.458 15.7 
qPWD-7 RM5720-RM420 7 2.44 68 10.141 11 

qPWD-9 
-E090 -9-M140-E120

M140-14 9 2.468 100 -21.324 11.2 

 تعداد خوشه 

Panicle number 

qPND-10 -E080-15-M150-E080
16-M150 10 2.05 100 -11.051 9.4 

qPND-12 
-E080-9-M160-E080

5-M160 12 2.886 62 -11.767 12.9 

qPND-2a 
-E070-1-M140-E070

13-M150 2 6.054 106 10.647 25.2 

qPND-2b 
-E070-1-M140-E070

13-M150 2 3.367 112 12.537 14.9 

qPND-4 RM1359-3-M160-0E06 4 6.369 16 21.735 26.3 
qPND-6 3-M160-E120-RM276 6 3.745 42 6.264 16.5 

qPND-9 
-E090 -9-M140-E120

14-M140 9 2.559 100 -12.042 11.6 

 وزن كاه

Straw weight 

qSWD-12 -E090-9-M140-E090
m140-9 12 2.529 100 2.131 11.4 

qSWD-2 
-E070-1-M140-E070

13-M150 2 2.676 104 7.289 12 

qSWD-4 RM5472-RM252 4 3.395 38 -21.949 15 

qSWD-7 
-E070-14-M150-E080

M140-8 7 2.273 106 -6.544 10.3 

 طول خوشه

Panicle length 

qPL-1 RMB144-8-M160-E090 1 2.085 88 1.328 9.5 
qPL-10 RM6646-RM7545 10 2.246 20 -1.523 10.2 

qPL-5 
-E080-4-M140-0EO8

M140-6 5 2.039 92 2.594 9.3 

 تعداد دانه پر در خوشه اصلي

Filled grains per main 
panicle 

qFGPD-
12 

-E080-13-M140-E110
5-M150 12 2.822 26 16.161 12.7 

 وزن دانه پر

Grain weight 

qGWD-12 -E080-13-M140-E110
5-M150 12 2.633 26 0.613 11.9 

qGWD-7 -E100-10-140M-E070
M150-10 7 2.088 2 -1.09 9.5 

چه اوليه در تعدادخوشه

 خوشه  اصلي

Primary spikelets per  
main panicle 

qPSPD-2 2-M140-E100-RM427 2 2.422 212 -1.208 11 

qPSPD-9 -E090 -9-M140-E120
14-M140 9 5.793 98 -3.368 24.3 

  .شده است خط كشيده QTL بهتر  زير نشانگر نزديك †
 مورد صفات ميانگين. است صفت افزاينده والد طرف از آلل جهت نشاندهنده مثبت علامت و صفت كاهنده والد طرف از آلل جهت نشانده منفي علامت ††

   .است آمده 3 جدول در والدين براي بررسي
† The nearest marker was under lined.  
†† Negative signed showed as direction of allele from decreased parent and positive sign showed as direction of allele from 
increased parent.  
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رديابي شده براي تعداد خوشه  QTLاثر افزايشي هفت 

-qPNDهاي QTLمتغير بود. در  73/21تا  -051/11از 

10 ،qPND-12  وqPWD-9  آلل عنبربو باعث كاهش

هاي هاي رديابي شده آللQTLشد و در ساير  تعداد خوشه

و  qPND-2aهاي QTLسپيدرود باعث افزايش آن گرديد. 

qPND-4 به ترتيب  توانستند 4و  2هاي روي كروموزوم

درصد از تغييرات فنوتيپي مربوط به تعداد  3/26و  2/25

و  qSWD-4هاي عنبربو در خوشه را كنترل كنند. آلل

qSWD-7 گرم كاهش  54/6و  94/2دار وزن كاه را به مق

و  qSWD-2هاي سپيدرود در دادند، درحاليكه آلل

qSWD-12  13/2و  28/7باعث افزايش وزن كاه به ميزان 

  گرم شدند.

هاي والد سپيدرود باعث افزايش طول خوشه در آلل

qPL-1  وqPL-5 اما در ؛ شدqPL-10  طول خوشه را به

گومز و همكاران  متر كاهش داد. مايكلسانتي 52/1ميزان 

(Michael Gomez et al., 2006) اي كه براي در مطالعه

لاين  177هاي مرتبط با تنش خشكي در QTLشناسايي 

براي طول  Bala×Azucenaنوتركيب حاصل از تلاقي ارقام 

رديابي كردند. احمدي و همكاران  QTLخوشه يك 

(Ahmadi et al., 2008)  در شرايط نرمال توانستند براي

 11، 4، 2هاي هاي روي كروموزومQTLل خوشه طو

هاي رديابي شده در پژوهش QTLشناسايي كنند. 12و

ها مطابقت نداشت كه اين امر هاي مطالعه آنQTLحاضر با 

تواند ناشي از عوامل بسياري همچون متفاوت بودن مي

  جمعيت و شرايط آزمايش باشد.

ده كنترل كنن QTLبراي صفت تعداد دانه پر در خوشه، 

 E080-M150-5در مجاورت نشانگر  12روي كروموزوم 

شناسايي شد. آلل عنبربو در اين مكان باعث افزايش تعداد 

). صبوري و همكاران 2دانه پر در خوشه شدند (جدول 

(Sabouri et al., 2012)  دوQTL  براي تعداد دانه پر روي

شناسايي كردند و اكسيو و همكاران  6و  1هاي كروموزوم

(Xiao et al., 1996) سه  خوشه در دانه براي تعدادQTL 

در  QTLرديابي كردند. يك  5و  4، 3هاي روي كروموزوم

توسط  4روي كروموزوم  RG214–RG620فاصله نشانگري 

يابي شد. در مكان (Babu et al., 2003)بابو و همكاران 

يابي توان اظهار كرد با بررسي كلي نتايج مكاناينجا مي

هاي مختلف و با نه پر در خوشه روي جمعيتتعداد دا

توان اين احتمال را داد كه به دليل نشانگرهاي متفاوت مي

هاي كنترل كننده آن روي كمي بودن صفت مكان

  هاي مختلف پراكنده است.كروموزوم

 qGWD-12رديابي شد كه  QTLبراي وزن دانه پر دو 

لل  E110-M140-13-E080-M150-5در فاصله نشانگري 

در  qGWD-7عنبربو باعث افزايش وزن دانه پر شد. اما 

  E100-M150-10و  E070-M140-10فاصله نشانگرهاي 

گرم كاهش داد.  09/1آلل سپيدرود وزن دانه را به ميزان 

هاي كمي شناسايي شده در مطالعه صبوري و همكاران مكان

(Sabouri et al., 2012)  براي وزن دانه سه روي

(دو مورد) قرار داشتند كه اين  6و  1هاي كروموزوم

QTLدرصد از تنوع فنوتيپي موجود در اين صفت را  20ها

  توجيه كرد.

چه اوليه در ي تعداد خوشهبرايابي شده مكان QTLدو 

هاي ) روي كروموزومqPSPD-9و  qPSPD-2خوشه اصلي (

در  =793/5LODبا  qPSPD-9قرار داشتند كه  9و  2

 E090-M140-14و  E120-M140-9فاصله نشانگرهاي 

رديابي  QTLهاي كاهش دهنده در هر دو بزرگ اثر بود. آلل

شده از والد سپيدرود منتقل شدند. در مطالعه صبوري و 

چه براي تعداد خوشه(Sabouri et al., 2012) همكاران 

 RM140-RM8115در فاصله نشانگري  QTLيك 

  شد. شناسايي

 
  كلي  گيرينتيجه

برنج در  صفات ريشه و اندام هوايي هايQTL يابيمكان

نشان  حاصل از تلاقي ارقام سپيدرود و عنبربو 8Fهاي لاين

، qSWD-2a ،qSWD-4 ،qPWD-2هاي QTLداد كه 

qPWD-4 ،qPND-2a ،qPND-4 ،qRVD-2 ،qRVD-4a ،

qFRWD-2 ،qFRWD-4 ،qDWRD-2a، qDWRD-4a ،

qRND-2a ،qRND-4a  وqPSPD-9 و به  ندبزرگ اثر بود

، 9/23، 3/26، 2/25، 7/41، 6/29، 5/22، 4/23يب ترت

درصد از  3/24و  6/36، 27، 31، 4/24، 1/33، 1/24، 5/33

بنابراين از  .دكردن ه را توجيهطوبصفات مرتنوع فنوتيپي 

نژادي از هاي بهدر برنامهتوان ميها نشانگرهاي مرتبط با آن

در  هاآن طريق گزينش به كمك نشانگر پس از تعيين اعتبار

نيز  هاQTLبين  برهمكنشاستفاده كرد.  هاي ديگرآزمايش

صفات مورد مطالعه مجموع از موجب شد تا براي برخي 

درصد  100هاي رديابي شده بيش از QTLدرصدهاي بيان 

  ).Liu, 1998( باشد

براي چندين  QTLيابي نقشه ترين مزاياييكي از مهم

زمان بر كه همهايي QTL كهزمان اين است طور همصفت به

شوند، گذارند و باعث همبستگي ميچندين صفت اثر مي

در يك مكان  QTLشوند. در واقع حضور چند شناسايي مي
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هاي كنترل كننده اين صفات و دليل پيوستگي ژنبه عمدتاً

دليل بر وجود پديده پليوتروپي است. صفاتي كه با بهيا 

وسيله مواقع به  ببشتردر  ،يكديگر همبستگي دارند

QTL ،هايي كه در يك ناحيه مشابه از كروموزوم قرار دارند

آثار شوند. در پژوهش حاضر نيز وجود اين كنترل مي

مثال در حد فاصل  عنوانكه بهيطوربه ،دش مشاهده

روي  E070-M150-13و  E070-M140-1نشانگرهاي 

هايي براي صفات مختلف از جمله تعداد QTLكروموزوم دو 

 30هاي بيشتر ازمتر، تعداد ريشهسانتي 6-7 بين هايريشه

متر، وزن ساقه، وزن خوشه، تعداد خوشه، حجم ريشه، سانتي

وزن تر ريشه، وزن خشك ريشه، تعداد ريشه، وزن كاه و 

در  4چه اوليه مشاهده شد. همچنين كروموزوم تعداد خوشه

داراي  E060-M160-3-RM1359فاصله نشانگري 

QTLبين  هايها، تعداد ريشهريشه هايي براي صفات طول

متر، سانتي 30تا  21هاي بين متر، تعداد ريشهسانتي 7-6

وزن ساقه، وزن خوشه، تعداد خوشه، حجم ريشه، وزن تر 

) و كروموزوم 2ريشه، وزن خشك ريشه و تعداد ريشه (شكل 

 E120-M140-9-E090-M140-14در فاصله نشانگري  9

از جمله وزن خوشه، هايي براي صفات مختلف QTLشامل 

تعداد خوشه، حجم ريشه، وزن تر ريشه، وزن خشك ريشه، 

  .بودچه اوليه در خوشه تعداد ريشه و تعداد خوشه

  

  سپاسگزاري

 581/6 شماره تحقيقاتي طرح از مستخرج مقاله حاضر

 طبيعي منابع و كشاورزي دانشكده 1/12/90 تاريخ مصوب

 مديريت از هوسيلبدين. باشدمي كاووس گنبد دانشكده

دانشگاه و رياست محترم دانشكده كشاورزي و  پژوهشي

 تحقيق اجراي مالي منابع تأمين جهتبهمنابع طبيعي 

دريغ آيد. بدين وسيله از زحمات بيمي عملبه قدرداني

سركار خانم مهندس مهناز كاتوزي، محبوبه نجارعجم، 

مليحه قزلسفلو، ماهم پيراسته و آقايان مهندس احمدرضا 

  د.شورضا كريم كشته قدرداني مي و دادرس

 

References  
Ahamadi, J., Fotokian, M. H. and Fabriki-Orang, S. 2008. Detection of QTLs influencing panicle 

length, grain number and grain sterility in rice (Oryza sativa L.). Journal of Crop Science and 
Biotechnology 11 (3): 163-170. 

Ali, M. L., Pathan, M. S., Zhang, J., Bai, G., Sarkarung, S. and Nguyen, H. T. 2000. Mapping 
QTLs for root traits in a recombinant inbred population from two indica ecotypes in rice. 
Theoretical and Applied Genetics 101: 756-766. 

Armenta-Soto, J., Chang, T. T., Loresto, G. C. and O’Toole, J. C.  1983. Genetic analysis of root 
characteristics in rice. SABRAO Journal of Breeding and Genetics 15: 103-118. 

Babu, R. C., Shashidhar, H. E., Lilley, J. M., Thanh, N. D., Ray, J. D., Sadasivam, S., Sarkarung, 
S., O’Toole J. C. and Nguyen, H. T. 2001. Variation in root penetration ability, osmotic 
adjustment and dehydration tolerance among accessions of rice adapted to rainfed lowland and 
upland ecosystems. Plant Breeding 120: 233-238. 

Babu, R. C., Nguyen, B. D., Chamarerk, V., Shanmugasundaram, P., Chezhian, P., 
Jeyaprakash, P., Ganesh, S. K., Palchamy, A., Sadasivam, S., Sarkarung, S., Wade, L. J. and 
Nguyen, H. T. 2003. Genetic analysis of drought resistance in rice by molecular markers: 
association between secondary traits and field performance. Crop Science 43: 1457-1469. 

Byrne, P. F. and McMullen, M. D. 1996. Defining genes for agricultural traits: QTL analysis and the 
candidate gene approach. Probe 7 (1): 24-27. 

Champoux, M. C., Wang, G., Sarkarung, S., Mackill, D. J., O’Toole, J. C., Huang, N. and 
McCouch, S. R. 1995. Locating genes associated with root morphology and drought avoidance in 
rice via linkage to molecular markers. Theoretical and Applied Genetics 90 (6): 969-981. 

Chen, X., Temnykh, S., Xu, Y., Cho, Y. G. and McCouch, S. R. 1997. Development of a 
microsatellite framework map providing genome-wide coverage in rice (Oryza sativa L.). 
Theoretical and Applied Genetics 95: 553-567. 

Clark, L. J., Price, A. H., Steele, K. A. and Whalley, W. R. 2008. Evidence from near-isogenic lines 
that root penetration increases with root diameter and bending stiffness in rice. Functional Plant 
Biology 35: 1163-1171. 

466 



  1396چهارم/ زمستان / شماره هفتم دورهتحقيقات غلات/ ي برنج تحت تنش خشكي                   هاي ريشه و اندام هوايQTLيابي مكان

Courtois, B., Shen, L., Petalcorin, W., Carandang, S., Mauleon, R. and Li, Z. 2003. Locating 
QTLs controlling constitutive root traits in the rice population IAC 165 × Co39. Euphytica  
134: 335-345. 

Ekanayake, I. J., O’Toole, J. C, Carrity, D. P. and Masajo, T. M. 1985. Inheritance of root 
characters and their relations to drought resistance in rice. Crop Science 25: 927-933. 

Kamoshita, A., Zhang, J., Siopongco, J., Sarkarung, S., Nguyen, H. T. and Wade, L. J. 2002a. 
Effects of phenotyping environment on identification of QTL for rice root morphology under 
anaerobic conditions. Crop Science 42 (1): 255-265. 

Kamoshita, A., Wade, L., Ali, M., Pathan, M., Zhang, J., Sarkarung, S. and Nguyen, H. 2002b. 
Mapping QTLs for root morphology of a rice population adapted to rainfed lowland conditions. 
Theoretical and Applied Genetics 104: 880-893. 

Kato, Y., Hirotsu, S., Nemoto, K. and Yamagishi, J. 2008. Identification of QTLs controlling rice 
drought tolerance at seedling stage in hydroponic culture. Euphytica 160: 423-430. 

Khush, G. S. 1997. Origin, dispersal, cultivation and varation of rice. Plant Molecular Biology  
35: 25-34. 

Lafitte, H. R., Yongsheng, G., Yan, S. and Li, Z. K. 2007. Whole plant responses, key processes, 
and adaptation to drought stress: the case of rice. Journal of Experimental Botany 58: 169-175. 

Liu, B. H. 1998. Statistical genomics, linkage, mapping and QTL analysis. CRC Press, New York, 
USA. 

Mambani, B. and Lal, R. 1983. Response of upland rice varieties to drought stress. 1. Relation 
between the root system development and leaf water potential. Plant and Soil 73: 59-72. 

Manly, K. F. and Olson, J. M. 1999. Overview of QTL mapping software and introduction to Map 
Manager QTX. Mammalian Genome 10: 327-334. 

McCouch, S. R., Teytelman, L., Xu, Y. B., Lobos, K. B., Clare, K., Walton, M., Fu, B., 
Maghirang, R., Li, Z. K., Xing, Y. Z., Zhang, Q. F., Kono, I., Yano, M., Fjellstrom. R., 
DeClerck, G., Schneider, D., Cartinhour, S., Ware, D. and Stein, L. 2002. Development and 
mapping of 2240 new SSR markers for rice (Oryza sativa L.). DNA Research 9: 199-207. 

Michael Gomez, S., Satheesh Kumar, S., Jeyaprakash, P., Suresh, R., Biji, K. R., Manikanda 
Boopathi, N., Price, A. H. and Babu, R. C. 2006. Mapping QTLs linked to physio-morphological 
and plant production traits under drought stress in rice (Oryza sativa L.) in the target environment. 
Journal of Biochemistry and Biotechnology 2 (4): 161-169. 

Nemoto, H. R., Suga, M. and Okutsu, Y. 1998. Deep rooted rice varieties detected through 
observation of root characteristics using the trench method. Breeding Science 48: 321-324. 

Nelson, J. C. 1997. QGENE: Software for marker-based genomic analysis and breeding. Molecular 
Breeding 3 (3): 239-245. 

Nguyen, D. T., Nguyen, T. K. L., Pham, Q. C., Tran, Q. T., Le, T. B. T. and Nguyen, H. T. 2006. 
Mapping QTLs associated with root traits related to drought resistance in Vietnamese upland rice. 
ASEAN Journal of Science and Technology for Development 23 (4): 323-332. 

Nguyen, T. L. and Buu, C. B. 2010. Quantitative trait loci influencing drought tolerance in rice 
(Oryza sativa. L). Omonrice 17: 22-28. 

Nicou, R., Seguy, L. and Haddad, G. 1970. Comparison of rooting in four upland rice varieties with 
and without soil tillage. Agronomy Tropopical 25: 639-659. 

O’Toole, J. C. and Bland, W. L. 1987. Genotypic variation in crop plant root systems. Advanced 
Agronomy 41: 91-145. 

O’Toole, J. C. and Soemartono, N. 1981. Evaluation of a simple technique for characterizing rice 
root systems in relation to drought resistance. Euphytica 30: 283-290. 

Pflieger, S., Lefebvre, V. and Causse, M. 2001. The candidate gene approach in plant genetics: A 
review. Theoretical and Applied Genetics 7 (4): 275-291. 

Price, A. H. and Tomos, A. D. 1997. Genetic dissection of root growth in rice (Oryza sativa L.) II: 
Mapping quantitative trait loci using molecular markers. Theoretical and Applied Genetics 
95:143-152. 

Price, A. H., Steele, K. A., Moore, B. J., Barraclough, P. B. and Clark, L. J. 2000. A combined 
RFLP and AFLP linkage map of upland rice (Oryza sativa L.) used to identify QTLs for root-
penetration ability. Theoretical and Applied Genetics 100: 49-56. 

674  



  1396چهارم/ زمستان / شماره هفتم دورهحقيقات غلات/ صبوري و همكاران                                                                           ت

Rafalski, J. A., Vogel, J. M., Morgante, M., Powell, W., Andre, C. and Tingey, S. V. 1996. 
Generating and using DNA markers in plants. Nonmammalian Genome Analysis. A Practical 
Guide. Academic Press, San Diego.  

Ray, J. D., Yu, L., McCouch, S. R., Wang, G. and Nguyen, H. T. 1996. Mapping quantitative trait 
loci associated with root penetration ability in rice (Oryza sativa L.). Theoretical and Applied 
Genetics 92: 627-636. 

Sabouri, H., Sabouri, A. and Khatami Nejad, R. 2012. Mapping QTLs linked to some traits related 
to drought strees in rice. Journal of Crop Production and Processing 119 :1-12. (In Persian with 
English Abstract). 

Sabouri, H., Khanahmadi, A. R., Khataminejad, R., Jafarzadeh, M. R., Katouzi, M. and 
Moradzadeh, M. 2011. Introduction of rice drought tolerant variety in Gonbad Kavous region. 
Final report of research design, Collage of Agriculture Science and Natural Resources, Gonbad-e-
Kavous University, Golestan, Iran. 78 p. (In Persian). 

Saghai Maroof, M. A., Biyashev, R. M., Yang, G. P., Zhang, Q. and Allard, R. W. 1994. 
Extraordinarily polymorphic microsatellites DNA in barely species diversity, chromosomal 
location, and population dynamics. Proceedings of the National Academy of Sciences U.S.A.  
91: 5466-5570. 

Sharma, S., Xu, S., Ehdaie, B., Hoops, A., Close, T. C. J., Lukaszewski, A. J. and Waines, J. G. 
2011. Dissection of QTL effects for root traits using a chromosome arm-specific mapping 
population in bread wheat. Theoretical and Applied Genetics 122: 759-769. 

Takeda, S. and Matsuoka, M. 2008. Genetic approaches to crop improvement: Responding to 
environmental and population change. Nature 9: 444-457. 

Themnykh, S. D., Park, N. A, Cartinnour, N. H., Lipovhch, L., Cho, Y. J., Ishii, T. and 
McCouch, S. R. 2000. Mapping and genome organization of microsatellite sequences in rice 
(Oryza Sativa L.). Theoretical and Applied Genetics 100: 697-712. 

Toorchi, M., Shashidhar, H. E, Sharma, N. and Hittalmani, S. 2002. Tagging QTLs for maximum 
root length in rainfed lowland rice (Oryza sativa L.) using molecular markers. Cellular and 
Molecular Biology Letter 7: 771-776. 

Trachsel, S., Kaeppler, S. M., Brown, K. M. and Lynch, J. P. 2010. Shovelomics: High throughput 
phenotyping of maize (Zea mays L.) root architecture in the field. Plant and Soil 341 (1-2): 75-87.  

Venuprasad, R., Shashidhar, H. E., Hittalmani, S. and Hemamalini, G. S. 2002. Tagging 
quantitative trait loci associated with grain yield and root morphological traits in rice (Oryza sativa 
L.) under contrasting moisture regimes. Euphytica 128: 293-300. 

Vos, P., Hogers, R., Bleeker, M., Reijans, M., Lee, T .V. D., Hornes, M., Frijters, A., Pot, J., 
Peleman, J., Kuiper, M. and Zabeau, M. 1995. AFLP: A new technique for DNA fingerprinting. 
Nucleic Acids Research 23: 4407-4414. 

Wang, J. 2009. Inclusive composite interval mapping of quantitative trait genes. Acta Agronomica 
Sinica 35: 3239-3245.  

Xiao, J. H., Li, J. M., Yuan, L. P. and Tanksley, S. D. 1996. Identification of QTLs affecting traits 
of agronomic importance in a recombinant inbred population derived from subspecific rice cross. 
Theoretical and Applied Genetics 92: 230-244. 

Yadav, R., Courtois, B., Huang, N. and McLaren, G. 1997. Mapping genes controlling root 
morphology and root distribution in a double-haploid population of rice. Theoretical and Applied 
Genetics 94: 619-632. 

Yoshida, S. and Hasegawa, S. 1982. The rice root system: its development and function. In: Drought 
resistance in crops with emphasis on rice. International Rice Research Institute, Manila, 
Philippines. 

Zheng, H. G., Babu, R. C., Pathanmd, M. S., Ali, L., Huang, N., Courtois, B. and Nguyen, H. T. 
2000. Quantitative trait loci for root-penetration ability and root thickness in rice: Comparison of 
genetic backgrounds. Genome 43: 53-61. 

Zheng B. S., Yang, L., Zhang, W. P., Mao, C. Z., Wu, Y. R., Yi, K. K., Liu, F. Y. and Wu, P. 
2003. Mapping QTLs and candidate genes for rice root traits under different water supply 
conditions and comparative analysis across three populations. Theoretical and Applied Genetics 
107: 1505-1515. 

 

684  



 

  
  

     Cereal Research 
          Vol. 7, No. 4, Winter 2018 (451-469)            

  
  
  

Mapping QTLs related to rice roots and shoots traits in recombinant lines 
derived from Anbarboo × Sepidroud under drought stress conditions 

 
Hossein Sabouri1*, Sharifeh Mohammad Alegh2, Abdollatif Gholizade3 and Jafar Gilaki4 

 
 

Received: November 11, 2015                                            Accepted: May 11, 2016 
 

Abstract 
To identify the genomic regions associated with drought stress tolerance using QTL analysis, 96 F8 

lines derived from a cross between two varieties, Sepidroud and Anbarboo, were planted at a research 
field in Azadshahr region, Golestan Province, Iran, in 2011. To impose drought stress, irrigation 
interval was considered as 20 days from maximum tillering phase to maturity stage. The linkage map 
was constructed using 124 microsatellite markers and 264 AFLP markers at the laboratory of Genetics 
and Plant Breeding, Gonbad-e-Kavous University, Golestan, Iran, which covered 1950.4 cM of the 
rice genome with average distance of 5.20 cM between adjacent markers. In this study, regions of 
chromosome 2 at the interval of E070-M140-1-E070-M150-13, chromosome 4 at the interval of E060-
M160-3-RM1359 and chromosome 9 at the interval of E120-M140-9-E090-M140-14 were identified 
that controlled several traits under drought stress conditions. Co-locating of the QTLs involved in 
control of traits can indicates same genetic controlling.  QTL mapping of traits indicated QTLs qRND-
2a, qRND-4a, qRVD-2, qRVD-4a, qFRWD-2, qFRWD-4, qDWRD-2a, qSWD-2a, qSWD-4, qPWD-
2, qPWD-4, qPND-2a, qPND-4 and qPSPD-9 had a large effect and more than 20% of the explanation 
of phenotypic variation, respectively. Considering that these genomic regions explained a significant 
part of phenotypic variation therefore those have potential for application in the breeding programs of 
Marker-assisted selection for drought tolerance after validation in other environments and populations. 
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