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اصلاح نباتات، گروه 2 گنبد کاووس،ی، مجتمع آموزش عالیعی و منابع طبي، دانشکده کشاورزیاهیدات گیگروه تول1
عی، طبیعی، دانشکده کشاورزي و منابع طبی گروه منابع3،  گرگانیعی و منابع طبي، دانشگاه علوم کشاورزيدانشکده کشاورز

  مجتمع آموزش عالی گنبد کاووس
  28/9/90:  ؛ تاریخ پذیرش11/12/88: تاریخ دریافت

  دهیچک
ه یاز روش تجزبا استفاده  یرانیت برنج ای جمعی صفات زراعیکی ژنتکنترل یمنظور بررس به

 طارم یتلاقهاي برگشتی با والد اول و دوم والدین، نسل اول، دوم و سوم، تلاقیها،  نیانگیم
 مجتمع آموزش یقاتی تکرار در مزرعه تحق3 با ی کامل تصادفيها خزر در قالب طرح بلوك×یمحل
ست توده، ی دانه در بوته، زوزندند و از لحاظ صفات ی کشت گرد1378 یاع گنبد در سال زریعال

  یکیپارامتر ژنت.  شدندیابیطول خوشه، ارتفاع بوته، طول و عرض برگ پرچم و تعداد خوشچه ارز
F )21 BCBC VV  (صفات تعداد دانه، تعداد خوشه، خروج خوشه و عرض برگ پرچم ي برایمنف 
 کنترل کننده تعداد دانه، تعداد خوشه و عرض برگ پرچم در والد طارم يها ودن ژن غالب ب1انگریب

عمل ژن . کننده  خروج خوشه و عرض برگ پرچم در والد خزر بود  کنترليها  و غالب بودن ژنیمحل
 صورت هبست توده ی، عرض برگ پرچم، تعداد خوشچه و زیده ت وزن دانه، روز تا گلاصف يبرا

ارتفاع بوته، طول ، یده ست توده، روز تا گلی صفات زي برایشیجا اثرات افزا  ازآن.بودت یفوق غالب
یابی مکانمنظور  بهدار بود  یمعندر سطح یک درصد  و عرض برگ پرچم خروج خوشه از غلاف

زماهواره ی نشانگر ر74 با استفاده از یوستگیپ، نقشه F2:4ت ی در جمعی صفات زراعکننده هاي کنترل ژن
، qGY-8 ،qHE-8 ،qHD-10 ،qPL-1b ،qPL-3 هاي ژنی مکان.ه شدیتهF2 ت یرد از جمع ف192و 
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qPL-4 ،qBR-1b ، qBR-8b وFL-8 97/21، 73/25، 29/15، 25/26، 17/22 تعیینترتیب با  به ،
  دو نشانگردر فاصله .بزرگ اثر بودند درصد از تنوع فنوتیپی 14/22 و 56/20، 93/21، 23/22

RM1553-RM7424 ،مکان ژنی کمی یک  و ی تعداد روز تا گلدهصفت ي برامکان ژنی کمی کی
 نقش یشیج دو روش نشان داد که اثر افزاینتا.  شدیابیمکانطول خروج خوشه از غلاف براي صفت 

 توان با انتخاب ی که مي و تعداد خوشچه دارد به نحوی را در کنترل صفات تعداد روز تا گلدهیمهم
 پرمحصول و يها نی توان به لای انتخاب به کمک نشانگر ميهاها در برنامها آنمرتبط بهاي ژنی مکان

  .افتیزودرس دست 
  

  یابی صفات کمی، انتخاب به کمک نشانگر، برنجها، اثر افزایشی، مکانتجزیه میانگین: يدی کلهاي واژه
  
  قدمهم

 نباتات و ترین مباحث مطرح در علوم اصلاحتعیین ساختار ژنتیکی صفات یکی از مهم
 تلاقی،  با عملکرد مطلوب، شناخت ساختار ژنتیکی والدین موردارقامبراي ایجاد  .بیوتکنولوژي است

هاي  از اولین روش1هاتجزیه میانگین نسل. منظور اتخاذ روش مناسب اصلاحی حائز اهمیت است به
سبی را در اختیار ژنتیک بیومتري براي شناخت ساختار ژنتیکی گیاهان است و اطلاعات بسیار منا

؛  1985؛ ماتر و جینکز 1985و جینکز، ماتر ؛ 1996کرسی و پونی، (دهد اصلاح گران نبات قرار می
هاي صفات کمی مانند تعداد اما پیچیدگی )2008 ،زاده و همکاران و باقی1997؛ قنادها 1994کانگ 

ان ژنتیک و به نژادگران شود که متخصصهاي زیاد کوچک اثر و وراثت پذیري پایین، موجب می ژن
ها و سهم نسبی شرکت هر یک از آنها در گیاهی، اطلاعات اندکی از تعداد، جایگاه کروموزومی ژن

 این 2هاي کنترل کننده صفات کمییابی ژنمکان. تظاهر و توزیع فنوتیپی یک صفت کمی داشته باشند
رائی صفات تک ژنی مورد بررسی قرار هاي پیچیده ژنتیکی فوق با کاآورد که مدلامکان را فراهم می

   .)1996؛ لین و همکاران 1989 ؛ لندر و بوتیستین، 1988پترسون و همکاران، (گیرند 
و در خوشه  وزن دانه را در رابطه با ی نقش مهميستازی که اپندنشان داد) 1994(ورما و همکاران 

اثر ) 1991(و نارایانا و رنگالمی ) 1988 (ک و شارمایکاوش.  بجز تعداد دانه در خوشه داردآن ياجزا
                                                
1- Generation Means Analysis 
2- Quantitative Trait Loci Mapping 
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 و وزن هزاردانه با وزن دانه ي را برایشیر افزای ارتفاع بوته و طول خوشه و اثر غيها را برا ژنیشیافزا
طور مشترك  هت بی و غالبیشینشان دادند که اثر افزا) 2000(هنرنژاد و ترنگ . ص دادندیت تشخیاهم

ت و فوق یه، تعداد پنجه و طول خوشه دخالت دارند اما اثر غالب دانه، ارتفاع بوتوزن در توارث صفات 
افتند یدر) 2000( ترنگ وهنر نژاد . داشت پر و پوك يها  را در کنترل تعداد دانهيشتریر بیت تاثیغالب
ک ی در حال تفکيها با صفات مطلوب در نسليها نینش لای گزيط برایشرابراي روز تا گلدهی که 

نشان دادند که تعداد پنجه در بوته ) 2004( و همکاران ینیحس.  فراهم استیشیاه بر آثار افزیبا تک
 تحت کنترل یده درصد خوشه50 تا يها و ارتفاع بوته و زمان نشاءکارت کامل ژنیتحت کنترل غالب

 و یشوش.  درصد دارند61 و 68 ی توارث خصوصقابلیت بوده و یت جزئی با اثرات غالبییهاژن
 درصد 50در تجزیه ژنتیکی صفات تعداد دانه در خوشه، طول خوشه، تعداد روز تا  )2004(هنرنژاد 

ها در ت ژنیانس غالبی نسبت به واریشیانس افزایسهم واردهی و طول ساقه نشان دادند که  خوشه
.  در توارث صفات بودیشیانس افزایت واری از اهمیحاک) 2006(هنرنژاد نتایج . بیشتر  استبرنج 

نقش ز یت نیانس غالبیوزن هزار دانه و تعداد پنجه در بوته، وارمورد  داد که به جز در شان نشانیا
 ی صفات زراعیکیه ساختار ژنتیبا تجز) 2005(یم سروش و مومنیرح . را در کنترل صفات داردیمهم

انه  تعداد دي برایشیانس افزاین در تسترگزارش نمودند که سهم واریه لایمهم برنج با استفاده از تجز
  .ت استیانس غالبیشتر از واری و وزن هزار دانه بی درصد گلده50 تعداد روز تا ،پر در خوشه

کوچک اثر  ژنی کمی مکان بزرگ و یک )1QTL( ژنی کمی  مکاندو) 1995(لی و همکاران 
 قرار داشتند و تاریخ گلدهی را تحت تأثیر قرار 9 و 8، 3هاي  شناسایی نمودند که روي کروموزوم

هر  يبرا ژنی کمی مکانارتفاع بوته، چهار  يبرا ژنی کمی مکانشش ) 1996(زیااو و همکاران . ددهن
 يبرا ژنی کمی مکاندر خوشه و تعداد کل دانه در بوته، سه ) پر و پوك(یک از صفات تعداد کل دانه 

 مکان، دو ها اکم دانه، وزن هزار دانه و ترتاریخ گلدهی، تعداد دانه پر در خوشه، تعداد دانه پر در بوته
با  )1996(ژو و همکاران .  نمودندشناساییتاریخ رسیدگی، طول خوشه و وزن دانه  يبراژنی کمی 
 مکانهشت ط نشان دادند که یدر سه محکننده شش صفت کمی در برنج  هاي کنترل QTLمکان یابی 
 براي صفات وزن .کنندیبروز مدر هر سه محیط  شده یابیردهاي ژنی کمی مکانن یاز بژنی کمی 

شناسایی گردید که در هر  ژنی کمی مکانهاي پر در خوشه، دو  ها و تعداد دانه هزار دانه، تعداد کل دانه

                                                
1- Quantitative Trait Loci 



1390) 4(، شماره )18(هاي تولید گیاهی  مجله پژوهش  

 48

 شش  وزن هزار دانه، يبرا ژنی کمی مکانهشت ) 1996(لی و همکاران . وجود داشتندسه محیط 
 ییشناساوزن دانه در خوشه  يبرامی  ژنی کمکانتعداد دانه در خوشه و دو  يبرا ژنی کمی مکان

، سه )1996( در مطالعه وو و همکاران شناسایی شده براي ارتفاع بوته ژنی کمی مکاناز چهار . نمودند
که دو   قرار داشتند، درحالی2روي کروموزوم  ژنی کمی مکان و یک 1روي کروموزوم  ژنی کمی مکان
 ژنی مکان و سه 12 و 4هاي  در بوته بر روي کروموزومردیابی شده براي تعداد پنجه  ژنی کمی مکان
براي صفات تعداد .  قرار داشتند6 و 2هاي  مکان یابی شده براي طول خوشه روي کروموزومکمی 

 ژنی هايمکانهاي فرعی اولیه در هر خوشه اصلی و وزن هزار دانه،  خوشه در بوته، تعداد خوشه
بیان کردند که چند ) 1997( ژوآنگ و همکاران. یابی شدند کان م1 و4، 4هاي  ترتیب روي کروموزوم به

تواند موقعیت نقشه اي  بیشتر از پیوستگی آنها می ژنی کمی هايمکان) اثرات پلیوتروپی(اثره بودن 
) 2002(بروندانی و همکاران  .بسته را توجیه نماید کنترل کننده صفات هم ژنی کمی هايمکانیکسان 

 . قرار داشت1بزرگ اثر شناسایی شد که روي کروموزوم  ژنی کمی مکانتنها یک براي ارتفاع بوته 
براي طول را  هامکانبیشترین تعداد  شده یابی  مکانین صفات زراعیاز ب) 2002(هیتالمانی و همکاران 
) 2002(و و همکاران ی .نمودندردیابی )  ژنی کمیمکانترتیب با هفت و شش  به(خوشه و ارتفاع بوته 

 که از این تعداد، ندشناسایی نمود ژنی کمی مکانبراي تاریخ گلدهی شش  دو ساله پژوهشر یک د
تنها .  تحت سال قرار نگرفتندهاي ژنیمکاندر هر دو سال ردیابی شدند و لذا این  ژنی کمی مکانپنج 
ت و فقط ، تحت تأثیر عوامل محیطی قرار گرف11مکان یابی شده روي کروموزوم  ژنی کمی مکانیک 

هاي ژنی مکان) 2003(و تامسون و همکاران ) 2005(ماري و همکاران . در یک سال قابل شناسایی بود
 برنج 1تعداد خوشه را روي کروموزوم هاي ژنی کمی مکان) 2006(وزن دانه و یون و همکاران کمی 

تعداد روز تا نی کمی هاي ژمکان) 2003(و ایشیمورا ) 2001(ایشیمورا و همکاران . ردیابی نمودند
د، پنج ی دم سف×ت گرده یدر جمع) 1997 (یعیرب.  برنج ردیابی نمودند7گلدهی را روي کروموزوم 

 يبرامکان ژنی کمی  عرض دانه و شش يبرامکان ژنی کمی  طول دانه، هفت يبرامکان ژنی کمی 
بزرگ اثر ن ژنی کمی مکابراي طول دانه، یک .  نمودندیابیرد) نسبت طول به عرض دانه(شکل دانه 

دو . کرد  از تنوع فنوتیپی را توجیه  درصد3/19 که به تنهایی )gl3 ( شناسایی شد3روي کروموزوم 
ترتیب  که به) gb8و  gb3 (یابی شدند  مکان8 و 3بزرگ اثر روي کروموزوم هاي مکان ژنی کمی 

نشان دادند ) 2009(کاران صبوري و هم. نمودنداز تنوع فنوتیپی عرض دانه را توصیف % 20و % 1/34
هاي ژنی کمی مکانبا ) qGWP-3b و qGWP-3a(کنترل کننده وزن دانه هاي ژنی کمی مکانکه 
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 همپوشانی 3و شاخص برداشت روي کروموزوم ) qSNP-3bو  qSNP-3a( کننده تعداد سنبلچه کنترل
کننده  کنترلي ژنی کمی هامکان.  نیز دیده شد12 و 7، 2هاي د، چنین همپوشانی روي کروموزومندار

ردیابی شده ) 2009 (نحويو صبوري و ) 2007(هاي برنج ایرانی توسط ربیعی گلدهی نیز در جمعیت
  .است

پس از گندم دومین محصول عمده زراعی از نظر سطح زیر کشت و اولین  که برنج  با توجه به این
و در ایران نیز بعد از ) 2002کاران، لیان و هممک(باشد  محصول از نظر میزان تولید در سطح جهان می

هاي کلاسیک و ، بررسی نحوه توارث صفات کمی با روشندم در درجه دوم اهمیت قرار داردگ
ریزي نوع روش اصلاحی براي اصلاح گران این گیاه بسیار مهم و تعیین کننده  مولکولی جهت برنامه

  .است
 اما انجام شده استران یدر ابرنج  یعک صفات زرایه کلاسینه تجزیچه چند مطالعه در زم اگر

 ی مولکوليهاله روشیوس ه بیرانی برنج ای صفات زراعیکی ساختار ژنتهی از تجزیار اندکیاطلاعات بس
کننده صفات   کنترليها ساختار ژنیمنظور بررس ن پژوهش بهین هدف، ایل به ای نيبرا. وجود دارد

 و اجرا يزیر هی پا مذکوريها ج حاصل از روشیتاسه نیمقا  ویک و مولکولی کلاسيها با روشیکم
  .شد

  
  هامواد و روش

 طارم یتلاقحاصل از هاي برگشتی با والد اول و دوم والدین، نسل اول، دوم و سوم، تلاقی
 مجتمع آموزش یقاتی تکرار در مزرعه تحق3 در ی تصادفکامل يها بلوكطرح خزر در قالب ×یمحل
ست توده، ی دانه در بوته، زوزن دند و از لحاظ صفات ی کشت گرد1378 ی گنبد در سال زراعیعال

والدین و نسل اول .  شدندیابیه ارزچطول خوشه، ارتفاع بوته، طول و عرض برگ پرچم و تعداد خوش
 يها  متر و نسل3 خط به طول 6در هاي برگشتی با والد اول و دوم تلاقی ، متر3 خط به طول 4در 

متر و  ی سانت25ف ها ین و درون ردیفاصله ب. دندی متر کشت گرد3ه طول  خط ب10در دوم و سوم 
وزن دانه، تعداد دانه، صفات . متر در نظر گرفته شد ی سانت50) هانسل  (یشی آزمايهان کرتیفاصله ب

تعداد خوشه، ارتفاع بوته، روز تا گلدهی، طول خروج خوشه از غلاف، طول خوشه، طول برگ پرچم، 
  در بوته40 ،والدین و نسل اول در  بوته20 در  تعداد خوشچه، زیست تودهعرض برگ پرچم،
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که هایی از خانواده سوم و در نسل نسل دوم  در بوته150و هاي برگشتی با والد اول و دوم  تلاقی
  .  شدنديریگ اندازهو در هر کرت مشخص یطور تصادف به

ب ی ضرامربوط بهس یستفاده از ماتر اباو ) SAS )1994افزار  در نرم IMLه یبا استفاده از رو
، هاي برگشتی با والد اول و دوموالدین، نسل اول، دوم و سوم، تلاقی P1 يهات نسلی و غالبیشیافزا

دار یا عدم معنیدار و ی معنtبرآورد شدند و به کمک آزمون  تی و غالبیشیفزاان، اثر یانگیم يپارامترها
نکز یطور جداگانه به روش ماتر و ج  هر صفت بهيها براسلن نیانگیمه یتجز. دیها آزمون گرد بودن آن

ل سها در هر نانسی واري برآورد اجزاينکه تعداد مشاهده برایا با توجه به. انجام گرفت) 1982(
، ی و پونیکرس(انجام شد  یمتفاوت بودند، برآورد پارامترها با استفاده از روش حداقل مربعات وزن

ها  نیانگی ميعنوان وزن برا ار بهی معين روش از عکس مربع خطایدر ا). 1985کز، نیماتر و ج ؛1996
ت یاسکوئر کفايها محاسبه و به کمک آزمون کان نسلیانگیر مورد انتظار میسپس مقاد. استفاده شد

 به ي شش پارامتريها، مدليت مدل سه پارامتریدر صورت عدم کفا.  شدی بررسيمدل سه پارامتر
 ×یشی متقابل افزاهايت، اثری، غالبیشی افزااثرهاي و برازش داده شد) 1960(من یه یروش وزن
سپس به  و ن زده شدیها تخمن نسلیانگیبه همراه م غالبیت×تیت و غالبی غالب×یشیافزاافزایشی، 

دار بودن  یا عدم معنیدار و  ی معنtآزمون  .دی گردیت مدل بررسی کفااسکوئري آزمون کاکمک
د یو ام) 1982نکز، یماتر و ج(نکز یانس براساس روش ماتر و جی وارياجزا .ا مشخص نمودربرآوردها 

  :ر محاسبه شدندی زيها فرمولیاضیر

 121 2
4
1

FPPW VVVE   

 
 212 24 BCBCF VVVD   

 
 WFBCBC EVVVH  2214  

 
21 BCBC VVF   

 
جزء  H انس،ی واریشیجزء افزا D ،)یطیمح(ر قابل توارث یجزء غ EW  فوق يهادر فرمول

 ی ژنيها تمام مکانيرواثرهاي افزایشی و غالبیت  ی از همبستگیبخش ناشF ت، یانس غالبیوار

) 1(  

) 2(  

) 3(  

) 4(  
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 یعنیت ین نسبت غالبیچنهم. باشند یم
D
H و 

HD
F
.

ت در ی از انحرافات غالبياریعنوان مع  به

، صفر یا نزدیک به صفر باشد، Fچنانچه مقدار پارامتر ژنتیکی .  متفاوت برآورد شدندی ژنيها مکان
هاي غالب اکثرا در والدي هستند که مقدار بیشتري از لحاظ صفت دهنده این است که ژن نشان
  بیانگرFبه همین ترتیب مقدار منفی پارامتر ژنتیکی . را دارند) نسبت به والد دیگر(گیري شده  اندازه

هاي غالب اکثرا در والدي قرار دارند که مقدار کمتري از لحاظ صفت مورد مطالعه این است که ژن
چنانچههمچنین ). 1982ماتر و جینکز، (را دارا هستند ) نسبت به والد دیگر(

HD
F
.

یا ( برابر با یک 

هاي ژنی بیت براي تمام مکاندهنده این است که بزرگی و علامت غال باشد، نشان) نزدیک به یک
در این حالت . مسئول صفت مورد مطالعه یکسان است

D
Hتواند برآورد خوبی از غالبیت باشد،  می

ولی اگر نسبت 
HD

F
.

هاي باشد، بیانگر این است که ژن) و یا نزدیک به صفر( برابر با صفر 

باشند، در این حالت  گیري شده از لحاظ علامت و بزرگی متفاوت میکننده صفت اندازه کنترل
D
H ،

قدر مطلق و مقدار پارامتر ).  1982ماتر و جینکز، (دهد  متوسط غالبیت را نشان می
DH
F  براي کلیه

ن صفت از نظر علامت و بزرگی در صفات ارزیابی شده کمتر از یک بود، بنابراین اثر ژنهاي مسئول ای
در این حالت برآورد . باشد هاي مختلف متفاوت می مکان

D
H دهد متوسط غالبیت را نشان می.  

  :ر محاسبه شدیصورت ز به) 1988(نه یله فرمول بجارکو و لیوس هتعداد ژن ب
 

 




 






2
33.5 21

3

min3max3

PP
F

VVV

FFn  

ن بوده و خزر از ارقام اصلاح شده و با ییل عملکرد پایلا اما پتانست بایفی از ارقام با کیطارم محل
کننده صفات   کنترليها ژنیابی  مکانيبرا. باشد یممحلی از طارمپر محصول ولی  و متوسطت یفیک

 CTABبه روش  نسل دوم يها از نمونه DNA استخراج ، خزر× طارم محلی F2:4 تی در جمعیزراع
انجام در آزمایشگاه بیوتکنولوژي موسسه تحقیقات برنج کشور  )1994 ، و همکاران معروفيسقا(

وسیله چن   ارایه شده به1 ریزماهوارههاي از نقشه صفات یابی  مکانيبرا استفاده  مورديهاآغازگر .شد
 طوري انتخاب شدند )2002( و مک کوچ و همکاران )2000(، تمنیخ و همکاران )1997(و همکاران 

                                                
1- Simple Sequence Repeat (SSR) 

) 5(  
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 کروموزوم برنج داشته باشند و ثانیاً فاصله بین هر دو نشانگر مجاور 12نواختی روي که اولاً توزیع یک
 نانوگرم از 2 میکرولیتر شامل 10 در حجم اي پلیمراززنجیرهواکنش . مورگان نباشد  سانتی10بیشتر از 

DNA  ،مول بر لیتر براي   میلی2/1 میکرومول بر لیتر براي هر آغازگر، 4/0الگوdNTP ،6/1مول  یلی م
براي  10xPCR میکرولیت از بافر 1و  Taq polymerase واحد از آنزیم MgCl2 ،2/0بر لیتر براي 

اي  درجه حرارت و مدت زمان بهینه شده در مراحل مختلف واکنش زنجیره. یک واکنش انجام شد
 240ه مدت گراد ب  درجه سانتی94 در دماي 1سازي اولیهصورت بود که ابتدا واسرشت پلیمراز به این

 آن 4 و بسط3، اتصال آغازگر2ثانیه انجام شد و سپس در دورهاي تکثیر براي مراحل واسرشته سازي
 ثانیه در نظر 60 و 45، 45هاي ترتیب در زمان گراد به  درجه سانتی72 و 65، 94ترتیب دماهاي  به

. ریزي شدبرنامه داونصورت تاچ  بهواکنش زنجیره اي پلیمراز  هاي حرارتی براي چرخه. گرفته شد
گراد بالاتر از دماي اتصال واقعی در  درجه سانتی10ین ترتیب که دماي اتصال آغازگر به رشته الگو ا هب

نظر گرفته شد و در هر چرخه یک درجه از دماي اتصال کاسته شد، تااینکه دماي اتصال آغازگر 
شوند، اي حرارتی عادي ایجاد میهاین کار از ایجاد نوارهاي اضافی که در چرخه. حاصل گردید
  .جلوگیري کرد

با ) و خزر طارم محلی(والدینی  DNA يها در ابتدا تنها براي نمونه5اي پلیمرازواکنش زنجیره
ن ی نشانگر ب74 ،زمونآ نشانگر مورد 365از . انجام شدریزماهواره  جفت آغازگر 365استفاده از کلیه 

  نسل دوم فرد جامعه 192پ ین ژنوتیی تعيکور سپس برا مذينشانگرها. ن چند شکل بودندیوالد
 و اولسون، یمانل( 176 ماپ منیجر کیو تی ایکس  پیوستگی با استفاده از نرم افزارتجزیه. استفاده شدند

از ) سانتی مورگان(هاي نوترکیبی بین نشانگرها به واحد نقشه  براي تبدیل نسبت.  انجام شد)1999
 نسل چهارم  هاي خانوادهرويهاي فنوتیپی  گیرياندازه.  استفاده گردید)1944(امبی زتابع تهیه نقشه کو

 بذر 20،  )نسل دوم بوته 192حاصل از ( نسل چهارم خانواده 192از هر  ین ترتیب کها  به،انجام گرفت
 و دی گنبد کشت گردی مجتمع آموزش عالیقاتی مجزا در مزرعه تحقيهافیخاب گردید و در ردتان

                                                
1- Initial denaturation 
2- denaturation 
3- Annealing 
4- Extension 
5- Polymerase Chain Reaction (PCR) 
6- Map ManagerQTX17 
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، طول خروج خوشه از غلاف، طول ی دانه، تعداد خوشه، ارتفاع بوته، تعداد روز تا گلدهن وزصفات 
هاي  ژنیابی منظور مکان به .خوشه، تعداد دانه پر، تعداد خوشچه و طول برگ پرچم ثبت شدند

باستن، ( 5/21کارتوگرافر  QTL نرم افزارو اي مرکب  یابی فاصلهروش مکانصفات از کننده  کنترل
ها با هاي مشخص شده در روش تجزیه میانگین نسلها و نوع اثرات ژنتعداد ژن.  شداستفاده )2001

یابی صفات کمی مورد هاي ژنی کمی بزرگ و کوچک اثر ردیابی شده از روش نقشهتعداد مکان
  . مقایسه قرار گرفت و ارتباط آنها نیز بررسی شد

  
  ج و بحثیتان

ها نشان ن نسلیانگی میبررس: هان نسلیانگیه می با استفاده از تجزی صفات زراعیکی ساختار ژنتیبررس
 در ه داشتي طول خوشه بر رقم خزر برتر و از نظر ارتفاع بوته، طول خوشه از غلافیداد که رقم طارم محل

، طول و عرض برگ پرچم، تعداد یر صفات وزن دانه، تعداد خوشه، تعداد روز تا گلدهیکه در سا یحال
طول خروج خوشه از غلاف و طول خوشه، مورد جز در . عکس بود برجه یست توده  نتیخوشچه و ز

 براي صفات Fمنفی بودن مقدار پارامتر ژنتیکی ). 1جدول (ن قرار داشت ین والدی ب1Fن نسل یانگیر میمقاد
هاي  بیانگر غالب بودن ژن) 2جدول (تعداد دانه، تعداد خوشه، خروج خوشه و عرض برگ پرچم 

هاي  کننده تعداد دانه، تعداد خوشه و عرض برگ پرچم در والد طارم محلی و غالب بودن ژن کنترل
پارامتر  همچنین صفر بودن مقدار. باشد کننده خروج خوشه و عرض برگ پرچم در والد خزر می کنترل

کننده طول برگ  هاي کنترل  براي صفت طول برگ پرچم و طول خوشه بیانگر غالب بودن ژنFژنتیکی
مقادیر. باشد  والد خزر و طارم محلی  میترتیب در رچم و طول خوشه بهپ

D
H  براي صفات وزن دانه، روز

صفر بودن . تا گلدهی، عرض برگ پرچم، تعداد خوشچه و زیست توده حاکی از عمل فوق غالبیت بود
مقدار 

DH
Fرچم نشان از خنثی شدن اثرهاي غالبیت مثبت و منفی براي صفات طول خوشه و طول برگ پ

وجود تفاوت زیاد بین برآوردهاي وراثت پذیري عمومی و خصوصی براي صفات .  علامت دارد غیر هم
   .مذکور نیز بیانگر سهم بیشتر اثر غالبیت بود

                                                
1- QTL Cartographer v 2.5 
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ه صفات بجز براي کلینیز  افزایشی واریانس. )2جدول (دار بود   براي کلیه صفات معنیmپارامتر 
نیز اثرات ) 1991 (رنگالمینارایانا و .  دار گردید تعداد خوشه، طول خوشه و وزن دانه در بوته معنی

افزایشی را در کنترل ژنتیکی ارتفاع بوته، تعداد روز تا گلدهی، تعداد خوشچه و وزن دانه در بوته 
با . دار نشد اع و طول خروج معنیغالبیت براي کلیه صفات بجز ارتفاثر همچنین . دخیل و مهم دانستند

توجه به نتایج آزمون کاي اسکوئر ملاحظه شد که مدل سه پارامتري براي تعداد روز تا گلدهی تعداد 
که جا  ازآن). 2جدول (. خوشه،  عرض برگ پرچم، تعداد خوشچه و وزن دانه در بوته کفایت دارد

دار  عداد خوشچه و عرض برگ پرچم معنیاثرات افزایشی براي صفات زیست توده، روز تا گلدهی، ت
بتواند براي بالا بردن ارزش هاي در حال تفکیک در نسلرود که استفاده از گزینش   لذا امید می.بود

که با این روش زمینه براي یافتن لاین هایی با زیست توده  طوري باشد بهمفید فنوتیپی صفات مذکور 
 وجود اثر افزایشی و غالبیت علت به. فراهم شود) س ترزودر(بالاتر و تعداد روز تا گلدهی کمتر 

گیري صفات ارتفاع و طول خروج خوشه از غلاف  هر دو اثر  رسد در شکل نظر می ها به دار ژن معنی
براي ارتفاع بوته، طول برگ پرچم، تعداد دانه پر و طول خوشه مدل ). 3جدول (ژنتیکی نقش دارند 

وسیله مدل ساده افزایشی  هی از عدم پاسخگویی روابط ژنتیکی بسه پارامتري کفایت نداشت که حاک
نتایج حاصل از مدل شش  طبق. غالبیت و لزوم افزودن اثر اپیستازي و بررسی مدل شش پارامتري بود

 × اثرات اپیستازي افزایشی. دار بود میانگین براي هر چهار صفت معنیمقدار ، )4جدول (پارامتري
 × که اثر اپیستازي غالبیت دار گردید در حالی  غالبیت براي طول خوشه معنی×افزایشی و اثر افزایشی 

براي ارتفاع، تعداد دانه پر و طول خوشه از غلاف . دار نبود کدام از صفات معنی غالبیت براي هیچ
ها شدند، غالب  هایی که باعث کاهش آن هایی که باعث افزایش این صفات گردیدند نسبت به ژن ژن

پرچم  که این موضوع براي طول برگ   بود در حالی aدار و بزرگتر از  معنیd مقدار هستند زیرا
 غالبیت براي ارتفاع، تعداد دانه و طول ×جاکه علامت غالبیت و اپیستازي غالبیت  ازآن. برعکس است

که  رغم این علی. باشد گیري کرد که اپیستازي از نوع مضاعف می توان نتیجه برگ پرچم مختلف بود، می
آزمون کفایت مدل صفات ارتفاع بوته، تعداد دانه پر، طول برگ پرچم و طول خوشه براي مدل شش 

هاي  اند که بهتر است که با مطالعه نسل اظهار داشته) 1982(دار نبود، اما متر و جینکز   پارامتري معنی
.ن حاصل نمودوجود اپیستازي سه ژنی نیز اطمینا بیشتر و محاسبه پارامترها از وجود یا عدم
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 خزر×یمحل طارم ی صفات مورد مطالعه درتلاقي براي مختلف در برازش مدل سه پارامتريبرآورد پارامترها -3جدول 

 
  خزر×ی طارم محلی صفات مورد مطالعه در تلاقي براي مختلف در برازش مدل شش پارامتريبرآورد پارامترها - 4جدول 

غالبیت×افزایشی کاي اسکوئر افزایشی×افزایشی  غالبیت×غالبیت   صفات میانگین اثر افزایشی اثر غالبیت 

27/1  ns 25/87 ± ns16/47- 76/43 ± ns19/66- 65/28 ± ns 25/34 
35/87± 

ns31/100 
 ارتفاع 72/98**91/29± 39/33 *46/11±

082/0  ns 22/1 ± ns 73/0 87/7 ± ns 13/10 62/0 ± ns 47/1 32/1± ns 18/1- 18/0±** 27/6- 52/0±** 63/23 پرچم برگ طول 

022/0  ns 22/4 ±** 55/67 67/23 ± ns66/31 43/3 ± ns 88/0 91/7±** 24/49- 82/1±**67/15- 87/1±** 43/88 تعداد دانه پر 
008/0  ns 49/0 ±** 31/3 32/1 ± ns 67/2- 18/0±** 93/1- 44/0±** 36/6- 01/0±** 09/1 33/0±** 32/31 شهطول خو  

 
ه صفات ی کلي برایپیع فنوتیتوز: خزر×یابی صفات زارعی مرتبط با جمعیت طارم محلی مکان
 تمام صفات ي برا.)1 شکل(ها بود   آنيوسته برای پتغییرات از وجود ی حاکی مورد بررسیزراع
ل معاد( گروه پیوستگی 12 در ریزماهواره نشانگر 74. ک متجاوز مشاهده شدیده تفکی شده پدیابیارز

مورگان از ژنوم برنج را پوشش  سانتی50/1231نقشه حاصل، . قرار گرفتند) هاي برنج تعداد کروموزوم
با . مورگان برآورد گردید سانتی83/19طور متوسط  هفاصله بین دو نشانگر مجاور در روي نقشه ب. داد

نظر لندر و بوتستین   ا بهمورگان بود، بن سانتی20که متوسط فاصله بین نشانگرها کمتر از  توجه به این

 صفات میانگین اثر افزایشی اثر غالبیت کاي اسکوئر

126/4  ns 32/27 ± ns19/38- 35/3 ±** 55/19 35/3±** 74/128 زیست توده 

775/0  ns 34/4 ± ns43/5- 39/0 ±** 87/9- 39/0±** 10/95 تعداد روز تا گلدهی 
176/12 * 48/9 ± ns84/3- 05/1 ±** 58/14- 05/1 ±** 98/87 تعداد دانه پر 

062/9  ** 59/7 ± ns65/6- 24/1 ±* 81/2- 23/1 ±** 49/23 طول برگ پرچم 

546/12  ارتفاع 09/146**± 57/2 93/28 **± 99/2 37/21**± 99/7 *
436/0  ns 49/5 ±ns 75/2 54/0 ± ns 92/0- 45/0 ±** 52/17 تعداد خوشه 
590/4  ns 35/6 ±ns 65/4- 41/0 ± * 89/0 43/0 ±** 01/8 طول خروج خوشه 

87/8  طول خوشه 89/24 **± 45/1 98/4 *± 95/7 -69/9**± 78/9 ** 

089/0  ns 73/0 ±ns 03/0 25/0 ±* 61/0- 32/0 ±** 96/9 تعداد خوشچه 
042/0  ns 10/0 ± ns 07/0 07/0 ±** 12/2- 07/0 ±** 32/1 عرض برگ پرچم 

654/0  ns 99/9 ± ns 43/18- 63/4 ± ns 87/1- 87/3 ±** 87/56 گرم( دانه  هزاروزن( 
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مقایسه نقشه ژنتیکی تهیه شده در این . ها استفاده نمودQTLیابی ها براي مکان توان از آن، می)1989(
 و مک کوچ و 2000خ و همکاران، ی؛ تمن1997چن و همکاران، (هاي ارایه شده قبلی مطالعه با نقشه

ستگی، فاصله بین نشانگرها متفاوت با نتایج هاي پیونشان داد که در تمامی گروه) 2002همکاران، 
 ژنی کمی مکان فاصله واجد 46در مجموع .  ها یکسان بود   اما ترتیب آنهاي موجود است سایر نقشه

وزن  ژنی کمی، مکان پنج ،از این تعداد) . 5جدول ( صفت را بر عهده داشتند 8شناسایی شد که کنترل 
 ژنی کمی، مکان ارتفاع بوته، سیزده ژنی کمی، مکاند خوشه، دو تعدا ژنی کمی، مکاندانه بوته، دو 

 مکانتعداد دانه پر، شش  ژنی کمی، مکانطول خوشه، یک  ژنی کمی، مکانتعداد روز تا گلدهی، پنج 
 .طول برگ پرچم را کنترل کردند ژنی کمی، مکان چهار  وچهتعداد خوشهژنی کمی، 

.  قرار داشتند10 و 8، 9، 3، 1هاي زن دانه روي کروموزومکننده و کنترل ژنی کمی مکانپنج 
 و 18/12، 54/16ترتیب با نسبت درستنمایی برابر با  به qGY-10 و qGY-9 ،qGY-8 هاي مکان

 درصد از تنوع فنوتیپی 83/18 و 17/22، 27/19ترتیب   بیشترین اثر را بر وزن  دانه داشتند و به29/17
 12/18 تا 18/8منفرد از  ژنی کمی مکاناثر افزایشی هر . وجیه نمودندصفت در جمعیت مورد مطالعه ت

 گرم وزن  دانه را 32/11طور متوسط  هاي خزر بههاي شناسایی شده  آللQTLمتغیر بود و در کلیه 
هاي ژنی کمی مکاننتایج نشان داد که .  کاهنده برآورد گردیدهامکاناثر غالبیت در همه . افزایش دادند

  .  شده داراي عمل غالبیت جزئی براي وزن  دانه بودندردیابی
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ت ی در جمعی مورد بررسی صفات زراعیپیع فنوتی توز- 1شکل  F2:4 خزر×یطارم محل  
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الف تا س . خزر× طارم محلیF2 فرد در جمعیت 192 نشانگر چند شکل و 74 نقشه پیوستگی حاصل از -2شکل 

کوچ  نشانگرهاي ریزماهواره براساس قوانین نامگذاري براساس روش مک نشاندهRM (12 تا 1ترتیب کروموزوم  به
  )باشدمی) 2002(و همکاران 

  
، زیااو و )2005(، ماري و همکاران )1996(، لی و همکاران )2002( هیتالمانی و همکاران 

 1 را براي وزن دانه روي کروموزوم هاییمکاننیز ) 2003(و تامسون و همکاران ) 1996(همکاران 
 قرار 11 و 10هاي  شناسایی شده براي تعداد خوشه روي کروموزومهاي ژنی کمیمکان. ردیابی نمودند
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هاي طارم باعث کاهش  آللqPN-11در .  بود28/2 و -66/0ترتیب   بههامکاناثر افزایشی . داشتند
در . افزایش تعداد خوشه در بوته شد آلل خزر باعث qPN-10که در مکان   ر حالید .تعداد خوشه شد

 ژنی مکانبراي ارتفاع بوته دو . صورت غالبیت جزئی بود ها به شناسایی شده نوع عمل ژنهايمکان
هاي خزر و طارم محلی  ترتیب با اثر افزایشی و کاهشی آلل  به8 و 7هاي  روي کروموزومکمی 

 qHE-7چه  اگر. بیت و غالبیت جزئی بودصورت فوق غال ترتیب به ها بهعمل این ژن. شناسایی شد
 درصد از 25/26با توجیه   qHE-8از تغییرات ارتفاع بوته را توجیه نماید و  درصد17توانست 

 در مطالعه یون و همکاران pn11 مکان ژنی کمی. تشخیص داده شدتغییرات ارتفاع بوته بزرگ اثر 
)Yoon et al., 2006 ( وQTL هايPNR11-1 و PNR11-2  مطالعه بروندانی و همکاران در
  .براي کنترل تعداد خوشه گزارش شدند) 2002(

دو  (1، )دو مورد (2هاي کننده تعداد روز تا گلدهی روي کروموزوم کنترل  ژنی کمیهايمکان
 تا - 24/21ها از   قرار داشتند و اثر افزایشی آن12 و 11، 10، 9، 8، )دو مورد (4، )دو مورد (3، )مورد

  ،qHD-2b ،qHD-1b ،qHD-3a ،qHD-4a ،qHD-9 ،qHD-11در مورد . یر بود متغ85/18
qHD-10 و qHD-12  در سایر . تعداد روز تا گلدهی شدافزایش آلل خزر باعثQTL هاي ردیابی

 هايمکانعمل ژن در همه . تعداد روز تا گلدهی شدندکاهش  باعث طارم محلیهاي شده آلل
 ژنی کمی مکاندو . صورت فوق غالبیت بود به qHD-10 و qHD-9 ،qHD-8شناسایی شده بجز 

تعداد   درصد از تغییرات فنوتیپی مربوط به25 توانستند بیش از 10 و 8شناسایی شده روي کروموزوم 
 ي، رو)2003(، تامسون و همکاران )2002( و همکاران یتالمانیه. کنند  روز تا گلدهی را کنترل

، 2روي کروموزوم ) 2003(و تامسون و همکاران ) 2001(مورا و همکاران یشی، ا1کروموزوم 
 7روي کروموزوم ) 2003(و ایشیمورا ) 2003(، تامسون و همکاران )2002(هیتالمانی و همکاران 

  .یابی نمودند  را مکانهاییمکانبراي تعداد روز تا گلدهی 
 و 7، 4، )دو مورد (3هاي  روي کروموزوم ژنی کمی مکانبراي طول خروج خوشه از غلاف، پنج    
 61/2 تا - 55/2 مربوط به طول خروج خوشه از غلاف از هايمکاناثر افزایشی .  شناسایی شدند9

که در شدند، درحالی خزر باعث کاهش طول خروج خوشه از غلاف آلل qPE-7در مورد . متغیر بود
خوشه از غلاف هاي طارم محلی باعث افزایش طول خروج  ردیابی شده آللهايمکانخصوص سایر 

 و یتالمانیه. غالبیت بود صورت فوق  تشخیص داده شده نوع عمل ژن بههايمکاندر کلیه . شدند
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 8 کروموزوم ي کنترل طول خروج خوشه از غلاف رويبرا ژنی کمی مکانک ی) 2003(همکاران 
)qPEN8-1 (گزارش نمودند .  

 و 8، 4، 3، 2، )دو مورد (1هاي مکننده طول خوشه بر روي کروموزو کنترل ژنی کمی مکانهشت 
، 38/30ترتیب با نسبت درستنمایی برابر با  به qPL-4و  qPL-1a ،qPL-3 هايمکان.  قرار داشتند11
 درصد از تنوع فنوتیپی 22 و 21، 25ترتیب  ، اثر بزرگی بر طول خوشه داشتند و به12/28و 64/12

 متغیر بود و در چهار 75/7 تا -44/3منفرد از  کمی  ژنیمکاناثر افزایشی هر . موجود را توجیه نمودند
طور  هاي طارم محلی بهآلل) qPL-4و  qPL-2 ،qPL-1a ،qPL-3(شناسایی شده  ژنی کمی مکان

 qPL-11 به جز هامکانعمل غالبیت در همه . متر طول خوشه را را افزایش دادند  سانتی91/3متوسط 
 طول خوشه تامسون و همکاران يبرا. جزئی بوداز نوع د، که داراي عمل فوق غالبیت بودن qPL-12 و
  . نمودندیابیرد) pl12.1 (12 کروموزوم يرا رو ژنی کمی مکانز ین) 2003(

 با اثر افزایشی آلل خزر 3بر روي کروموزوم  ژنی کمی مکانبراي تعداد دانه پر در خوشه تنها یک 
 مکاناین .  سمت افزایش تعداد دانه پر بود و بهجزئیصورت غالبیت  عمل این ژن به. شناسایی شد

  . درصد از تغییرات فنوتیپی تعداد دانه را توجیه نمود20/15 ،ژنی کمی
  4، )سه مورد (1هاي چه بر روي کروموزوم شناسایی شده براي تعداد خوشههاي ژنی کمیمکان

هاي آلل ،8ي کروموزوم رو ژنی کمی مکان شناسایی شده  بجز هايمکاندر همه .  قرار داشتند8و 
ترتیب با نسبت   بهqBR-8b و qBR-1b هاي ژنی کمیمکان. خزر باعث افزایش تعداد خوشچه شدند

 درصد از تنوع فنوتیپی موجود در صفت را 20 هر کدام بیش از 39/14 و 47/18درستنمائی برابر با 
 qBR-4 و qBR-1cه بجز  شناسایی شدهايمکانعمل . )56/20 و 93/21ب یترت به (توجیه نمودند

دو  (2هاي بر روي کروموزوم ژنی کمی مکانبراي طول برگ پرچم چهار . صورت فوق غالبیت بود به
عمل تمام . خزر باعث کاهش طول برگ پرچم شد  شناسایی شد که در کلیه آنها آلل8 و 4، )مورد
 58/15 توانست بیش از 5  روي کروموزومqFL-8. غالبیت بود  صورت فوق  شناسایی شده بههايمکان

  .را کنترل کندچه تعداد خوشهدرصد از تغییرات فنوتیپی مربوط به 
بتواند تنوع بیشتري را  ژنی کمی مکان یک که درصورتیاظهار داشتند، ) 1996(لین و همکاران 

 بیشتري از سایر  LOD شده براي یک صفت نشان دهد و مقیاس ردیابی هايمکاننسبت به سایر 
کننده  عنوان یک مکان ژنی اصلی یا یک ژن بزرگ اثر کنترل  داشته باشد، بهتر است آن را بههامکان

-qGY-8 ،qHE-8 ،qHD-8،qPL-1b ،qPL-3 ،qPL-4 ،qBRهاي QTL .صفت تلقی کرد
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1b،qBR-8b  وqFL-8 93/21، 23/22، 97/21، 73/25، 29/15، 25/26، 17/22ترتیب با تبیین  به ،
 ژنی کمی هايمکانن یدر ب. ص داده شدندیبزرگ اثر تشخ از تنوع فنوتیپی  درصد14/22 و 56/20
ه یمرتبط با طول خروج خوشه از غلاف درصد توج ژنی کمی مکانکه سه  نیرغم ا ی شده، علیابیرد

 درصد از 17ش از یهر کدام ب(ه نمودند یرات را توجیی از تغییزان بالای درصد نداشتند اما م20ش از یب
 شناسایی شده کوچک اثر بوده و اثرات فنوتیپی کمتري را هامکانسایر ). ه نمودندیرا توجرات ییتغ

دار بین والدین از نظر صفات مورد مطالعه توانسته است هاي معنیرسد تفاوتنظر می به. توجیه نمودند
  .بزرگ اثر و کوچک اثر شده استهاي ژنی کمی مکان تعداد زیادي ازمنجر به شناسایی 

وسیله اثرات پلیوتروپی یا پیوستگی  تواند بهدار بین صفات می هاي منفی و معنیود همبستگیوج
هاي ژنی کمی مکانوسیله  صفات همبسته اغلب به. ها توصیف شود ن کننده آ هاي کنترل شدید بین ژن

ایجی براي چنین نت). 59 و 33( ها قرار دارندشوند که در نواحی مشابهی بر روي کروموزوم کنترل می
 شناسایی شده براي وزن  دانه در هامکان از بین که صورتی هانه در این مطالعه نیز مشاهده شد بوزن  د
 و طول ی صفات تعداد روز تا گلدهيگر براید ژنی کمی مکان، دو RM1553-RM7424فاصله 

ش وزن دانه ی شده به سمت افزایابیرد ژنی کمی مکان جهت اثر.  شدیابیخروج خوشه از غلاف رد
، دو RM4955-RM152شناسایی شده براي وزن  دانه در فاصله  ژنی کمی هايمکاناز بین .  بود

ن از بین ی شد و همچنیابی صفات تعداد خوشچه و طول برگ پرچم رديگر براید ژنی کمی مکان
گر ید ژنی کمی مکان، دو RM184-RM3152 شناسایی شده براي وزن  دانه در فاصله هايمکان

 شده به سمت یابیرد هايمکانجهت اثر .  شدیابی ردی صفات تعداد خوشه و تعداد روز تا گلدهيبرا
 با تعداد خوشه، طول خروج خوشه از يدار ی مثبت و معنیوزن  دانه همبستگ. ش صفات بودیافزا

روج خوشه از جاکه ارقام داراي وزن دانه بالا، تعداد خوشه، طول خ ازآن. غلاف و تعداد دانه پر داشت
نتایج نشان داد که در . رسدنظر می هاي فوق منطقی بهغلاف و تعداد دانه پر بالاتر داشتند، همبستگی

از بین . ردیابی شده مطابقت داشت هايمکانها با جهت اثر اکثر موارد مورد بررسی جهت همبستگی
 QTL یک، RM5474-RM1341شناسایی شده براي تعداد خوشه در فاصله ژنی کمی  هايمکان

دست آمده در این بررسی  هنتایج ب.  شدیابیمکانطول خوشه یکی براي براي تعداد روز تا گلدهی و 
همچنین از . کننده صفات مذکور را مورد تائید قرار داد هاي کنترلاثرات پلیوتروپی یا پیوستگی بین ژن

 مکان ژنی کمی، یک RM184-RM3152 شناسایی شده براي تعداد خوشه در فاصله هايمکانبین 
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هاي محاسبه شده از تجزیه میانگین  مقایسه تعداد ژن. دیگر براي صفت تعداد روز تا گلدهی شد
ردیابی  هايمکانها با تعداد  ردیابی شده نشان داد که تعداد ژن ژنی کمی  هايمکانها و تعداد  نسل

براي . وشه و تعداد خوشچه برابر استشده بزرگ اثر یا نسبتا بزرگ اثر براي صفات وزن دانه، طول خ
تر با تعداد نشانگرهاي بیشتر براي  تعداد دانه پر، ارتفاع بوته و تعداد خوشه نیاز به جمعیت بزرگ

ژنی  هايمکانهمچنین براي صفاتی مانند روز تا گلدهی تعداد . بودبزرگ اثر  هايمکانردیابی سایر 
ردیابی شده کم بود،  هايمکانا گزارش شد، اما اثر ه زیادتري نسبت به روش تجزیه میانگینکمی 

  .عنوان یک ژن گزارش  نماید ها را به ها نتوانست آناین دلیل تجزیه میانگین نسل به
نتایج دو روش نشان داد که اثر افزایشی نقش مهمی را در کنترل صفات تعداد روز تا گلدهی و 

ها در برنامه هاي ژنی کمی مرتبط با آن هاي مکانتوان با انتخاب تعداد خوشچه دارد به نحوي که می
  .محصول و زودرس دست یافت هاي پر توان به لاین انتخاب به کمک نشانگر می
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  خزر×ی  طارم محل F2:4تی در جمعی صفات زراعي شده برایابی رديها مکان-5جدول 

 جهت آلل
 درصد
اثر  اثر غالبیت تبیین

 افزایشی
نسبت 

 درستنمایی
 نشانگرهاي

 صفات QTL کروموزوم مجاور

53/14 خزر  59/0-  31/9  06/12  
RM8144-

M466 
1 qGY-1 

20/15 خزر  11/5-  09/12  37/19  
RM5626-
RM8389 

3 qGY-1 

27/19 خزر  53/1-  18/8  54/16  
RM1553-
RM7424 

9 qGY-9 

17/22 خزر  03/6-  12/18  18/12  
RM4955-
RM152 

8 qGY-8 

83/18 خزر  32/8-  91/8  29/17  
RM184-
RM3152 

10 qGY-10 

دانه وزن  
 

طارم 
32/16 محلی  71/0-  66/0-  66/11  

RM5474-
RM1341 

11 qPN-11 

73/16 خزر  90/0  28/2  41/16  
RM184-
RM3152 

10 qPN-12 

تعداد 
 خوشه

 

طارم 
23/17 محلی  55/7-  04/10  91/11  

RM134-
RM478 

7 qHE-7 

25/26 خزر  51/4-  20/0-  67/11  
RM6208-
RM3342 

8 qHE-8 

 ارتفاع
 

22/3 خزر  39/0  24/21-  11/17  
RM3865-
RM3294 

2 qHD-2a 

طارم 
73/6 محلی  11/0  04/11  60/34  

RM7426-
RM236 2 qHD-2b 

54/6 خزر  09/0  78/15-  40/23  
RM3475-
RM488 

1 qHD-1a 

12/7 خزر  01/1-  33/16  63/22  
RM156-
RM161 

1 qHD-1b 

36/5 خزر  18/0-  53/5  21/28  
RM1022-
RM6283 

3 qHD-2a 

طارم 
23/5 محلی  17/1-  83/3-  81/11  

RM6832-
RM7389 

3 qHD-3b 

روز تا 
 گلدهی
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71/7 خزر  18/0-  85/18  75/21  
RM5473-
RM119 

4 qHD-4a 

طارم 
21/9 محلی  20/1  51/5-  04/15  

RM119-
RM255 

4 qHD-4b 

82/5 خزر  70/5-  32/4  21/15  
RM1553-
RM7424 

9 qHD-9 

طارم 
29/15 محلی  25/2-  82/1-  01/19  

RM6208-
RM8264 

8 qHD-8 

33/5 خزر  13/2-  40/3  98/12  
RM5474-
RM144 

11 qHD-11 

19/12 خزر  84/1  69/1  51/13  
RM184-
RM3152 

10 qHD-10 

77/11 خزر  07/3-  19/4  80/13  
RM7626-
RM1337 

12 qHD-13 

 

طارم 
69/12 محلی  40/1-  35/2  94/11  

RM6832-
RM7389 

3 qPE-3a 

طارم 
62/11 محلی  67/0-  09/2  25/17  

RM7389-
RM7000 

3 qPE-3b 

طارم 
21/18 محلی  42/1-  61/2  16/16  

RM5642-
RM6589 

4 qPE-4 

90/17 خزر  59/0  55/2-  05/18  
RM1048-
RM445 

7 qPE-7 

طارم 
45/18 محلی  43/0  19/1  01/17  

RM1553-
RM7424 

9 qPE-9 

طول 
خروج 
 خوشه

 

ارم ط
71/7 محلی  06/0-  75/7  81/29  

RM7426-
RM236 

2 qPL-2 

84/9 خزر  45/0-  44/3-  69/13  
RM119-
RM128 

1 qPL-1a 

طارم 
73/25 محلی  63/0  49/1  38/30  

RM3475-
RM488 

1 qPL-1b 

طارم 
97/21 محلی  74/1-  14/2  64/12  

RM5626-
RM7000 

3 qPL-3 

طول 
 خوشه
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طارم 
23/22 محلی  50/1-  27/4  12/28  

RM5642-
RM6589 

4 qPL-4 

27/14 خزر  95/0  66/2-  76/12  
RM3342-
RM5720 

8 qPL-8 

64/11 خزر  26/1-  19/0-  63/16  
RM5474-
RM144 

11 qPL-11 

71/5 خزر  04/2  71/1-  00/13  
RM7626-
RM1337 

12 qPL-12 

 

طارم 
20/15 محلی  45/9  27/10  04/15  

RM152-
RM8264 

8 qFG-8 
د دانه تعدا

 پر
70/11 خزر  66/0  59/1-  66/13  

RM3148-
RM5501 

1 qBR-1a 

93/21 خزر  51/0  17/0-  47/18  
RM5501-
RM3475 

1 qBR-1b 

14/8 خزر  61/0  66/0-  45/13  
RM3475-
RM488 

1 qBR-1c 

27/15 خزر  48/0-  05/0-  99/15  
RM259-
RM3148 

4 qBR-4 

طارم 
43/16 محلی  61/0-  56/0  84/12  

RM4955-
RM6208 

8 qBR-8a 

طارم 
56/20 محلی  47/0-  29/1  39/14  

RM3342-
RM447 

8 qBR-8b 

تعداد 
 خوشچه

 

77/14 خزر  12/0-  30/13-  56/13  
RM3342-
RM5699 

2 qFL-2a 

41/15 خزر  23/0  75/13-  93/16  
RM3865-
RM3294 

2 qFL-2b 

21/12 خزر  12/1  79/3-  06/12  
RM119-
RM255 

4 qFL-4 

14/22 خزر  52/4  98/3-  02/14  
RM4955-
RM152 

8 qFL-8 

طول برگ 
 پرچم
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  خزر× یت طارم محلی در جمعین صفات زراعی بیس همبستگیماتر -6جدول 

طول برگ 
 پرچم

 تعداد
  خوشچه

 تعداد
  دانه پر

 طول 
 خوشه

طول خروج 
خوشه از 
 غلاف

تعداد روز 
 تا گلدهی

 ارتفاع
  بوته

 تعداد
  خوشه

 وزن دانه 
دانه در 
 بوته

 

 وزن  دانه  1        

       1 686/0  تعداد خوشه **
      1 104/0  204/0  ارتفاع بوته **
     1 083/0  048/0  050/0-  روز تا گلدهی **

    1 201/0- ** 076/0  092/0  336/0 طول خروج  **
 خوشه

   1 050/0  066/0  107/0  054/0  150/0  طول خوشه **

  1 068/0  497/0 ** 188/0- ** 061/0  199/0 ** 671/0  تعداد دانه پر **
 1 025/0-  246/0 ** 001/0-  060/0  067/0-  116/0-  045/0-  تعداد خوشچه **
1 138/0  059/0  067/0-  024/0  070/0  028/0  164/0 * 058/0  طول برگ پرچم **
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Abstract 

In order to evaluate of genetic structure of an Iranian rice population using means 
analysis, P1, P2, F1, F2, BC1 and BC2 generations belong to Tarommahalli × Khazar cross 
planted as RCBD design with three replication in Gonbad High Education Center at 
2008. Grain weight per plant, biomass, panicle lengh, plant height, flg leaf length, and 
width and branches number were recorded. Negative genetic parameter (F) was detected 
for grain number, panicle number, panicle exertion, flag leaf width. This showed that 
genes controlling of grain number, panicle number and flag leaf width are dominant in 
Tarommahalli and genes controlling of panicle exertion is dominant in Khazar. Gene 
action was over dominance for grain weight, days to heading, flag leaf width, branche 
number and biomass. Significant additive effects were recorded for biomass, days to 
heading, grain number, flag leaf length and width and branche number. In order to 
evaluation of molecular structure of agronomic traits in F2:4 population, linkage map was 
provided using 74 polymorphic microsatillate markers and 192 individuals. qWG-8 
(grain weight), qHE-8 (plant height), qHD-10 (days to heading), qPL-1b, qPL-3 and 
qPL-4 (panicle leanght), qBR-8b and qBR-1b (branche number) were detected as major 
effects that explained 22.17, 26.25, 15.29, 25.73, 21.97, 22.23, 21.93, 20.56 and 22.94% 
of the total phenotypic variations. QTLs related to grain yield, days to heading and 
panicle exertion overlapped in RM1553-RM7424 interval. Two methods were showed 
that additive effect is important for controlling of days to heading and branche number, 
so, QTLs of these traits are useful for marker assisted selection.  
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