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qGW، یک QTL  دانهپایدار و بزرگ اثر برای افزایش وزن ( برنجOryza sativa L.) 
 

 2پورسیده ساناز رمضان و ،*3، حسین صبوری2پور، سعید نواب1محمدرضا جعفرزاده رزمی

 

 ، گرگاندانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان، نباتات و بیوتکنولوژیگروه اصلاح، دانشجوی دکتری -1

 ، گرگاندانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان ،نباتات و بیوتکنولوژیگروه اصلاح ،دانشیار -2

 کاووس گنبد گنبدکاووس، دانشگاه طبیعی، منابع و کشاورزی دانشکده ،گروه تولیدات گیاهی ،دانشیار -3
 

 (21/10/1398: پذیرش تاریخ - 15/07/1398ت: دریاف تاریخ)

 

 چکیده

حاصل از تلاقی ارقام  F9نوترکیب  رگه خویش آمیخته 116آزمایشی با  ،برنجدر  زراعییه ژنتیکی صفات منظور تجزبه

 1396و  1395های سالدر  سه تکرار در مزرعه تحقیقاتی دانشکده کشاورزی دانشگاه گنبدکاووس با سپیدرود ×طارم اهلمی

 IRAP (17نشانگر  7، آلل چند شکلiPBS (79 )دشکل آلل چن SSR، 28نشانگر  80نقشه پیوستگی جمعیت با  اجرا شد.

روش  به QTLرا پوشش داد. تجزیه  برنجسانتی مورگان از ژنوم  4/1275که شد  تهیه (آلل 70) ISSRنشانگر  26آلل( و 

اثر شد.  یابیبرای صفات مورد مطالعه مکان QTLپانزده  ،در مجموع دو سالانجام شد و ( CIMمرکب )ای یابی فاصلهمکان

واریانس فنوتیپی متغیر بود.  دانه وزنبرای  گرم -626/85تا  وزن دانهبرای گرم  725/6های ردیابی شده بین QTL افزایشی

سال اول  در وزن دانه QTLمربوط به  میزان توجیه،بیشترین . درصد متغیر بود 20تا 3/11از نیز  هاQTLتوجیه شده توسط این 

پایدار و بزرگ اثر برای افزایش  هایQTLعنوان بهروی کروموزوم یک  هایqGW ،بی شدههای ردیاQTLاز بینبود. آزمایش 

های اصلاحی و انتخاب به کمک د در برنامهتوانپس از تعیین اعتبار می شد کهشناسایی ( .Oryza sativa Lبرنج ) دانهوزن 

 .مورد استفاده قرار گیرد نشانگر

 QTL ،وزن ساقه وزن دانه، ، نقشه لینکاژی،نشانگرهای مولکولی، برنج :واژگان کلیدی
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qGW،QTL... همکارانو  جعفرزاده رزمی پایدار و بزرگ اثر براي افزایش وزن دانه برنج  

 مقدمه
ترین غلات و مواد غذایی برای بیش از برنج یکی از مهم

( و غذای Courtois et al., 2009نیمی از مردم جهان )

سوم از آنهاستبرای حدود یک اصلی و منبع تأمین کالری

(Xu et al., 2015.)  افزایش عملکرد دانه همواره یکی از

که با معرفی  های اصلاحی برنج بودهاهداف اصلی برنامه

 تأمینتا حدودی  1960پاکوتاه آسیایی از سال ارقام نیمه

رسد که با وجود اطلاعات محدود نظر میشده است. اما به

با کمک  نیل به عملکرد بالاتر مرتبط،در زمینه صفات 

. (Li et al., 2006) بسیار مشکل باشد های کلاسیکروش

حل راه( MAS) نشانگرهای انتخاب به کمک کاربرد روش

رفت از این تنگنا خواهد بود که مستلزم مناسبی برای برون

های جدید برای عملکرد دانه و صفات QTLشناسایی 

عنوان بهوزن دانه  .(Xu et al., 2015) با آن است مرتبط

 ترین اجزای عملکرد، نقش مهمی در ایجادیکی از مهم

طوری که افزایش وزن کند. بهعملکرد دانه برنج ایفا می

 ,.Bai et alگردد )هزاردانه منجر به افزایش عملکرد می

شود تقسیم سلولی کنترل می (. این صفت از طریق2010

(Xing and Zhang, 2010.) یابیمکان QTL هایی که با

فولوژی دانه که راین صفت و صفات مرتبط با شکل و مو

دارند بسیار حائز اهمیت  دانه نوزبا  ت و معلولیرابطه عل

سلولی اثر افزایشی منفی روی تقسیم qGL3و  GS3است. 

در گلوم دارند. بنابراین کاهش فعالیت آنها عملکرد دانه را 

در  .(Fan et al., 2006; Qi et al., 2012دهد )افزایش می

با تأثیر روی زمان انتقال  tgw6های های مخزن آللاندام

ها و در نتیجه مقدار برای سلول IAAمواد، عرضه 

نماید و بدین وسیله با کنترل سلولی را کنترل میتقسیم

نمایند ها طول دانه را کنترل میتعداد نهایی سلول

(Ishimaru et al. 2013.) Gw2 ،(qsw5 )GW5  وGS6 

 ,.Song et al)اثر کنترلی منفی روی عرض دانه دارند 

2007; Shomura et al., 2008) . در مقابلGs5  وGw8 

 ;Li et al., 2011اثر کنترلی مثبت روی این صفت دارند )

Wang et al., 2012 .)GIF1  ژن دیگری است که انتقال

مواد کربنی از دیواره سلولی در جهت معکوس غلظت در 

 ,.Wang et alکند )زمان پر شدن دانه را کنترل می طول

در  QTLبا تجزیه  دیگریپژوهشگران (. 2008

حاصل از تلاقی یک موتانت  F3وF2های جمعیت

با وزن  9311( با وزن دانه کم و رقم هندی sgwطبیعی )

اثر روی بازوی بزرگ QTLیافتند که یک ردانه زیاد د

ر ارتباط است. تجزیه با وزن دانه د 7کوچک کروموزوم 

( نشان NIL qsgw7) qsgw7های ایزوژن نزدیک به لاین

طور ها بهداد که طول، عرض و حجم دانه در این لاین

است. این پژوهشگران از نتایج  9311داری کمتر از معنی

ممکن است  qsgw7دست آمده، استنباط کردند که ژن به

شکل دانه که ژن جدیدی باشد که روی وزن هزار دانه و 

هدف . (Bian et al., 2013) گذاردویژه چاقی آن اثر میبه

،SSRتهیه نقشه پیوستگی نشانگرهای  پژوهش حاضر

iPBS، ISSR  وIRAPهایلاین جمعیت در

هایحاصل از تلاقی رقمF9آمیخته نوترکیب نسلخویش

چنین از اهداف دیگر این بود. هم سپیدرود×  اهلمی طارم

های QTLموقعیت کروموزومی  تعیینپژوهش، 

، برآورد سهم هر یک از زراعیکننده صفات کنترل

QTL های شناسایی شده در تبیین تنوع فنوتیپی صفات

شناسایی نشانگرهای پیوسته با  نیز و مورد مطالعه

QTL های برای استفاده در برنامههای بزرگ اثر و پایدار

 بود.نژادی آینده به

هامواد و روش
همراه  ( بهلاین116) F9 هایلاینمطالعه بذرهای  در این 

طرح  در قالب 1396و  1395والدین طی دو سال زراعی 

تحقیقاتی  های کامل تصادفی با سه تکرار در مزرعهبلوک

دانشکده کشاورزی دانشگاه گنبدکاووس با طول 

دقیقه شرقی و عرض  12درجه و  55جغرافیایی 

لی کشت شدند. از ادقیقه شم 16 درجه و 37جغرافیایی 

و  کمترتوان عملکرد می اهلمی طارمصفات برتر والد 

و مقاوم  بالاترعملکرد سپیدرود حساس به ورس و والد 

 ,Allagholipor and Mohamadsalehi) به ورس اشاره کرد

و فاصله بین در دو ردیف یک متر  به طول . هر تکرار(2015

وزن بوته، ارتفاع  متر بود. صفات زراعی شاملسانتی 20ردیف 
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، تعداد پنجه بارور، مساحت برگ پرچم، بوته، تعداد پنجه

طول خروج خوشه از غلاف، قطر ساقه، وزن ساقه، طول 

خوشه اصلی، وزن خوشه اصلی، تعداد دانه پر در خوشه 

پر در  اصلی، تعداد دانه پوک در خوشه اصلی، وزن دانه

اد دانه پوک در خوشه اصلی، تعد وزنخوشه اصلی، 

خوشچه اولیه در خوشه اصلی، تعداد خوشچه ثانویه در 

بودند که در دو سال زراعی  دانه 100خوشه اصلی و وزن 

برای  گیری شدند. ثبت ارزش فنوتیپیهانداز F9نسل  در

تصادفی  بوته 5 رویکلیه صفات براساس واحد آزمایشی 

در  هاآن سه تکرار از هر واحد آزمایشی بود که از میانگین

 استفاده شد. جهت اجرای تجزیه و یابیمکان زیهتج

 SPSS 23افزار تحلیل آماری صفات فنوتیپی از نرم

 3ژنومی نمونه برگی از  DNAاستخراج  برای .استفاده شد

 با  DNAو  تهیهو والدین  F9تصادفی از هر خانواده  بوته

 Saghai) استخراج گردیدتغییریافته  CTABروش 

Maroof et al., 1994 .) کیفیتDNA با  استخراج شده

درصد تعیین شد. برای 8/0ژل آگارز  با الکتروفورز انجام

درصد و ژل 5/1از ژل آگارز  باندها ظهور و جداسازی

نشانگر مورد  360شد. از بین  درصد استفاده 6آمید آکریل

والدین چندشکلی نشان برای  SSRنشانگر  80بررسی، 

. جمعیت استفاده شدندداده و جهت تعیین ژنوتیپ افراد 

 28از ، SSR یاشباع نقشه حاصل از نشانگرها برای

 IRAP (17نشانگر  7و شکل( آلل چند 79) iPBSنشانگر 

معیار . استفاده شدآللISSR (70  )نشانگر  26و آلل( 

 و (PIC) میزان اطلاعات چندشکل، انتخاب آغازگرها

 Basten et) بوددر مطالعات قبلی  مشاهده شده چندشکلی

al., 2001)مراز در دستگاه ای پلی. واکنش زنجیره

ساخت کشور  iCycler (BIORADمدل  ترموسایکلر

به حجم  PCRهای بتایی برای تیو 96 آمریکا(، با بلوک

استفاده شد. برای تهیه نقشه ژنتیکی از  لیترمیلی 2/0

 ,Map Manager QTX (Manly and Olson 17افزارنرم

نشانگری در این نقشه نیز  فواصل ( استفاده شد.1999

.محاسبه گردید (Kosambi, 1994) براساس تابع کوزامبی

,QGENE(Nelsonها از QTLدر نهایت برای پیدا کردن  

 ها و برآورد اندازهQTLاستفاده شد. برای تعیین  (1997

( CIM) ای مرکبیابی فاصلهها، از روش نقشهاثرات آن

LODبالاترین مقدار  دارای ای کهاستفاده گردید و نقطه

QTLعنوان ناحیه با بیشترین احتمال وجودبود به

. (Liu, 1998; Rabiei and Sabouri, 2008) شناسایی شد

، Resampling و آزمون جایگشتدر کلیه موارد از 

مورگان در سانتی5/0استفاده شد و برای هر پایش  10000

 A سکورهایژنتیکی از ا . جهت تهیه نقشهنظر گرفته شد

برای وجود ) B( و طارمباند شبیه والد اهلمیبرای وجود )

( در نشانگرهای ریزماهواره باند شبیه والد سپیدرود

 IRAPو  iPBS ،ISSRمورد نشانگرهای  استفاده شد. در

)برای عدم وجود  3باند( و  برای وجود) 1از اسکورهای 

بود،  والد اول تکثیر یافته باند( در مواقعی که باند در

و  iPBS ،ISSRنشانگرهای  چنین در مورداستفاده شد. هم

IRAP  برای عدم ) 4)برای وجود باند( و  2اسکورهای از

تکثیر یافته بود  وجود بند( در مواقعی که باند در والد دوم

کردن  شود که انکوراستفاده شد. خاطر نشان می

 نشانگرهای تصادفی به نشانگرهای ریزماهواره برای

.ها جداگانه انجام شدوزومکروم

نتایج و بحث
،SSRنشانگر 80اطلاعات از پیوستگی، نقشه  تهیه برای

IRAPنشانگر  7شکل(، آلل چند 79) iPBSنشانگر  28

ه نقش .استفاده شدآللISSR (70  )نشانگر  26آلل( و  17)

را پوشش  برنجمورگان از ژنوم سانتی 4/1275حاصل، 

ان مورگسانتی 184/5نشانگرها، میانگین فاصله بین  داد.

ص یابی مناسب تشخیبرآورد شد و از این نظر برای مکان

 .(2)شکل  داده شد

ها ها، چولگی و کشیدگی آنبرای بررسی نرمال بودن داده

)شکل  ها نرمال بودندکلیه دادهمطابق آن محاسبه شد که 

ثر منظور بالا بردن دقت نتایج از روش حداکبه. (1

 استفاده شد. QTL ی برای کلیه محاسباتنمایدرست

خویش  هایبررسی فنوتیپی صفات مورد مطالعه در لاین

نشان داد که این صفات تغییرات کمی و  F9 آمیخته

 پیوسته دارند. 
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همکارانو  جعفرزاده رزمی  
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Steam weight in 2017

 1396وزن ساقه )گرم( در سال 
Steam weight in 2016

1395وزن ساقه )گرم( در سال 

سپید رود ×رم اهلمی طااز تلاقی بین  حاصل F9 های نوترکیب خویش آمیختهلاینتوزیع فراوانی صفات در  -1شکل 
Figure 1. Distribution of traits frequencies in F9 rice RILs derived from Ahalamitarom × Sepidroud cross

های بیشتر از برای هر دو صفت وزن ساقه و وزن دانه ارزش

والد دارای حداکثر مقدار صفت و کمتر از والد دارای حداقل 

د تفکیک متجاوز در وراثت صفت دیده شد که حاکی از وجو

ژنی بودن خاطر ماهیت چندبه احتمالاًهاست. این نتیجه آن

های مطلوب از هر دو والد کنترل صفات مربوطه و تجمع آلل

 ,.Kwon et alکاون و همکاران ) باشد.ها میRILدر جمعیت 

(، Movafegh et al., 2009موافق و همکاران ) (،2008

(، فتوکیان و Ahmadi et al., 2009احمدی و همکاران )

(، صبوری و همکاران Fotokian et al., 2009همکاران )

(Sabouri et al., 2011( صبوری و همکاران ،)Sabouri et 

al., 2012( عبادی و همکاران ،)Ebadi et al., 2013 ،)

و  ، ربیعی(Sabouri and Katouzi, 2014صبوری و کاتوزی )

ی و همکاران دانآهنپورشیخ (،Rabiei et al., 2013همکاران )

(Sheykhpour Ahandani et al., زاده و ( و احمدی2013

,.Ahmadizadeh et alهمکاران ) پدیده تفکیک نیز  (2017

از جمله عملکرد متجاوز را در صفات مختلف در گیاه برنج 

تواند میاند. این نتیجه گزارش کردهولوژیک و وزن دانه یب

صفات و تجمع این ی بودن کنترل خاطر ماهیت چندژنبه

اپیستازی، اثر متقابل ژنوتیپ  ،های مطلوب از هر دو والدآلل

بافت برای تولید فرآیند کشت با محیط و جهش در طول

 ;Tian et al., 2005شد )شده با جمعیت هاپلوئید مضاعف

Sheykhpour Ahandani et al., 2013).  تجزیه همبستگی

داری بین وزن ساقه بستگی معنیهم نشان داد کهبین صفات 

وجود ندارد.و وزن دانه 

qGW،QTL... یک پایدار و بزرگ اثر براي افزایش وزن دانه برنج
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های متعددی برای صفات QTL آزمایش، دو سالدر مجموع 

 3آنها اندکی کمتر از  LODولی چون  ؛شد ثبتمورد بررسی 

. در این میان در این مقاله مورد بحث قرار نگرفت ،بود

را  وزن ساقه و وزن دانهکنترل دو صفت  که QTLدوازده 

شناسایی های تاثیرگذار و مهم QTLعنوان بهعهده داشتند، به

 QTLبرای وزن ساقه در سال اول آزمایش فقط یک  شدند.

در  qSHW-8 (2015)هشت )روی کروموزوم اثر بزرگ

 4/12یابی شد که مکان( iPBS2221-1800- RM337 فاصله

درصد از واریانس فنوتیپی صفت را توجیه کرد. اثر افزایشی 

دهد بود که جهت منفی آن نشان می -563/8برابر  QTLاین 

دهنده از والد سپیدرود به نتاج منتقل شده که آلل افزایش

که در سال دوم برای این صفت در حالی (.1است )جدول 

QTLای ردیابی نشد. 

تفرق صفات و تغییرات شرایط محیطی )آب و هوا( از دلایل 

ه است های شناسایی شده بیان شدQTLعدم پایدری 

(Kaviani Charati et al., 2016.) 

سپیدرود ×اهلمی طارم  F9های ردیابی شده برای صفات زراعی در جمعیت مکان -1جدول 
Table 1. QTLs identified for agronomical traits in RILs derived from Ahalamitarom × Sepidroud cross

صفات
Traits

QTL
کروموزوم

Chromosome

انگرهاینش

مجاور 
Flanking

markers

نقطه 

اوج
Position 

(cM)

LOD

اثر

افزایشی 
Additive

effect

F  اثر

افزایشی
F-Additiv 

effect

واریانس 

شدهبیان
Explaining

facto

جهت

آلل 
Allele

direction

(2016 )1395

اقه
 س

زن
و

S
te

m
 w

ei
g
h
t

qSHW-8 (2015) 8 iPBS2221-1800- RM337 56 3.342 8.563- 16.176 12.4
سپیدرود

Sepidroud

انه
ن د

وز
G

ra
in

 w
ei

g
h
t

qGW-1a (2015) 1 RM10772- IRAP53-1300 10 4.871 0.841 24.322 17.6
اهلمی طارم

Ahlamitarom

qGW-1b (2015) 1 RM10825-iPBS2079-1300 30 5.605 0.928 28.412 20
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-1c(2015) 1 RM10852-IRAP54-1300 44 4.405 1.046 21.783 16
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-1d (2015) 1 ISSR43-2000-RM1287 110 4.158 0.86 20.459 15.2
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-3 (2015) 3 ISSR52-1300-RM5172 84 3.772 0.799 18.416 13.9
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-6 (2015) 6 ISSR43-1800-iPBS2079-

2000 
34 3.345 1.427 16.188 12.4

 اهلمی طارم
Ahlamitarom 

qGW-12 (2015) 12 iPBS2076-1500-RM6693 40 3.741 6.725 18.252 13.8
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

(2017 )1396

زن
و

 
انه

د
G

ra
in

 w
ei

g
h
t

qGW-1a (2016) 1 IRAP53-1300-RM10800 12 4.043 1.986 19.847 14.8
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-1b (2016) 1 RM10825-iPBS2079-1300 30 3.894 0.532 19.06 14.3
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-1c(2016) 1 RM10852-IRAP54-1300 44 3.445 0.631 16.706 12.8
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-1d (2016) 1 ISSR43-2000-RM1287 108 3.264 0.615 15.773 12.2
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-8a (2016) 8 ISSR16-1100-iPBS2221-

1800 
42 3.068 0.687 14.767 11.5

 اهلمی طارم
Ahlamitarom 

qGW-8a (2016) 8 iPBS2221-1800-RM337 54 3.068 1.6 14.766 11.5
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

qGW-8a (2016) 8 iPBS2080-1500-RM6429 78 3.035 0.67 14.596 11.3
 اهلمی طارم

Ahlamitarom 

.یافته از والدی که دارای ارزش کمتر برای آن صفت است منتقل شده است دهنده این است که آلل انتقالعلامت منفی اثر افزایشی نشان
Negative sign of additive effect indicates that alleles transmitted from parent with lower values for the trait of interest.
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 تلاقی زا حاصل F9 آمیخته خویش نوترکیب هایلاین در IRAPو  SSR ،iPBS  ،ISSRنشانگرهای پیوستگی نقشه -2 شکل

 سپیدرود×  طارم اهلمی
Figure 2. Linkage map produced by SSR, iPBS, ISSR and IRAP markers in F9 RIL individuals derived from the 

cross between Ahalamitarom × Sepidroud 

qGW،QTL... یک پایدار و بزرگ اثر براي افزایش وزن دانه برنج
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1395سال یک شماره کروموزوم مربوط به وزن دانه روی های شناسایی شده QTL -3 شکل
Figure 3. Detected QTLs for grain weight on chromosome 1 in 2016

های نوترکیب که مواد گیاهی، لاینجاییآن در پژوهش حاضر از

رسد که سهم تفرق نظر میبودند، به 9آمیخته نسل خویش

دلیل عمده برای عدم پایداری برخی و  صفات ناچیز بوده

QTL .ها تفاوت شرایط آب و هوایی در دو سال آزمایش باشد

( در پژوهشی روی جمعیت Ni et al., 1998نی و همکاران )

-IR55178و  IR20های نوترکیب خالص حاصل از تلاقی لاین

3B-9-3  توانستند چهارQTL  برای وزن خشک ساقه روی

شناسایی کنند. برای صفت وزن  12و  9و  6و  1های کروموزوم

شناسایی شد. چهار  QTL سال اول، در مجموع هفتدر  دانه

 -RM10772های مورد آن روی کروموزوم یک در فاصله

IRAP53-1300،RM10825- iPBS2079-1300،RM10852-

IRAP54-1300 وISSR43-2000- RM1287 داشتند کهقرار 

درصد از واریانس فنوتیپی این صفت را شامل  8/68 مجموعاً

 675/3مثبت و روی هم  QTLشوند. اثر افزایشی این چهار می

-ترتیب روی کروموزومدیگر به QTLبر آن سه  گرم بود. علاوه

در  741/3و  345/3، 772/3مساوی  LODبا  12و  6، 3های 

مورگان نقشه با اثرات افزایشی سانتی 40و  34، 84های موقعیت

 8/13و  4/12، 9/13شناسایی شد که  725/6و  427/1، 799/0

 درصد از واریانس فنوتیپی را شامل شدند.

برای صفت وزن دانه  QTLدر سال دوم نیز در مجموع هفت 

روی کروموزوم یک بود. سه مورد از  QTLپیدا شد که چهار 

 qSW-1dو  qSW-1b (2016) ،qSW-1c(2016)ها )QTLاین 

های شناسایی شده در سال اول آزمایش QTL( مشابه (2016)

های آب و هوایی در دو علیرغم تفاوتهای مذکور QTLبودند. 

ن و همکارا زادهاحمدی .سال آزمایش، پایداری داشتند

(Ahmadizadeh et al., در یکی  QTLدو دانه  وزنبرای  (2017

 بلندروی بازوی  3117184-2976904فاصله نشانگرهای 

روی  962882-7976904و دیگری در فاصله  3 کروموزوم

صبوری و همکاران  .کردند شناسایی 7بازوی بلند کروموزوم 

(Sabouri et al.,  F2بوته از جمعیت  192( با استفاده از 2012

صفات مرتبط از برخی  IR28پسند و ارقام شاهحاصل از تلاقی 

نشانگر ریزماهواره مورد  به کمکدر برنج  را با تحمل به خشکی

ژنی کمی برای وزن دادند. در این بررسی سه مکان بررسی قرار

های یک و شش شناسایی شدند. که در هر دانه روی کروموزوم

د. این پسند باعث افزایش وزن دانه شدنهای شاهسه مورد آلل

درصد از تنوع فنوتیپی  20های ژنی در مجموع بیش از مکان

حاصل  F2موجود در این صفت را توجیه نمودند. در جمعیت 

بزرگ اثر روی کروموزوم  QTLاز تلاقی بینام و کادوس، یک 

در صد از کل  18تنهایی سه برای وزن دانه شناسایی شد که به

 3به اندازه  RM60نگر واریانس فنوتیپی را توجیه کرد واز نشا

مشاهدات  (.Rabiei et al., 2013) مورگان فاصله داشتسانتی

,.Mc Couch et alکوچ و همکاران )مک ( و تامسون و 2002

,.Thomson et alهمکاران ) ( با نتایج این تحقیق مشابهت 2003

 داشت.

های شناسایی شده QTLنسبت به  QTLدر صورتی که یک 

اریانس فنوتیپی بیشتری را کنترل کند و دیگر برای یک صفت، و

عنوان بیشتری داشته باشد، بهتر است که آن را به LODمقیاس 

کننده آن صفت در نظر گرفت یک ژن بزرگ اثر اصلی کنترل
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(Lin et al., 2004 در بیشتر منابع مقدار واریانس فنوتیپی برای .)

منابع  اند، اما برخیدرصد عنوان کرده 20یک ژن بزرگ اثر را 

اثر را کمتر از این مقدار مقدار درصد توجیه برای یک ژن بزرگ

های کمتری برای آن QTLشرطی که تعداد  دانند بهنیز می

صفت ردیابی شده باشد.

-RM10825- iPBS2079در فاصله  qGW-1b (2015) ژنیمکان

در فاصله  qGW-1a (2016) های ژنیمکان ودر سال اول  1300

IRAP53-1300- RM10800وqGW-1b (2016) در فاصله

 RM10825 - iPBS2079-1300 و  8/14، 20ترتیب با تبیین به

 بنابراین ؛چنین ویژگی را داشتند ،درصد از تنوع فنوتیپی3/14

در  کمک نشانگر های انتخاب بهها در برنامهتوان از آنمی

 د.های اصلاحی استفاده نموپروژه

 اریزسپاسگ
اه بدینوسیله از معاونت علمی و فناوری ریاست جمهوری، دانشگ

 ابتبطبیعی گرگان گنبد کاووس و دانشگاه علوم کشاورزی و منابع

 .گرددهای مالی و معنوی تشکر و قدردانی میحمایت
.
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Abstract 
In order to analyze the genetic components of agronomic traits among 116 F9 recombinant lines 

derived from crosses of Ahlamitarom × Sepidroud rice cultivars, an experiment was conducted as a 

randomized complete block design in research farm of Gonbad Kavous University of Agriculture with 

three replications in 2016 and 2017. Genetic linkage map provided with 80 SSR markers, 28 iPBS 

Markers (79 polymorphic alleles), 7 IRAP markers (17 polymorphic alleles) and 26 ISSR markers (70 

polymorphic alleles), which covered 1275.4 cM of the rice genome. QTL analysis was performed by 

Composite Interval Mapping. In two years, 15 QTLs detected for the studied traits. The additive 

effected varied from 6.725 g for grain weight up to -85.626 g for grain weight. Also, R2 for the 

detected QTLs explained from 11.3% to 20% of the total variation. The highest R2 was related to grain 

weight in the first year of experiment. Among the detected QTLs, qGWs on chromosome 1, were 

found to be stable and large effector QTLs for rice (Oryza sativa L.) grain weight, and can be used in 

marker-assisted breeding and selection programs after validation. 

Keywords: Rice, Molecular markers, Linkage map, Grain weight, Shoot weight, QTL 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
*Corresponding Author, E-mail: hossein.sabouri@gonbad.ac.ir 

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
6.

2.
17

3 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
98

.6
.2

.1
.3

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

4-
30

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.6.2.173
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1398.6.2.1.3
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-138-fa.html
http://www.tcpdf.org

