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 چكيده
 F2يك جمعيت  دانه، عملكرد يعملكرد و اجزاهاي كنترل كننده QTLيابي  به منظور مكان

در  1387بوته حاصل از تلاقي بين دو رقم خالص بينام و كادوس در سال  188متشكل از 
صفت مهم مرتبط  تعداد نه كشاورزي دانشگاه گيلان كشت وده علوم مزرعه تحقيقاتي دانشك

نشانگر  F2 ،85براي تهيه نقشه پيوستگي جمعيت . عملكرد دانه مورد ارزيابي قرار گرفتبا 
SSR  نشانگرتركيب آغازگري از  20و AFLP نشانگر  37ها،  از بين آن. بررسي شدSSR  و

جايگاه ژنومي، چند شكلي خوبي در بين  35شامل  AFLPتركيب آغازگري از نشانگر  10
طول كل نقشه . والدين نشان دادند كه براي تهيه نقشه پيوستگي مورد استفاده قرار گرفتند

سانتي مورگان  57/21سانتي مورگان و متوسط فاصله نشانگرها از يكديگر  7/1445حاصل 
صفات مورد مطالعه  براي QTL 16اي مركب  يابي فاصله مكان  با استفاده از روش. بود

، براي طول خوشه سه 7كروموزوم  هر دو روي QTLبراي ارتفاع بوته دو . يابي گرديد مكان
QTL براي وزن هزار دانه يك 7و  6، 3هاي  روي كروموزوم ،QTL براي 3  روي كروموزوم ،

دو ، براي تعداد دانه پر در خوشه 10و  6هاي  روي كروموزوم QTLتعداد خوشه در بوته دو 
QTL چه پوك در خوشه يك ، براي تعداد خوشه9 و 3هاي  روي كروموزومQTL   روي

درصد  50براي روز تا ، 6و  3هاي  روي كروموزوم QTL، براي عملكرد دانه دو 4  كروموزوم
 QTLو براي روز تا رسيدگي كامل تنها يك  6و  1هاي  روي كروموزوم QTLدو  گلدهي

براي عملكرد دانه،  gy3هاي شناسايي شده، QTLدر بين  .يديابي گرد مكان 6روي كروموزوم 
tgw3  ،براي وزن هزار دانهph7a  ،براي ارتفاع بوتهesnp4  چه پوك در  تعداد خوشهبراي
درصد از واريانس فنوتيپي  15و  16، 16، 18،  1/20براي طول خوشه، به ترتيب  pl6و  خوشه

اثر كنترل كننده اين صفات  هاي بزرگQTLصفات مربوطه را كنترل كردند و به عنوان 
توان به منظور انتخاب به مي هاQTLاز نشانگرهاي با پيوستگي قوي با اين . شناسايي شدند

دارند، ابتدا  هاQTLكمك نشانگر استفاده نمود، اما براي نشانگرهايي كه فاصله بيشتري از اين 
گرهاي با فاصله بسيار نزديك با بايد نقشه پيوستگي اشباع شده جمعيت تهيه شود تا از نشان

  .  هاي انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمودآنها بتوان به طور موثر در برنامه
  

  DNA، QTLنشانگرهاي  ،عملكرد يعملكرد و اجزابرنج،  :هاي كليدي واژه
  

  مقدمه
كند نبود  محدود مي يكي از عواملي كه اصلاح نباتات را

كننده صفات كمي  كنترلهاي  اطلاعات كافي در مورد ژن

كننده صفات  كنترل هاي ژن جايگاه يابي مكان. باشد مي
دهه  دو هايي است كه در روش يكي از) QTL(كمي 

اخير براي مطالعه ژنتيكي صفات كمي مورد استفاده قرار 
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با شناسايي . ) Mackill, 2008 &Collard(ت اس گرفته
يين و تع) QTL(كننده صفات كمي  نواحي ژنومي كنترل

سهم هر يك از اين نواحي در ايجاد تنوع مشاهده شده 
هاي به نژادي افزايش  صفت در جمعيت، كارايي برنامه
توان به اصلاح جمعيت  يافته و با اطمينان بيشتري مي

اي از كروموزوم  قطعه يا ناحيه QTLدر واقع . پرداخت
كننده يك صفت كمي را  هاي كنترل است كه ژن يا ژن

در اين ). Rabiei, & Sabouri, 2008( كنند حمل مي
 هايتفرق همزمان صفت كمي و نشانگر ، با مطالعهروش

ها روي ژنوم، نوع عمل  مكان آنها، QTLتعداد  ،مولكولي
 د وشو د ميرهر يك برآو فنوتيپي ها و ميزان اثر آن

 انتخاب هاي اصلاحي مانندبرنامه درحاصل نتايج  سپس،
 ,Liu(د گيرقرار مي استفادهمورد به كمك نشانگر 

1998 .(  
كننده صفات مرتبط با  كنترل هاي در آزمايشي ژن

در  شامل طول، عرض و شكل دانه  دانهكيفيت ظاهري 
 Rabiei et(ارقام برنج ايراني شناسايي و معرفي گرديد 

al., 2004 .(ريدر گزارش ديگ، QTL دهي هاي تاريخ گل
). Rabiei, 2007( نددر ارقام برنج ايراني معرفي شد

QTL ه تعداد دانه در خوشه و طول بوته،كنند كنترل هاي 
مورد مطالعه قرار گرفت  F2فردي  125در يك جمعيت 

اثر براي صفات عملكرد دانه، تاريخ بزرگ QTLو يك 
يابي  مكانبرنج  8روي كروموزوم  بوتهگلدهي و ارتفاع 

 258 ، با مطالعههمچنين). Zhang et al., 2006(گرديد 
براي عملكرد  QTL، دو )RILs(برد لاين نوتركيب اين

براي  QTLه نبراي وزن هزار دانه و  QTLدانه، شش 
در آزمايش ). Li et al.,2006(ارتفاع بوته شناسايي شد 

 69با  برنج 1يدهاپلوي -دابليك جمعيت  در ي كهديگر
از تغييرات % 41اثر كه بزرگ QTL، يك بوته انجام شد

كرد، شناسايي  خوشه را توجيه ميارتفاع بوته و طول 
يابي  مكاندر يك آزمايش، ). Yan et al., 2007(گرديد 

QTL مرحله  9در طي  در بوته تعداد پنجهصفت براي  ها
در  انجام شد و برنج رشدمراحل متفاوت در گيري  اندازه
 يابي ارتباطي،مكاندر روش  وقطعي  QTL دوازدهكل 
شد يابي  مكان 8و  7هاي  جديد روي كروموزوم QTLدو 

)Fang ming, 2008(. با يك جمعيت ي ديگر در آزمايش

                                                                                  
1. Double haploid 

هاي مرتبط با همزماني گلدهي در QTL ،هاپلوئيد -دابل
 و تاريخ گلدهي زودهنگام هايQTL مطالعه و دو محيط،

 ,.Ma et al( شدندشناسايي  تاريخ گلدهي ديرهنگام

2009.(  
ي از شود نتايج كاملاً متفاوتچنانچه ملاحظه مي

هاي مختلف به دست آمده و از اينرو لازم است آزمايش
هاي ها و برآورد اثر آنها در جمعيت QTLيابي مكان

هاي حاصل از ارقام به خصوص در جمعيت(مختلف 
انجام شود تا بتوان از مجموع نتايج حاصل ) ايراني

 تهيه ،هدف از اين تحقيق. اطلاعات دقيقي به دست آورد
جمعيت  در AFLP  و SSRانگرهاي نش پيوستگي نقشه

F2 شناسايي  و كادوس و بينام هاي رقم تلاقي از حاصل
QTL دانه عملكرد يعملكرد و اجزا كننده كنترل هاي 
  .بود

  
  ها مواد و روش

  مواد گياهي
كه  بوته 188متشكل از  F2يك جمعيت  ،در اين تحقيق

به  به دست آمد،از تلاقي بين دو رقم بينام و كادوس 
علوم در مزرعه تحقيقاتي دانشكده  فوق ه والدينهمرا

 .داده شد كشت 1387ن در سال كشاورزي دانشگاه گيلا
يابي، علت انتخاب اين ارقام براي تهيه جمعيت نقشه

خصوصيات متفاوت آنها از نظر صفات مورد مطالعه بود، 
كه يك رقم اصلاح ( كادوسارتفاع بوته در  به طوري كه

) باشدرشت مي -ت برنج كشورشده در موسسه تحقيقا
از نظر طول دوره . ستبالا آن زني قدرت پنجهكوتاه و 

بوده، داراي كيفيت پخت  تا ديررس رس رشد متوسط
متوسط و عملكرد بالايي است و جزء ارقام پرمحصول 

قام محلي ايران است در مقابل، رقم بينام از ار. باشد مي
م پابلند بوده اين رق. ي داردبسيار مطلوبكيفيت پخت  كه

و داراي دوره رشد متوسط، عملكرد پايين و همچنين 
  .داراي طول دانه متوسط است

  هاي فنوتيپي ارزيابي
ارتفاع بوته، طول خوشه، وزن شامل  مورد مطالعه صفات

ر در خوشه، پهزار دانه، تعداد خوشه در بوته، تعداد دانه 
 50چه پوك در خوشه، عملكرد، روز تا  تعداد خوشه

براي . بودند روز تا رسيدگي كامل و صد گلدهيدر
با  استيودنت-tآزمون ، مقايسه ميانگين بين والدين
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ها  براي آزمون نرمال بودن داده و ttestاز رويه  استفاده
با استفاده  هاي چولگي و كشيدگي ، آزمونF2در جمعيت

  نددنجام شا SASافزار نرم Univariateرويه  از

  
در مرحله  MseIو  PstIآغازگرهاي  ، توالي سازگارسازها، تواليDNAكننده  هاي هضم هاي برشي آنزيم هتوالي جايگا -1جدول 

 AFLPپيش تكثير و تكثير انتخابي در روش 
 MseIتوالي برشي 

5'…T↓TAA…3' 
3'…AAT↑T…5' 

  PstIتوالي برشي 
5'…CTGCA↓G…3' 
3'…G↑ACGTC…5' 

  MseIسازگارساز  توالي
5'-GACGATGAGTCCTGAG-3'  

3'-TACTCAGGACTCAT-5'  

  PstIتوالي سازگارساز
5'-CTCGTAGACTGCGTACATGCA-3 

3'-CATCTGACGCATGT-5' 
  PstIآغازگر عمومي 

5'-GACTGCGTACATGCAG-3' 

  MseIآغازگر عمومي 
5'-GATGAGTCCTGAGTAA-3' 

  PstIآغازگر 
 'p70 :5'-GACTGCGTACATGCAGGTT-3آغازگر 

  PstIآغازگر 
 'p51 :5'-GACTGCGTACATGCAGCCA-3آغازگر 

  MseIآغازگر 
 'M50  5'-GATGAGTCCTGAGTAACAT-3:آغازگر

 'M51 5'-GATGAGTCCTGAGTAACCA-3:آغازگر 

 'M54  5'-GATGAGTCCTGAGTAACCT-3:آغازگر

 'M55  5'-GATGAGTCCTGAGTAACGA-3:آغازگر

 'M58  5'-GATGAGTCCTGAGTAACGT-3:آغازگر

  MseIآغازگر 
  'M36  5'-GATGAGTCCTGAGTAAACC-3:آغازگر
 'M37  5'-GATGAGTCCTGAGTAAACG-3:آغازگر

 'M47  5'-GATGAGTCCTGAGTAACAA-3:آغازگر

 'M48  5'-GATGAGTCCTGAGTAACAC-3:آغازگر

  'M49  5'-GATGAGTCCTGAGTAACAG-3:آغازگر

  
  QTLيابي  نقشه پيوستگي و مكان هيهت

DNA هاي  ژنومي والدين و بوتهF2  روش بهCTAB 
Bandich, 1985) &Rogers  (هاي جوان  از برگ

استخراج  ،زني در مرحله حداكثر پنجه ،هاي برنج گياهچه
در بخش ژنوميكس هاي ژنوتيپي اين تحقيق داده. شد

بيوتكنولوژي كشاورزي منطقه شمال كشور  مديريت
يابي  جهت تهيه نقشه ژنتيكي و مكان. شد تهيه) رشت(

نشانگر  85، تعداد كننده صفات مورد نظر هاي كنترل ژن
ريزماهواره كه داراي پراكندگي مناسبي در كل ژنوم 

روي والدين  از نظر وجود چند شكلي بودند، انتخاب و
 SSRنشانگر  37و در نهايت  مورد ارزيابي قرار گرفتند

چند شكل، شناسايي و براي تهيه نقشه پيوستگي در 
 جهت كاوش ژنوم .مورد استفاده قرار گرفتند F2جمعيت 

نيز ابتدا هر دو والد با استفاده  AFLP هايتوسط نشانگر
نتخابي قرار مورد تكثير ا ،آغازگري موجود تركيب 20از 

در مجموع  كه تركيب 10 ها گرفتند و سپس از بين آن
جهت تهيه شناسايي و ، ردندكباند چند شكل توليد  35

مطابق  AFLPروش . استفاده شدند F2نقشه روي نتاج 
. انجام شد) Vos et al.,1995(همكاران  با روش وس و

ژنومي به كمك دو آنزيم  DNA هضمبراي اين منظور، 
سپس از . گرفتانجام  MseIو  PstIمحدودگر 

براي  3′آغازگرهاي بدون نوكلئوتيد اضافي در انتهاي 

و از آغازگرهاي با سه نوكلئوتيد  DNAتكثير مرحله پيش
 ژنومي DNAابي براي تكثير انتخ 3′اضافي در انتهاي 

ها، هاي برش آنزيمتوالي جايگاه. ها استفاده شدنمونه
و  1جدول  در AFLPسازگارسازها و آغازگرها در روش 

ارايه شده  2در جدول  SSRتوالي آغازگرهاي چند شكل 
ي به وسيله F2بعد از تعيين ژنوتيپ كليه افراد .  است

 نشانگر 35و  SSRنشانگر  37(نشانگرهاي چند شكل 
AFLP(صورت يك ماتريس  هاي حاصل به ، داده

 MapManagerتنظيم و سپس وارد نرم افزار  72×188

QTXb17 براي تهيه نقشه پيوستگي و تبديل . گرديد
مقادير نوتركيبي بين نشانگرها به فاصله ژنتيكي بر 

) Kosambi, 1943(مورگان از تابع كوزامبي حسب سانتي
كننده  هاي كنترلQTLمنظور شناسايي  به. استفاده شد

اي مركب  يابي فاصله صفات مورد مطالعه از روش مكان
)CIM (افزارنرم و Win QTL Cartographer 2.5 

- سانتي 5/0نيز  حداقل فاصله پويش و استفاده گرديد

براي  LODحداقل مقدار  .در نظر گرفته شدمورگان 
صفات مختلف نيز با استفاده از آزمون تبديل با هزار 

 LODبا  هايQTLت تعيين شد و در نهايت جايگش
ها از QTLگذاري براي نام. بيشتر از سه انتخاب شدند

استفاده ) IRRI(المللي تحقيقات برنج روش موسسه بين
شد، به اين ترتيب كه ابتدا نام اختصاري صفت مورد نظر 
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و سپس شماره كروموزوم نوشته شد و اگر بيشتر از يك 
QTL سايي شد، از حروف لاتين روي يك كروموزوم شنا

توضيح ). McCouch & CGSNL, 2008(استفاده گرديد 
با اثر افزايشي  هايQTLاين نكته ضروري است كه در 
هاي افزايش دهنده ارزش مثبت و منفي، به ترتيب آلل

صفت مورد نظر از والد كادوس و بينام به نتاج منتقل 

يت ها نيز درجه غالببراي تشخيص نوع عمل ژن. شدند
QTLاز نسبت اثر غالبيت  ها)d ( به قدر مطلق اثر

محاسبه و در صورتي كه اين نسبت برابر با ) a(افزايشي 
تر از يك بود، عمل آنها به صورت غالبيت كامل، بزرگ

يك عمل فوق غالبيت، بين صفر و يك عمل غالبيت 
  .ناقص و برابر با صفر عمل افزايشي در نظر گرفته شد

  
  برنج حاصل از تلاقي ارقام بينام و كادوس F2چند شكل مورد استفاده در تهيه نقشه پيوستگي جمعيت  SSRرهاي نشانگ -2جدول 

  نام نشانگر  كروموزوم  توالي رفت  توالي برگشت
GTCAGGCTTCTGCCATTCTC CATTGGAGTGGAGGCTGG1  RM23 

TTGCAAATGCAGCTAGAGTAC TAAGGGTCCATCCACAAGATG1  RM84 

CACCCATTTGTCTCTCATTATG CCACTTTCAGCTACTACCAG1  RM212 

TGGGAAGAGAGCACTACAGC CAAATCCCGACTGCTGTCC1  RM237 

CTCCTCCTCCTGCGACCGCTCC ACCCTCTCCGCCTCGCCTCCTC2  RM154 

TGTAACCATTCCTTCCATCC CCTTAATGGGTAGTGTGCAC2  RM240 

GGGAAGAAGAAAGCCATTAG GCAATTTAACCCTTATTCCTG2  RM5390 

ATGGCTACTGCCTGTACTAC AGTCCCATGTTCCACTTCCG3  RM60 

GATTGGAGAGAAAAGAAGCC ACCTTTCGTCATAAAGACGAG3  RM227 

CCGACTTTTCCTCCTGACG CCGGTATCCTTCGATATTGC3  RM232 

TTTCAGGGGCTTCTACCAAC TCTATAATGTAGCCCCCCCC3  RM504 

CTGCTATGCATGAACTGCTC GTACTACCGACCTACCGTTCAC4  RM307 

CTGGAGAGTGTCAGCTAGTTGA CATACTTACCAGTTCACCGCC4  RM317 

GGATAAATACGAATGGGGGG CGGGACGTGATCACCATC4  RM6203 

GGTGGCATTCGATTCCAG TCCAACATGGCAAGAGAGAG5  RM13 

CCATGAGGAGGAGGCGGCGATCCCTACCTCGCGATCCCCCCCTC5  RM173 

GGGATTGGGATAATGGTGTG GCATATACCATGGGGATTGG5  RM1024 

CCCGCTTGCAGAGGAAGCAGCC TCGCGCTTCTTCCTCGTCGACG6  RM170 

AACATTCCACACACACACGC CTAGCAGGAACTCCTTTCAGG6  RM314 

TGATGCGGTTTGACTGCTAC GAGACCGGAGAGACAACTGC6  RM461 

ATATCGTTTAGCCGTGCTGC GCCCAATTAATGTACAGGCG7  RM501 

CTGCAACGAGTAAGGCAGAG TGAATCAAGCCCCTCACTAC7  RM542 

AAAACATCTACTTTGATCCA AAGAAATTCAAAACACATGA7  RM1364 

TTTGGTCTACGTGGCGTACA ATCCTACCGCTGACCATGAG8  RM42 

ACAACCCAACAAGAAGGACG GCGATCGATGGCTACGAC8  RM502 

CTTATGCTCTCATGGCTCCC ATGCAATACAGCACACTCGC8  RM5428 

CATATCGGCATTCGCCTG CGTCGGATGATGTAAAGCCT9  RM219 

CCTTCTCCCAGTCGTATCTG CATAGTGGAGTATGCAGCTGC9  RM328 

CCCCCGAATCCCATCGAAACCC TACGGCTTCGGCGGCTGATTCC10  RM147 

GCTTGCGGCTCTGCTTAC CTGGCCATTAGTCCTTGG10  RM228 

TCCTATACACATACAAACATAC TGGTAGTATAGGTACTAAACAT10  RM311 

CCGGATTCACGAGATAAACTC GGCTTCATCTTTGGCGAC11  RM286 

CATGAGTGATCTCACTCACCC GCGAAGGCGAAGGTGAAG11  RM332 

AACCCTTCATCAGGCTACGC TGCTGCGTGTTACTTTGGTG11  RM7443 

TCACCTGGTCAGCCTCTTTC AGAAGCTAGGGCTAACGAAC12  RM235 

CTGAGAATCTGGAGTGCTTG GTGCAATGCTGAGGAGTATC12  RM1337 

TGCTATGTTTTTTTATAACG CAGCAAATTTGTTACTTATG12  RM2935 

  
  نتايج و بحث

گيري صفات مورد مطالعه در والدين بينام و با اندازه
بين والدين براي  دار هاي معني تفاوت وجود ابتدا ،كادوس

با درصد  1در سطح احتمال  ي صفات مربوطهكليه

. مشخص گرديد SASافزار نرم ttestاستفاده از رويه 
 188هاي فنوتيپي صفات مطالعه شده در  توزيع ارزش

) K(و كادوس ) B(ل از تلاقي ارقام بينام حاص F2ه بوت
هاي  انجام آزمون. داده شده است نشان 1در شكل 
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چولگي و كشيدگي نشان داد كه توزيع فنوتيپي در نتاج 
F2 ر كه اين موضوع دليل ب تقريباً پيوسته و نرمال بود

تعدادي از نتاج . باشد كمي بودن صفت مورد مطالعه مي
F2  بيشتر از والدين در تمامي صفات موردداراي مقادير 

مطالعه بودند كه اين نشان دهنده پديده تفكيك متجاوز 
افزار نرمپيوستگي جمعيت از جهت تهيه نقشه  .باشد مي

MapManager QTXb17 72افزار استفاده شد و نرم 

نشانگر  35و  SSRنشانگر  37(نشانگر چند شكل 
AFLP(  كروموزوم  12ا مطابق ب گروه پيوستگي 12را در
مورگان از  سانتي 7/1445نقشه حاصل . قرار دادبرنج 

مجاور  هايرـه نشانگـاصلـج را پوشش داد و فـوم برنـژن
د بو مـورگان سانتي 57/21طور متوسط  بهاز يكديگر 

   ).2شكل (

  

  
QTL اي  يابي فاصله روش مكانبا شده  شناساييهاي

- ه شدهاراي 3در جدول مورد مطالعه  براي صفات مركب

 7  روي كروموزوم QTLدو  ،براي ارتفاع بوته .ندا
اثر  بزرگ QTL ،QTLاولين . )3جدول ( يابي گرديد مكان

Ph7a  در فاصله نشانگري بود كه  7روي كروموزوم
M50-P70-6-RM501  مورگان از سانتي 28و با فاصله

 QTLاين  LOD مقدار .شد يابي مكان RM501نشانگر 
درصد از واريانس فنوتيپي صفت  16بود و  56/8برابر با 

روي  QTL )(Ph7bدومين . مذكور را توجيه نمود
 RM542-M50-P70-6در فاصله نشانگري  7كروموزوم 

 M50-P70-6مورگان از نشانگر سانتي 6با فاصله 
و مقدار  بود 60/7برابر با  QTLاين  LOD .يابي شد مكان

  

  
  برنج )K(و كادوس ) B(حاصل از تلاقي ارقام بينام  F2بوته  188هاي فنوتيپي صفات مطالعه شده در توزيع ارزش - 1شكل 
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اثر افزايشي . اريانس فنوتيپي را توجيه نمودو از درصد 8
متر سانتي 55/2 و -3/3 ترتيب برابر با به QTLاين دو 

كادوس بينام و  هاي والد آلل بود و در آنها به ترتيب
 QTLاثر غالبيت هر دو . موجب افزايش ارتفاع بوته شدند

منفي و در جهت كاهش ارتفاع بوته و نوع عمل ژن در 
در جهت كاهش ارتفاع  ت فوق غالبيتبه صورآنها نيز 

از آنجايي كه كاهش ارتفاع بوته در برنج يكي از  .بود بوته
شود، از هاي اصلاحي محسوب مياهداف مهم برنامه

فوق  QTLتوان از هر دو اينرو با روش توليد هيبريد مي
هاي اصلاحي جهت كاهش ارتفاع به طور موثر در برنامه

بديهي است . ه استفاده نمودبوته در جمعيت مورد مطالع
براي استفاده از روش انتخاب به كمك نشانگر لازم است 
ابتدا نقشه ژنتيكي اشباع شده جمعيت تهيه شود تا 

ها به QTLبتوان از نشانگرهاي با فاصله نزديك به اين 

 كه روي دو يك اي در مطالعه. طور موثر استفاده نمود
از تلاقي بين حاصل ) F7و  RIL )F6لايني  190جمعيت 

Zhenshan97  وHR5  و همچنين چهار جمعيتBC4F2 
)NIL1 ،NIL2 ،NIL3  وNIL7 (يك  نجام شد،اQTL 

يابي  مكان 7روي كروموزوم اثر براي ارتفاع بوته  بزرگ
درصد از واريانس فنوتيپي را كنترل  84/3كه  گرديد
، QTLاثر افزايشي اين ). Zhang et al., 2009( كرد
ي كه با در مطالعه ديگر. بود 9/6البيت آن و اثر غ 11/1

حاصل از ) RILs(اينبرد لاين نوتركيب  254 از استفاده
و دو ) indica( Taqingو ) Lemont )japonicaتلاقي 

 انجام جمعيت تست كراس حاصل از جمعيت مذكور
هيچ يك از آنها  يابي گرديد كه مكان QTLپنج  ،شد

  ).Mei et al., 2003( برنج قرار نداشتند 7روي كروموزوم 

  

  
اسامي نشانگرها در سمت . بينام و كادوسارقام حاصل از تلاقي  F2در جمعيت  AFLPو  SSR نشانگر 72نقشه پيوستگي  - 2شكل 

اعداد بالاي . ها نشان داده شده است هاي پيوستگي و فاصله ژنتيكي بين نشانگرها بر اساس تابع كوزامبي در سمت چپ آن راست گروه
 .دهندهاي برنج را نشان ميها نيز شماره كروموزومهگرو

  
، 3هاي  روي كروموزوم QTLسه  ،طول خوشه براي

هاي شناسايي QTL. )3جدول ( يابي گرديد مكان 7و  6
كنترل  درصد از تنوع فنوتيپي را 15تا  5/0 شده از

اثر  كوچك QTLي شده، شناساي QTLاولين . كردند مي
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pl3  ه نشانگري در فاصل 3روي كروموزومRM504-

RM227 درصد از كل  5/0 فقط كهيابي گرديد  مكان
و اثر  واريانس فـنوتيپي صفت مذكور را توجيه كرد

 QTL دومين. متر بودسانتي 16/0 برابر با افزايشي آن
 pl6اثـر  بزرگ QTLطول خوشه، براي  شناسايي شده

 دقيقاً در جايگاه 6روي كرومـوزوم  QTL اين .بود
، 18/5 برابر با LODشناسايي شد و با  RM314نـشانـگر 

درصد از كل واريانس فنوتيپي صفت مذكور را  15مقدار 
درجه  و 49/1برابر با  QTLاثر افزايشي اين . توجيه كرد

روي  QTL سومين .بود -09/1آن نيز برابر با  غالبيت
 RM542-M50-P70-5در فاصله نشانگري  7كروموزوم 

درصد از  3 فقط، 16/4 ابر بابر LODشناسايي شد و با 
درجه  و كل واريانس فنوتيپي صفت مذكور را توجيه كرد

هاي QTLتمامي . بود 64/5آن نيز برابر با  غالبيت
داراي اثر فوق غالبيت براي طول خوشه يابي شده  مكان
 QTLدر  )64/5( بيشترين اثر فوق غالبيت. بودند

ايش افز هاي آلل ،همچنين. مشاهده شد 7كروموزوم 
هاي شناسايي شده QTL دهنده طول خوشه در تمامي
و اثر غالبيت آنها در تمامي  از والد كادوس به ارث رسيد

QTL ،غير از به هاpl6،  به سمت افزايش طول خوشه
داراي  شناسايي شده QTLاز آنجايي كه هر سه . بود

عمل فوق غالبيت بودند، بنابراين از روش توليد هيبريد 
فزايش طول خوشه در جمعيت مورد توان براي امي

 254استفاده از  بادر آزمايشي  .مطالعه استفاده نمود
 Lemont حاصل از تلاقي بين) F10(لاين نوتركيب  بردناي
حاصل ) BCF1(و دو جمعيت تلاقي برگشتي  Teqing و

 طول خوشهبراي  QTLوالدين، تعداد هفت  از اين
 ايي شدهشناس QTLاز هفت  QTLيابي شد كه دو مكان

قرار داشتند و به ترتيب  7و  6هاي كروموزومكه روي 
صفت را  از تنوع فنوتيپي درصد 3/8و  درصد 2/11

 Mei) با نتايج مطاله حاضر مطابقت داشت ند،كردكنترل 

et al., 2005).  
در ) QTL )tgw3يك  فقط ،وزن هزار دانه در مورد

 3  روي كروموزوم RM60-M50-P70-2فاصله نشانگري 
يابي  مكان RM60مورگان از نشانگر سانتي 3با فاصله  و

 18، به تنهايي مقدار 21/6برابر با  LODبا كه  گرديد
. )3جدول ( توجيه كرد از كل واريانس فنوتيپي را درصد

اثر  بزرگ QTLتوان يك  را مي QTLاز اين جهت اين 

 اثر افزايشي .در نظر گرفتموثر بر وزن هزار دانه برنج 
هاي والد گرم بود و در آن، آلل -84/0برابر با  QTLاين 

ها در عمل ژن .بينام موجب افزايش وزن هزار دانه شدند
برابر  درجه غالبيت(نيز به صورت فوق غالبيت  QTLاين 

سمت افزايش به  QTLاين  اثر غالبيت و د شدربرآو )2با 
بنابراين همانند دو صفت قبلي، براي  .وزن هزار دانه بود

توان از روش توليد هيبريد استفاده ار دانه نيز ميوزن هز
براي افزايش وزن هزار  QTLنمود و به طور موثر از اين 

كه با فاصله  RM60همچنين، از نشانگر . دانه سود جست
قرار داشت، احتمالاً بتوان  QTLمورگان از اين سانتي 3

در  .هاي انتخاب به كمك نشانگر استفاده نموددر برنامه
 تلاقي حاصل از F9لاين  187با استفاده از ررسي يك ب

Zhenshan 97B  وIRAT109، ششدانه  براي وزن هزار 
QTL 3كروموزوم  كه يكي از آنها روي گرديديابي  مكان 

قرار داشت و بر خلاف اين پژوهش كوچك اثر بود و فقط 
 را كنترل كرد صفت درصد از واريانس فنوتيپي 69/4

)Zou et al., 2005(.   
روي  QTLدو  ،در بوته براي تعداد خوشه

در مجموع  كه يابي گرديد مكان 10و  6هاي  كروموزوم
. )3جدول (ند درصد از تنوع فنوتيپي را كنترل كرد 13

منطبق بر نشانگر  6روي كروموزوم  )QTL )pnp6اولين
M74-P51-4 يابي شد و با  مكانLOD  99/2برابر با ،

اثر  .يپي را توجيه كرددرصد از واريانس فنوت 8مقدار 
خوشه در بوته بود و در  7/3برابر با  QTLافزايشي اين 

هاي افزايش دهنده تعداد خوشه در بوته از والد آن، آلل
 27/2آن نيز برابر با  درجه غالبيت. كادوس به ارث رسيد

دومين . د شدربرآودر جهت افزايش تعداد خوشه در بوته 
QTL )pnp10(  نطبق بر نشانگر م 10روي كروموزوم

RM311 يابي گرديد كه با  مكانLOD 95/2 برابر با ،
اثر  .نمودواريانس فنوتيپي را توجيه  درصد از 5مقدار 

به سمت كاهش تعداد  -5/2برابر با  QTLافزايشي اين 
در جهت افزايش  07/2آن برابر با  درجه غالبيتخوشه و 

دو ها در هر از آنجايي كه عمل ژن. دتعداد خوشه بو
QTL  فوق به صورت فوق غالبيت بود، از اينرو احتمالاً با

توليد هيبريد بتوان تا حدودي تعداد خوشه در بوته را 
يك جمعيت تلاقي برگشتي  با اي مطالعهدر . اصلاح نمود

 O. rufipagon دو گونه پيشرفته حاصل از تلاقي بين
از  )Jeffersonرقم ( O. sativaو ) IRGC 105491رقم (
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براي  AFLPنشانگر  49نشانگر ريزماهواره و  140
، گرديد استفاده بوتهتعداد خوشه در  هايQTLشناسايي 

- شناسايي شده روي كروموزوم هايQTLاما هيچ يك از 

   ).Thomson et al., 2003(قرار نداشتند  10و  6هاي 
روي  QTLتعداد دانه پر در خوشه، دو  براي
در  كه در مجموع ديابي گردي مكان 9و  3هاي  كروموزوم

را توجيه  صد از تنوع فنوتيپي اين صفتدر 20حدود 
شانگري در فاصله ن )QTL )gnp3 اولين .كردند

RM232-M47-P70-1  يابي شد  مكان 3روي كروموزوم
درصد از واريانس  13، مقدار 33/4برابر با  LODو با 

برابر با  QTLاثر افزايشي اين . فنوتيپي را توجيه نمود
. برآورد شد -84/1برابر با آن درجه غالبيت  و - 84/3

در فاصله  9روي كروموزوم ) QTL )gnp9دومين 
 LODشناسايي شد و با  RM13-M49-P70-2نشانگري 
درصد از واريانس فنوتيپي را  7، مقدار 08/3برابر با 

درجه و  -37/2برابر با  QTLاثر افزايشي اين . توجيه كرد
افزايش هاي  آلل. برآورد شد -86/2غالبيت آن نيز برابر با 

شناسايي  QTLدو دهنده تعداد دانه پر در خوشه در هر 
با توجه به درجه غالبيت . ارث رسيدشده از والد بينام به 

QTL هاي محاسبه شده، اثر هر دوQTL  به صورت فوق
و بنابراين، براي افزايش تعداد دانه پر در  غالبيت بود
در . بريد استفاده نمودتوان از روش توليد هيخوشه مي

جمعيت اينبرد لاين  با استفاده از يك يك مطالعه
و  Zhenshon97حاصل از تلاقي ) F9(نوتركيب 

Minghui63، تعداد دو در خوشه رپ دانه تعداد براي 
QTL  هاي  روي كروموزومشناسايي شد كه يكي از آنها

 فنوتيپيدرصد از واريانس  48/14 و يابي گرديد مكان 3
  . )Xu et al., 2004( ا كنترل كردر صفت

 پوك در خوشه، فقط يك چه در مورد تعداد خوشه
QTL  در فاصله نشانگريRM307-M58-P70-2  روي

برابر  LODبا  يابي گرديد كه مكان) esnp4( 4  كروموزوم
درصد از واريانس فنوتيپي را توجيه  16، مقدار 13/5 با

بود  -26/0 ر بابراب QTLاين  اثر افزايشي .)3جدول ( كرد
والد بينام موجب افزايش تعداد دانه  هاي آلل و در آن،

 31/1برابر با نيز  QTLاين  درجه غالبيت .پوك شدند
فوق به صورت  هاي آنو بنابراين عمل ژن رد شدبرآو

از آنجايي . بود به سمت افزايش تعداد دانه پوك غالبيت
وك كه عمليات اصلاحي بايد براي كاهش تعداد دانه پ

هاي والد كادوس كه موجب انجام شود، از اينرو از آلل
شدند، استفاده كرد  QTLكاهش تعداد دانه پوك در اين 

و هيبريدهايي را كه تعداد دانه پوك كمتري دارند، با 
  . استفاده از اين والد تهيه نمود

و  3هاي  روي كروموزوم QTL، دو دانه عملكرد براي
در  )gy3( QTL اولين .)3جدول ( يابي گرديد مكان 6

روي كروموزوم  RM232-M47-P70-1فـاصله نشانگري 
 M47-P70-1مورگان از نشانگر سانتي 11با فاصله  3

 1/20، مقدار 63/7برابر با  LODبا  كهيابي شد  مكان
عنوان  بهو  را توجيه كرد تيپيدرصد از كل واريانس فنو

 شناسايي عملكرد دانه صفت اثر براي بزرگ QTLيك 
بود و در آن،  59/0برابر با  QTLاثر افزايشي اين . دش

. دشدن كادوس موجب افزايش عملكرد دانههاي والد  آلل
در فاصله نشانگري  6روي كروموزوم  )QTL )gy6 دومين

RM314-M74-P51-4  شناسايي شد و باLOD برابر با 
درصد از كل واريانس فنوتيپي را  7/4، مقدار 46/3

برابر به ترتيب  QTLاين دو  غالبيت درجه .توجيه نمود
فوق داراي عمل  gy3 بود و بنابراين، -2/1 و 01/2 با

با توجه به  .كامل بودغالبيت داراي عمل  gy6غالبيت و 
توان از روش مي gy3اثر بزرگ QTLعمل فوق غالبيت 

توليد هيبريد براي افزايش عملكرد دانه در جمعيت مورد 
 231 با استفاده ازاي  مطالعهدر . مطالعه استفاده نمود

و  Suweon365از تلاقي بين ارقام حاصل  F8اينبرد لاين 
Chucheongbyeo 134(نشانگر  221 و با استفاده از 

نشانگر  21و  RFIPنشانگر  66نشانگر ريز ماهواره، 
MITE ( دو  سال 2در طيQTL عملكرد دانه  براي
 قرار 3كروموزوم روي  QTL كه يك دشيابي  مكان

عملكرد  درصد از تنوع فنوتيپي 1/2مقدار فقط  داشت و
   .)Kwon et al., 2008( را كنترل كرد دانه

 روي QTLدرصد گلدهي نيز دو  50براي روز تا 
 اولين .)3جدول ( يابي گرديد مكان 6و  1هاي  كروموزوم

QTL )df1(  در فاصله نشانگرهايRM84-M55-P70-3 
شناسايي  RM84 گرنشان و منطبق بر 1روي كروموزوم 

درصد از كل  4مقدار فقط ، 51/4 برابر با LODد و با ش
 QTL اثر افزايشي اين .واريانس فنوتيپي را توجيه نمود

در فاصله  )QTL )df6 دومين .روز بود 72/3 برابر با
و  6روي كروموزوم  RM170-RM314نشانگرهاي 

 LODيابي گرديد و با  مكان RM314 نشانگر منطبق بر
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درصد از كل واريانس فنوتيپي را  9، مقدار 41/5 با برابر
. روز بود 99/6برابر با  QTL ايناثر افزايشي . توجيه كرد

هر دو  گلدهي در% 50كاهش دهنده روز تا  هاي آلل
QTL درجه  و يابي شده از والد بينام به ارث رسيد مكان

و  -74/0 برابر با نيز به ترتيب QTL غالبيت اين دو
اين برآورد نشان داد  .هت كاهش صفت بوددر ج - 14/0

به سمت ناقص غالبيت  به صورت QTLكه اثر هر دو 
گلدهي بود و از آنجايي كه كاهش % 50كاهش روز تا 

باشد، اين صفت در برنج يكي از اهداف اصلاحي مهم مي
از اينرو براي اصلاح اين صفت در جمعيت مورد مطالعه 

هاي QTLفاده نمود تا توان از روش انتخاب استابتدا مي
مطلوب و با اثرات افزايشي در جمعيت افزايش يابند و 

هاي انتخاب شده را تلاقي داد تا از اثر سپس لاين
 بادر يك بررسي . ها نيز استفاده شودQTLغالبيت 

ارقام بومي حاصل از تلاقي  F2گياه  192استفاده از 
ريز  نشانگر 88كارگيري  هببا  و سفيد و گرده دم ايراني

 تاريخ گلدهيبراي  QTL شش ،چند شكلماهواره 
روي  QTLشناسايي شد كه همانند پژوهش حاضر دو 

 درصد 6/6قرار داشتند و به ترتيب  6و  1هاي كروموزوم
ند را كنترل كرد صفت از تنوع فنوتيپي درصد 5/23و 
)Rabiei, 2007( . با استفاده از يك در آزمايش ديگري

-71033د حاصل از تلاقي بين فر 146شامل  F2جمعيت 

15 -125-IR  وJunambyeo در  يكه بررسي فنوتيپ
 QTLدو تاريخ گلدهي براي ، ادامه يافت F3جمعيت 

 QTL كه يابي گرديد مكان 8و  6هاي  روي كروموزوم
 9/34اثر بود و همانند اين پژوهش، بزرگ 6كروموزوم 
 ردكرا كنترل  صفت واريانس فنوتيپي درصد از

)(Rahman et al., 2008(.  
  

 و كادوس حاصل از تلاقي ارقام بينام F2يابي شده براي صفات مورد مطالعه در جمعيت  هاي مكانQTL -3جدول 

  نشانگر QTL  صفت

زوم
ومو

كر
  

LOD  اثر افزايشي   *موقعيت
)a(**  

اثر غالبيت 
)d(  

درجه 
 غالبيت

در صد 
واريانس 
فنوتيپي 

(R2)  

  ph7a  M50-P70-6-RM501  7  56/8  28  3/3 -  82/3-  16/1-  16  ارتفاع بوته

ph7b RM542-M50-P70-6  7  60/7  6  55/2  78/3-  48/1- 8  

  طول خوشه

pl3 RM504-RM227 3  43/3  32  16/0  2/0  25/1 5/0  
pl6 RM314-M74-P51-4  6  18/5  0  49/1  62/1-  09/1- 15  

pl7 RM542-M50-P70-5 7  16/4  23  04/1  87/5  64/5 3  

  tgw3 RM60-M50-P70-2 3  21/6  3  84/0-  68/1  2 18  وزن هزار دانه
تعداد خوشه در 

  بوته
pnp6  RM314-M74-P51-4 6  99/2  9/22  7/3  39/8  27/2 8  
pnp10 RM311-RM147 10  95/2  0  5/2 -  19/5  07/2 5  

تعداد دانه پر در 
  خوشه

gnp3 RM232-M47-P70-1  3  33/4  11  84/3-  08/7-  84/1- 13  

gnp9 M47-P70-3-RM219  9  08/3  22  37/2-  79/6-  86/2- 7  
چه  تعداد خوشه

  esnp4  RM307-M58-P70-2 4  13/5  28  26/0-  34/0  31/1  16  پوك در خوشه

  gy3 RM232-M47-P70-1  3  63/7  11  59/0  19/1  01/2  1/20  عملكرد دانه
gy6 RM314-M74-P51-4 6  46/3  1/20  34/0-  41/0-  20/1-  7/4  

% 50روز تا 
  گلدهي

df1  RM84-M55-P70-3 1  51/4  0  72/3  77/2-  74/0- 4  
df6 RM170-RM314 6  41/5  7/25  99/6  98/0-  14/0- 9  

روز تا رسيدگي 
  dm6  RM170-RM314  6  21/4  20  41/5  55/0-  1/0 - 13  كامل

   .دهد ها را از نشانگر سمت چپ نشان ميQTLها، فاصله QTLموقعيت ارائه شده براي  *
  .باشدهاي افزايش صفت از والدين كادوس و بينام ميه ترتيب نشان دهنده انتقال آللاثر افزايشي مثبت و منفي ب **

  
) QTL )dm6يك  ، فقطروز تا رسيدگي كاملبراي 

روي كروموزوم  RM170-RM314در فاصله نشانگرهاي 
با كه  يابي گرديد مكان RM314نشانگر  و منطبق بر 6

LOD  يانس درصد از كل وار 13، مقدار 21/4برابر با
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اثر افزايشي اين . صفت مذكور را توجيه نمودفنوتيپي 
QTL  كاهش  هاي آلل و در آن، بودروز  41/5برابر با

درجه . از والد بينام به ارث رسيددهنده روز تا رسيدگي 
 QTL و بنابراين برآورد شد - 1/0غالبيت آن نيز برابر با 

به سمت كاهش روز تا  داراي اثر غالبيت ناقصفوق 
از آنجايي كه كاهش اين صفت در برنج . بود گيرسيد

باشد، از اينرو براي يكي از اهداف اصلاحي مهم مي
اصلاح اين صفت در جمعيت مورد مطالعه، همانند روز 

توان از روش انتخاب استفاده نمود تا تا گلدهي ابتدا مي
ها استفاده شود و سپس با تلاقي QTLاز اثر افزايشي 

ها نيز QTLتوليد هيبريد، اثر غالبيت هاي انتخابي و لاين
كنترل هاي QTL آزمايشي،در . مورد استفاده قرار گيرد

حاصل از  F2در يك جمعيت زمان رسيدگي كننده 
شناسايي شد  QTLپنج مطاله و  تلاقي ارقام بومي ايراني

 6روي كروموزوم كه يكي از آنها مشابه با اين پژوهش 
از % 27/19اثر بزرگ QTLشد و به عنوان يك يابي  مكان

 & Rabiei( نوع فنوتيپي زمان رسيدگي را كنترل كردت

Ghareyazie, 2005( . ضريب همبستگي بين صفات مورد
هاي QTLمقايسه . ارايه شده است 4مطالعه در جدول 

و ) 3جدول (شناسايي شده براي صفات مورد مطالعه 
) 4جدول (مقايسه آن با ضرايب همبستگي بين صفات 

داري دارند، به د كه صفاتي كه همبستگي معنينشان دا
شوند، به هاي ژنومي مشابهي كنترل ميوسيله جايگاه
دار بين توان دليل وجود همبستگي معنيطوري كه مي

هاي QTLصفات را تا حدود زيادي به كنترل آنها توسط 
هاي با QTLيكسان و داراي اثرات پلايوتروپي يا 

اثر بزرگ QTLمثال،  براي. پيوستگي شديد نسبت داد
gy3  مورگان از سانتي 11براي عملكرد دانه در فاصله

شناسايي شد و  3روي كروموزوم  M47-P70-1نشانگر 
درصد از تنوع فنوتيپي عملكرد دانه را كنترل  20حدود 

داراي اثر پلايوتروپي روي تعداد دانه پر  QTLاين . كرد
كنترل هاي QTLباشد، زيرا يكي از در خوشه نيز مي

دقيقاً در فاصله ) gnp3(كننده تعداد دانه پر در خوشه 
 13مورگاني از همين نشانگر شناسايي شد و سانتي 11

. درصد از تنوع فنوتيپي اين صفت را نيز توجيه نمود
نيز نشان داد كه دو صفت عملكرد دانه  4مشاهده جدول 

داري و تعداد دانه پر در خوشه داراي همبستگي معني
همچنين، بين سه صفت عملكرد دانه، طول . ندباشمي

وته همبستگي مثبت و ــخوشه و تعداد خوشه در ب
  ).4جدول (داري مشاهده شد معني
هاي شناسايي شده براي اين سه QTLمقايسه  

هاي كنترل كننده QTLصفت نيز نشان داد كه يكي از 
-RM314هر سه صفت فوق در فاصله بين نشانگرهاي 

M74-P51-4 كه ) 3جدول (قرار دارد  6روموزوم روي ك
پيوسته باشد  QTLشامل چند  QTLاحتمالاً يك خوشه 

% 50روز تا . كه بر هر سه صفت مورد نظر موثر است
گلدهي و روز تا رسيدگي كامل نيز كه داراي همبستگي 

، به وسيله احتمالاً يك )4جدول (داري بودند معني
QTL  داراي اثر پلايوتروپي ياQTLي احاطه وستههاي پي

روي  RM170-RM314شده به وسيله نشانگرهاي مجاور 
  . شوندكنترل مي 6كروموزوم 

  
  

  برنج حاصل از تلاقي ارقام بينام و كادوس F2ضرايب همبستگي بين صفات مورد مطالعه در جمعيت  -4جدول 
  9  8 7  6 5 4 3 2  صفات

  209/0*  269/0*  200/0*  -167/0 181/0 177/0 -030/0 288/0*  ارتفاع بوته -1
  107/0  194/0  539/0**  184/0 265/0* 402/0** -101/0 1  طول خوشه -2
  060/0*  -331/0**  292/0*  - 089/0 108/0 265/0* 1   وزن هزار دانه -3

  - 055/0  - 192/0  782/0**  161/0  243/0*  1      تعداد خوشه در بوته -4
  - 037/0  - 087/0  839/0**  -254/0* 1     تعداد دانه پر در خوشه-5

  - 013/0  - 138/0  -003/0  1      چه پوك در خوشهتعداد خوشه-6
  - 042/0  - 153/0 1        عملكرد دانه -7

  742/0**  1          گلدهي% 50روز تا  -8
  1            روز تا رسيدگي كامل-9

  به ترتيب معني دار در سطح احتمال يك و پنج درصد* و **
  

  گيري كلي نتيجه
براي عملكرد دانه،  gy3شناسايي شده،  هايQTLاز بين 

tgw3  ،براي وزن هزار دانهph7a  ،براي ارتفاع بوته

esnp4  و  چه پوك در خوشه تعداد خوشهبرايpl6  براي
درصد  15و  16، 16، 18،  1/20طول خوشه، به ترتيب 

از واريانس فنوتيپي صفات مربوطه را كنترل كردند و به 
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ل كننده اين صفات اثر كنتر هاي بزرگQTLعنوان 
هاي مذكور QTLجايي كه تمامي  از آن. شناسايي شدند

مورد  براي اصلاح جمعيتداراي اثر فوق غالبيت بودند، 
هيبريد توليد از روش  توان ميها QTLاز نظر اين  مطالعه

همچنين، از نشانگرهاي مجاور و با  .ودنماستفاده 
تخاب توان به منظور انمي هاQTLپيوستگي قوي با اين 

به كمك نشانگر استفاده نمود، اما براي نشانگرهايي كه 
دارند، ابتدا بايد نقشه  هاQTLفاصله بيشتري از اين 

پيوستگي اشباع شده جمعيت تهيه شود تا از نشانگرهاي 
با فاصله بسيار نزديك با آنها بتوان به طور موثر در 

نتايج . هاي انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمودبرنامه

اين پژوهش نشان داد كه صفات همبسته به وسيله 
QTL هاي با اثرات پلايوتروپيك يكسان و ياQTL هاي

  . شوندداراي پيوستگي كنترل مي
  

  سپاسگزاري
همكاران محترم دانشكده علوم كشاورزي دانشگاه از 

محترم پژوهشكده  و پرسنل ريتيمدگيلان و 
كه در انجام  بيوتكنولوژي كشاورزي شمال كشور

اي و آزمايشگاهي اين طرح هاي مزرعهآزمايش
  .شود مي قدرداني و تشكرهاي لازم را داشتند،  همكاري
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