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  گنبدكاووسدانشگاه  ،يعيو منابع طب يدانشكده علوم كشاورز اريدانش .3
  گنبدكاووس دانشگاه ،يعيو منابع طب يدانشكده علوم كشاورز ارياستاد .4

  16/02/98: ؛ تاريخ پذيرش24/12/97: افتيدر خيتار

  چكيده
 يبه تحمل به شور دنيعمده در توسعه كشت آن است. بهبود بخش تيمحدود كي ياست و شور يزراع اهانيگ نترياز مهم يكيبرنج 

 يحاصل از تلاق F8 نيلا 96 بررسي منظورپژوهش به نيبرنج است. ا ديتول يهامهم در برنامه اريمسئله بس كي ،يكيژنت ازنظردر برنج 
 سكاوودانشگاه گنبد يدر دانشكده كشاورز ي) به تنش شوري) و رقم ندا (حساس به تنش شوريتنش شور ه(مقاوم ب طارم يرقم اهلم

نشانگر  15و  SSRنشانگر  30با استفاده از  F8فرد  96بر  يمبتن يوستگيانجام شد. نقشه پ كيدروپونهي صورتبه 1393 سال در
ISSR مورگان بود.  يسانت 34/15دو نشانگر مجاور  نيفاصله ب نيانگيمورگان از ژنوم برنج را پوشش داد. م يسانت 3/1411شد كه  هيته

كند.  هيصفت را توج يپيفنوت راتييدرصد از تغ 3/9شد كه توانست  يابيرد 7كروموزوم  يرو QTL كي يدرجه تحمل به شور يبرا
 QTL نيا يبرا يشيبود. اثر افزا 799/2 بابرابر  LOD يشد كه دارا ييشناسا 4كروموزوم  يرو يمكان ژن كينشاسته  زانيم يبرا

شد  يابيرد 7كروموزوم  يرو يمكان ژن كيفنل  زانيم يكرد. برا هيصفت را توج يپيفنوت راتييدرصد از تغ 6/12بود و  576/6برابر با 
 هايآلل بود. 438/3و  728/2برابر با  LODو  يشياثر افزا يدارا بيكرد و به ترت هيصفت را توج يپيفنوت انسيدرصد از وار 2/15كه 

آن برابر با  LODشد كه  يابيرد 5كروموزوم  يرو QTL كي ليكلروف زانيم يصفت شدند. برا نيا شيباعث افزا طارم يوالد اهلم
را بعد از  شدهييشناسا هايQTL توانيم نيبود بنابرا 2/9و  7/9 نييتب بيو ضر يشياثر افزا يدارا بيبه ترت QTL نيبود. ا 02/2
  .انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمود هايبرنامه يبرا شدهيبررسصفات  ازنظربرتر  هايپياعتبار ژنوت نييعت

  QTL ن،ينشاسته، فنل، پرول ،يوستگينقشه پ كليدي: هايواژه

  مقدمه
 ديرشد و تول يكنندهعوامل محدود نيتراز مهم يتنش شور

 Oryza sativa. برنج (شوديمحسوب م يمحصولات زراع

L. (يدر جهان است و غذا يزراع اهانيگ نترياز مهم يكي 
 Bao( كنديم نينفر از مردم جهان را تأم ارديليم 3از  شيب

et al., 2019درصد  90است كه حدود  يدر حال ني). ا
 Ansariهستند ( يشور ريتحت تأث ينوعبهجهان  يزارهايلشا

et al., 2001 .(  

ولي اخيراً بروز اي دارد، كشت برنج در ايران جايگاه ويژه
كشت اين گياه را در ايران و جهان در معرض خطر  ،يآبكم

شود حجم آب، كم مي تنهانه يآببا وقوع كم قرار داده است.
 DuNingشود (و شورتر مي فتهبلكه كيفيت آن نيز تغيير يا

et al., 2007يو معرف يتحمل به تنش شور شي). افزا 
 يحلراه ،ياصلاح يهاتنش قيمتحمل از طر هايتهيوار

 ودشيمحسوب م ندهيغلبه بر كمبود غذا در آ يبرا ياقتصاد
)Haq et al., 2008.( منجر به كاهش نسبت  يتنش شور
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 شوديم سكويروب ميآنز تيو فعال ليكلروف يفتوسنتز، محتوا
)Singh et al., 2007قادرند به كمك سنتز  اهانيگ ي). برخ

 قياز طر ايخود و  يهامواد محلول در سلول زانيم شيو افزا
 به نسبت واكنش در ها،آب موجود در سلول زانيكاهش م
 ياسمز ليخارج از سلول، پتانس طيآب مح لپتانسي كاهش
 نيشوند. ا يسلول آماس موجب و داده كاهش را هاسلول

به  اهانيگ تيمعروف است و حساس ياسمز ميبه تنظ نديفرا
 ,.Shannon et al( كنديم ريينمك، تغغلظت  رييآن با تغ

) با مطالعه Kumar et al., 2007). كومار و همكاران (1987
العمل ارقام برنج اينديكا نشان دادند كه در تنش شوري، عكس

و مقدار رنگيزه كلروفيل كاهش  اهزني، رشد گيدرصد جوانه
 هاديپيسطوح پرولين و پراكسيد ل كهدرحالي كند،يپيدا م

  يابد. افزايش مي
و  يكيژنت يدهيچيصفت پ كي يتحمل به شور

مل به كه در تح ياهيگ يهانديفرا شترياست. ب يكيولوژيزيف
 وستهيبوده و تنوع پ يتوارث كم يمهم هستند، دارا يشور

هستند  زين يطيمح طيشرا ريو تحت تأث دهندينشان م
)Koyama et al., 2001يابي). مكان QTLو  دمفي ابزار ها

ن روشن شد نهيدر زم ياهگي نژادگرانبه يبرا يدسترسقابل
- يصفات مرتبط با تحمل به تنش محسوب م يكياساس ژنت

مرتبط با صفات  يهاRabiei et al., 2014). QTL( شود
رار ق موردبررسيدر مطالعات مختلف  ج،در برن يتحمل به شور

)، Bao et al., 2003گرفته است. در پژوهش بائو و همكاران (
حاصل از  نيلا 107شامل  بينوترك نيلا نبرديا تيجمع كي

 يكيژنت ياهفاكتور يبررس يبرا كايو ژاپون كاينديبرنج ا يتلاق
ار وچهنشاسته استفاده شد. چهل يفيك يهامؤثر بر پارامتر

QTL صفت، با  22 يبرا 11 و 9، 8، 6 يهاكروموزوم يرو
شد  يابيهر صفت رد يبرا QTLو حداكثر، چهار  يك حداقل،

ها كه مسئول دو گروه عمده از ژن ييمنجر به شناسا ج،ينتا و
 يررس. در بديمرتبط با نشاسته هستند، گرد يهايژگياكثر و

 QTL)، سه Thomson et al., 2010تامسون و همكاران (
 ريبا مقاد 4و  3، 2 يهاكروموزوم يرو ليكلروف يمحتوا يراب

LOD  بيشد كه به ترت يابيمكان 9/3 و 1/3، 3/11برابر با، 
صفت مذكور را  يپيفنوت انسيدرصد از وار 25و  13، 56
 ,.Sayed et alو همكاران ( دي. در پژوهش سندينما هيتوج

 يبرا ،يلوكوس صفت كم شرفتهيبك كراس پ زي)، آنال2012
 نيلكننده تجمع پروكنترل يكيژنت يهاسميروشن كردن مكان

. انجام شد يتنش خشك طيبرگ در جو تحت شرا يو پژمردگ
 يهاكروموزوم يرو نيپرول يمحتوا ي، براQTLچهار  ز،يآنال

 يابيرد 5كروموزوم  يبزرگ اثر رو QTL كيبا  6و  5، 4، 3
  نمود. 

 يهاتيمتابول زانيهدف از انجام اين پژوهش، بررسي م
و  يتنش شور طيدر شرا نينشاسته و پرول ل،يفنل، كلروف

ناسايي ش ،يكيدر ارتباط با كد ژنت هاآنتعيين اهميت نسبي 
 يهاQTL ييشناسا نيهاي مقاوم به شوري و همچنژنوتيپ

رنج ب يهااهچهيدر گ هاتيمتابول نيا زانيمرتبط با كنترل م
  .است

  
  هامواد و روش

 از حاصل لاين 96 حاضر پژوهش در مورداستفاده گياهي مواد
 هب حساس( ندا ارقام هشتم نسل نوتركيب هايلاين جمعيت

 بود) شوري تنش به مقاوم( طارماهلمي و) شوري تنش
)Sabouri, 2008 (رد شوري تنش به تحمل بررسي براي كه 

 هس با تصادفي كاملاً بلوك طرح قالب در و ايگياهچه مرحله
 گاهدانش كشاورزي دانشكده شناسيياهگ آزمايشگاه در تكرار

 كشت هيدروپونيك صورتبه 1393 سال در گنبدكاووس
  .شدند

 يقاتتحق الملليبين موسسه دستورالعمل اساس بر كشت
 اب يونوليت صفحات از استفاده با ،)Gregorio, 1997( برنج
 ضدعفوني ليتري 8 پلاستيكي ظروف و 28×32×25/1 ابعاد
 درصد دو سديمهيپوكلريد با بذور ابتدا. شد انجام شده،

 درجه 25 دماي در روز چهار به مدت و گرديدند ضدعفوني
 شركت ساخت( SP 1600 مدل رشد اتاقك در گرادسانتي

WEISS TECHNIK (در زدهجوانه بذرهاي. شدند دارجوانه 
 يوشيدا، محلول حاوي پلاستيكي ظروف داخل به پنجم روز

 گاهآزمايش كشت اتاق در مربوطه هايسيني. شدند داده انتقال
 70 نسبي رطوبت و 21/29 شب و روز دماي با شناسيگياه

) تاريكي ساعت 8 و روشنايي ساعت 16( طبيعي نور و درصد
 pH و شد تعويض روز هفت هر غذايي محلول. شدند داده قرار

 NaOH و HCl وسيلهبه و كنترل بار، سه ايهفته محلول
 شوري تنش سپس. شد داشته نگه ثابت 5/5 روي نرمال يك
 هاگياهچه. گرديد اعمال يوشيدا محلول به ،NaCl افزودن با

 مدل متر EC دستگاه وسيلهبه روز، 7 مدت به ابتدا
)WWTLF92 (سپس و متر بر زيمنسدسي 6 تنش تحت 
 بر زيمنسدسي 12 الكتريكي هدايت تحت نيز روز 7 مدت به

 لروفيلك دستگاه با ها،برگ كلروفيل ميزان. گرفتند قرار متر
 از بعد. شد گيرياندازه) SPDD Minolta502( دستي متر

 درجه سپس و ارزيابي هالاين واكنش شوري، تنش اعمال
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 مطابق) Gregorio, 1997( روش اساس بر شوري به تحمل
 همچنين. شد تعيين تكرار 3 در لاين هر براي) 1( جدول
 ميزان ،)Malik and Singh, 1980( كل فنل ميزان صفات

 نشاسته ميزان و) Bates et al., 1973( پرولين
)Thayumanavan and Sadasivam, 1984 (هر روي 

  .شدند گيرياندازه لاين
  

 ).Gregorio, 1997(ها بر شرايط شوري نحوه كدبندي ژنوتيپ .1جدول 
Table 1. How to encode genotypes on salinity (Gregorio, 1997). 

Score 
  امتياز

Damage 
  آسيب

Reaction 
  واكنش

1 
Normal growth, no leaf symptoms 

  رشد نرمال، برگ بدون علائم
Highly tolerant 

 بسيار متحمل

3 
Nearly normal growth, but leaf tips or few leaves whitish and rolled 

اندشدهها سفيد و لوله ها سفيد شده و تعداد كمي از برگنرمال، نوك برگ تقريباًرشد   
Tolerant 

 متحمل

5 
Growth severely retarded, most leaves rolled, only a few are elongating 

 انديعيطببلندتر از حد  هااز آنها لوله شده و تعدادي ، بسياري از برگافتادهعقبرشد 
Moderately Tolerant 

 متحمل نسبتاً

7 
Complete cessation of growth, most leaves dry, some plants dying 

  اندمردهها خشك و تعدادي از گياهان رشد متوقف، بسياري از برگ
Susceptible 

  حساس

9 
Almost all plants dead or dying 

 اندشدهخشكهمه گياهان مرده و 
Highly Susceptible 

  حساس بسيار
  
 
 CTAB روش از ژنومي DNA استخراج منظوربه

)Saghi Maroof et al., 1994 (تعيين براي. شد استفاده 
 درصد يك آگارز ژل از شدهاستخراج DNA كيفيت و غلظت

 فقيا الكتروفورز از استفاده با كه صورت اين به. شد استفاده
 روي بر الكتروفورز طي در هانمونه از هركدام ،Bioneer مدل
 كيفيت هاآن از استفاده با كه دادند تشكيل نوارهايي ژل

DNA پلي ايزنجيره واكنش. شد بررسي هانمونه از هركدام-

 در ISSR نشانگر 15 و SSR نشانگر 30 از استفاده با مراز
 جدولشد ( انجام DNA نمونه هر براي ميكروليتر 10 حجم

 DNA ميكروليتر 5/2 ميزان به ابتدا كه ترتيبينابه). 2
 5/7 سپس شد، تقسيم PCR تيوپ هر در ،شدهيقرق ژنومي

 تيوپ هر به) ژنومي DNA از غير( PCR محلول از ميكروليتر
 رد واكنش مخلوط تهيه براي كه است توجهقابل. شد اضافه
 ير،تقط دو بار آب ترتيب به ليتريميلي 5/1 ميكروتيوپ يك

 با Taq DNA Polymerase تركيب با( مادري محلول
 غلظت با PCR ، 2MgClبافر ليتر،ميكرو بر واحد 04/0 غلظت

 ،)مولارميلي 04/0 غلظت با هركدام ،dNTPs مولار،ميلي 3
 ميكروليتر75/0 ميزان به معكوس آغازگر و مستقيم آغازگر
 نشانگرهاي براي ميكروليتر 5/1 و SSR نشانگرهاي براي

ISSR دور با واكنش مخلوط سپس). 3 جدولشد ( اضافه 
 تقسيم DNA حاوي PCR هايتيوپ در و سانتريفيوژ 1000

 از استفاده با مرازپلي زنجيره واكنش هايفراورده. شد

-رنگ و شدند تفكيك درصد 6 آميداكريلپلي ژل الكتروفورز

 صورت نقره نيترات سريع روش از استفاده با هاژل آميزي
  ).An et al., 2009( گرفت

 Map Manager افزارنرم از ژنتيكي نقشه تهيه براي

)Manly and Olson, 1999 (افزارنرم از و Qgene 

)Nelson, 1997 (يابيمكان براي QTLشد استفاده ها .
 همكاران و كوچ مك روش اساس بر نيز هاQTL گذارينام

)McCouch et al., 1997 (گرفت. صورت  
  

  بحث نتايج و
 داد نشان 4 جدول مطابق موردبررسي صفات واريانس تجزيه

 احتمال سطح در صفات همه ازنظر هاژنوتيپ بين اختلاف كه
 ينب ژنتيكي تنوع وجود بيانگر اين كه بود دارمعني درصد 1

 عمل و است تنش شرايط در موردمطالعه برنج هايگياهچه
 همفرا شوري، تنش با مرتبط صفات براي توانمي را انتخاب
 انميز صفت به مربوط تغييرات ضريب بيشترين. ساخت

 حتويم. بود فنل ميزان به متعلق ضريب كمترين و كلروفيل
 نتزيفتوس ظرفيت تعيين در مهم فاكتور يك برگ كلروفيل

 هاژنوتيپ بنابراين؛ )Jiang and Huang, 2001( است برگ
 شرايط رد و هستند دارا را تنوع بيشترين كلروفيل ميزان ازنظر

 برنج هايژنوتيپ در تنش به تحمل افزايش براي شوري،
  .كرد توجه صفت اين به توانمي

  در پژوهش حاضر مورداستفادهتوالي آغازگرهاي  .2جدول 
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Table 2. Sequence of studied primers in this research 
SSR  

  توالي معكوس
Reverse Sequence  

  توالي مستقيم
Forward Sequence  

  كروموزوم
Chromosome  

  نشانگر
Primer 

ACGCCTGCAGCTTGATCACCGG CACAACCTTTGAGCACCGGGTC 6 RM111 
GCTAGAGGAGATCAGATGGTAGTGCATG TGCCCTGGCGCAAATTTGATCC 11 RM144 

AGAGGCCCTCCACATGGCGACC GTCCCGAACCCTAGCCCGAGGG 3 RM143 
TCCAGGGAGGGCAAGGCTGAGC GCCCTGCTTCTTGCCCACCACC 5 RM194 

CTGGCCCTTCACGTTTCAGTG CTGGTTCTGTATGGGAGCAG 9 RM205 
TGTATAAAACCACACGGCCA GCATGGCCGATGGTAAAG 10 RM216 
GGCATCCCTCTTTGATTCCTC GCGCTGGTGGAAAATGAG 2 RM236 
GTAGCCTAGCATGGTGCATG TCCTTGTGAAATCTGGTCCC 7 RM248 
ATGACTTGATCCCGAGAACG TTCGCTGACGTGATAGGTTG 4 RM252 
TGTGTCTTGAGCAGCCAGG ACACGATCCACTTTGCGC 4 RM280 

GTTCTTCATACAGTCCACATG ACCAAGCATCCAGTGACCAG 8 RM281 
CAACAGCGATCCACATCATC GCTTAAGGACTTCTGCGAACC 2 RM300 

CTACGACACGTCATAGATGACC TTACTCTTTGTGTGTGTGTGAG 2 RM301 
CATCATACATTTGCAGCCAG GAACCAGAGGACAAAAATGC 5 RM331 

AATTCAAACTGCGGTGGC GCCTCTCTCGTCTCCTTCCT 5 RM39 
CAAGAAAGATCAGTGCGTGG GCCTCATCCCTCTAACCCTC 9 RM434 
AGCAAGCAGTGCTTTCAGAG ATCTGCACACTGCAAACACC 1 RM490 
GTTACACCGAGAGCCAGCTC GAGCTTGCCAGAGTGGAAAG 7 RM500 
TTTCAGGGGCTTCTACCAAC TCTATAATGTAGCCCCCCCC 3 RM504 
ACAGGGAAACCATCCTCCTC CCGTCCCTCTCTCTCCTTTC 4 RM537 
ACAAGCTCTCAAAACTCGCC GGTCGTTGAAGCTTACCAGC 5 RM538 
TTGATCTGCTAGTGAGACCC GCCACCAGTAAAAGCAATAC 1 RM594 

TCAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG CCTGATGCACAACTGCGTAC 6 RM597 
CACCTAGACACGATCGAG ACTCGATGACAAGTTGAGG 12 RM83 

CGGCGAGGTTTGCTAATGGCGG CCGAACGCCTAGAAGCGCGTCC 1 RM165 
TATGCTTTTGCCGTGTGCCGCG ACGGGAGCTTCTCCGACAGCGC 11 RM181 

CATGCCAAGATGCAACAG CTGATCACTGGATCGATCATG 7 RM298 
GAGGGTACAACTTAGGACGCA TTGGCCTAGTGCCTCCAATC 1 RM294A 

ISSR  
  توالي

Sequence  

  نشانگر
Primer  

cagcagcagcagcag  ISSR -1 
gaatgaatgaatgaat ISSR -2 
cctacctacctaccta ISSR -3 
ctctctctctctctctt ISSR -4 

ccaccaccaccacca ISSR -5 
atgatgatgatgatg  ISSR -6 

caacaacaacaacaa  ISSR -7 
ctctctctctctctcta ISSR -8 
actgactgactgactg ISSR -9 
Gtgtgtgtgtgtcc ISSR -10 

  
  

  پيوستگي نقشه تهيه
 افزارنرم وارد حاصل هايداده افراد، ژنوتيپ تعيين از بعد

MapManager QTX 17 (Manly and Olson, 1999 (
 SSR، 15 نشانگر 30 اساس بر پيوستگي نقشه و گرديد
 12 به را نشانگرها ،F8 جمعيت فرد 96 روي ISSR نشانگر
 بر نقشه طول با برنج كروموزوم 12 به متعلق پيوستگي گروه
 3/1411 با برابر) Kosambi, 1994( كوزامبي تابع اساس

 34/15 با برابر مجاور نشانگر دو بين فاصله و مورگانانتيس
  .كرد منتسب مورگانسانتي

  
  هاQTL يابيمكان

 اب مرتبط صفات براي شده يابيمكان هايQTL ،5 جدول در
 موقعيت همراه به ،موردمطالعه جمعيت در شوري به تحمل
QTLكروموزوم، در ها LOD، راث و فنوتيپي واريانس نسبت 

 ههم جمعيت، بودن خالص دليل به. است شده ارائه افزايشي
. هستند غالبيت اثر فاقد و افزايشي اثر داراي هاQTL اين

 شناسايي QTL چهار ،موردبررسي صفت 5 براي ،درمجموع
  ).5شد (جدول 
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  ISSRو  SSRهاي برنامه حرارتي براي تكثير جايگاه .3جدول 
Table 3. Program thermal touch down for amplification of SSR and ISSR markers 

  SSR    

  

  

  دور تعداد
Number of rounds

  ثانيه)زمان (
Time (S) 

حرارت درجه 
  )گرادسانتي(

Temperature (C˚) 
ISSR  SSR  ISSR  SSR  ISSR  SSR  مرحله  Stage 

 Initial denaturation  سازي اوليهواسرشته  94  95  240  5  1  1

10  10  
 denaturation  سازيواسرشته  94  95  45  '4
 Annealing آغازگر اتصال  65  -  45  45
 Extension بسط آغازگر  72  72  60  45

25  26  
 denaturation  سازيواسرشته  94  95  45  45
 Annealing آغازگر اتصال  55  -  45  '45
 Extension بسط آغازگر  72  72  25  45

 Final Extension بسط نهايي  72  72  300  5  1  1
  
 

  .شوري تنش شرايط در موردبررسي صفات واريانس تجزيه .4جدول 
Table 4. Analysis of the variance of the studied traits in salt stress conditions 

  ميانگين مربعات
MS  درجه  

  آزادي
df  

  منابع تغيير
Sources change كلروفيل  

Chlorophyll content 
  پرولين

Proline 
  نشاسته
Starch  

  فنل
Phenol  

  تحمل به شوري درجه
Salt tolerance score  

  تيمار  95  9.65**  18.97** 2072.62** 789.38** 0.16**
Treatment 

  خطاي آزمايش  192  0.63 0.0009 7.07 46.5 0.02
Error 

  % ضريب تغييرات   15.22 0.72 1.21 4.13 33.07
C.V% 

درصد. 1و  5دار بودن در سطح احتمال *و** به ترتيب معني  
*, ** Probability levels at 0.05 and 0.01, respectively 

  
 كه شد شناسايي شوري به تحمل درجه براي QTL يك

-RM500-ISSR8 نشانگري فاصله در و 7 كروموزوم روي بر

 يهاآلل و بود QTL، 16/0 اين افزايشي اثر. داشت قرار 6
 QTL، 3/9 اين. شد صفت اين كاهش باعث طارم اهلمي والد

  .نمود توجيه را فنوتيپي واريانس از درصد
 سه توانستند) Zang et al., 2008( همكاران و زنگ

QTL 3 ،2 هايكروموزوم روي شوري به تحمل درجه براي 
 مرحله در -64/0 و -78/1 ،-84/0 افزايشي اثرات با 8 و

 عودمس شهيد مطالعه در. نمايند شناسايي برنج در ايگياهچه
 QTL يك) Shahid-Masood et al., 2004( همكاران و

 6/5 تبيين با 10 كروموزوم روي شوري به تحمل درجه براي
 كارانهم و لي. شد يابيمكان صفت اين فراواني توزيع از درصد

)Lee et al., 2007 (دو  توانستندQTL تحمل درجه براي 

 qST1. كنند يابيمكان 3 و 1 هايكروموزوم روي شوري به
 8/27 و 4/26 توانست شوري سطح دو در تربزرگ اثر داشتن با

 طحس دو هر در و كند توجيه را فنوتيپي تغييرات كل از درصد
 RZ596A-EST2 نشانگري يفاصله در QTL اين شوري

 ,.Thomson et al( همكاران و تامسون. شد شناسايي

 هاي QTLتوانستند  SSR نشانگر 100 از استفاده با) 2010
 زيمنسدسي 18 و 12 شوري شرايط 2 در را شوري به تحمل

 روي صفت اين براي QTLدو . نمايند رديابي متر بر
سه  و متر بر زيمنسدسي 12 شوري در 9 و 4 هايكروموزوم

QTL زيمنسدسي 18 شوري در 14 و 3 هايكروموزوم روي 
 ,.Zhang et al( همكاران و ژانگ. شدند يابيمكان متر بر

 تلاقي از حاصل F2 جمعيت از فرد 85 از استفاده با) 1995
 روي QTL يك ،170A-77 و M-20 موتانت رقم بين
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 شناسايي RG4 از مورگان سانتي 7 فاصله در و 7 كروموزوم
 ,.Zhang et al( همكاران و ژانگ بررسي نتايج. نمودند

  .داشت مطابقت حاضر پژوهش نتيجه با) 1995
 4 كروموزوم روي بر QTL يك نشاسته، ميزان براي
-RM537 نشانگري فاصله در ،QTL اين. شد شناسايي

ISSR8-3 با و LOD 576/6 افزايشي اثر و 799/2 با برابر، 
 يهتوج را مذكور صفت فنوتيپي واريانس از درصد 6/12 ميزان
  .كنندمي عمل صفت افزايش جهت در ندا والد هايآلل. نمود

  
  ندا. ×طارم حاصل از تلاقي اهلمي 8Fهاي جمعيت در گياهچه شوري تنش در شرايط شده يابيمكان هاي  QTL-5 جدول

Table 4- QTLs identified under salt stress conditions of the in seedling stage the F8 population derived from AHM × 
NAD. 

  جهت آلل
Direction of 

ph  

ضريب 
  تبيين

2R 

  اثر افزايشي
Additive 

effect  LOD  
  كروموزوم

Chr. 

  نشانگرهاي مجاور*
Flanking markers*QTL 

  صفت
Trait 

AHM 9.3 0.16 2.038 7 6-ISSR8-RM500 qSTS-7 
  درجه تحمل به شوري

Salt tolerance score 

NAD 12.6 6.576 2.799 4 3-ISSR8-RM537  qSTR-4 
 نشاسته

starch 
AHM  15.2  2.728 3.438 7 4-ISSR5-RM248 qPHO-7 

  فنل
Phenol 

AHM  9.2 0.097 2.02 5 1-ISSR2-3-ISSR1 qCHLA-5 
  محتواي كلروفيل

Chlorophyll content 
  هستند. ترنزديكمربوطه  QTLهايي كه زيرشان خط كشيده شده به نشانگر

*Markers lined up are closer to the respective QTL 
 
 

 يك ،)Bao et al., 2003( همكاران و بائو پژوهش در
 از حاصل لاين 107 شامل نوتركيب لاين اينبرد جمعيت
 ژنتيكي ايهفاكتور بررسي براي ژاپونيكا و اينديكا برنج تلاقي
 اروچهچهل. شد استفاده نشاسته كيفي هايپارامتر بر مؤثر

QTL با صفت، 22 براي 11 و9 ،8 ،6 هايكروموزوم روي 
 شد رديابي صفت هر براي QTL چهار حداكثر، و يك حداقل،

 مسئول كه هاژن از عمده گروه دو شناسايي به منجر نتايج، و
 ژوهشپ در. گرديد هستند، نشاسته با مرتبط هايويژگي اكثر

  .نشد شناسايي مذكور هايQTL از يكيچه حاضر،
 يابيمكان 7 كروموزوم روي QTL يك فنل، ميزان براي

 در qPHO-7 .شد صفت افزايش باعث اهلمي والد آلل كه شد
 توانست و داشت را اثر ينتربزرگ ،شدهكشف هايQTL بين

  .كند توجيه را فنل ميزان صفت فنوتيپي تنوع از صد در 2/15
 كه شد شناسايي كلروفيل محتواي صفت براي QTL يك

-ISSR1-3 نشانگري فاصله در و 5 كروموزوم روي بر

ISSR2-1 اين افزايشي اثر. داشت قرار QTL، 097/0 و بود 
 اين. شد صفت اين افزايش باعث طارم اهلمي والد هايآلل

QTL، 2/9 نمود توجيه را فنوتيپي واريانس از درصد.  
 ,.Thomson et al( همكاران و تامسون بررسي در

 هايكروموزوم روي كلروفيل محتواي براي QTL سه ،)2010

 يابيمكان 9/3 و 1/3 ،3/11 با برابر LOD مقادير با 4 و 3 ،2
 فنوتيپي واريانس از درصد 25 و 13 ،56 ترتيب، به كه شد

 صبوري و صبوري همچنين. نمايند توجيه را مذكور صفت
)Sabouri and Sabouri, 2008 (يك QTL اين براي 

 اين افزايش اثر. نمودند شناسايي 3 كروموزوم روي صفت،
QTL، 5/1- صفت اين كاهش باعث خزر والد هايآلل و بود 
 كلروفيل محتواي براي شدهييشناسا QTL همچنين.. شدند

 روي) Feng et al., 2010( همكاران و فنگ مطالعه در
 ,Fukuda and Terao( ترا و فوكودا. داشت قرار 3 كروموزوم

 وير كلروفيل محتواي براي ژني مكان يك توانستند) 2015
 85/5 با برابر LOD با QTL اين. كنند شناسايي 1 كروموزوم
 توجيه را كلروفيل محتواي تغييرات از درصد 1/21 توانست

 مذكور هايQTL از يكهيچ حاضر، پژوهش در. كند
 هايپژوهش نتايج بين انطباق عدم ،درمجموع. نشد شناسايي
 توانيم را شوري به تحمل با مرتبط صفات كليه براي مختلف،

 اب مختلف هايجمعيت از استفاده ازجمله مختلفي دلايل به
 در هانآ توزيع و تراكم و هانشانگر نوع متفاوت، ژنتيكي زمينه
  .داد نسبت ژنوم،
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  فنل  درجه تحمل به شوري  كلروفيل  نشاسته           

Starch Chlorophyll   Salinity tolerance score  Phenol  
 

 
 

  ندا. ×طارم حاصل از تلاقي اهلمي 8Fجمعيت  هايياهچهدر گتحت شرايط تنش شوري  شدهييشناسا هايQTLنقشه ژنتيكي  -1شكل 
Figure 1- Genetic linkage maps QTLs identified under salt stress conditions of the in seedling stage the F8 population 

derived from AHM × NAD 
 
 
 

  گيري نهايينتيجه
 Map Manager QTX افزارنرم از استفاده با پيوستگي نقشه

 طول. شد تهيه ISSR نشانگر 15 و SSR نشانگر 30 و 17
 مورگان سانتي 3/1411 كوزامبي، تابع اساس بر حاصل، نقشه

 سانتي 34/15 مجاور، هاينشانگر بين فاصله متوسط و
 مركب ايفاصله يابيمكان روش با QTL تجزيه. بود مورگان

 صفت پنج براي QTL چهار شناسايي باعث ،درمجموع
 ه،نشاست فنل، محتواي شوري، به تحمل درجه( فيزيولوژيك

 هدرج صفات از هريك براي. شد) كلروفيل محتواي و پرولين
 كلروفيل محتواي و فنل نشاسته، محتواي شوري، به تحمل

 شناسايي 5 و 7 ،4 ،7 هايكروموزوم روي QTL يك ترتيب به
 اب برابر ترتيب به ژني هايمكان اين براي LOD ميزان. شد

 توانست qPHO-7. بود 02/2 و 438/3 ،799/2 ،038/2
 نتايج. كند توجيه را مذكور صفت فنوتيپي تنوع از درصد 2/15

 احتمالاً ،7 كروموزوم روي ،RM248 نشانگر كه دهدمي نشان
 جهت ل،فن محتواي صفت با پيوسته نشانگر عنوانبه تواندمي

 همورداستفاد نژادي به هايبرنامه در نشانگر كمك به انتخاب
 وجيهت و پيوستگي عدم دليل به نشانگرها ساير. گيرند قرار

 نژاديهب هايبرنامه در استفاده قابليت تغييرات، ميزان پايين
  .ندارند را نشانگر كمك به انتخاب
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Abstract 
Rice is one of the most important cereal and salinity is a major limitation in the development of rice 
cultivation. Genetically improving salt tolerance of rice is a highly important objective of rice breeding 
programs. This study was conducted to evaluate 96 lines F8 derived from Ahlemi Tarom (salt-tolerant) 
and Neda (salt-sensitive) to salinity stress in hydroponic in the Faculty of Agriculture, Gonbad Kavous 
University in 2015. Genetic linkage maps were prepared using 30 SSR markers and 15 ISSR markers 
covering 1411.3 cM from the rice genome. The average distance between two adjacent markers was 
15.34 cM. For genotyping code, a QTL was detected on chromosome 7, justified 9.3% of phenotypic 
changes in the trait. For starch content, a gene locus was identified on chromosome 4, which had a LOD 
of 2.799. The additive effect of this QTL was 6.756 and justified, 12.6% of the phenotypic changes in 
this trait. For the phenol content, a gene location was detected on chromosome 7, which explained 15.2% 
of the phenotypic variance of the trait, and had LOD and additive effect of 2.728 and 3.4338, 
respectively. The alleles of the parents of Ahlemi-Tarom increased phenol content. One QTL was 
detected on chromosome 5, with an LOD of 2.2 for chlorophyll content. This QTL had additive effect 
and R2 of 0.097 and 9.2, respectively. The results of this study can identify the better genotypes in term 
of studied traits for marker selection programs. 
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