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 مقاله پژوهشي

 ختهآميخويش هايلاين جمعيت در زنيجوانه هايمؤلفه بر مؤثر ژني هايمكان شناسايي
  شوري و خشكي هايتنش تحت) .Oryza sativa L( ايراني برنج نوتركيب
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  شيروان عالي آموزش مجتمع گياهي، توليدات گروه استاديار. 4

  19/04/98؛ تاريخ پذيرش: 21/02/98: افتيدر خيتار

  چكيده
 لاين 74 صفات فنوتيپي تنوع در QTL هر سهم تعيين و زنيجوانه مرحله در اسمزي هايتنش با مرتبط هايQTL يابيمكان منظوربه

 40 اساس بر پيوستگي نقشه. گرفتند قرار موردمطالعه 1396 سال در گنبدكاووس دانشگاه در ندا×  طارماهلمي تلاقي هشتم نسل
 نشانگر يك و) شكل چند شدهتكثير آلل 7( IRAP نشانگر دو ،)شكل چند شدهتكثير آلل 76 با( ISSR نشانگر SSR، 16 نشانگر
iPBS )عيتجم فرد 74 روي) شكل چند شدهتكثير آلل 3 با F8، طول با برنج كروموزوم 12 به متعلق پيوستگي گروه 12 به را نشانگرها 
 شامل زنيجوانه هايمؤلفه. كرد منتسب مورگانسانتي 07/13 با برابر مجاور نشانگر دو بين فاصله و مورگانسانتي 1491 با برابر نقشه
 چهريشه طول براي. شد رديابي ژني مكان 9 نرمال شرايط در. شد ثبت چهساقه طول و چهريشه طول كلئوپتيل، طول زني،جوانه درصد
 قرار 7 و 5 ،1 هايكروموزوم روي كه شد شناسايي ژني مكان چهار چهساقه طول براي و 7 و 6 ،5 ،3 هايكروموزوم روي ژني مكان پنج

 QTL هفت چهريشه طول براي. شد ابيردي 6 كروموزوم روي كلئوپتيل طول براي مانيتول وجود شرايط در ژني مكان دو. داشتند
 شد رديابي 6 و 4 هايكروموزوم روي ژني مكان چهار چهساقه طول براي. داشتند قرار 7 و 6 ،4 ،3 هايكروموزوم روي كه شد رديابي

 شد رديابي 8 و 5 هايكروموزوم روي چهريشه طول براي ژني مكان دو. كردند توجيه را صفت فنوتيپي تنوع از درصد 11 تا 8 بين كه
 رديابي ژني مكان شش نيز چهساقه طول براي. كند توجيه را صفت فنوتيپي تغييرات از درصد 9/14 توانست qRASA-8 بينيندرا
 صفت فنوتيپي تغييرات از درصد 7/15 و 6/13 ،8/9 ،25/11 ،15/9 ،75/8 ترتيب به و داشتند قرار 8 و 7 ،5 هايكروموزوم روي كه شد
 در و 2 كروموزوم روي زنيجوانه درصد براي ژني مكان يك نيز گلايكولاتيلنپلي از حاصل خشكي حاصل تنش در. دندكر توجيه را

  .كرد توجيه را صفت فنوتيپي تنوع از درصد 3/10 كه شد رديابي كروموزوم ابتداي از مورگانسانتي 78 موقعيت

  QTL پيوستگي، هنقش مانيتول، شوري، گلايكول، اتيلنيپل كليدي: هايواژه

  مقدمه
 در زراعي گياهان ترينمهم از يكي) .Oryza sativa L( برنج

 تأمين را جهان مردم از ميليارد 3 از بيش غذاي و است جهان
- تنش ترينمهم از يكي خشكي). Bao et al., 2019( كندمي

 و گرمسيري هاياكوسيستم در برنج توليد محدودكننده هاي
- مهم از يكي زنيجوانه). Bimpong et al., 2011( است ديم

 ايهگونه رشد چرخه در كنندهيينتع و زيستي مراحل ترين

 را نآ نهايي عملكرد و گياه موفق استقرار چراكه است، گياهي
). Hejazi and Kaffashi Sedghi, 2000( كندمي تضمين
 گرمسيري نواحي در بالا زنيجوانه قدرت با ارقام از استفاده

. است ضروري امري هستند، مواجه خشكي شتن با كه
 است صفاتي از يكي بالا زنيجوانه قدرت امروزه كهيطوربه
 قرار موردتوجه شدهاصلاح برنج ارقام توسعه و ايجاد در كه
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 قادرند گياهان از برخي). Sabouri et al., 2008( گيردمي
 را خود اسمزي پتانسيل ميزان اسمزي تنش با مواجهه در

 حساسيت كه شوند سلولي آماس موجب و هندد كاهش
 نمك غلظت تغيير با اسمزي پتانسيل كاهش اين به نگياها
 ندنيازم آلي تركيبات طريق از اسمزي تنظيم. كنديم تغيير
 توانديم تنش حضور عدم حالت در كه است انرژي صرف

 كاهش با تنش شرايط در گياه روينازا برسد، رشد صرفبه
  ).Sabouri et al., 2014( است روبرو رشد
 و اتنبات مولكولي اصلاح يينهدرزم كه هاييپيشرفت با

 تكنولوژي هايروش يابي،نقشه هايجمعيت از استفاده
 هايژن يابيمكان و پيوستگي هاينقشه مولكولي، نشانگرهاي

 اصلاح گرفته، صورت) QTL( كمي صفات يكنندهكنترل
 ريشو تنش به تحمل يشافزا طريق از شوري، به تحمل براي

 نژاديبه يهاروش طريق از متحمل هايواريته معرفي و
 ,.Takehisa et al؛Haq et al., 2008( است شده تسهيل

 ژنتيك مهندسي هايروش از استفاده همچنين). 2004
 شتن به متحمل ارقام معرفي و توليد عوامل از يكي عنوانبه

 Munns and( است گرفته قرار شناسايي مورد شوري

Tester, 2008 .(يابيمكان QTLو مفيد ابزار ها 
 دنش روشن ينهدرزم گياهي نژادگرانبه براي يدسترسقابل

- يم محسوب تنش به تحمل با مرتبط صفات ژنتيكي اساس
  ).Rabiei et al., 2014( شود

 شناسايي) Sabouri et al., 2014( همكاران و صبوري
 جمعيت در زنيجوانه هايمؤلفه كنندهكنترل ژني هايمكان
 نشت مختلف شرايط تحت را ايراني برنج نوتركيب هايلاين

 پرايمري تركيب 21 و SSR نشانگر 136 از استفاده با اسمزي
 سه چهريشه طول براي و دادند قرار يموردبررس شكل چند

QTL، سه كلئوپتيل طول QTL، پنج چهساقه طول QTL و 
 مانيتول اسمزي تنش حتت QTL دو زنيجوانه درصد براي
 طول براي شدهييشناسا هاي QTL.كردند يابيمكان

 اثر. داشتند قرار 4 و 3 ،1 هايكروموزوم روي كلئوپتيل
 46/0 تا -24/0 از كلئوپتيل طول به مربوط هايمكان افزايشي

  .بود متغير مترميلي
 شناسايي) Rabie et al., 2014( همكاران و ربيعي

QTLمرحله دو در خشكي و شوري به حملت با مرتبط هاي 
 105 از استفاده با F2:4 جمعيت ايگياهچه و زنيجوانه
 كه كردند رديابي ريزماهواره نشانگر 131 و AFLP نشانگر

 درصد براي QTL يك زني،جوانه سرعت براي QTL يك
 1 كروموزوم در چهساقه طول براي QTL يك و زنيجوانه

) Sabouri et al., 2010( انهمكار و صبوري. كردند رديابي
 و چهريشه طول زني،جوانه سرعت با مرتبط ژني هايمكان
 سوربيتول از حاصل اسمزي تنش شرايط در را چهساقه طول
 و هو .كردند رديابي 1 كروموزوم روي ايراني برنج ارقام در

 نوتركيب هايلاين جمعيت در) Hu et al., 2007( همكاران
 ژني مكان سه ،Zhenshan و IRAT109 تلاقي از حاصل
 يشناساي كلئوپتيل طول و خشكي به مقاومت شاخص براي

) Ranawake et al., 2008( همكاران و راناواكي. كردند
 رديابي را پايين دماهاي در زنيجوانه با مرتبط هايمكان
 كنترل مسئول 7 كروموزوم بلند بازوي كردند عنوان و كردند

  .است پايين دماهاي در نيزجوانه با مرتبط خصوصيات
 با مرتبط هايQTL يابيمكان تحقيق اين اجراي از هدف

 هنقش تهيه برنج، زنيجوانه مرحله در اسمزي تنش به تحمل
 صفت فنوتيپي تنوع در QTL هر سهم تعيين و پيوستگي
  .بود نشانگرها كمك به مربوطه

  
  هامواد و روش

 حاصل لاين 74 حاضر پژوهش در مورداستفاده گياهي مواد
-اهلمي×  ندا ارقام هشتم نسل نوتركيب هايلاين جمعيت از

 از حاصل تنش شرايط در شامل مجزا آزمايش سه. بود طارم
 كاملاً طرح قالب در NaCl و گلايكول اتيلنپلي مانيتول،
 تكرار 2 با مترسانتي 9 قطر به هاييديشپتري در تصادفي
 جمعيت لاين 74 از سالم بذر عدد 100 تعداد. پذيرفت صورت

F8 اب بذرها. شدند انتخاب ندا و طارم اهلمي تلاقي از حاصل 
 و استريل دقيقه 10 براي سديم هيپوكلريت درصد 2 محلول
 ظروف به بذرها. شدند شستشو مقطر آب با بار سه سپس
 5/1 فشار درجه، 121 دماي( اتوكلاو با شده استريل پتري

 هداد قرار استريل صافي ذكاغ روي) دقيقه 20 مدت به اتمسفر
 يجادا براي گلايكول اتيلنپلي و مانيتول تيمارهاي و شدند
) متر بر زيمنسدسي 12( NaCl و) بار -15( خشكي تنش
 ملاز مقدار محاسبه براي. شدند اعمال شوري تنش ايجاد براي

  :شد استفاده هوفوانت رابطه از
]1[ Øs = m·I·R·T                                                  

 ضريب I مولاريته، m اسمزي، پتانسيل Øs رابطه اين در كه
 . است كلوين دماي T و 083/0 ثابت عدد R يوني،

 درجه 25 دماي در ژرميناتور دستگاه درون هاديشپتري
 هفته يك مدت به تاريكي و درصد 70 رطوبت و گراديسانت
 اهلاين از يك هر براي دهزجوانه بذرهاي تعداد. شدند داده قرار
 قرار از پس ساعت ،168 ،144 ،120 ،96 ،72 ،48 ،24 در
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 كشت از پس روز 14 و شدند شمارش ديش، پتري در گرفتن
 با كلئوپتيل طول و چهساقه طول چه،ريشه طول قرائت

 درصد. شد يريگاندازه متريليم و به كوليس از استفاده
 حداقل خروج كه زنينهجوا شاخص اساس بر) PG( زنيجوانه

 زير رابطه طبق ،است بذر پوسته از چهريشه مترميلي 2
  .)Ranai and De Santana., 2006( شد محاسبه

]2[                                           PG = Ni/N× 100  
 زدهجوانه بذرهاي تعداد :Ni، زنيجوانه درصد :PG آن، در كه
  .است بذرها كل تعداد :N و ام i روز در

CTAB 1روش از ژنومي DNA استخراج منظوربه 

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

 مدل افقي الكتروفورز از كه صورت اين به. شد استفاده
Bioneer )هانمونه از هركدام. شد استفاده) انگليس ساخت 

 اب كه دادند تشكيل نوارهايي ژل روي بر الكتروفورز طي در
. شد بررسي هانمونه از هركدام DNA كيفيت هاآن از استفاده
 هر براي ميكروليتر 10 حجم در مرازپلي ايزنجيره واكنش
 5/2 ميزان به ابتدا كه ترتيبينابه. شد انجام DNA نمونه

 تيوپ هر در ،)نانوگرم 30( شدهيقرق ژنومي DNA ميكروليتر
PCR محلول از ميكروليتر 5/7 سپس شد، تقسيم PCR )غير 

 توجهقابل. گشت پيپتاژ و اضافه تيوپ هر به) ژنومي DNA از
 5/1 ميكروتيوپ يك در واكنش مخلوط تهيه براي كه است
 با( مادري محلول تقطير، دو بار آب ترتيب به ليتريميلي

 سيناژن شركت محصول Taq DNA Polymerase تركيب
 با PCR، MgCl2بافر  ليتر،ميكرو بر واحد 04/0 غلظت با

-ميلي 04/0 غلظت با هركدام ،dNTPs مولار،ميلي 3غلظت 

 سپس. شد اضافه معكوس آغازگر و مستقيم آغازگر ،)مولار
 هايتيوپ در و شد سانتريفيوژ 1000 دور با واكنش مخلوط
PCR حاوي DNA شد تقسيم.  
 از استفاده با مرازپلي نجيرهز واكنش هايوردهفرآ

-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

)Mc Couch et al., 2008 (نقشه تهيه براي. گرفت صورت 
 آستانه حد. شد استفاده) Kosambi, 1994( كوزامبي تابع از

LOD شد گرفته نظر در 3 لينكاژي نقشه تهيه براي.  
  

  نتايج و بحث
  هالاين بين ميانگين قايسهم

- ينلا داد نشان نرمال شرايط در هالاين بين ميانگين مقايسه

 73 و 53 هايلاين زني،جوانه درصد بيشترين 22 و 13 هاي
 و چهريشه طول بيشترين 22 لاين كلئوپتيل، طول بيشترين

 نشت شرايط در. بودند دارا را چهساقه طول بيشترين 12 لاين
 بيشترين 54 و 55 ،53 ،52 ،62 هايلاين ولمانيت از حاصل
 طول زني،جوانه درصد صفت چهار هر براي را ميزان

 از نيز 20 لاين و داشتند چهساقه و چهريشه طول كلئوپتيل،
 نشت شرايط در. بود صفات اين از ميزان كمترين با هايلاين

 صفات براي ترتيب به 40 و 48 ،56 ،49 هايلاين شوري
- هساق طول و چهريشه طول كلئوپتيل طول زني،جوانه درصد

 4 و 15 ،23 ،66 هايلاين و بودند دارا را ميزان بيشترين چه
 در .بودند ميزان كمترين داراي صفات اين ازنظر ترتيب به

 70 و 35 هايلاين گلايكولاتيلنپلي از حاصل تنش شرايط
. دودنب زنيجوانه درصد كمترين و بيشترين داراي ترتيب به

 داراي 40 لاين و كلئوپتيل طول بيشترين داراي 61 لاين
 40 و 37 هايلاين همچنين. بود چهريشه طول بيشترين

-يپل از حاصل تنش شرايط در چهساقه طول بيشترين داراي
  .)1(جدول  بودند گلايكولاتيلن

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

MapManager QTX 17 )Manly and Olson, 1999 (
.گرديد

                                                                                                                                                             
1 Cetyl trimethyl ammonium bromide 
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 نشانگر SSR، 16 نشانگر 40 اساس بر پيوستگي نقشه
ISSR )نشانگر دو ،)شكل چند شدهتكثير آلل 76 با IRAP 

 آلل 3 با( iPBS نشانگر يك و) شكل چند شدهتكثير آلل 7(
 را گرهانشان ،F8 جمعيت فرد 74 روي) شكل چند شدهتكثير

 طول با برنج كروموزوم 12 به متعلق پيوستگي گروه 12 به
 با برابر) Kosambi, 1994( كوزامبي تابع اساس بر نقشه

 با برابر مجاور نشانگر دو بين فاصله و مورگانسانتي 1491
 لهفاص اينكه به توجه با. كرد منتسب مورگانسانتي 07/13

 بنابراين؛ بود ورگانمسانتي 20 از كمتر نشانگرها بين متوسط
 ,Lander and Botestein( بوتستين و لندر نظر به توجه با

 هاQTL يابيمكان براي تواندمي نقشه اين ،)1989
 رايب متفاوتي تراكم نشانگرها اين. گيرد قرار مورداستفاده

 8 كروموزوم كهيطوربه داشتند، مختلف هايكروموزوم
  .داشت را نشانگر تعداد كمترين

  نرمال شرايط در زنيهجوان
 5 ،3 هايكروموزوم روي ژني مكان پنج چهريشه طول براي

 هاآن LOD ميزان ترتيب به كه شد رديابي 7 و 6 ،)مورد دو(
(جدول  بود 647/3 و 202/3 ،951/4 ،905/3 ،188/3 با برابر

 از درصد25/13 توانست qRANO-5b ميان اين در. )2
 هچساقه طول براي. كند توجيه را صفت فنوتيپي واريانس

 5 ،1 هايكروموزوم روي كه شد شناسايي ژني مكان چهار
 qPLNO-5b و qPLNO-1. داشتند قرار 7 و) مورد دو(

 واريانس از درصد 25/12 و 65/11 ترتيب به توانستند
 والد از كه هاييآلل. كنند توجيه را صفت فنوتيپي
 زا كه هاييلآل و منفي اند،رسيده ارث به صفات دهندهكاهش

  .هستند مثبت اند،رسيده ارث به صفات دهندهيشافزا والد

  
  هاي نوتركيب برنج ايراني تحت شرايط نرمالزني در جمعيت لاينجوانه هايمؤلفهبراي  شدهشناساييهاي QTL.2جدول 

Table 2. Identified QTLs for germination components in the population of Iranian rice recombinant lines under normal 
conditions 

  جهت آلل
Direction 

of ph  

ضريب 
  تبيين

2R 

 اثر افزايشي
Additive 

effect  
  موقعيت

Position LOD  
 كروموزوم

Chr. 

  نشانگرهاي مجاور*
Flanking markers* QTL 

  صفت
Trait 

ATM  9 2.166 92  3.188 3  RM504-2-ISSR11 qRANO -3  طول  
  چهريشه 

Radicle 
length  

NAD  10.8 -2.758 52  3.905 5 RM194-RM39 qRANO -5a  
NAD  13.25 -2.198 94  4.951 5 4-ISSR9-3-ISSR4 qRANO -5b  
NAD  9.05 -6.832 122  3.202 6 3-ISSR6-1-ISSR9 qRANO -6  
NAD  10.2 -2.592 82 3.647 7 RM248-6-ISSR8 qRANO -7  
NAD  11.65 -1.633 102 4.256 1 RM10773-RM10748  qPLNO-1  طول  

  چهساقه 
Plumule 
length  

NAD  9.65 -1.927 52 3.443 5 RM194-RM39 qPLNO -5a  
NAD  12.25 -1.625 92 4.522 5 3-ISSR4-2-ISSR10 qPLNO -5b  
NAD  9.35 -1.408 46 3.318 7 RM500-6-ISSR4 qPLNO -7  

  تر هستندمربوطه نزديك QTL*نشانگرهايي كه زيرشان خط كشيده شده است به 
*Markers lined up are closer to the resective QTL 

  
 

  مانيتول تنش شرايط در زنيجوانه
 كلئوپتيل طول براي مانيتول وجود شرايط در ژني مكان دو

 نزديكي در ترتيب به كه شد رديابي 6 كروموزوم روي
-qCLMA. داشتند قرار ISSR9-1 و RM111 نشانگرهاي

6a و qCLMA-6b تغييرات درصد 9 از بيش توجيهي 
 هفت چهريشه طول براي. داشتند مربوطه صفت فنوتيپي

QTL قرار 7 و 6 ،4 ،3 هايكروموزوم روي كه شد رديابي 
 فنوتيپي تنوع از درصد 16 تا 9 از ژني هايمكان اين. داشتند

 ژني مكان چهار چهساقه طول براي. كردند توجيه را صفت
 درصد 11 تا 8 بين هك شد رديابي 6 و 4 هايكروموزوم روي

 به نيژ هايمكان اين. كردند توجيه را صفت فنوتيپي تنوع از
. بودند 394/3 و LOD 015/3، 224/3، 03/4 داراي ترتيب
 ژني مكان دو) Mardani et al., 2013( همكاران و مرداني
 يك و خشكي تنش شرايط در 4 و 1 هايكروموزوم روي

QTL رديابي برنج در تنش بدون شرايط در 4 كروموزوم روي 
 فنوتيپي تنوع از درصد 33/15 ييتنهابه QTL اين كه كردند
  .)3(جدول  كرد توجيه را كلئوپتيل طول
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  هاي نوتركيب برنج ايراني تحت شرايط تنش حاصل از مانيتول.زني در جمعيت لاينجوانه هايمؤلفهبراي  شدهشناساييهاي QTL. 3جدول 
Table 3. Identified QTLs for germination components in the population of Iranian rice recombinant lines under 
mannitol stress conditions 

  جهت آلل
Direction of 

ph  

ضريب 
 تبيين

2R 

  اثر افزايشي
Additive 

effect  
 موقعيت

PositionLOD  
كروموزوم

Chr. 

  نشانگرهاي مجاور*
Flanking markers*QTL 

  صفت
trait  

ATM  9.5 0.189 52 3.377 6  RM111-1-IRAP17 qCLMA-6a  طول كلئوپتيل  
Coleoptile length ATM  9.65 0.373 90 3.449 6  2-ISSR6-1-ISSR9 qCLMA-6b  

NAD  10.65 -1.017 92 3.84 3  RM504-2-ISSR11 qRAMA -3  

  طول
  چهريشه 

Radicle length  

NAD 9.45 -1.054 44  3.363 4  RM252-3-ISSR8 qRAMA -4a 
NAD 9.05 -1.504 108 3.211 4  1-ISSR4-3-IRAP18 qRAMA -4b 
ATM 14.25 1.784 32 5.387 6  5-ISSR4-3-ISSR2 qRAMA -6a 
ATM 16.05 1.079 52  6.22 6  RM111-1-IRAP17 qRAMA -6b 
ATM 15.4 4.288 116 5.916 6  2-ISSR6-1-ISSR9 qRAMA -6c 
ATM 11.85 2.077 22  4.343 7  2-ISSR2-1-ISSR12 qRAMA -7  
NAD  8.55 -0.639 106 3.015 4  4-ISSR1-2-IRAP18 qPLMA-4 طول  

  چهساقه 
Plumule length

ATM 9.1 0.681 32 3.224 6  5-ISSR4-3-ISSR2 qPLMA -6a  
ATM  11.1 0.429 52  4.03 6  RM111-1-IRAP17 qPLMA -6b  
ATM 9.5 1.036 124  3.394 6  2-ISSR6-1-ISSR9 qPLMA -6c  

  تر هستندمربوطه نزديك QTL*نشانگرهايي كه زيرشان خط كشيده شده است به 
*Markers lined up are closer to the resective QTL 

  
  شوري تنش شرايط در زنيجوانه

 8 و 5 هايكروموزوم روي چهريشه طول براي ژني مكان دو
 از درصد 9/14 توانستqRASA-8 بينيندرا شد رديابي

 نيز چههساق طول براي. كند توجيه را صفت فنوتيپي تغييرات
 سه( 5 هايكروموزوم روي كه شد رديابي ژني مكان شش
 ،15/9 ،75/8 ترتيب به و داشتند قرار 8 و) مورد دو( 7 ،)مورد
 تصف فنوتيپي تغييرات از درصد 7/15 و 6/13 ،8/9 ،25/11
 5و  4 ولاجد در كه طورهمان. )4(جدول  كردند توجيه را

 LOD داراي ترتيب به qSL-8 و qSL-7b است مشاهدهقابل

 ييبالا تبيين ضريب داراي كه هستند 058/6 و 107/5 با برابر
 كمي صفات بررسي در) Sabouri, 2010( صبوري. هستند
 را ژني مكان شش شوري، تنش شرايط در زنيجوانه با مرتبط
 زني،جوانه سرعت براي qGR-10 بينينازا كه كردند رديابي
 توجيه را صفت فنوتيپي تنوع از درصد 60 از بيش توانست

 و ربيعي. داشت را تغييرات توجيه درصد بالاترين كه كند
 شناسايي منظوربه پژوهشي) Rabiei et al., 2014( همكاران

 برنج 1 كروموزوم روي شوري تنش از ناشي ژني هايمكان
 نيژ مكان يك چهريشه طول براي در دتوانستن كه دادند انجام

  .كنند رديابي
  

  هاي نوتركيب برنج ايراني تحت شرايط تنش شوريزني در جمعيت لاينجوانه هايمؤلفهبراي  شدهشناساييهاي QTL. 4جدول 
Table 4. Identified QTLs for germination components in the population of Iranian rice recombinant lines under salt 
stress conditions 

  جهت آلل
Direction of 

ph  

ضريب 
  تبيين

2R 

 اثر افزايشي
Additive 

effect  
  موقعيت
Position LOD  

 كروموزوم
Chr. 

  نشانگرهاي مجاور*
Flanking markers* QTL 

  صفت
trait  

ATM 8.55 1.354 104 3.021 5 4-ISSR9-3-ISSR4 qRASA -5c  چهطول ريشه  
Radicle length ATM 14.9 2.488 16 5.69 8 3-ISSR13-6-ISSR4 qRASA -8  

ATM 8.75 0.811 52 3.098 5 RM194-RM39 qPLSA -5a  
  چهطول ساقه

Plumule 
length  

ATM 9.15 0.962 64 3.245 5 2-ISSR10-2-ISSR5 qPLSA -5b  
ATM 11.25 0.861 88  4.090 5 3-ISSR4-2-ISSR10 qPLSA -5c  
ATM 9.8 1.834 28 3.509 7 3-iPBS2078-2-ISSR2 qPLSA -7a  
ATM 13.6 0.932 100 5.107 7 4-ISSR5-RM248 qPLSA -7b  
ATM 15.7 1.134 22 6.058 8 3-ISSR13-6-ISSR4 qPLSA -8  

  Markers lined up are closer to the resective QTL*         .تر هستندمربوطه نزديك QTL*نشانگرهايي كه زيرشان خط كشيده شده است به 



 1289  . . . آميخته خويش هايلاين جمعيت در زنيجوانه هايمولفه بر موثر ژني هايمكان شناسايي كاران:هم و سنچولي

 

 
 

  

  

      
هاي اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي در جمعيت لاين موردبررسيبراي صفات  شدهشناساييهاي QTL. نقشه پيوستگي و موقعيت 1شكل 

  طارم.اهلمي× ندا 
Figure 1. Connected map and position of QTLs detected for the studied traits in the population of recombinant inbred 
lines of the Neda × Ahlemitarom cross. 
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  خشكي تنش شرايط در زنيجوانه
 در و 2 كروموزوم روي ژني مكان يك زنيجوانه درصد براي

 هك شد رديابي كروموزوم ابتداي از مورگانسانتي 78 موقعيت
. )5دول (ج كرد توجيه را صفت فنوتيپي تنوع از درصد 3/10

 تنش در )Rabiei et al., 2014( همكاران و ربيعي مطالعه در
 درصد براي ژني مكان يك گلايكولاتيلنپلي از ناشي خشكي
 با برابر آن LOD كه شد رديابي 1 كروموزوم روي زنيجوانه

 يك 1 كروموزوم روي چهساقه طول براي همچنين. بود 86/3
  .شد بيرديا 56/3 با برابر LOD با ژني مكان

  
  .PEGهاي نوتركيب برنج ايراني تحت شرايط تنش زني در جمعيت لاينجوانه هايمؤلفهبراي  شدهشناساييهاي QTL .5 جدول

Table 5. Identified QTLs for germination components in the population of Iranian rice recombinant lines under PEG 
stress conditions 

  للجهت آ
Direction 

of ph  

ضريب 
  تبيين

2R 

 اثر افزايشي
Additive 

effect  
  موقعيت

Position LOD  
 كروموزوم

Chr. 

  نشانگرهاي مجاور*
Flanking markers*  QTL 

  صفت
trait  

ATM 10.3 2.168 78 3.706 2 1-ISSR5-1-ISSR8 qPGPEG-2 
 زنيدرصد جوانه

Percent of 
germination  

  تر هستندمربوطه نزديك QTLخط كشيده شده است به  *نشانگرهايي كه زيرشان
*Markers lined up are closer to the resective QTL 
 

 

  گيري نهايينتيجه
 ثرا وجود توانمي پژوهش اين از آمدهدستبه نتايج به توجه با

 اتصف كنندهكنترل هاژن بين پيوستگي يا پليوتروپي
 رايب ژني مكان پنج نرمال شرايط در. داد نشان را يموردبررس

 رديابي چهساقه طول براي ژني مكان چهار و چهريشه طول
 چهساقه طول براي و ژني مكان نه چهريشه طول براي. شد
 مانيتول از حاصل تنش شرايط در. شد رديابي ژني مكان 11
 كلئوپتيل، طول براي QTL دو كه شد رديابي ژني مكان 13

 طول براي QTL چهار و چهريشه طول براي QTL هفت
 طول براي ژني مكان دو شوري تنش شرايط در. بود چهساقه
 رد. شد رديابي چهساقه طول براي ژني مكان شش و چهريشه

 براي يژن مكان يك گلايكولاتيلنپلي از حاصل تنش شرايط
 ،qCLMA-6a .شد رديابي 2 كروموزوم روي زنيجوانه درصد

qRAMA-6b و qPLMA-6b در و 6 موزومكرو روي 
 نرمال شرايط در. داشتند قرار مورگانسانتي 52 موقعيت

qRANO-5a و چهريشه طول براي qPLNO-5a طول براي 
 در چهساقه طول براي شوري تنش شرايط در و چهساقه

 داشتند قرار 5 كروموزوم ابتداي از مورگانسانتي 52 موقعيت
 و RM49 نشانگرهاي بين در مشتركي هايجايگاه داراي و

RM39 اين يمكانهم. بودند QTLتنش مختلف شرايط در ها 
 براي يكپليوتروپ اثر و يكسان ژنتيكي كنترل بيانگر اسمزي

  .است زنيجوانه مرحله در صفات اين
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Abstract 
In order to locate the QTLs associated with germination stresses and determine the contribution of each 
QTL in phenotypic variation, traits of 74 individuals RIL F8 of crosses of Ahlemi Tarom × Neda. The 
study was conducted at the University of Gonbad Kavous in 2017. The linkage map was based on 40 
SSR markers, 16 ISSR markers (with 76 polymorph alleles), two IRAP markers (7 polymorph alleles) 
and an iPBS marker (with 3 polymorph alleles) assigned the markers to 12 groups of 12 rice 
chromosomes with a map length of 1491 cM and a distance between flanked markers of 13.07 cM. The 
components of germination including germination percentage, coleoptile length, radicle length and 
plumule length were recorded. Under normal conditions, nine genetic locations were detected. For the 
length of the roots of five genetic locations on chromosomes 3, 5, 6 and 7, and for the length of the stem, 
four gene locations were located on chromosomes 1, 5 and 7. Two genetic locations were detected in 
mannitol for Cleoptil length on chromosome 6. For the root length of the seven QTLs, they were located 
on chromosomes 3, 4, 6 and 7. For stem length, four gene locations were detected on chromosomes 4 
and 6, which justified 8 to 11 percent of the phenotypic variation of the trait. Two genetic locations for 
root length were detected on chromosomes 5 and 8, while qRASA-8 was able to justify 14.9% of the 
phenotypic changes of the trait. There were also six genetic locations for stem length, which were located 
on chromosomes 5, 7 and 8, respectively: 8.75, 9.5, 11.25, 9.8, 13.6 and 15.7% respectively phenotypic 
changes justify the attribute. In the drought stress condition of polyethylene glycol, a gene site was 
detected for germination percentage on chromosome 2 and at 78 centimeters from the beginning of the 
chromosome, which justifies 10.3% of the phenotypic variation of the trait. 

Keywords: Contiguity Map, Mannitol, PEG, QTL, Salinity 


