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  دهيچك

. زني بالا يكي از فاكتورهاي مهم براي استقرار گياه در شرايط تنش خشكي استقدرت جوانه

-يهاي اصلاحي مزني در شرايط تنش يكي از اهداف برنامهشناخت ساختار ژنتيكي صفات مرتبط با جوانه

با استفاده از  يك خشكيط تنش اسمتيدر شراسرعت جوانه زني، طول ريشه چه و طول ساقه چه . باشد

جمعيت طارم محلي ) يوستگيگروه پ F2:4 )12خانواده  192نشانگر ريزماهواره و  74نقشه ژنتيكي حاصل از 

درت بذر در فاصله بين با اثر افزايشي مثبت در جهت افزايش ق QTLسه  ن مطالعهيدر ا. شد يابيخزر رد ×

 ص داده شدهيتشخهاي QTLاز بين . شناسايي شد 1روي كروموزوم  RM259و  RM466نشانگرهاي 

qGR-1a  درصد از تغييرات مرتبط با سرعت جوانه زني را كنترل نمود 27/26بزرگ اثر بوده و بيش از .

 يم يه كروموزومين ناحياز اها ناحيه مذكور نشان داد كه QTLهمبستگي بين صفات مذكور و همپوشاني 

 .انتخاب به كمك نشانگر استفاده نمود يبرنامه ها يتوان برا

  .يكم يهاژن يابيمكان برنج، تحمل به خشكي، جوانه زني، : يديكلمات كل
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  مقدمه

بالا  يزنقدرت جوانه ياستفاده از ارقام دارا

مواجه  يكه با تنش خشك يريگرمس يدر نواح

كه امروزه يطور به  .است يضرور ي، امرهستند

است كه در  ياز صفات يكيبالا  يقدرت جوانه زن

جاد و توسعه ارقام برنج اصلاح شده مورد توجه يا

با رشد ). Sabouri et al., 2008(رد يگيقرار م

از دهه  يمولكول ير استفاده از نشانگرهايچشمگ

ل يه و تحليتجز يبرا يقدرتمند يابزارها 70

فراهم  يزنرتبط با جوانهم يصفات كم يكيژنت

). Redona and Mackill, 1996(ده است يگرد

) Redona and Mackill )1996 ايدر مطالعه

طول  QTLنمودند كه چهار  يابيرد QTLزده يس

دو ) 9و  3، 1 يهاكروموزوم يرو(چه ساقه

QTL 2و  1 يهاكروموزم يرو(چه شهيطول ر (

 6و 3 يهاكروموزم يرو(ل يطول كلئوپت QTLدو 

- كروموزوم يرو(ل يطول مزوكوت QTLو پنج ) 

در . ر قرار دادنديرا تحت تاث) 7و  5، 3 1، يها

 يرو QTLبذر سه  يارهيتوان ذخ يبرااي مطالعه

  شدگزارش  12و  11، 9 يهاكروموزوم

)Zeng et al.,2006( .ن ياQTL 4/35ها مجموعا 

 . ه نمودنديكل را توج يپيرات فنوتييدرصد از تغ

QTLطول يزنمرتبط با سرعت جوانه يها ،

ك حاصل يچه در تنش اسمتچه و طول ساقهشهير

.  )Sabouri et al., 2008(شد  يابيتول ردياز سورب

QTLطول  يشده برا يابيبزرگ اثر مكان  يها

كروموزوم پنج و  ين مطالعه رويچه در اساقه

 . دوازده قرار داشتند

ل با تحممرتبط  هايQTLبراي شناسايي 

بل هاپلوئيد اد لاين 120به خسارت قليايي، 

)DH (لاين بين تلاقياز حاصل  TN1 و 

Chunjiang 06  در  .قرار گرفتند استفادهمورد

جفت  سيزده ي و ايشافز QTL چهارده پژوهشي 

QTL تحمل به قليايي كننده كنترل  اپيستاتيك

با  QTLدو . )Cheng et al., 2008( شد رديابي

 روي  RM251–RM3280قهاثر اصلي در منط

اثر با  QTLs 3و  ندشناسايي شد 3 كروموزوم

 وير RM1279و  RM3286اصلي بين 

 اپيستاتيك هايجايگاه. دش يابيمكان 7كروموزوم 

RM1 - RM1195 ،RM1358-RM290  ،

RM1279 - RM505  وRM1246 - RM519  به

تحت  12و   7، 2، 1ترتيب بر روي كروموزوم 

برخي از  .گزارش شدندت با اهميقليايي  تنش

QTLبا قليايي  تحمل به تنش هايQTL هاي

  . تحمل به شوري مطابقت داشتند

با استفاده از تعدادي از جمعيت اينبرد لاين 

از  حاصللاين  195كه شامل) RIL(نوتركيب 

 IRAT109و ) بوميرقم ( Zhenshan 97Bتلاقي 

طول كلئوپتيل و شاخص  هايQTL، )رقم آپلند(

ارتباط معني . به خشكي شناسايي شد مقاومت

شاخص مقاومت  وطول كلئوپتيل داري مثبت بين 

. حت شرايط تنش آب وجود داشتتبه خشكي 

يازده و چهار  به ترتيبدر شرايط نرمال و تنش، 

QTL  شاخص مقاومت به و طول كلئوپتيل  براي

 11، 9، 7، 6، 5، 4، 2، 1كروموزوم  خشكي روي

 رديابي SSRپيوستگي شه با استفاده ازنق 12و 
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هاي طول كلئوپتيل  و شاخص مقاومت QTL. شد

هاي تعداد و QTLبه خشكي در ناحيه مشابهي با 

 3و  16 علاوه بر اين،. وزن ريشه قرار داشتند

طول كلئوپتيل  و  جفت جايگاه اپيستاتيك براي 

كه به شاخص مقاومت به خشكي رديابي شد 

تنوع را از درصد  93/11درصد و  17/57ترتيب  

 ).Hu et al., 2007(بيان نمودند 

هاي اي از لاينمجموعه ايدر مطالعه

صفات قدرت گياهچه در  براينوتركيب اينبرد 

و  نرمال(دو تيمار  شاملمحيط هاي طبيعي مزرعه 

مرتبط صفات با  QTL نه. ندشد ارزيابي) خشكي

 ها QTL اين .قدرت گياهچه شناسايي شدبا 

در  .بيان نمودندرا از كل تنوع درصد  14تا  چهار

فقط در  QTL، سه و چهار هاQTLميان اين 

. دو تيمار مشترك بودبين دو تا شرايط تنش و 

يا صفت دو روي به طور همزمان  QTLچهار 

نشان داد كه ها  QTLمقايسه  .داشتند اثربيشتر 

بر اساس ارزيابي هاي  QTL يابيمكاننتايج 

كه بر  محققانيبا اي مي تواند تا حدي مزرعه

انجام شده يكسان  آزمايشگاهي هايآزموناساس 

  ).Zhou et al., 2007( باشدمي

اينبرد نوتركيب  هايلاين F9جمعيت 

(RIL) بيناز تلاقي  حاصل IR28  وDaguandao 

صفات با و شناسايي  پيوستگينقشه  تهيهبراي   

، آب سرعت جذب بذرها مانندجوانه زني قدرت 

زني، شاخص جوانه زني ، طول سرعت جوانه 

درجه  14 دماي ريشه، طول ساقه و قدرت بذر در

نتايج نشان داد كه صفات  .شدسانتيگراد استفاده 

مذكور داراي توزيع پيوسته هستند و چندين ژن 

در مجموع هفت  .كنترل آنها را بر عهده دارند

QTL  دو تا  9و  6،  4 هايكروموزوم روي

، )qIR-6, qIR-9( آبسرعت جذب  مرتبط با

، دو تا (qGR - 4)يكي براي سرعت جوانه زني 

-qGI-4-1, qGI-4)شاخص جوانه زنيمرتبط با 

-qRL-4-1, qRL-4)و دو تا براي طول ريشه   (2

براي كنترل طول ساقه و اي  QTLهيچ . بودند (2

 اثر بزرگ  QTLدو  .قدرت بذر شناسايي نشد

 توجيه درصد از واريانس فنوتيپي را 30بيش از 

هاي مشاهده شده در   QTLبسياري از. نمودند

ي گزارش شدند كه قبلا براي تحمل به مناطق

 qRL - 4 - 2 با اين وجود .سرما گزارش شده بود

  .)Wang et al., 2009( قبلاً گزارش نشده بود 

 حاصلجمعيت لاين هاي نوتركيب اينبرد 

راي ب Jiucaiqingو  IR26از تلاقي بين 

تنش يت جوانه زني بذر برنج تحت شناسايي قابل

 .مورد استفاده قرار گرفتشوري كلريد سديم 

، آب شش صفت جوانه زني شامل سرعت جذب

سرعت جوانه زني، شاخص جوانه زني، طول 

مورد بذر ريشه، طول ساقه و شاخص قدرت 

اختلافات معني دار در همه . بررسي قرار گرفت

نج بر هايلاينصفات تحت تنش شوري در ميان 

توزيع فراواني صفات جوانه زني  .شد مشاهده

تفكيك  RILتحت تنش شوري در جمعيت 

دهد صفات كمي مي نشان داد كه نشان پيوسته

صفات . شوندميچندين ژن كنترل توسط آنها 

دو يا سه ژن  توسط جوانه زني تحت تنش شوري

 99/0تا  5/12 كه بالا، پذيري اصلي عمدتا وراثت

شاخص جوانه  .كرد بيان تنوع فنوتيپي درصد
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توسط دو بذر و طول ريشه شاخص قدرت  ،زني

اين  ).Wang et al., 2010( ژن اصلي كنترل شد

مطالعه با هدف تعيين ساختار ژنتيكي و نوع 

اثرات حاكم بر خصوصيات مرتبط با جوانه زني با 

در جمعيت برنج  روش مكان يابي صفات كمي

خزر اجرا  ×ايراني حاصل از تلاقي طارم محلي 

 . شد

  

  هامواد و روش

كنترل كننده  يهاژن يابيمكان  به منظور

، ارقام يرانيبرنج ا تيدر جمع ينزجوانه صفات 

 DNAطارم محلي با خزر تلاقي داده شدند و 

 CTABبه روش آنها بوته به تصادف  192ژنومي 

)Saghi Maroof et al., 1994 (استخراج گرديد .

 F4  هاي ي بر روي فاميلگيري هاي فنوتيپاندازه

، طول ينزو صفات سرعت جوانه  انجام گرفت

بذر از  100نمونه  يشه چه، طول ساقه چه روير

تول با يمان يدر محلول حاوبوته هر خانواده  20

ثبت منس بر متر يز يدس 16 يكيت الكتريهدا

براي تهيه نقشه پيوستگي ژنتيكي نشانگرهاي  .شد

SSR ،از داده هاي  در جمعيت مورد مطالعه

 192نشانگر چند شكل در دو والد و  74ژنوتيپي 

گروههاي . استفاده گرديد 2Fفرد جمعيت 

 Mapپيوستگي اوليه با استفاده از نرم افزارهاي

Manager  )Manly and Olson, 1999(  ايجاد

هاي كنترل كننده صفات مرتبط با  QTL. شدند

، با استفاده از تنش اسمتيك خشكيتحمل به 

هاي فنوتيپي شه پيوستگي تهيه شده و ارزشنق

براي اين منظور، از روش . صفات شناسايي شدند

يابي مكان. اي مركب استفاده شد يابي فاصلهمكان

 QTLاي مركب با استفاده از نرم افزار  فاصله

Cartographer  )Basten et al., 2001(  انجام

 .شد

  

  ج و بحثينتا

 يعه حاكصفات مورد مطال يپيفنوت يبررس

. )1شكل ( وسته بوديو پ يرات كميياز وجود تغ

، طول يهر سه صفت سرعت جوانه زن يبرا

شتر از يب يشه چه و طول ساقه چه ارزش هاير

حداكثر مقدار صفت و كمتر از والد  يوالد دارا

ك ين تفكيده شد كه مبيحداقل صفت د يدارا

هاي آماره. صفات مورد مطالعه بود يمتجاوز برا

 1براي صفات مورد مطالعه در جدول  توصيفي

ضريب چولگي و كشيدگي براي كليه . آمده است

 يسرعت جوانه زن يبرا. دار نشدصفات معني

  ييب با نسبت درستنمايبه ترت QTLچهار 

مشاهده شد كه  19/21و  44/22، 45/12، 39/17

رات مربوط به ييدرصد از تغ 50ش از يمجموعا ب

و  2جدول ( نمودندرا كنترل  يسرعت جوانه زن

 qGR-1aشده  يابيرد يهاQTLن ياز ب. )2شكل 

رات مرتبط با سرعت جوانه ييدرصد از تغ 27/26

ش يمذكور ب QTLكه يازآنجائ. را كنترل نمود يزن

رات را بخود اختصاص داد ييدرصد از تغ 20از 

ن يا يشيافزا يبزرگ اثر شناخته شده و آلل ها

QTL عت جوانه ش سرياز والد خزر باعث افزا

انتخاب  يبرنامه ها يرا برا QTLن يشد، ا يزن

ت در يدرجه غالب. د ساختيبه كمك نشانگر كاند

مثبت بود و نوع عمل ژن جز در  QTLهر چهار 
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qGR-1a شه چه يطول ر يبرا. ت بوديفوق غالب

ن آنها يص داده شد كه از بيتشخ QTLز چهار ين

qRL-10 ر يش از سايبQTLرات ييها توانست تغ

 يآلل ها ).55/21(شه را كنترل كند يول رط

شه چه از والد خزر يش دهنده طول ريافزا

شه چه را يمتر طول ر يسانت 88/0توانست 

مشخص شده،   يهاQTLن ياز ب. ش دهديافزا

qRL-10 و اثر  23/31 ييبا نسبت درستنما

درصد از  27/17متر،  يسانت 21/3 يشيافزا

طول  يبرا. دشه چه را كنترل نمويرات طول رييتغ

ن يشد كه بالاتر يابيرد QTLساقه چه پنج 

ه نمود يتوج 7كروموزوم  يرو QTLرات را ييتغ

)qSL-7 .(يت مكانيموقع qSL-7  در مطالعه

محققين شده توسط  يابيرد يهاQTLحاضر با 

 مطابقت داشت يسرعت جوانه زن يبراديگر 

)Zhang et al., 2005a,b( .ه ين ناحيا يشياثر افزا

كروموزوم هفت در هر دو  يوم برنج رواز ژن

 يزنش قدرت جوانهيمطالعه مثبت و در جهت افزا

 QTLن يه ايبالا بودن درصد توج. گزارش شد

انتخاب  يهابرنامه يبرا يار مناسبيد بسيآنرا كاند

ز يطول ساقه چه ن يبرا. به كمك نشانگر ساخت

شد كه  يابيك رديكروموزوم  يرو QTLك ي

رات مربوط به طول ييصد از تغدر 17/18توانست 

هاي مرتبط با فاصله  QTL .ساقه چه را كنترل كند

RM466-RM259  هر سه 1روي كروموزوم ،

زني، طول ساقه چه و طول صفت درصد جوانه

چه را كنترل كردند، ضمن اينكه همبستگي ريشه

  .فنوتيپي اين دو صفت نيز بسيار بالا بود

  

ار بين هاي منفي و معني دوجود همبستگي

تواند به وسيله اثرات پليوتروپي يا صفات مي

پيوستگي شديد بين ژنهاي كنترل كننده آنها 

صفات همبسته اغلب به وسيله . توصيف شود

QTL هايي كنترل مي شوند كه در نواحي مشابهي

 Paterson et( ها قرار دارندبر روي كروموزوم

al., 1994( .چنين نتايجي براي امتياز ژنوتيپي در 

درصد  ).3جدول (اين مطالعه نيز مشاهده شد 

چه داراي زني، طول ساقه چه و طول ريشهجوانه

هاي شناسايي QTL. دار بودندهاي معنيهمبستگي

زني، صفات  طول ساقه شده براي درصد جوانه

ضرايب . چه را نيز كنترل نمودندچه و طول ريشه

زني، طول ساقه چه و همبستگي بين درصد جوانه

بنابراين . آمده است 3چه در جدول ريشه طول

هاي توان نتيجه گرفت كه احتمالا براي ژنمي

كنترل كننده اين صفات پليوتروپي حاكم بوده  و 

ها براي تجمع ژن هاي مفيد و هرمي كردن ژن

 . توان از آنها استفاده نمودمي
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  .زنيجوانهمرتبط با براي صفات  هاي توصيفيآماره - 1دولج
Table 1- Descriptive statistics for germination traits. 

چهطول ساقه  

Plumule lenght 

چهطول ريشه  

Radicle lenght 

زنيسرعت جوانه  
Germination rate 

 

 Meanميانگين  8.7587±0.101 5.0194±0.121 3.7987±0.115

 Medianميانه  9.0020 4.9750 4.0000

1.59607 1.67783 1.41036 
 .Stdنحراف استاندارد ا

Deviation 

 Varianceواريانس  1.989 2.815 2.547

 Skewnessچولگي  0.739±0.575- 0.104±0.165 0.140±0.158-

 Kurtosisكشيدگي  0.165±0.346 0.690±0.354- 0.735±0.421-

 Rangeدامنه  7.00 7.50 7.60

 

 .زنيجوانهمرتبط با هاي شناسايي شده براي صفات QTL - 2دولج
Table 2- Detected QTLs for germination traits. 

 صفات

Traits  
QTL  

 كروموزوم

Chrom

osome  

  نشانگرهاي

 مجاور

Flanking markers  

 

 نقطه اوج

Pick point 

نسبت 

درستنما

 يي

Likeliho

od ratio 

 اثر افزايشي

Addative 

effect  

 اثر غالبيت

Dominant 

effect  

  واريانس

 بيان شده

Explained 

variance  

سرعت جوانه 

 زني

Germination 

rate  

qGR-1a  1  RM466-RM259 26.8  17..39 3.31 1.32  26.27 
qGR-1b  1  RM562-RM543  32.1 12.45 -2.10 2.45 15.31 
qGR-3  3  RM7389-RM7000  12 22.44 0.99 21.17 13.71 

qGR-7  4  RM320-RM134  
71.6 21.19 -0.32 4.32 18.84 

 

 ول ريشه چهط

Root length  

qRL-1a  1  RM466-RM259  23.2 32.23 3.21 -0.65 17.27 
qRL-1b 7  RM259-RM3148  45.2 11.98 1.87 34.12 11.32 
qRL-1c 1  RM3148-RM5302 38.6  23.43  0.11  21.67  12.25  
qRL-10 10  RM184-RM3152  59 37.25 0.88 1.19 21.55 

 طول ساقه چه

Shoot lengh  

qSL-1a  1  RM8235-RM8144  42.1 11.23 5.34 -0.77 18.77 
qSL-1b  1  RM3148-RM8097  67.7 65.23 -0.25 -0.89 14.21 
qRL-3 7  RM320-RM478  91.9 21.11 2.23 12.54 16.14 
qRL-7  8  RM152-RM8264  76.4 26.94 2.61 23.12 20.21 
qSL-10  1  RM543-RM8231  25.3 42.87 4.71 0.89 9.12 

  

 .ماتريس همبستگي بين صفات مورد ارزيابي - 3ول جد
Table 3- Correlation matrics of  evaluated traits. 

چهطول ساقه  

Plumule lenght 

چهطول ريشه  

Radicle lenght 

زنيسرعت جوانه  
Germination rate 

Traits 

 Germination rateزني سرعت جوانه 1  

 1 0.692
**

 Radicle lenghtچه طول ريشه 

1 0.584
**

 0.363
**

 Plumule lenghtچه طول ساقه 
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    Centimeterمتر سانتي    Centimeterمتر سانتي

الف    Bب  A   
 

  
    Centimeterمتر سانتي

    Cج 

طول -چه و جطول ريشه-زني، بسرعت جوانه -، الفنمودار ستوني صفات مورد بررسي - 1شكل 

   .چهساقه
Figure 1- Histogram of evaluated traits, A. germination rate, B. radicle length, C. 

plumule length. 
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حاصل از تلاقي طارم محلي در خزر همراه  F2جمعيت SSR نقشه پيوستگي نشانگر هاي  – 2شكل 

 .با مكان هاي ژني كنترل كننده صفات مرتبط با جوانه زني در برنج
 

Figure 2- linkage map of SSR merkers of F2 population caused  Tarom Mahalli × 

Khazar with QTLs controlling of germination traits. 

 چهطول ريشه

 چهساقهطول 

 زنيدرصد جوانه

RM1022 

RM6283 

RM416 

RM6832 

RM5626 

RM7389 

RM7000 

         0.0 

       23.7 

       31.6 

       51.7 

       70.2 

       80.8 

     109.5 

Chromosome 3 

RM184 

RM3152 

RM7545 

RM4455 

0.0 

      30.6 

       60.1 

       80.1 

Chromosome 10 

Chromosome 1 

RM8235 

RM8144 

RM466 

RM259 

RM3148 

RM5302 

RM8097 

RM5501 

RM3475 

RM488 

RM5310 

RM562 

RM543 
RM8068 

RM8231 

        0.0 

      20.1 

      43.1 

      61.9 

      89.3 

    101.4 

    115.8 

    129.6 

    141.0 

    171.5 

    179.4 

    207.2 

     

240.1 
    243.6 

    265.3 

Chromosome 7 

RM5481 

RM1048 

RM11 

RM445 

RM320 

RM134 

RM478 

        0.0 

       14.5 

   37.0 

     56.9 

    72.2 

     94.2 

   112.4 
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Detection of chromosomal regions controlling drought osmotic stress in rice  
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Abstract 

Germination vigour is one of the most important factors for plant stablishing under 

drought stress. In order to detect of quantitative trait loci related to drought tolerance in 

germination stage a genetic map was provided by 74 SSR marker and 192 individuals of F2:4  

derived from cross between Tarom mahalli × Khazar population. The hundred seeds of 20 

families were used for recording of germination rate, radical length and plumule length. 

Seventy four SSR markers grouped in 12 linkage groups. Thirteen QTLs were detected for 

traits. Three QTLs were mapped on chromosome 1 that increased drought tolerance in 

germination stage in rice. Out of these QTLs, qGR-1a distinguished as major effect and 

explained 26.27% of the total variation. Correlations between traits and overlapping QTLs in 

RM466-RM259 interval provided a good region for gene pyramiding and marker assisted 

programs. 

Key words: Rice, Drought tolerance, Germination, QTL mapping. 
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