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 و Saltol اثر هاي بزرگQTL با تجزيه ارتباط نشانگرهاي مولكولي پيوسته 

SKC1  و صفات مرتبط با تحمل به شوري در ارقام برنج  
  

  

   3و احمدرضا دادرس 2، حسين صبوري*1عاطفه صبوري

  

  

استاديار  -2 ،كشاورزي دانشگاه گيلان علوم گروه زراعت و اصلاح نباتات دانشكده و دانشجوي دكتري استادياربه ترتيب  -3و  1

  كاووس گنبددانشگاه  گروه توليدات گياهي دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي

  

  

  )23/2/1392: تاريخ پذيرش -5/10/1391: تاريخ دريافت(

  چكيده

، شناسايي QTLيابي هاي متعدد مكانپژوهش نسبت به تنش شوري، حاصلبرنج در راستاي بهبود ژنتيكي ارقام 

QTLاثر هاي بزرگSaltol  وSKC1  برنج بوده است كه كنترل كننده برخي صفات مهم مرتبط با تنش  1روي كروموزوم

آنها در ارقام بومي و اصلاح  باها و تعيين كارايي نشانگرهاي پيوسته QTLپژوهش حاضر با هدف بررسي اين . باشندشوري مي

اي به صورت يك آزمايش فاكتوريل با دو فاكتور رقم ارزيابي فنوتيپي در مرحله گياهچه ،اين منظور رايب. شدايراني اجرا شده 

با هاي كامل تصادفي در قالب طرح بلوك) كلريد سديم زيمنس بر متردسي 12و  6در سه سطح شاهد، (و شوري ) ژنوتيپ 45(

، طارم محلي، غريب، ندرانزاگاه، دم زرد، شاه پسند م بينام، پوكالي، حسن سرايي آتشارقام اهلمي طارم، . انجام شدسه تكرار 

ارقام از لحاظ  تمامي ،از سوي ديگر. در گروه متحمل قرار گرفتند زيمنس بر متردسي 12قصرالدشتي، موسي طارم در شرايط 

 SKC1و  Saltolاثر هاي بزرگQTLبا هاي پيوسته يابي دقيق به عنوان نشانگرهاي مكاننشانگر ريزماهواره كه در برنامه 23

  بندي ارقام از لحاظ صفات فنوتيپي مطابقت بالايي باگروه كهنتايج نشان داد . شناسايي شده بودند، تعيين ژنوتيپ شدند

اصلاح شده ايراني، در بندي ارقام از لحاظ ژنوتيپي ندارد، اما نتايج تجزيه ارتباط بيانگر اين حقيقت بود كه در ارقام بومي و گروه

وجود  RM3412و  RM10136 ،RM10655 مانندداري بخش و معنينشانگرهاي مولكولي آگاهي ،اين ناحيه از كروموزوم

قادر است بخش قابل توجهي از تغييرات فنوتيپي صفات مرتبط با تحمل به تنش شوري را توجيه رگرسيوني آنها  دارند كه مدل

مانند انتخاب به كمك نژادي هاي بهمستقيماً در برنامهتواند مياي تأييد نتايج در شرايط مزرعه انتايج پژوهش حاضر ب. نمايد

  .مورد استفاده قرار گيردنشانگر 

  

  گر، تنش شوري، نشانگر ريزماهوارهانتخاب به كمك نشان :هاي كليديواژه

  

  

  

  

  atefeh_sabouri@yahoo.com; a.sabouri@guilan.ac.ir: نويسنده مسئول *

 تحقيقات غلات
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  مقدمه

ويژه كشورهاي هباهميت برنج در چرخه غذايي جهان 

نقش مهم برنج در تغذيه . آسيايي بر كسي پوشيده نيست

درصد مردم  50كه غذاي اصلي بيش از تا جايي است 

دهد و تقريباً زنده ماندن سه جهان را به خود اختصاص مي

از  بيش كهچهارم فقيرترين مردم دنيا وابسته به برنج است 

 Maclean(شود درصد آن در آسيا توليد و مصرف مي 90

and Hettel, 2007 .( بديهي است با افزايش جمعيت نياز

   .به اين محصول اقتصادي نيز بيش از پيش خواهد بود

هاي غيرزيستي، تـنش شـوري   يكي از مهمترين تنش

و با توجه به تأثير منفي شوري بر رشد گياهـان، ايـن    است

بـا  . دهدوسيعي عملكرد گياهان را كاهش ميعامل به طور 

هـاي  توجه به نقش شوري به عنوان يكي از مهمترين تنش

غير زيسـتي در كـاهش عملكـرد گياهـان از يـك طـرف و       

جمعيـت از طـرف    هروي ـ محدوديت منابع توليد و رشد بـي 

هـاي   هـاي ديگر، مقابله با مشكل شـوري يكـي از اولويـت   

از جمله راهكارهـاي   .شودمحسوب ميتحقيقات كشاورزي 

هـاي ايجـاد شـده، بهبـود     موجود در غلبـه بـر محـدوديت   

در ايـن  . اسـت ژنتيكي و اصلاح تحمل گياهان بـه شـوري   

از مهمتـرين اهـداف متخصصـين ژنتيـك و اصـلاح       ،راستا

هــاي درگيــر در نباتــات بــالابردن اطلاعــات در زمينــه ژن

سازگاري گياهـان بـه تـنش و شناسـايي نـواحي برجسـته       

در . اسـت ي در كنترل صفات مرتبط با تحمل به تنش ژنوم

 هـاي چشـمگير در زمينـه   ، پيشرفتطول دو سه دهه اخير

ابزار قدرتمندي براي تكميـل   ،فناوري نشانگرهاي مولكولي

به طوري كـه افـزايش    ،اندهاي كلاسيك فراهم نمودهروش

هـا  ها و انتقـال ژن يابي و نشانمندكردن ژنكارايي در مكان

كنون براي بسياري از صفات مهـم   تا. اندنبال داشتهرا به د

 هــايQTL ،بــا اســتفاده از ايــن فنــاوري   ي و اقتصــاد

)Quantitative Trait Loci( اند كه زيادي شناسايي شده

اطلاعات علمي و كاربردي ارزشمندي را در اختيـار اصـلاح   

در ارتباط با تنش شوري نيز در مراحـل  . دهدگران قرار مي

اثر هاي بزرگQTLاي، رويشي و زايشي گياهچه زني،جوانه

هاي مختلف شناسـايي شـده اسـت كـه     زيادي در جمعيت

تواند در بهبود صفات مرتبط با تحمـل بـه تـنش نقـش     مي

اثـر  هـاي بـزرگ  QTLمهمتـرين  از . بسزايي داشته باشـند 

بـرنج   1روي كرومـوزوم   SKC1و  Saltolشناسايي شـده،  

 ورت گرفتــه اســتيــابي دقيــق آن صــكــه مكــان هســتند

)Gregorio, 1997; Bonilla et al., 2002; Singh et 

al., 2007; Thomson et al., 2007(.  

توانست با اسـتفاده از   (Gregorio, 1997)گريگوريو 

 حاصـل از تلاقـي پوكـالي    8Fهـاي اينبـرد نوتركيـب    لاين

يك ) حساس به شوري( IR29و  )متحمل به تنش شوري(

QTL ايـن  . برنج شناسايي كند 1موزوم بزرگ اثر روي كرو

QTL     كـه در كنتـرل نســبت جـذبNa+  بـه K+  نقــش

درصــد از تغييــرات ايــن صــفت را  2/80تــا  3/64 ،داشــت

 (Bonilla et al., 2002) و همكـاران  بـونيلا . توجيه نمود

را بـا اسـتفاده از نشـانگرهاي     1اين قسـمت از كرومـوزوم   

RFLP ،SSR و اع نمـود  هاي اينبرد نوتركيـب اشـب  و لاين

QTL هاي مربوط بهNa+ ،K+   و نسبت جـذبNa+  بـه 

K+  ــب ــه ترتي ــرات  2/43و  9/43، 2/39ب درصــد از تغيي

يـابي  ، مكـان بعـلاوه . فنوتيپي اين صفات را توجيه نمودنـد 

-اين قسمت از ژنوم برنج با استفاده از جمعيت لايـن  دقيق

و پوكـالي بـه    IR29هاي تقريباً ايـزوژن حاصـل از تلاقـي    

انجـام   (Niones, 2004)ن والد بخشنده توسط نيونز عنوا

 (Ren et al., 2005)همچنين رن و همكـاران  . شده است

ــا اســتفاده از جمعيــت  حاصــل از تلاقــي بــين ارقــام  F2ب

Niponbare و Koshihikari  هشتQTL  ـ  ا در ارتبـاط ب

ــت  ــن    +Kو  +Naغلظ ــين اي ــه از ب ــد ك ــايي كردن شناس

QTL ها يكQTL  حتـواي  بزرگ اثر بـراي مK+  وNa+ 

  .  شناسايي شد 1بخش هوايي برنج روي كروموزوم 

 Mohammadi-Nejad, et( محمدي نژاد و همكاران

al., 2010(  از نشانگرهاي پيوسته به ناحيهSaltol  به

ژنوتيپ برنج شامل ارقام  30منظور انجام هاپلوتايپينگ 

اصلاح شده و بومي فيليپين در موسسه تحقيقات بين

ها را از رنج فيليپين استفاده نمودند و ژنوتيپالمللي ب

لحاظ تحمل به شوري در مرحله زايشي با ارزيابي صفات 

ماني دانه گرده و عملكرد، تعداد دانه پر و پوك، درصد زنده

همچنين در مرحله رويشي از نظر كد ژنوتيپي مورد 

آنها پس از تعيين ژنوتيپ ارقام . بررسي فنوتيپي قرار دادند

، دو Saltolتفاده از نشانگرهاي پيوسته به با اس

هاپلوتايپ  16را در  RM10745و   RM8094نشانگر

شناسايي نمودند كه توانسته بودند تفكيك مناسب و 

ها از لحاظ تحمل به شوري در مرحله مؤثري بين ژنوتيپ

يابي مطالعاتي در زمينه مكان. زايشي ايجاد نمايند

QTLبا تحمل به شوري  هاي كنترل كننده صفات مرتبط

صبوري . استشده انجام نيز در برنج بومي ايران 
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)Sabouri, 2007 ( با تهيه جمعيت در حال تفرقF2:3  كه

حاصل از تلاقي ارقام خزر و  F1هاي از خودگشني دورگ

طارم محلي به ترتيب به عنوان والد حساس و والد متحمل 

هاي كنترل كننده QTLبه شوري تشكيل يافته بود، 

فاصله واجد  14تحمل به شوري در برنج را رديابي كرد و 

QTL هاي مختلف شناسايي نمود كه روي كروموزوم

شامل كد شوري كنترل پنج صفت مرتبط با تحمل به 

به  Na+، نسبت جذب +Kدرصد ، +Na ژنوتيپي، درصد

K+  همچنين  .را بر عهده داشتندو وزن خشك ساقه

به منظور  )Fotokian et al., 2005(فتوكيان و همكاران 

هاي كنترل كننده صفات مرتبط با تحمل QTLيابي مكان

 IR64كه از تلاقي  BC2F5لاين  63به شوري در برنج از 

اي و طارم مولايي به عنوان والد دهنده به عنوان والد دوره

آنها توانستند براي . استفاده نمودند ،به دست آمده بودند

و وزن هوايي وزن تر اندام وزن تر ريشه، وزن خشك ريشه، 

 QTL 3و  2، 3، 2 به ترتيب تعدادهوايي خشك اندام 

هاي اخير ياد شده نيز در پژوهش .شناسايي نمايند

QTLدنهايي روي كروموزوم يك شناسايي شد .  

آنچه كه بايد مورد توجه قرار گيرد، تأييد وجود 

QTLاثر شناسايي شده در ارقام بومي و اصلاح هاي بزرگ

 Association( تجزيه ارتباط. ايراني استشده 

analysis( توان روشي است كه با استفاده از آن مي

دار كه بخش قابل نشانگرهاي مولكولي مثبت و معني

 ،نمايندميتوجهي از تغييرات فنوتيپي صفت را توجيه 

كه بر اساس تجزيه تجزيه ارتباط  از. شناسايي نمود

هاي زيادي استفاده در پژوهش ،رگرسيوني استوار است

در جو وحشي به منظور شناسايي نشانگرهاي . شده است

لكه برگي  به هاي كنترل كننده مقاومتQTL اپيوسته ب

، در Roy et al., 2010)(اي اي در مرحله گياهچهقهوه

هاي QTL اتريتيكاله براي رديابي نشانگرهاي پيوسته ب

 ,.Niedziela et al( كنترل كننده تحمل به آلومينيوم

ذرت به منظور شناسايي اينبرد هاي در لاين و )2012

 Zhang(صفت زراعي  26نواحي مهم ژنومي كنترل كننده 

et al., 2012 (انجام . از تجزيه ارتباط استفاده شده است

 هاي بزرگQTLبا پيوسته ي تجزيه ارتباط بين نشانگرها

با صفات مرتبط با  1روي كروموزوم  SKC1و  Saltolاثر 

اي ارقام برنج بومي و مل به شوري در مرحله گياهچهتح

اين و تعيين اعتبار تواند در ارزيابي مياصلاح شده ايراني 

QTL استمثمر ثمر ها.  

توان به صورت زير خلاصه اهداف پژوهش حاضر را مي

رقم بـرنج ايرانـي از لحـاظ تحمـل بـه       45بررسي ) 1 :كرد

نهـا بـه منظـور    بنـدي آ اي و گروهشوري در مرحله گياهچه

تعيـين  ) 2 ،ايتر در مرحله گياهچهشناسايي ارقام متحمل

روي  SKC1و  Saltolژنوتيپ ارقام از لحاظ ناحيه ژنـومي  

) 3 و بندي ارقام از لحاظ ژنتيكيگروهسپس و  1كروموزوم 

و شناسـايي   رابطـه انجام تجزيه ارتباط براي بررسي وجـود  

ر ناحيه ژنومي نشانگرهاي مولكولي مثبت و آگاهي بخش د

Saltol  وSKC1.  

  

  هامواد و روش

رقـم   45مواد گياهي استفاده شده در پژوهش حاضر، 

 IRRI بومي و اصلاح شده ايرانـي بـه همـراه دو رقـم    برنج 

)IR28 و IR60(    1بود كه ليست اسامي ارقـام در جـدول 

  . شده استارايه 

  ارزيابي تحمل به شوري ارقام برنج

ارقام نسبت به تنش شـوري،   تحملبه منظور ارزيابي 

هـاي  آزمايشي به صورت فاكتوريـل در قالـب طـرح بلـوك    

فاكتورهـاي مـورد   . سه تكرار طراحي شـد با كامل تصادفي 

و شـوري در سـه سـطح    ژنوتيـپ   45 بابررسي شامل رقم 

) زيمنس بر متر كلريـد سـديم  شاهد، شش و دوازده دسي(

رزيابي برنج نحوه انجام آزمايش مطابق دستورالعمل ا. بودند

ــدروپونيك  ــت هيـ ــاران(تحـــت كشـ ــو و همكـ  گريگوريـ

(Gregorio et al., 1997) براي اين منظـور،  . قرار گرفت

اي كه مختص ارزيـابي فنـوتيپي ارقـام    هاي ويژهاز يونوليت

مطابق با دستورالعمل گريگوريـو   بود،برنج نسبت به شوري 

 (2007 و صـبوري  (Gregorio et al., 1997)و همكاران 

(Sabouri,  مـواد گيـاهي در   . تهيه شده بود، استفاده شـد

كشـت   )Yoshida et al., 1976( محلول غذايي يوشـيدا 

پس از گذشت سه هفته، محلـول غـذايي شـور     .داده شدند

 NaClبا اضافه نمودن نمك ) زيمنس بر متردسي 12و  6(

متـر مـدل    ECو با دستگاه تهيه به محلول غذايي يوشيدا 

LF92 بـه  هـا  گياهچـه تريكي آن تنظيم شـد و  هدايت الك

هاي غذايي قرار گرفتند و پس از در محلولمدت يك هفته 

  .گيري شدندآن صفات مورد نظر اندازه

صفات فنوتيپي ارزيابي شـده در ايـن پـژوهش شـامل     

بودند كـه  در ساقه  K+به  +Naو نسبت  Na+ ،+Kمقدار 

ري گي ـانـدازه  CL361با اسـتفاده از فلايـم فتـومتر مـدل     
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همچنين طول ساقه و ريشه، وزن خشك و تر ساقه . شدند

و ريشه، نسبت وزن خشك ساقه به ريشه و بيوماس نيز 

  .گيري قرار گرفتندمورد اندازه

با نشانگرهاي پيوسته تعيين ژنوتيپ ارقام از لحاظ 

QTLاثرهاي بزرگ Saltol  وSKC1 

 CTAB )Saghai به روشژنومي  DNAاستخراج 

Maroof et al., 1994( هاي جوان و كاملاً سالم و از برگ

علوم عاري از بيماري در آزمايشگاه ژنوميكس دانشكده 

آغازگرهاي ريزماهواره . كشاورزي دانشگاه گيلان انجام شد

ريزماهواره پيوسته به  آغازگر 23 مورد استفاده شامل

QTLاثرهاي بزرگ Saltol  وSKC1 1شكل در . بود 

 از با اقتباس SKC1و  Saltolه به پيوستنشانگرهاي 

ارايه شده   (Thomson et al., 2007)تامسون و همكاران

از دستگاه  PCRژنومي و انجام  DNAبراي تكثير  .است

 ,Sabouri( روشو  PC 818 مدل ASTECترموسايكلر 

  .استفاده شد) 2007

 افقـي الكتروفورز دستگاه از  ،براي تعيين ژنوتيپ ارقام

) تـر براي نشانگرهاي با اندازه باند بزرگ( Bio Metra مدل

الكتروفـورز  دسـتگاه   يـا  آميـزي اتيـديوم برومايـد و   با رنگ

براي نشـانگرهاي بـا انـدازه بانـد     ( Bio Radمدل عمودي 

   .شدآميزي نيترات نقره استفاده با رنگ) تركوچك

  هاتجزيه و تحليل داده

 هاي حاصل از ارزيابي فنوتيپي،هتجزيه آماري داد

اي و بررسي انحراف خوشه ، تجزيهشامل تجزيه واريانس

اي از ميانگين از تجزيه خوشه حاصلهاي ميانگين گروه

در بخش ارزيابي ژنوتيپي نيز، علاوه بر بررسي . كل بود

مشاهده ل آلجمله تعداد از شامل  هاي تنوع ژنتيكيآماره

 PIC )Polymorphic يا شده، ميزان اطلاعات چند شكل

Information Content (اي بر خوشه، تجزيهو تنوع ژني

ضريب مولكولي و با استفاده از ي پتيوهاي ژناساس داده

و روش گروهبندي اتصال  )Nei, 1973(شباهت ني 

در نهايت . انجام گرفت) Neighbor Joining(همسايگي 

تجزيه ارتباط نشانگرهاي ريزماهواره و صفات فنوتيپي ثبت 

با استفاده از روابط  زيمنسسيد 12شرايط  شده در

   در اين روش هر يك از. رگرسيوني گام به گام انجام گرفت

  

  .(Thomson et al., 2007)برگرفته از تامسون و همكاران  .برنج 1روي كروموزوم  SKC1و   Saltolنشانگرهاي پيوسته به  - 1شكل 

Figure 1. The closely linked markers to Saltol and SKC1 on chromosome 1 adapted from Thomson et al. (2007). 
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صفات به عنوان متغير وابسته و نشانگرها به عنوان متغير 

دسته از مستقل در نظر گرفته شدند تا در نهايت آن

نشانگرهايي كه در توجيه تغييرات فنوتيپي هر صفت نقش 

دارند، شناسايي و به عنوان نشانگر آگاهي بخش معرفي 

نسخه  SASافزارهاي هاي آماري با نرمكليه تجزيه. دگردن

1/9 (SAS Institute Inc, 2008) ،SPSS  19نسخه 

)IBM Corp, 2010( ،MEGA  05/5نسخه )Tamura 

et al., 2011(  وPower Marker )Liu and Muse, 

  . انجام شد )2005

  

  نتايج و بحث

  نتايج ارزيابي فنوتيپي

هاي بل از انجام تجزيهها و قآوري دادهپس از جمع

هاي مربوط به بررسي مفروضات تجزيه آزمونآماري، 

نشان داد كه توزيع خطاهاي صورت گرفت و واريانس 

آزمايشي مربوط به تمامي صفات با توزيع نرمال مطابقت 

ارايه  2نتايج در جدول  ولذا تجزيه واريانس انجام . دارند

لحاظ كليه  ازنشان داد كه نتايج تجزيه واريانس  .شد

سطوح شوري و بين ها، بين ژنوتيپ ،صفات مورد بررسي

با توجه . وجود داشت يداراثرات متقابل آنها اختلاف معني

دار بودن اثرات متقابل، با عمل برش دهي بررسي به معني

مقايسه ميانگين بين ارقام در هر سطح شوري به صورت 

ها انگيندهي و مقايسه مينتايج برش(جداگانه انجام شد 

از لحاط ). اندنشان داده نشدهبه دليل حجم زياد نتايج 

صفات مهم در تحمل به تنش شوري مثل درصد سديم و 

در نسبت سديم به پتاسيم، ارقامي كه كمترين مقدار را 

 ،به خود اختصاص دادندزيمنس بر متر دسي 12شرايط 

پوكالي، موسي طارم، اهلمي طارم، دم زرد، بينام،  شامل

رم محلي، صدري، قشنگه، چمپابودار، شاه پسند طا

، غريب، طارم پاكوتاه، نعمت، شاه پسند و ندرانزام

نتايج حاكي از اين حقيقت بود كه ارقام . بودند قصرالدشتي

از اينرو بهتر . دهستنمتفاوت  ،برتر از لحاظ صفات مختلف

بندي و شناسايي ارقام براي گروهاي از تجزيه خوشه است

بررسي  رايب ،بنابراين .بهره گرفته شودحساس متحمل و 

ها از لحاظ نتايج تمامي صفات و شناسايي برترين ژنوتيپ

اي به تمامي صفات ارزيابي شده از تجزيه خوشهميانگين 

نشان داده  2دندروگرام در شكل . روش وارد استفاده شد

لازم به ذكر است نتايج مربوط به گروهبندي . شده است

مطابق با  تا حديزيمنس بر متر دسي 6يط ارقام در شرا

و زيمنس بر متر بود دسي 12بندي در شرايط نتايج گروه

ارائه نتايج به فقط با توجه به حجم بالاي مطالب، از اينرو 

دقت در  با. زيمنس بر متر بسنده شددسي 12در سطح 

به توان مشاهده نمود كه دو نقطه برش نسبت مي 2شكل 

اي كه كل ارقام را به دو و دو نقطه(ترند نقاط ديگر مطلوب

نتايج آزمون تابع البته . )سه گروه تقسيم بندي نمايد

. دست آمد هدار بتشخيص براي هر دو نقطه برش معني

ابتدا نقطه برش دو گروهي در نظر گرفته شد و سپس 

تر تقسيم گروه يك با برش بعدي به دو زير گروه كوچك

ته و انحراف از ميانگين آنها از ميانگين هر دس. بندي شد

صفات مورد بررسي محاسبه  هر يك ازميانگين كل براي 

تا وضعيت هر گروه يا زير گروه نسبت به ميانگين كل د ش

رقم  25زير گروه اول تعداد . )4جدول ( دشومشخص 

چمپابودار، حسن سرايي، حسن سرايي پيچيده، حسني، (

ي سرد، زيره، دشت، دم سرخ، دم سياه، ديلماني، رشت

سالاري، شاه پسند، صدري، طارم اميري، طارم پاكوتاه، 

طارم منطقه، علي كاظمي، عنبربو ايلام، غريب سياه 

، محمدي 3، گيل 1ريحاني، قشنگه، كادوس، گيل 

از لحاظ تمامي تقريباً را شامل گرديد كه ) چپرسر، هاشمي

 نسبت وزن خشك ساقه به ريشهبه جز صفت  صفات

نسبت به ميانگين كل داشت و شايد بتوان  ريكمتانحراف 

حد ، به عنوان را در اين مرحله رشدياين گروه ارقام 

انحراف  ،گروه اولاز زير گروه دوم . معرفي نمودواسط 

بيشتري نسبت به ميانگين كل نشان داد و اين انحراف 

ه نسبت سديم ب ،غير از درصد سديمهبراي تمامي صفات ب

توان مي از اينرو .ر جهت مثبت بودو طول ريشه دپتاسيم 

اينگونه نتيجه گرفت كه اين ارقام نسبت به ميانگين كل 

و نسبت به ساير ارقام تنش  بهتر از ساير ارقام عمل نمودند

دوازده رقم . زيمنس را بهتر تحمل نمودنددسي 12شوري 

شامل ارقام اهلمي طارم، بينام، پوكالي، حسن سرايي آتش 

، طارم محلي، غريب، ندرانزاه پسند مگاه، دم زرد، شا

قصرالدشتي، موسي طارم تشكيل دهنده اين زيرگروه 

، بجار، خزر، IR28 ،IR60كه ارقام  اما گروه دوم. بودند

 ،شدسپيدرود، سنگ طارم، مهر، نعمت، ندا را شامل مي

از لحاظ تقريباً برخلاف دسته قبلي شامل ارقامي شد كه 

تري را نسبت به ساير ارقام هاي پايينتمامي صفات ارزش

 داشتند و از لحاظ مقادير درصد سديم و نسبت سديم به

توانند بهبالاتر بودند و از اينرو مياز ميانگين كل پتاسيم 
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  زيمنس بر متردوازده دسي اي ارقام برنج از لحاظ صفات مورد مطالعه در شرايط تنشدندروگرام حاصل از تجزيه خوشه -2شكل 

 ).ارايه شده است 1اسامي ارقام در جدول (

Figure 2. Dendrogram derived from cluster analysis of rice varieties based on all studied traits under 12 
dS.m-1 (The names of varieties are shown in Table 1). 
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دسي زيمنس بر  12(عنوان رقام حساس به شوري بالا 

ارقام نيز  (Sabouri, 2007)صبوري  .معرفي شوند) متر

را به عنوان ارقام بسيار  IR29و  IR28خزر، سپيدرود، 

  حساس و ارقام طارم محلي، اهلمي طارم، غريب و

و  4پسند مازندران را به عنوان ارقام متحمل در شرايط شاه

  .دكرزيمنس بر متر در مرحله رويشي گزارش دسي 8

  نتايج ارزيابي ژنوتيپي

جهت ارزيابي ميزان سودمندي  :هاي تنوع ژنتيكيآماره

هاي بزرگ اثر QTLبا پيوسته  ي نشانگرهاي ريزماهواره

Saltol  وSKC1  مشاهده شده، ل آلاز معيارهاي تعداد

هاي تنوع آماره. استفاده شد PICتنوع ژنتيكي و شاخص 

ارايه شده  4جدول در ژنتيكي محاسبه شده براي نشانگرها 

و   RM10136هايكه نشانگر نشان دادنتايج  .است

RM10927 آللترين تعداد ترتيب بالاترين و پايينه ب ،

و تنوع ژنتيكي را به خود چندشكلي محتواي اطلاعات 

كه نشانگر  كردتوان اينگونه تعبير مي. اختصاص دادند

RM10136 را  توانست با بالاترين كارايي تفاوت بين ارقام

 (Sabouri et al., 2009)صبوري و همكاران  .نشان دهد

هاي QTL اپيوسته بريزماهواره با بررسي نشانگرهاي 

Saltol و SKC1 هاي روي اسسشن)Accessions (

، RM8094 ،RM562نشانگرهاي پوكالي نشان دادند كه 

RM10655  وRM10793  سودمندترين نشانگرها در

اين . باشندلي ميهاي پوكاتشخيص و تمايز اسسشن

نشانگرها در ارقام برنج مطالعه شده در اين پژوهش نيز از 

  .محتواي اطلاعات چندشكل بالايي برخوردار بودند

بر  مورد مطالعه بندي ارقامبه منظور گروه :ايتجزيه خوشه

هاي ژنتيكي حاصل از نشانگرهاي ريزماهواره اساس داده

بندي گروه. اده شداي استفمورد استفاده، از تجزيه خوشه

تجزيه با استفاده از چندين ماتريس شباهت و چند روش 

بندي مربوط به در نهايت بهترين گروه. انجام شداي خوشه

 و روش اتصال همسايگي )Nei, 1973(ضريب شباهت ني 

)Neighbor Joining(  بود كه بالاترين ضريب همبستگي

در  ،لدندروگرام حاص. كوفتيك را به خود اختصاص داد

كه  )Radiation( تابشينمايش به صورت  3شكل 

 ,.MEGA 5.05  )Tamura et alافزارخروجي نرم

  . نمايش داده شده است ،است )2011

اي كه در دندروگرام دقت در نتايج تجزيه خوشه

اگرچه تعدادي از كه دهد نشان مي ،منعكس شده است

 ،بودند ارقام كه از لحاظ فنوتيپي در يك گروه قرار گرفته

و   Saltol انشانگرهاي پيوسته باز لحاظ ساختار ژنوتيپي 

SKC1  هم در كنار هم قرار گرفتند، اما مطابقت بسيار بالا

االبته اين نتيجه خيلي دور . بندي برقرار نبودبين دو گروه

بندي بر دليل كه از طرفي اين گروهاين به  ،از انتظار نيست

اين ناحيه صورت  اساس تمامي نشانگرهاي موجود در

ي بسيار زيادي آللتنوع  ،گرفته و همانگونه كه مشاهده شد

از لحاظ هر كدام از نشانگرها در اين ناحيه وجود داشت و 

تعدادي از نشانگرها نقش مؤثرتري در تمايز كه امكان دارد 

اگر اين  البته .ارقام متحمل از حساس داشته باشند

دار بين ط معني، بايد بتوان ارتبااستاحتمال صحيح 

را تعدادي از نشانگرها با صفات فنوتيپي بررسي شده 

و تجزيه  شناسايي كرد كه اين تجزيه از طريق رگرسيون

از سوي ديگر امكان دارد در ارقام . عملي خواهد شد ارتباط

در ايجاد  نقش مؤثرتري روي ژنوم برنج ايراني، نواحي ديگر

داشته باشند و اي مرحله گياهچهتحمل به تنش شوري در 

نتوان صرفاً با استفاده از اين نشانگرها موفق به تفرق ارقام 

  .حساس و متحمل به شوري شد

نتايج تجزيه ارتباط صفات  5جدول  :تجزيه ارتباط

زيمنس بر متر دسي 12فنوتيپي مورد مطالعه تحت تنش 

. دهدرا نشان مي SKC1و  Saltolبا نشانگرهاي ناحيه 

، RM10655 ،RM10136ا عبارت از ترين نشانگرهشايع

RM3412 ،RM10852  وRM8094  در مدل بودند كه

و بيش از ساير  رگرسيوني اكثر صفات وجود داشتند

دار بين هاي رگرسيوني معنينشانگرها توجيه كننده مدل

 SKC1و  Saltolصفات مطالعه شده و نشانگرهاي ناحيه 

ريب تبيين هاي رگرسيوني نيز بالاترين ضبين مدل .بودند

و طول ريشه و بعد از آن به  +Naبه مدل مربوط به درصد 

  . اختصاص داشت +Kبه  +Naطول ساقه و نسبت 

 Mohammadi-Nejad et( محمدي نژاد و همكاران

al., 2010 ( ژنوتيپ برنج شامل ارقام  30در هاپلوتايپينگ

اصلاح شده و بومي فيليپين با استفاده از نشانگرهاي 

ها از لحاظ و بررسي ژنوتيپ Saltolحيه پيوسته به نا

و   RM8094دو نشانگرتحمل به شوري در مرحله زايشي 

RM10745  قادركه هاپلوتايپ شناسايي نمودند  16را در 

ها از لحاظ بودند تفكيك مناسب و مؤثري بين ژنوتيپ

  .تحمل به شوري در مرحله زايشي ايجاد نمايند

سيوني اكثر هاي رگربراي مدل ضريب تبيين بالا

صفات مرتبط با تحمل به تنش شوري مطالعه شده در اين 
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  ).ارايه شده است 2شماره ارقام در جدول (
Figure 3. Radiation dendrogram derived from cluster analysis using Nei coefficient and Neighbor Joining 

method. (The names of varieties are shown in Table 1). 

  

هاي ژني كنترل دهنده نقش مؤثر مكانپژوهش، نشان

كننده صفات فنوتيپي پيوسته با نشانگرهاي ريزماهواره 

توان با مي. است 1در كروموزوم  SKC1و  Saltolناحيه 

را  SKC1و  Saltolن تجزيه، نواحي ژنومي استناد به اي

تحمل به شوري  براي ارقام بومي ايراني نيز نواحي مؤثر در

البته بايد خاطرنشان نمود كه به منظور . قلمداد نمود

كاهش خطاي نوع اول در تجزيه ارتباط بهتر است از 

تر و انجام تجزيه ساختار قبل از هاي طبيعي بزرگجمعيت

  ).Casas et al., 2006(فاده نمود تجزيه ارتباط است

توجه داشت اين است  به آن اي كه بايدهرحال نكتهبه

يابي هاي مكانكه در بكارگيري اطلاعات حاصل از برنامه

ژني، مهمترين گام ارزيابي كارايي نشانگرهاي پيوسته با 

QTL است كه  آگاهي بخشي و شناسايي نشانگرهاي

از جمعيت اصلي مورد  هايي غيربتوانند حتي در جمعيت

براي شناسايي ارقام متحمل و   QTLيابياستفاده در مكان

در پژوهش حاضر . حساس و انتقال صفت مفيد باشند

 هايQTLتجزيه ارتباط نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با 

Saltol  وSKC1  نشان داد كه نشانگرهاي اين ناحيه

ل به داري با صفات مختلف مرتبط با تحمارتباط معني

و قادرند بخش قابل  اي دارندشوري در مرحله گياهچه

توجهي از تغييرات فنوتيپي صفات مرتبط با تحمل به 

از مهمترين اين نشانگرها، . تنش شوري را توجيه نمايند

RM10136 ،RM10655  وRM3412  بودند كه حتي در

بدين . داري نشان دادندبيش از چند صفت ارتباط معني

انگرها توانستند بهتر از ساير نشانگرها معني كه اين نش

  .ارقام حساس را از ارقام متحمل متمايز نمايند

علاوه بر تعيين ارقام حساس و  ،نتايج پژوهش حاضر

 دهندهتواند نشانمياي، در مرحله گياهچهبرنج مقاوم 

در ارقام  SKC1و  Saltol اثر هاي بزرگQTLتأييد وجود 

  .استنيز ني برنج بومي و اصلاح شده ايرا
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  هاي تنوع ژنتيكي محاسبه شده براي نشانگرهاي ريزماهوارهآماره -4جدول 
Table 4. Genetic diversity statistics for microsatellite markers of 

Saltol and SKC1 
  نشانگر

Marker  
   تعداد آلل

Allele number 

  تنوع ژنتيكي
Genetic diversity 

  محتواي اطلاعات ژنتيكي
PIC 

RM10136 16 0.908 0.901 

RM10655 10 0.865 0.858 

RM10696 10 0.877 0.870 

RM10701 12 0.890 0.883 

RM10711  10 0.879 0.872 

RM10713 9 0.810 0.804 

RM10720 11 0.820 0.814 

RM8094 9 0.836 0.817 

RM3412 14 0.906 0.898 

RM10748 11 0.892 0.885 

RM10772 10 0.788 0.782 

RM10773 8 0.675 0.670 

RM10793 8 0.740 0.695 

RM10800 8 0.654 0.649 

RM10825 10 0.789 0.783 

RM10829 11 0.821 0.815 

RM10843 10 0.801 0.795 

RM10852 10 0.796 0.790 

RM10864 10 0.784 0.778 

RM10871 8 0.665 0.660 

RM10890 10 0.843 0.837 

RM10927 5 0.554 0.550 

RM6100 10 0.867 0.852 

 ميانگين
Mean 

10 0.803 0.794 

 
 

  اريزسپاسگ

 737 مصوب كدمقاله حاضر از طرح تحقيقاتي با 

معاونت لذا جا دارد از . ده استشدانشگاه گيلان استخراج 

هاي اجراي براي تأمين هزينهگيلان دانشگاه پژوهشي 

براي اه گيلان دانشگ كشاورزي علوم از دانشكده و طرح

سركار خانم مهندس  ،فراهم كردن امكانات آزمايشگاهي

كار دانشجوي دكتري اصلاح نباتات دانشگاه نرجس طبخ

خاطر كمك در اجراي بخشي از كارهاي ه گيلان ب

و همچنين دانشگاه گنبد كاووس براي قبول آزمايشگاهي 

  .شودقدرداني  هاي مختلفدر زمينههمكاري 
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Abstract  

So far to genetic improvement of rice varieties to salinity stress, considerable researches has been 
performed related to QTL mapping with identifying of major QTLs of Saltol and SKC1 on 
chromosome 1 as a result. These QTLs are involved in control of some important traits related to 
salinity stress. The present study was conducted to evaluate and validate of closely linked markers of 
the QTLs in landrace and improved varieties. With above aims phenotyping carried out as factorial 
experiment in randomized complete block design with two factor variety (45 genotypes) and salinity 
(three levels control, 6 and 12 dS.m-2 NaCl). Ahlami Tarom, Binam, Pokalli, Has. Atashgah, Dom 
Zard, Shahpasand Mazandaran, Tarom Mahali, Gharib, Ghasroldashti, Mousa Tarom were assigned to 
tolerant group under 12 dS.m-2 condition. The varieties were genotyped for 23 microsatellite markers 
that were introduced out of fine mapping programs as closely linked markers to major QTLs of Saltol 
and SKC1. The results revealed although varieties clustering in term of phenotypic traits were not very 
conformity with genotypic clustering, the association analysis results was conveys this fact that on the 
chromosome 1 in the landrace and improved Iranian varieties there are some informative and 
significant markers including RM10136, RM10655 and RM3412 with regression model explaining 
considerable percent of phenotyping salt tolerance related traits. The results of present study can be 
used in breeding programs such as marker assisted selection directly if the results are confirmed. 
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