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  داه عوم ইشاورزی 

  تحقيقات غلات
  )107- 119( 1394 تابستان /دومشماره / پنجم دوره

  
اثر بزرگ QTLپيوسته به ريزماهواره بررسي تنوع آللي و هاپلوتايپي نشانگرهاي 

 برنج شماره نهكنترل كننده تحمل به خشكي در كروموزوم 
 

  2صبوريعاطفه و  *3، حسين صبوري2، علي اعلمي1رقيه تولي
  

  ، كشاورزي دانشگاه گيلانعلوم استاديار گروه زراعت و اصلاح نباتات دانشكده و  جوي كارشناسي ارشدبه ترتيب دانش -2 و 1
  گروه توليدات گياهي دانشكده كشاورزي دانشگاه گنبد كاووس دانشيار -3

  
  

  )5/8/93 :تاريخ پذيرش -28/11/92: تاريخ دريافت(
  چكيده

 برنج هايتعدادي از ژنوتيپ ريشه خصوصياتبخش شناسايي نشانگرهاي آگاهيو نوع آللي و هاپلوتايپي به منظور بررسي ت
مرفولوژي بزرگ اثر كنترل كننده  QTLكه با  برنج شماره نهكروموزوم نشانگر ريزماهواره از هفده  ،تنش خشكيشرايط تحت 

دو در مورد مطالعه  ژنوتيپ 22تعداد هاي ژنتيكي، داده اساس بر. استفاده شد بودند،پيوسته خشكي  ريشه در شرايط تنش
 ،و گروه دوم قرار گرفتندبه خشكي تر هاي متحملد، ژنوتيپبونيز  Balaژنوتيپ شامل گروه اول كه در . بندي شدندگروه طبقه

 نشان داد كه لكولينتايج مو. بودندحساس به خشكي  و احتمالاًتر از لحاظ صفات ريشه ضعيفهايي بود كه  شامل ژنوتيپ
نتايج تجزيه ارتباط بين  .للي بودندآداراي بيشترين تنوع  واقع در اين ناحيه كروموزومي RM215و  RM24671نشانگرهاي 

، )B=0.431( با ضخامت ريشه RM530-A هاينشانگركه  تحت شرايط تنش نشان دادمورد بررسي نشانگرها و صفات 
RM24627-A با وزن ريشه )B=0.573(، RM24669-C  با تعداد ريشه)B=0.620(، RM6535-C با وزن ساقه   

)B=-0.503( ،RM684-A با طول ساقه )B=0.832( ،RM160-A با طول ريشه )B=0.373( ،RM684-A با كد ژنوتيپي 
)B=-0.811 ( وRM24627-A با زيست توده )B=1.073(  در كه بودند  رگرسيون استاندارد شدهداراي بيشترين ضريب

تجزيه  .قرار گيرندبه عنوان نشانگرهاي آگاهي بخش مورد استفاده توانند مي هاي بيشترتاييد نتايج به وسيله آزمايشصورت 
هاي ديلماني و شامل ژنوتيپكه  8هاپلوتايپ شماره  و دادهاپلوتايپ مختلف قرار  16در قالب را ژنوتيپ برنج  22پي نيز يهاپلوتا

IR25571 به ژنوتيپ بيشترين شباهت را  ،بودBala ها همانند والد اين ژنوتيپرسد به نظر مي ،بنابراين .داشتBala  واجد
QTLها در توان از اين ژنوتيپدر صورت تاييد نتايج، مي. هاي كنترل كننده تحمل به خشكي در اين ناحيه ژنومي باشند
  . نژادي تحمل به تنش خشكي استفاده كردهاي بهبرنامه

  
 بخش، هاپلوتايپتجزيه ارتباط، تنش خشكي، نشانگر آگاهي: كليدي هاي واژه

  
  sabouriho@yahoo.com  :نويسنده مسئول *
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 مقدمه 

بسيار پيچيده خصوصيتي تحمل به تنش خشكي 
در شرايط تنش خشكي، كمبود آب ميزان عملكرد . است

 ,Blum(دهد ر ميمحصول را به شدت تحت تأثير قرا
ماندن در اثر  طول يا حجم ريشه و قابليت سبز). 1996

تواند يكي از ابزارهاي ارزيابي تحمل به تنش وقوع تنش مي
ارقام برنج متحمل به  ).Blum, 2011(كمبود آب باشد 

هاي با محدوديت آبي خشكي و با عملكرد بالا براي محيط
رو، از اين .خشندبمناسب هستند و توليد برنج را بهبود مي

تحت شرايط تنش بسيار  شناسايي ارقام برتر و مناسب
  ). Babu, 2010(مهم است 

هاي برنامه در پيشبرد تنوع ژنتيكي، نقش بسيار مهمي
و حفاظت از منابع ژنتيكي دارد كه از طريق  اصلاحي

ها و نشانگرهاي مولكولي صفات مرفولوژيك، بررسي شجره
هاي متفاوتي مانند نشانگرهاي از نشانگر. دشوميسر مي

براي بررسي تنوع  DNAمرفولوژيك، بيوشيميايي و 
 ,.Naghavi et al(شود ژنتيكي گياهان استفاده مي

 و )Association analysis( ارتباط تجزيه ).2004
نيز نشانگرهاي مولكولي و صفات زراعي  مطالعه رابطه بين

ي پتانسيل داراي كاربردهاي متعددي از جمله امكان بررس
هاي خاص پيش از ارزيابي فنوتيپي، ژنتيكي ژنوتيپ

پلاسم، هاي صفت مطلوب در مجموعه ژرمشناسايي آلل
هاي كانديداي ژن ها و تأييدQTLيابي دقيق تسهيل مكان

  ). Gebhardt et al., 2004( استمسئول صفات كمي 
) Liu et al., 2010(هاي ليو و همكاران با بررسي

QTLگوني براي پاسخ به خشكي در برنج هاي گونا
پايداري  ،ها براي تنظيم اسمزيQTLاين  .شناسايي شدند

آبسزيك، اسيد ، دماي كانوپي، ميزان يغشاي سلول
در وضعيت آب برگ، مرفولوژي ريشه و توانايي نفوذ ريشه 

از آنجا كه ريشه يكي . بودندهاي مختلف در جمعيتخاك 
از  است،ر تحمل به خشكي هاي مهم و تاثيرگذار داز اندام

ها و تحقيقات متعددي در خصوص شناسايي ژنرو اين
QTLهاي ريشه در شرايط هاي كنترل كننده ويژگي

 دهتعداد اي در مطالعه. تنش خشكي صورت گرفته است
QTL شماره نه  براي حداكثر عمق ريشه روي كروموزوم
در هر دو شرايط  QTLاما فقط يك  ،شناسايي شد برنج 

اين مطلب  .مشابه بودندش خشكي و بدون تنش تن
پيچيدگي كنترل تحمل به خشكي را در اين صفت نشان 

همبسته با ضخامت ريشه تحت  QTLهفت . دهدمي

دو عدد از  كه شد شناساييشرايط نرمال و تنش خشكي 
 دهبيشتر از  همچنين  .دو شرايط يكسان بودند آنها در هر

QTL از قبيل حجم ريشه، هاي ريشه براي ساير ويژگي
وزن خشك ريشه، ميزان عمق ريشه و نسبت ريشه به 

تا  32/4 در حدود كه هر يك از آنها شد شناساييساقه 
 فنوتيپي صفت را توجيه كردند درصد از تنوع 18/28

)Yue et al., 2004 .(  
مربوط به بررسي تنوع هاپلوتايپي ارقام برنج در نواحي 

QTL طلاعات ارزشمندي در اتواند اثر ميهاي بزرگ
بهترين و موثرترين تركيب آللي ناحيه ارتباط با شناسايي 

QTL  در اختيار مورد نظر براي انتخاب به كمك نشانگر
 ,.Norton et al( نورتون و همكاران .محققين قرار دهد

را  Bala×Azucenaجمعيت مشتق از تلاقي ) 2008
ات خصوصيهاي QTLرا براي  اهاي كانديدژن وبررسي 

از قبيل ضخامت ريشه روي برنج مرفولوژي ريشه 
اين نواحي به  .ندكردرديابي  9و  5، 2هاي كروموزوم

- به كمك روش و ژن بودند 81و  189، 322ترتيب شامل 
تعداد قابل  كه هاي ترانسكريپتوميكس مشخص شد

 ها از الگوي بيان چند شكل برخوردارتوجهي از اين ژن
بزرگ اثر  QTLبراي  ناحيه مورد بررسي. ندهست

بود كه بر اساس نتايج  Mb 0.6كروموزوم شماره نه 
هاي ژنتيكي مختلف به تأييد زمينهن در آحاصل، اهميت 

 4/19توانست تا  QTL ، اينديگر پژوهشدر . رسيد
درصد از تغييرات فنوتيپي صفت ضخامت ريشه را كنترل 

هايي كه با بررسي). McMillan et al., 2006( كند
 يهاQTLروي ) Price et al., 2000(ايس و همكاران پر

هايي براي QTL ،انجام دادندتحمل به خشكي  امرتبط ب
مرفولوژي توزيع ريشه، اجتناب از خشكي، توانايي نفوذ 

اي، پيچيدگي ، تنظيم اسمزي، هدايت روزنهدر خاك ريشه
آبسزيك و اسيد برگ، پايداري غشاي سلول، انباشتگي 

هاي در پژوهش. لوژي ديگر كشف شدچندين ويژگي فنو
نورتون و و  )Price et al., 2000(پرايس و همكاران 

اين ناحيه از نقش  ،)Norton et al., 2008( همكاران 
معرفي مهم  نه براي تحمل به خشكي در برنجكروموزوم 

 با توجه به اهميت ويژه اين ناحيه از ژنوم، ،بنابراين .شد
 22 تنوع هاپلوتايپي پژوهش حاضر به منظور بررسي

ضمن اجرا شد تا ژنوتيپ بومي و وارداتي برنج زراعي 
مرتبط با  ي آگاهي بخشنشانگرها ها،بندي ژنوتيپگروه
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استفاده  خشكي جهت تحت شرايط تنش خصوصيات ريشه
  . دنوشپيشنهاد انتخاب به كمك نشانگر  هايدر برنامه

  
  هامواد و روش

ژنوتيپ برنج از  20مواد گياهي مورد ارزيابي شامل 
بود كه به همراه ارقام ) 1 جدول(و خارجي منشأ بومي 

نسبتاً ( Azucenaو ) متحمل به خشكي( Balaوالديني 
از نظر ) Norton et al., 2008) (حساس به خشكي

در آزمايش . خصوصيات ريشه مورد بررسي قرار گرفتند
 تحت شرايط كشتقالب طرح كاملاً تصادفي با سه تكرار 

 ,.Yoshida et al(روپونيك در محلول يوشيدا هيد
در آزمايشگاه اصلاح نباتات دانشكده كشاورزي ) 1976

براي  .شد انجام 91-92در سال دانشگاه گنبد كاووس 
استفاده اي شيشهظروف ها از تهيه محيط كشت گياهچه

ها فراهم تا امكان مشاهده و ارزيابي مستقيم ريشه شد
دار شده روي سطوح جوانه هايذرب منظور،براي اين  .شود

اي حاوي مشبك انتقال يافت و سپس روي ظروف شيشه
ده روز پس از تنش خشكي . محلول يوشيدا قرار داده شد

 5به ميزان  D Manitolبه وسيله ماده اسموتيك كشت 
ها در محلول گياهچه ،بار اعمال شد و در شرايط نرمال

  . ندكشت شدافزودن اين ماده و بدون  يوشيدا
ضخامت ريشه، تعداد ريشه، صفات مورد بررسي شامل 

 طول ساقه، وزن ساقه، زيست تودهوزن ريشه، طول ريشه، 
روز پس  27(اي در مرحله گياهچهبودند كه  و كد ژنوتيپي

هر دو شرايط تنش تحت ) از كشت در محلول يوشيدا
كد ژنوتيپي براي . گيري شدنداندازهو بدون تنش خشكي 

و لوله شدن مانند ظاهري تحمل به خشكي  خصوصيات از
ها از يك تا نه گياهچه استفاده و هاميزان سوختگي برگ

و نه تحمل نشان دهنده امتيازدهي شدند كه عدد يك 
 ;Loresto and Chang, 1981( به خشكي بود حساس

De Datta et al., 1988.(   
 CTAB )Saghai Maroofبه روش  DNAاستخراج 
et al., 1994( ها با استفاده انجام و كميت و كيفيت نمونه

يك درصد الكتروفورز ژل آگاروز اسپكتوفتومتري و از 
جفت آغازگر  هفدهها از براي تكثير جايگاه. تعيين شد

از آغازگرها اين  .استفاده شد) 2 جدول(ريزماهواره 
 ،)Temnykh et al., 2000(تمنيخ و همكاران  گزارشات

و  )McCouch et al., 2002(و همكاران  شكومك
 انتخاب شدند )Norton et al., 2008(نورتون و همكاران 

كنترل اثر بزرگ QTLنشانگرها به  اين پيوستگي كه

خشكي روي  كننده مرفولوژي ريشه تحت شرايط تنش
 ,.Norton et al(شده است  تاييدبرنج  نهكروموزوم 

 12در حجم  )PCR( اي پليمرازواكنش زنجيره .)2008
 10الگو با غلظت  DNAميكروليتر  2 شامليكروليتر م

و  پيشرفتي(ميكروليتر از هر يك از آغازگرها  5/0نانوگرم، 
كيت بافر ميكروليتر  6، پيكومول 10 با غلظت) برگشتي

PCR )Master mix ميكروليتر  5/1و ) شركت سيناكلون
هاي حرارتي شامل يك چرخه چرخه. شد انجامآب مقطر 

دقيقه،  4درجه به مدت  94اوليه در دماي  واسرشته سازي
درجه به مدت  93چرخه با واسرشته سازي در دماي  35
درجه به مدت  55 -58ثانيه، اتصال آغازگر در دماي  45
ثانيه و در  45درجه به مدت  72ثانيه و بسط در دماي  45

دقيقه در دماي  5نهايت يك چرخه بسط نهايي به مدت 
 فاده از دستگاه ترموسايكلردرجه بود كه با است 72

)ICYCLER-BIO-Rad (جداسازي نوارهاي  .انجام شد
 6ساز اكريلاميد واسرشتهتكثيري با الكتروفورز ژل پلي

 BIO-Rad(درصد در دستگاه الكتروفورز عمودي 
Sequencing( آميزي به روش نيترات نقره انجام و رنگ

)Creste et al., 2001( انجام شد .  
ها بررسي و ابتدا نرمال بودن داده ها،دادهبراي تجزيه 

 LSDها به روش سپس تجزيه واريانس و مقايسه ميانگين
انجام  SAS 9.0افزار در سطح احتمال پنج درصد با نرم

ابتدا الگوهاي نواري حاصل  هاي مولكولي نيزبراي داده. شد
عدم وجود (به صورت صفر  PCRاز الكتروفورز محصولات 

 سپس با برنامه. شدامتيازدهي ) وجود نوار(و يك ) نوار
Power Marker )Liu and Muse, 2005( ، پارامترهاي

 Osaghi and(تنوع ژني  مربوط به جمعيت مانند
Akhundova, 2010( تعداد آلل مشاهده شده، تعداد ،

ي امحتو ،)Kimura and Crow, 1964(آلل موثر 
 )PIC) (Prabakaran et al., 2010( شكل اطلاعات چند

محاسبه  ،اكاردبر مبناي فاصله ج ژنتيكي هفاصل ماتريسو 
 UPGMAها با روش اي ژنوتيپتجزيه خوشهسپس و 

بررسي ارتباط و انجام تجزيه ارتباط براي . انجام شد
رگرسيون  ،شده مطالعهصفات  بانشانگرهاي ريزماهواره 

 انجام )SPSS 16 )SPSS, 2007 افزارنرم باگام به گام 
 متغيرهاي عنوان به مشاهده شده كه ترتيب اين به. شد

به  وابسته متغير عنوان به نظر صفات مورد و مستقل
 كاهش براي. گرفته شدند نظر در GLMصورت مدل 

 ورود براي درصد 1 احتمال سطح رگرسيون، تجزيه خطاي
   .شد منظور مدل از خروج براي درصد 5و  مدل به متغيرها
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  آنها مورد بررسي به همراه منشاء و شجره برنجهاي ژنوتيپ -1 جدول
Table 1. The studied rice genotypes  

  منشا
Origin 

  ژنوتيپ
Genotype 

  منشا
Origin 

  ژنوتيپ
Genotype  

  ايري
IRRI 

IR77298-14-2-2  بومي ايران  
Iranian landrace 

 ديلماني
Deilamani 

  بومي هند
Indian landrace 

Bala 
  بومي ايران

Iranian landrace 
 سفيددم

Dom Sefid  
  بومي فيليپين

Philippine landrace 
Azucena 

  بومي ايران
Iranian landrace 

 زرددم
Dom Zard 

  ايري
IRRI 

IR82310-B-B-67-2 
  بومي ايران

Iranian landrace 
 حسني

Hasani 
  ايري
IRRI 

IR82635-B-B-82-2 
  ايري
IRRI 

RESTORER-50 

  ايري
IRRI 

KMP-41  ايري  
IRRI 

IR50 

  ايري
IRRI 

IR3441-97  بومي ايران  
Iranian landrace 

 بيجار
Bijar 

  ايري
IRRI 

IRGC-15092-RT-1031-62  بومي ايران  
Iranian landrace 

 موسي طارم
Mousa Tarom  

  ايري
IRRI 

IR25571  بومي ايران  
Iranian landrace 

 دشت
Dasht  

  بومي ايران
Iranian landrace 

  بينام
Binam 

  انبومي اير
Iranian landrace 

 طارم منطقه
Tarom Mantagheh  

  ايري
IRRI 

NP-125  بومي ايران  
Iranian landrace 

 زيره
Zireh 

 
  

  نتايج و بحث
 هايوجود تفاوتبيانگر  مركب نتايج تجزيه واريانس

در ها براي كليه صفات مورد بررسي دار بين ژنوتيپمعني
واريانس به تجزيه نتايج . بود آزمايشمجموع شرايط 

شرايط نرمال و تنش نيز نشان داد  هر يك ازتفكيك در 
داراي كليه صفات  مطالعه از نظرمورد هاي كه ژنوتيپ

ند دار در سطح احتمال يك درصد بودمعني هايتفاوت
براي  هاژنوتيپبين مقايسه ميانگين  .)اندها ذكر نشدهداده(

كه داد نشان ) 3جدول (در شرايط نرمال  هصفت قطر ريش
رقم و  )متر مربعميلي 85/0(داراي بيشترين  Bala ژنوتيپ
قطر  )متر مربعميلي 28/0(داراي كمترين زرد دمبومي 
 هاي، ژنوتيپبراي صفت وزن ريشهدر مقابل،  .بود ريشه

IR82310-B-B-67-2 ،NP-125 ،IR25571 و ديلماني، 
. ندداشتكمترين مقدار را  Azucenaبيشترين ميزان و 

با  IRGC-15092-IR1031-62 ،ي صفت تعداد ريشهبرا
 83/2 تعدادبا  Azucenaداراي بيشترين و  33/23تعداد 

براي صفات وزن ساقه و زيست . بودندداراي كمترين مقدار 

 17/0و  11/0 با به ترتيب( IR25571 نيز ژنوتيپ توده
داراي  )گرم 02/0با ( Azucenaداراي بيشترين و  )گرم

، رقم صفت طول نهايي ساقه از نظر. ودندبكمترين مقدار 
با  Azucenaبيشترين و  مترسانتي 30/18با  بومي زيره

براي صفت . طول ساقه را داشتندكمترين  مترسانتي 75/8
 )مترسانتي 93/7 با(ديلماني  ، رقم بوميطول نهايي ريشه

 56/2با (موسي طارم رقم بومي داراي بيشترين ميزان و 
با بنابراين،  .طول ريشه بودندي كمترين دارا) مترسانتي

هاي ژنوتيپ ،توجه به نتايج به دست آمده در شرايط نرمال
هاي بالاتر و دشت، ارزش IR25571و   Balaديلماني،

هاي ارزش RESTORER-50و  Azucena موسي طارم، 
   .ندشتدا مورد مطالعهاز ساير ارقام تري پايين

شرايط  تحت هانوتيپژنتايج حاصل از مقايسه ميانگين 
 هايرقم، نشان داد كه براي قطر ريشه) 4 جدول( خشكي 

Bala متر سانتي 23/0و  59/0با ترتيب ه سفيد بو دم
 ،براي وزن ريشه. دندبوبيشترين و كمترين مقدار داراي 
IR50  و دشت بيشترين وAzucena  كمترين مقدار را
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ترتيب  هب Azucenaو  Bala ،براي تعداد ريشه. ندداشت
، IR25571 ارقام. بودند تعدادترين كمو داراي بيشترين 

براي وزن ساقه، ديلماني براي  نيز سفيد و زيرهديلماني، دم

براي طول نهايي ريشه،  Balaطول نهايي ساقه، 
Azucena  براي كد ژنوتيپي وRESTORER-50  براي

  .زيست توده، بيشترين مقادير را به خود اختصاص دادند
  

 )Temnykh et al., 2000; McCouch et al., 2002; Norton et al., 2008( نشانگرهاي استفاده شده و توالي آنها -2 جدول
Table 2. Studied markers and their sequences (Temnykh et al., 2000; McCouch et al., 2002; Norton et al., 2008) 

فاصله تا 
QTL هدف  

Distance to 
target QTL 

 غازگر برگشتيآ
Reverse Primer 

3'→5' 

  آغازگر پيشرفتي
Forward Primer 

5'→3' 

  نشانگر
Marker 

5.4 CTGAGAATCCAATTATCTGGGG ATGCCGCCAGTGAAAGC RM288 
3.3 CTTCGTGCGAGCCATCTC ACAAAACCAAGGGCCTAACC RM553 
2.5 GGCATCCCTCTTTGATTCCTC GCGCTGGTGGAAAATGAG RM278 
1.2 CCGTAGACCTTCTTGAAGTAG GAAACCACCACACCTCACCG RM201 
2.4 ACGGCCCTCATCACCTTC GGTGCCATTGTCGTCCTC  RM107 
2.4 ACTGCGTCCTCTGGGTTCCCGG AGATCGAAGCATCGCGCCCGAG RM160 
2.4 GATCCAGATAAATGAGGCAC GTTGCACTACGTATTCTGAG RM328 
3.3 TTGCTGCATGATCCTAAACCGG GGTCCTGGGTCAATAATTGGGTTACC RM215 
2.6 CCAGCAAGCATGTCAATGTA CAGATTGGAGATGAAGTCCTCC RM245 
3.4 TCTTGCCGGAGCGCTTGAGGTG GCCGCACCCTCACTCCCTCCTC RM205 
2.9 CCTGCCTGTTGATCTTGTTCTCG CTCCTCCTCGCCTTAGCTTTCC RM24626 
3.3 GCAAAGTTTCGATGTGATGG GGTCATTGTTGGTTGTTTAGCC RM24627 
3.7 GAGTCTGCACCATCTATTTGC GTGCGGACTCTAATATGTCG RM24651 
4.4 GATGTCGCAAAGTTGAAACC TCTGCGAAATAAGTGGAACG RM24653 
2.6 GACTTCAGAACACCACCACACC TGAGGCTGTCTAAGTAGGATTCG  RM24669 
4.7 CTCTTCATCCGATAGTTTGCTAGG CAGGATTATCTTCTCCTCCATACC RM24671 
2.9 CCTTGTCGTCAAGACTGTTTCC GAATTGGGCGTAATTCATCC RM24713 

  
كه بررسي صفات  اندنشان دادههاي مختلف پژوهش
در ارزيابي تحمل به تنش  ه ويژه ريشهساقه و ب مرفولوژيك

 ،به عنوان نمونه .هستندحايز اهميت در برنج خشكي 
اي روي مجموعه) Wang et al., 2006(وانگ و همكاران 

شامل توسعه ريشه، حداكثر  ،و ساقهريشه  هايويژگياز 
وع طول ريشه، مساحت ريشه، حجم عمق ريشه، مجم

 ،در سخت لايه ريشه قابليت نفوذريشه، ضخامت ريشه، 
نسبت ريشه به ساقه، منشعب هدايت هيدروليكي ريشه، 

نشان مطالعه كردند و ، مجموع طول گياه و شدگي ساقه
قابل توجهي به خشكي  هايها واكنشاين ويژگيكه  ندداد

ارقام متحمل و  توانند در تفكيكدهند و مينشان مي
وانايي نفوذ ت از آنجايي كه. حساس به خشكي موثر باشند

رو از اين دارد،آنها ضخامت به  بستگيها در خاك ريشه
در تحمل به خشكي  ينقش مستقيم ترهاي ضخيمريشه
  ).Clark et al., 2008( دارند

بيان ) Veeresh et al., 2011(ويرش و همكاران 
 ويژگي يك ريشه عمق رحداكث به ند كه رسيدنكرد

 ينب ايملاحظه قابل تفاوت ،لحاظ يناز ا و است ژنتيكي
ارقامي كه قادر باشند  .دارد وجود يكسان يطشرا درارقام 

، در شرايط تنش خشكي ايجاد كنندتري هاي عميقريشه
سينگ و همكاران . تر خواهند بودنسبت به خشكي متحمل

)Singh et al., 2000 ( تحت فات ريشه با بررسي صنيز
تنش خشكي بيان داشتند كه گياهاني كه طول  شرايط

هاي جانبي، تراكم طول ريشه و ريشه اصلي، تعداد ريشه
نسبت ريشه به اندام هوايي بالاتري دارند، نسبت به كم 

گياه  ،به طور كلي. تر هستندآبي و تنش خشكي متحمل
براي اينكه توانايي جذب  ،هنگام مواجه با تنش خشكي

يشه را افزايش دهد ماده خشك بيشتري را به سيستم ر
در نتيجه تغييراتي در  و دهداي اختصاص ميريشه

ها ها مانند افزايش طول ريشهخصوصيات مرفولوژيك ريشه
 ,Aerts and chapin(شود در واحد وزن ايجاد مي

هاي ژنوتيپ اين پژوهش،با توجه به نتايج  ).1999
IR25571 ،Bala  اكثر صفات مهم كه از لحاظ و ديلماني

هاي بالاتري را در شو موثر در تحمل به تنش خشكي ارز
 تحمل، احتمالاً به خود اختصاص دادندها ساير ژنوتيپبين 
در . خشكي دارند تنش نسبت بهاز ساير ارقام  يتربيش

هاي ارزش ،زرد، موسي طارم و دمAzucenaارقام  ،مقابل
  .هستندتر به خشكي حساسكمتري داشتند و احتمالاً 
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  تحت شرايط نرمالهاي برنج مورد مطالعه ژنوتيپمقايسه ميانگين  -3 جدول
Table 3. Mean comparison of the studied rice genotypes under normal condition 

 توده زيست
Biomass

 طول ريشه
Root  

length (cm) 

  ساقه طول
Shoot 

length (cm) 

  وزن ساقه
Shoot 

weight (g)

 تعداد ريشه
Root 

number

  ريشه وزن
Root 

weight (g)

  قطرريشه
Root diameter 

(mm2) 

  ژنوتيپ
Genotype 

0.15 3.60 0.10 11.46 18.66 0.05 0.38 IR77298-14-2-2 
0.12 6.76 0.08 14.72 7.20 0.04 0.85 Bala 
0.02 4.15 0.02 8.75 2.83 0.00 0.30 Azucena 
0.10 4.60 0.06 12.76 15.66 0.03 0.34 IR82310-B-B-67-2 
0.14 2.73 0.08 15.58 17.66 0.06 0.29 IR82635-B-B-82-2 
0.09 6.36 0.04 10.43 16.66 0.05 0.47 KMP-41 
0.09 6.30 0.04 11.10 16.33 0.04 0.39 IR3441-97 
0.10 4.16 0.05 17.70 23.33 0.04 0.51 IRGC-15092-RT-1031-62 
0.17 5.23 0.11 13.66 21.33 0.06 0.38 IR25571 

0.09 5.20 0.05 10.26 18.66 0.04 0.45 
 بينام

Binam 
0.13 5.96 0.06 12.46 17.33 0.06 0.49 NP-125 

0.16 7.93 17.06 0.09 17.33 0.06 0.40 
 ديلماني

Deilamani 

 سفيددم 0.35 0.05 22.33 0.10 18.00 5.23 0.16
Dom Sefid 

0.10 5.86 18.53 0.06 16.33 0.04 0.28 
 زرددم

Dom Zard 

 حسني 0.30 0.03 21.00 0.08 13.50 6.06 0.12
Hasani 

0.08 4.73 12.13 0.05 16.33 0.03 0.31 RESTORER-50 
0.11 4.83 14.33 0.06 21.33 0.05 0.37 IR50 

 بيجار 0.31 0.04 15.66 0.06 17.43 5.23 0.11
Bijar 

 موسي طارم 0.38 0.02 17.00 0.05 10.50 2.56 0.07
Mousa Tarom 

 دشت 0.45 0.05 10.33 0.06 9.66 5.33 0.11
Dasht 

0.08 7.73 11.66 0.05 15.00 0.03 0.44 
 هطارم منطق

Tarom Mantagheh 

 زيره 0.30 0.03 17.33 0.06 18.30 5.63 0.10
Zireh 

0.03751.51 3.642 0.0271 4.6111 0.0203 0.1013 LSD5% 
  

  بررسي تنوع آللي
از لحاظ نشانگرهاي  مورد بررسيهاي بررسي ژنوتيپ
ك ريشه يژومرفولبزرگ اثر  QTLوسته به ريزماهواره پي

نشان داد كه  ،)Norton et al., 2008( 9كروموزوم  روي
ژنومي بي در اين ناحيه ناسها تنوع آللي ماين ژنوتيپ

هاي حاصل از نشانگرها تجزيه داده ،در مجموع .دارند
تعداد آلل براي هر  .آلل چند شكل بود 42بيانگر وجود 

براي هر آلل  8/2 آنهاو ميانگين آلل  4تا  2نشانگر از 
هاي بيشترين تعداد آلل در جايگاه ).5 جدول(نشانگر بود 

RM24713، RM24671 و RM107  در  آنو كمترين
 ،RM205 ،RM215 ،RM288 ،RM24626 نشانگرهاي

RM24651  وRM24653 محتوي اطلاعات  .شد مشاهده
 43/0و ميانگين آن  62/0تا  29/0از  )PIC( شكل چند

 ،RM201نشانگرهاي  در PICمقدار بيشترين . ودب
RM245 و RM24671  آن در مقداركمترين و 

 برآورد RM24626و  RM215، RM288 نشانگرهاي
ميانگين و  677/0تا  351/0بين  نيزمقدار تنوع ژني  .شد

 كمترين مقدار تنوع ژني در نشانگرهاي. بود 51/0آن 
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RM215، RM288  وRM24626 ر و بيشترين آن د
مشاهده  RM24671 و RM245 ،RM553 نشانگرهاي

و تنوع ژني  PICهاي تعداد آلل موثر، ارزش  ميانگين .شد
هاي ريزماهواره، بيانگر كارآمدي  مشاهده شده در جايگاه

ها و  براي تمايز ژنتيكي ژنوتيپ شده استفادهنشانگرهاي 
باشد  مطالعه ميمورد برنج هاي  وجود تنوع بين ژنوتيپ

)Roder et al., 1998 .(امكان  ،اين تنوع كافي وجود
گيري شده فراهم با صفات اندازه را تجزيه ارتباط بهتري

 RM24671 و RM245 نشانگرهاي در مجموع، .كندمي
محتوي اطلاعات چند  ،با دارا بودن بيشترين تعداد آلل

هاي تنوع ژني در اين مطالعه، به عنوان نشانگر و شكل
اين  .شدندنتيكي شناسايي جهت بررسي تنوع ژ مفيد

هاي تنوع بالاتر از قدرت تفكيك نشانگرها با داشتن آماره
 غربالاز آنها در احتمالاً بتوان ند و هست برخورداربيشتري 
كه نشانگرهاي مورد  از آنجا .بردها بهره بيشتري ژنوتيپ

شوند اي از ژنوم مربوط ميبه ناحيهدر اين مطالعه استفاده 
اثر كنترل كننده تحمل به بزرگ QTL كه پيوسته به

به را رو شايد بتوان اين نشانگرها خشكي هستند، از اين
هاي ژنوتيپ عنوان نشانگرهاي اگاهي بخش جهت غربال

  . كردپيشنهاد  به خشكي متحمل و حساس
  

  تحت شرايط تنشهاي برنج مورد مطالعه ژنوتيپ صفات در مقايسه ميانگين -4 جدول
Table 4. Mean comparison of the studied rice genotypes under drought stress condition 

 زيست توده
Biomass

  ژنوتيپي كد
Genotypic 

code 

 طول ريشه
Root  

length (cm) 

 ساقهطول
Shoot 

length (cm)

  وزن ساقه
Shoot 

weight (g)

 تعداد ريشه
Root 

number

  ريشهوزن
Root 

weight (g)

 قطرريشه
Root diameter 

(mm2) 

  ژنوتيپ
Genotype 

0.03 7.66 4.86 12.88 0.02 12.33 0.01  0.29 IR77298-14-2-2 
0.05 1.66 9.12 18.96 0.03 15.20 0.01 0.59 Bala 
0.01 8.33 7.35 9.96 0.01 4.33 0.00 0.24 Azucena 
0.03 7.33 3.83 11.70 0.02 12.66 0.01  10.30 IR82310-B-B-67-2 
0.06  5.33 4.50 14.40 0.05  9.33 0.01  0.23 IR82635-B-B-82-2 
0.04 6.33 4.93 11.03 0.03 8.66 0.01 0.39 KMP-41 
0.05 5.33 5.11 11.80 0.04 8.00 0.00 0.29 IR3441-97 
0.05 5.33 3.66 11.16 0.03 8.66f 0.01  0.43 IRGC-15092-RT-1031-62 
0.07  4.66 3.66 17.03 0.06  15.00 0.01  0.36 IR25571 

 بينام 0.29  0.01 6.33 0.04 9.86 4.26 7.00  0.05
Binam 

0.07 7.66 5.16 11.60 0.05  14.33 0.01 0.36 NP-125 

 ديلماني 0.40 0.01 11.33 0.06 23.00 7.00 3.33  0.07
Deilamani 

0.07  5.33 4.50 15.00 0.06  8.33 0.01 10.30 
 سفيددم

Domsefid 

 زرددم 0.23  0.01  13.00  0.05 12.66 4.86 5.66  0.07
Domzard 

 حسني 10.30  0.01  9.33 0.05 13.86 5.43 5.66 0.07
Hasani 

0.09 7.33 2.83 11.80 0.05  8.00 0.04 0.26 RESTORER-50 
0.08 5.66 4.16 13.93 0.05 8.00 0.02 0.35 IR50 

0.06  4.66 2.66 17.36 0.05  8.00 0.01 10.33 
 بيجار
Bijar 

 موسي طارم  0.33  0.01 11.00 0.04 11.50 2.40 6.33  0.05
Mousa Tarom 

0.07 8.00 4.16 9.40 0.04b 12.00 0.02 0.43 
 دشت

Dasht 

 طارم منطقه 0.36  0.01 6.00 0.03 10.00 5.66 7.66 0.04
Tarom Mantagheh 

 زيره 0.25  0.01 11.66 0.06 14.56 5.00 5.66  0.07
Zireh 

0.0299  1.0328  1.3712 4.2066 0.0233 2.7994 0.0117 0.0971 LSD 5% 
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  مطالعه در اين پژوهشبرنج مورد  يهايپدر ژنوت يزماهوارهر هاينشانگر هاي تنوعفراسنجه  -5 لجدو
Table 5. Diversity parameters of the microsatellite markers in the studied rice genotypes in this research 

  يتنوع ژن
Gene diversity 

 تعداد آلل مشاهده شده
Na 

 لل موثرتعداد آ
Ne 

  محتوي اطلاعات چندشكل
PIC 

  نشانگر
Marker 

0.495  21.98 0.372 RM24653 
0.516  32.06 0.422 RM24669 
0.599  32.49 0.851 RM553 
0.533  32.14 0.431 RM278 
0.545  42.20 0.504 RM24713 
0.351  21.54 0.289 RM24626 
0.351  21.54 0.289 RM288 
0.500  22.00 0.375 RM24651 
0.351  21.54 0.289 RM215 
0.677 43.10 0.623 RM24671 
0.632  32.71 0.554 RM245 
0.462  21.86 0.355 RM205 
0.599  32.49 0.532 RM201 
0.446  4 1.80 0.419 RM107 
0.557  32.26 0.490 RM160 

  
هاي ژنتيكي بر اساس اي دادهنتايج تجزيه خوشه

كه بالاترين  UPGMAندي بضريب جاكارد و روش گروه
ضريب همبستگي كوفنتيك و بهترين توپولوژي دندروگرام 

بر اين  .ارايه شده است 1را به خود اختصاص داد، در شكل 
اصلي تقسيم  دو گروه به هاي مورد مطالعه ژنوتيپ ،اساس
حسني، بيجار،  ،ديلمانيهاي  ژنوتيپ ، به طوري كهشدند

، Bala ،KMP-41 ،IR25571 ،طارم منطقه ،موسي طارم
IRGC-15092-RT-1031-62، و IR50 و  اولگروه  در

، زيره ،دشت ،زرددم ،سفيددم ،بينامهاي  ژنوتيپ
Azucena ،IR77298-14-2-2 ،IR82635-B-B-82-2 ،
NP-125 ، IR3441-97 و RESTORER-50 ه در گرو

كه  بودهايي گروه يك شامل ژنوتيپ .قرار گرفتنددوم 
ضمن اينكه سه  ،ندشتدا Balaه شباهت را ب بيشترين
در يك گروه قرار  و ديلماني Bala ،R25571ژنوتيپ 

 .استها حاصل از مقايسه ميانگين گرفتند كه مويد نتايج 
تعداد مانند ( اي بهترها با داشتن صفات ريشهاين ژنوتيپ

ها نسبت به ساير ژنوتيپ ،)و ضخامت ريشه بيشتر هاريشه
گروه دوم  ،در مقابل. دندن دانشابه خشكي  يتربيش تحمل

از  ويژهبه   و مجموعهايي اختصاص يافت كه در به ژنوتيپ
اين نوع  .تر از گروه اول بودندضعيف نظر صفات ريشه
هاي ژنتيكي ها كه اساساً بر مبناي دادهتفكيك ژنوتيپ
ي گوياي ود زياد، اما توانسته است تا حدصورت گرفته

تواند نويد بخش ها باشد، ميژنوتيپبين اختلافات فنوتيپي 
و البته  اثر مورد نظربزرگ QTLاين مطلب باشد كه 

نقش قابل توجهي در  نشانگرهاي ريزماهواره مورد مطالعه،
 درتوجيه تغييرات فنوتيپي كنترل كننده صفات ريشه 

تر جهت ارزيابي بهتر و دقيق .تحمل به تنش خشكي دارند
تيپي و ژنتيكي و هاي فنوبين ويژگي اين نوع روابط

توجيه كننده تغييرات شناسايي نشانگرهاي آگاهي بخش 
   .شد استفادهتجزيه ارتباط از روش  صفات مورد مطالعه

مورد نتايج تجزيه ارتباط بين نشانگرها و صفات  
. ارايه شده است 6 در جدول تحت شرايط تنشمطالعه 

با ضخامت  RM530-Aنشانگرهاي  نتايج نشان داد كه
با وزن ريشه  B=0.431( ،RM24627-A(ريشه 

)B=0.573( ،RM24669-C  با تعداد ريشه
)B=0.620( ،RM6535-C  با وزن ساقه)B=-0.503( ،

RM684-A  با طول ساقه)B=0.832( ،RM160-A  با
با كد ژنوتيپي  B=0.373( ،RM684-A(طول ريشه 

)B=-0.811 ( وRM24627-A  با زيست توده
)B=1.073 (ريب رگرسيون استاندارد داراي بيشترين ض

 ،RM160نشانگرهاي  از آنجايي كه. شده بودند
RM24627 و RM24671 داري با بيشترين ارتباط معني

از طرفي و  داشتندها اين ژنوتيپدر تعداد صفات 
نيز داراي ضريب  RM24669و  RM684نشانگرهاي 

اين نشانگرها  اين اساس احتمالاً بر بالايي بودند، رگرسيون
روي  كنترل كننده صفات ريشه اثربزرگ QTLبا 

در صورتي كه  .دنپيوستگي بالايي دار كروموزوم شماره نه
نيز در تحقيقات بعدي تحمل به خشكي  اين نشانگرها

توان از آنها به مي ، در اين صورتقرار گيرند مورد تاييد
نشانگرهاي كانديدا براي انتخاب به كمك نشانگر  عنوان

 لين و همكاران. دكراستفاده  بعدينژادي هاي بههدر برنام
)Lin et al., 2007 ( پيوسته  ريزماهواره چهار نشانگرنيز
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، RM72شامل به خشكي  متحملهاي QTL هب
RM518 ،RM228، RM20  1/4 با فاصلهبه ترتيب ،

، 4هاي روي كروموزوممورگان سانتي 1/12و 1/10، 1/8

متحمل به هاي وليه لاينرا براي گزينش ا 12و 10، 8
نمودن  آسان مورد استفاده قرار دادند و ضمن خشكي

  . دندهاي اصلاحي را كوتاه كردوره برنامه گزينش،
  
  برنج مطالعه شده درنشانگرهاي ريزماهواره مرتبط با صفات  مدل رگرسيون و ضريب رگرسيون استاندارد شده ضريب تبيين - 6جدول 

Table 6.  Coefficient of model determination and standardized regression coefficient of microsatellite markers 
linked to the studied traits in rice  

  مدل نضريب تبيي
Model R2 

  ضريب رگرسيون استاندارد شده
Standardized regression 

coefficient (Beta) 

  نشانگرآلل 
Marker allele 

  صفت
Trait 

 *-0.380  RM245-B 
  ضخامت ريشه

Root thickness 
 *0.431 RM530-A 

0.589 *0.330 RM24671-C 

 **0.573  RM24627-A  وزن ريشه  
Root weight 0.442 *0.390  RM160-C 

 0.578** RM245-C 

  تعداد ريشه
Root number 

 0.459** RM160-B 
 0.620** RM24669-C 

0.726 -0.405** RM24627-C

0.253 -0.503* RM6535-C 
 وزن ساقه

Shoot weight 
 **0.832  RM684-A 

  طول ساقه
Shoot length 

 **-0.366  RM24671-D 

0.777 **0.295  RM107-A 
 0.373*  RM160- A طول ريشه  

Root length 0.289 *0.366  RM245- A 
 **-0.811  RM684-A  

  كد ژنوتيپي
Genotypic code 

 **0.496  RM24671-D 
 **-0.302  RM160-C 
 **0.288  RM24671-A 

0.874 **-0.227  RM24626-A 
 **1.073  RM24627-A 

  زيست توده
Biomass 

 *0.426  RM278-B  
 **-0.747  RM24671-D 

0.632 *0.340 RM201-B 

 
اي است خشكي صفت كمي مهم و پيچيدهبه تحمل 

از . شودهاي متعددي كنترل مي QTLها و كه توسط ژن
مانند تحمل به تنش در نتيجه ها كه بروز يك فنوتيپ آنج

ها به طور مستقل نبوده و در حقيقت برآيند تظاهر ژن
هاي متعددي در يك شبكه پيچيده و تنظيم عملكرد ژن

تواند در بروز زمينه ژنتيكي افراد مي رواست، از اينشده 
اي مانند تحمل به يك تنش موثر فنوتيپي ويژگي پيچيده

در يك  QTLه همين دليل است كه نتايج يك ب. باشد
جمعيت، ممكن است در جمعيت يا ژرم پلاسم ديگر كاملاً 

مهم موثر بر  QTLنتايج ارزيابي  ،بنابراين. مشابه نباشد
زمينه  كروموزم شماره نه كه قبلاً درتنش خشكي روي 

در  است،شده  شناساييغير ايراني برنج ژرم پلاسم  ژنتيكي
و در صورت تاييد  بودهسيار حايز اهميت جمعيت ايراني ب

تواند در تحقيقات بعدي به ويژه براي توسعه مي
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نشانگرهاي آگاهي بخش و معرفي آنها براي انتخاب به 
  . كمك نشانگر پيشنهاد شود

بر اساس نتايج اين تحقيق، رقم محلي ديلماني به 
هاي تواند در برنامهعنوان يك رقم متحمل به خشكي مي

 ،RM160 نشانگرهاي. ي در نظر گرفته شودنژادبه
RM24713 و RM24671  هاي آزمون انجام از پسنيز

آگاهي عنوان نشانگري ه توانند بميو تاييد نتايج بيشتر 
ها براي تحمل به براي انتخاب و غربال جمعيتبخش 

رسد اين ناحيه ژنومي به نظر مي .خشكي پيشنهاد شوند
وجهي در تحمل به تنش ايفا تواند نقش قابل تدر برنج مي

يابي دقيق و در نهايت تواند براي مكانمي رواز اين .كند
   .دسازي در تحقيقات بعدي بهره برداري شوهمسانه

  
  تشكر و قدرداني

هاي گياهشناسي و ژنتيك از كارشناسان آزمايشگاه
 دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه گنبد كاووس

جناب آقاي مهندس احمدرضا  از .شودسپاسگزاري مي
دانشجوي دكتري اصلاح نباتات دانشكده علوم  دادرس

مراحل اجراي  تمامي كه درنيز  كشاورزي دانشگاه گيلان
   .دشوو ياور ما بودند، تشكر و قدرداني مي اين پژوهش يار

  
  

  Bala ژنوتيپ يسه بامورد مطالعه در مقا SSRهاپلوتايپ برنج شناسايي شده با نشانگرهاي  شانزده -7جدول 
Table 7. Sixteen rice haplotypes identified by the studied SSR markers compared with Bala  

  هاپلوتايپ 
Haplotype 

  نشانگر
Marker 16  15  14  13  12  11  10  9  8  7  6  5  4  3  2  1  

B
ala

 

                                  RM24651 

                                  RM215 

                                  RM24671 

                                  RM205 

                                  RM245 

                                  RM24653 

                                  RM24669 

                                  RM553 

                                  RM278 

                                  RM24713 

                                  RM328 

                                  RM24627 

                                  RM24626 

                                  RM288 

                                  RM201 

                                  RM107 

                                  RM160 

  ، IR50 ،3 - IR77298-14-2-2 ،4- IR82310-B-B-67-2 ،5 - IR3441-97و حسني، بيجار  - 2 ،بينام - 1: اند ازها عبارتهاپلوتايپ *
6- IR82635-B-B-82-2  وRESTORER-50 ،7- و ديلماني -8 ،زرددم IR25571 ،9- IRGC-15092-RT-1031-62 ،10 - KMP-41 ،

  . دشت - 16 و زيره - 15 ،طارم منطقه -14 ،طارم موسي -NP-125 ،13 - 12، سفيددم -11
* The haplotypes are including: 1. Binam, 2. Hasani, Bijar and IR50, 3. IR77298-14-2-2, 4. IR82310-B-B-67-2, 
5. IR3441-97, 6. IR82635-B-B-82-2, 7. Domzard, 8. Deilamani and IR25571, 9. IRGC-15092-RT-1031-62,  
10. KMP-41, 11. Domsefid, 12. NP-125, 13. Mousa Tarom, 14. Tarom Mantagheh, 15. Zireh and 16. Dasht.  
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 روي خشكي به تحمل كننده كنترل QTL به متصل ريزماهواره نشانگرهاي از هاستفاد با بررسي مورد هايژنوتيپ بنديخوشه -1شكل 

 UPGMAبر اساس ضريب جاكارد و روش گروهبندي  9 كروموزوم
Figure1- Clustering of the studied genotypes using microsatellite markers linked to the QTL controlling drought 

tolerance on chromosome 9 based on Jaccard’s coefficient and UPGMA method   
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Abstract 

To study the haplotype and allelic diversity and to identify the informative markers of root 
characteristics of some rice genotypes under drought stress, 17 microsatellite markers linked to the 
major QTL located on the rice chromosome 9 controlling root morphologic characteristics under 
drought stress were used. Based on the genetic data, the studied rice genotypes were assigned into two 
groups. The genotypes of first group including Bala were more tolerant and the genotypes of other 
group had lower root characteristics and were more drought sensitive. Results of the molecular 
analysis showed that RM215 and RM24671 markers at this chromosomal region had the most allelic 
variation. The association analysis between markers and traits under stress condition were revealed 
that the SSR markers RM530-A with root thickness (B=0.431), RM24627-A with root weight 
(B=0.573), RM24669-C with root number (B=0.620), RM6535-C with stem weight (B=-0.503), 
RM684-A with stem length (B=0.832), RM160-A with root length (B=0.373), RM684-A with genetic 
code (B=-0.811) and RM24627-A with biomass (B=1.073) had the highest standardized regression 
coefficient and can be used in the breeding programs as informative markers, if the results are 
confirmed by further experiments. Results of the haplotype analysis divided twenty two genotypes into 
16 different haplotypes and the haplotype 8 consisting of Deilamani and IR25571 had the maximum 
similarity to Bala. It seems that this similar genotypes to Bala be included the QTLs controlling 
drought tolerance at this genome region. These genotypes can be used for drought tolerance breeding 
programs after validation of the results in subsequent experiments.  
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