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  چکیده
درجات مختلف ه زنی تا رسیدن کامل ب  را در مراحل مختلف از جوانهبرنج شوری رشد گیاه وبوده  حساس اً نسبتشوریبرنج به 
 گزینش برای .باشد  دارای توارث کمی می و تحمل به شوری یک صفت پیچیده ژنتیکی و فیزیولوژیکی است.دهد  میقرارتحت تاثیر 

به منظور  .بخشد  افزایش کارآیی گزینش سرعت میتحمل به شوری به کمک نشانگرهای مولکولی، پیشرفت اصلاح را از طریق
 که حاصل BC2F5 لاین 62 در تنوع فنوتیپی صفت مربوطه، QTLهای مرتبط با تحمل به شوری و تعیین سهم هر QTLیابی  مکان

صفات مورد . ر گرفتندباشند مورد مطالعه قرا ای با واریته طارم مولائی بعنوان والد دهنده می  بعنوان والد دورهTiqingتلاقی واریته 
غلظت سدیم و پتاسیم در ریشه و ساقه، وزن تر و خشک ریشه و اندام هوائی، ارزیابی : اند از مطالعه برای بررسی فنوتیپی عبارت
شکلی در والدین  بررسی چند. ای در فیتوترون، و نسبت سدیم به پتاسیم در ریشه و اندام هوائی تحمل به شوری در مرحله گیاهچه

دادند هم در ژل آگاروز و هم در ژل پلی آکریل آمید   نشانگر میکروساتلیت که کل ژنوم برنج را به طور یکنواخت پوشش می235با 
                                                           

 . کشور فیلیپین انجام گرفتدر (IRR)المللی تحقیقات برنج بین تحقیق در موسسه این ∗
  ir.ac.shahed@fotokian ،0192 -5240166) منزل(شماره تماس . 1
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 نشانگر چندشکلی کاملاً واضح نشان دادند و برای بررسی ژنوتیپی جمعیت مورد مطالعه استفاده 114انجام گرفت که در نهایت 
 سانتی مورگان بین دو نشانگر مجاور 3/15 سانتی مورگان با متوسط فاصله 3/1747ستفاده طول نقشه کروموزمی مورد ا. گردیدند

  حداکثر همبستگی بین وزن تر و وزن خشک اندام هوائی . برای همه صفات تفرق فرارونده مثبت و یا منفی مشاهده گردید. بود
)r= .94** (ت سدیم در اندام هوائی و  ارزیابی تحمل به شوری برای همه صفات مورد مطالعه به استثنای غلظ. مشاهده گردید

 8 و 4، 1در هر یک از کروموزم .  بدست آمد که دارای اثرات افزایشی بودندQTL روزه شوری در فیتوترون، حداقل یک 21تیمار 
 .افزایشی بودند شناسایی گردید که هر سه در کنترل ژنتیکی پتاسیم ریشه و نسبت سدیم به پتاسیم ریشه دارای اثرات QTLیک 

  
  QTLیابی  برنج، تلاقی برگشتی پیشرفته، تحمل به شوری، میکروساتلیت، مکان: های کلیدی هواژ

  
  

  مقدمه
 نسبتا حساس شوریبرنج به ). 3،9( تحت تاثیر شوری هستند بنوعی درصد شالیزارهای دنیا نودپنج درصد اراضی زراعی دنیا و 

خیلی حساس شده )  برگی3(ای  ی به شوری نسبتا متحمل و در اوایل دوره گیاهچهزن جوانهگیاه برنج در مرحله ).  13،22،23(است 
 شده و در مرحله رسیدن بطور حساس به شوری زافشانی و لقاح نی در مرحله گرده. گردد   در مرحله رشد رویشی مقاوم میمجدداو 

  ).22،23،30(گردد  ای مقاومتر می فزاینده
 بدست آمده در گذشته به دلیل های موفقیت). 16، 36، 34( زیادی مطالعه شده است محققین تحمل به شوری توسط اصلاح

 ضرورت و فوریت واقعی برای اصلاح آن، تنوع ژنتیکی ناکافی برای احساس، فقدان )9 (پیچیدگی کار برای اصلاح تحمل به شوری
 توجه نبوده است قابلکنیک های گزینشی کارآ چندان  اثرات متقابل شوری با عوامل محیطی و فقدان تپیچیدگیتحمل به شوری، 

، تکنیک )14،25(، توارث ژنتیکی )15(های ارزیابی  های که در اصلاح ژرم پلاسم، تکنیک پیشرفتدر حال حاضر با ). 8،15(
های غیر   سایر تنش تحمل به شوری وبرایانجام گرفته، پیشرفت اصلاح ) 20، 19، 18(ی افزار نرمیابی و   ملکولی و مکاننشانگرهای

  .زنده را تسهیل کرده است
ک، جذب نمک ـ ورود نمازممانعت  :که عبارتند از) 40(اند   شدهشناساییل به شوری ـدر برنج چندین مکانیسم برای تحم

 به برگهای  نمک اضافی از برگهای جوانانتقال هوائی، الکترولیتی ریشه با اندام ارتباط ، د چوبی پس از جذب اولیهـاضافی از آون
 ها باعث کاهش یون سدیم در بافت های مکانیسمهمه این . ل برگــ رقیق نگه داشتن نمک در داخو ذخیره نمک در واکوئل ،پیرتر

نسبت یون سدیم به یون پتاسیم . گردد  به یون پتاسیم در اندام های هوائی میسدیمفعال و در نتیجه منجر به کاهش نسبت یون 
.  مکانیسم فوق را دارند نه همه آنها رادوهای برنج متحمل به شوری یک یا  واریته. رزیابی تحمل به شوری است مناسبی برای امعیار

 بهینه کردن چندین صفت فیزیولوژیکی که احتمالآ مستقل از هم هستند بدست بابهترین واکنش برای افزایش تحمل به شوری 
. ی یک صفت پیچیده ژنتیکی و فیزیولوژیکی استـ در گیاهان عالمحیطیی ها تحمل به شوری مانند سایر تنش). 37 ،10 (یدآ می

دهند و تحت تاثیر   که در تحمل به شوری مهم هستند دارای توارث کمی بوده و تنوع پیوسته نشان میگیاهیهای  بیشتر فرآیند
  ). 21 (باشند  شرایط محیطی نیز می

هد که هم اثرات افزایشی و هم اثرات غالبیت ژن در توارث د  مینشان 1المللی تحقیقات برنج  در موسسه بینژنتیکی مطالعات
Ĥمشخص کردند که دو گروه ژن برنجدر ) 14(ا گریگوریو و سنادهیر). 15،24،28( همه صفات مرتبط با شوری دخالت دارند تقریب 

های موثر در انتقال  ژن. ذب پتاسیم از جذب سدیم و دیگری برای جممانعتیک گروه برای : در جذب سدیم و پتاسیم دخالت دارند

                                                           
1- International Rice Research Institute(IRRI) 
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  153   با استفاده از نشانگرهای میکروساتلیت های تحمل به شوری در برنج ژنتجزیه تلاقی برگشتی پیشرفته برای شناسایی 

 به سدیماصولآ جذب . )11،14 (گیرد  هستند و جذب آنها در دو مسیر مختلف و مستقل از هم انجام میاوتفمتسدیم و پتاسیم 
  ).14( برای پتاسیم انتقال یک فرآیند مبتنی بر غشاء است وک یصورت آپوپلاست

 مهم در اصلاح نباتات هدفیابی آن در روی کروموزم یک  ن مورد نظر و مکان ملکولی کاملآ پیوسته با ژنشانگرهای شناسایی
 در مورد تعداد اطلاعاتی ،یابی و یا نشانمند کردن مطالعه پیرامون مکان). 4 (استها و گزینش به کمک نشانگر  برای کلون کردن ژن

  .دهد  میارائه لینکاژ نقشهها در  های کنترل کننده صفت و محل این ژن ژن
های  های دهنده به لاین های با ارزش از لاین  با تلاقی برگشتی استراتژی نوینی است جهت کشف و انتقال ژنQTL1رکیب تجزیه ت

 به تاخیر انداخته می شود و در آن گزینش منفی برای کاهش یا BC3 یا  BC2 تا نسلQTLدر این استراتژی تجزیه . اصلاحی الیت
 و 3 ،2 2 واحدهای تکراریبا توالی میکروساتلیت 10000 الی 5700 بطور بالقوه رنجدر ب ).38(ردد گ حذف آلل های نامناسب اعمال می

میکروساتلیت ). 4( استفاده قرار گیرد موردتواند برای ساخت یک نقشه ژنتیکی کامل برنج   وجود دارد که میمتفاوت نوکلئوتیدی 4یا 
). 26(ها وجود دارند   جفت باز هستند و در ژنوم یوکاریوت6 یک الی دارایگویند   می نیز3سادهیا ریزماهواره که به آنها توالی تکراری 

  .باشد  ملکولی میمطالعات و دارای کاربرد فراوان در است 4 پلیمرازای این نشانگر ملکولی مبتنی بر واکنش زنجیره
 کل ژنوم برنج را پوشش کهیه نمایند  نشانگر میکروساتلیت را ته2240ای شامل  توانستند نقشه) 26( و همکاران کوچ مک

 و در درون بین و قادرند در )7،29 ( کمک نشانگر مفید هستندبهیابی ژن و گزینش  در برنج این نشانگرها برای مکان. دهد می
ی های صفات فیزیولوژیک  برای تحمل به شوری تعدادی از ژنبرنج در) . 1،2،32،33،39 ( دهندنشانهای برنج چندشکلی  واریته
های   لایندر SSR و AFLP ,RFLP,با استفاده از نشانگرهای ملکولی ) 21(کویاما و همکاران ). 12،21،35(اند  یابی شده مکان

. های لینکاژ متفاوت قرار دارند  به جذب سدیم و پتاسیم و نسبت ایندو در گروهمربوط هایQTL دادند که نشاناینبرد نوترکیب 
 و همچنین برای نسبت سدیم 10 وهای یک   کروموزمر و برای جذب سدیم د12 و 4های یک،  موزم برای جذب پتاسیم در کروآنها

نیز در کروموزم یک برنج یک ) 12(گونگ و همکاران .  کنندشناسایی QTL توانستند 12 و 10های یک، به پتاسیم در کروموزم
QTL شانگرهای  نبا )22 (لانگ و همکاران . شوری گزارش دادندبه برای تحمل اصلیSSR 3های   خانوادهوF در مرحله توانستند 

 درصد 82 و 92 که بیابند به تحمل به شوری در کروموزم یک مربوط QTL و RM223داری بین نشانگر  رویشی پیوستگی معنی
  .  در مرحله رویشی و و زایشی به این مکان ژنی نسبت داده شدترتیبه بتنوع فنوتیپی 

با  Tiqing(TQ) حاصل از تلاقی واریته BC2F5 در جمعیت  تحمل به شوریهایQTLیابی  کان اجرای این تحقیق ماز هدف
 و تعیین سهم هر ،QTL اثر افزایشی هر کردن از طریق اجزاء فیزیولوژیکی تحمل به شوری، مشخص ،(TM) مولائیواریته طارم 

QTL فنوتیپی صفت مربوطه به کمک نشانگر میکروساتلیت بوده استتنوع در .  
  

 ها روش و مواد
 5 فنوتیپیبررسی  -1

 زراعی برنج واریته که از تلاقی دو بود  BC2F5 لاین تلاقی برگشتی پیشرفته 62 مورد استفاده در این تحقیق گیاهی مواد
Tiqing(TQ) واریته .  آمدندبدست به عنوان والد دهنده مولائی واریته طارم وای   عنوان والد دورهبهTQ ا اصلاح یک واریته ایندیک
 مولائی که واریته بومی شمال کشور است طارمباشد واریته   تحمل متوسط میدارای به شوری ت نسبباشد که  چین میرشده از کشو

  .باشد  توجه میقابلآن به شوری  تحمل ودارای کیفیت پخت عالی است 

                                                           
1. Quantitative Trait Loci 
2. motif 
3. Simple Sequence Repeat(SSR) 
4. Polymerase Chain Reaction(PCR) 
5. phenotyping 
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  ها در شرایط شوری در فیتوترون  لاینارزیابی -1-1
 1 استیروفومهای سوراخبذور جوانه زده در درون  .ددار شدن گراد جوانه  درجه سانتی30ی در دمای زن جوانه بذور در دستگاه ابتدا

ور جوانه زده ذب. قرار گرفتجوانه زده  هر سوراخ دو بذر در سوراخ در هر تکرار در نظر گرفته شد و 5برای هر لاین  . گرفتندقرار
ها بمدت یک  گیاهچه.  شداستفاده جای آب مقطر از محلول غذایی یوشیدا سپس به. گرفتند روز بر روی آب مقطر قرار 3بمدت 

 و بمدت دو هفته با محلول دارای هدایت dsm-1 (EC=6 (  دسی زیمنس بر متر6 الکتریکیهفته با محلول غذایی دارای هدایت 
دمای روزانه و شبانه فیتوترون بترتیب .  تنظیم گردید5/5 اسیدیته روی روزانه  غذایی بطورمحلول pH.  تیمار گردیدند12 الکتریکی

 بعنوان شاهد متحمل و بترتیب IR29 و FL478های برنج  واریته.  درصد بوده است70 و رطوبت نسبی گراد سانتی درجه 22 و 29
بین المللی این آزمایش در دو تکرار و در فیتوترون موسسه . ها مورد مطالعه قرار گرفتند  شوری همراه با والدین و لاینبه حساس

 دو طی) 17( از سیستم ارزیابی استاندارد استفاده واکنش به شوری با رها از نظ ارزیابی گیاهچه. فیلیپین اجرا گردید- برنجتحقیقات
 تر با وزنهای ارزیابی شده از هم جدا و  ریشه و اندام هوائی گیاهچه.  گرفتانجام -  روز پس از تیمار شوری22 و 15 -مرحله

گراد   درجه سانتی70 روز در آون در دمای 3 بمدتهای فوق  برای اندازه گیری وزن خشک ابتدا اندام. س توزین گردیدترازوی حسا
   ).15،17(قرار گرفتند و سپس توزین شدند 

  
  پتاسیمهای سدیم و   اندازه گیری غلظت یون-2-1

نرمال مخلوط و سپس /. 1 استیکلیتر اسید   میلی10 دام هوائی باـانیا  خرد شده ریشه و های کاملاً گرم از نمونه میلی بیست
 میلی لیتر آب مقطر مخلوط 9یک میلی لیتر از محلول صاف شده با . گرفتگراد قرار   درجه سانتی90 ساعت در حمام آب 2بمدت 

فرمول خط رگرسیون با استفاده از .  ثبت گردیدها نمونه (OD) بهینهتراکم مقادیر 3100 اسپکتروفتومتر ی اتمجذبو با دستگاه 
  .  گردیدتبدیل ppm به ODی استاندارد شده، مقادیر ها نمونه) ppm( بهینه و غلظت بر حسب قسمت در میلیون تراکمحاصل از 

  
   2 ژنوتیپیبررسی -2
  DNA استخراج -1-2

 له کاملآ CTABل  میکرولیتر محلو800ها در  گرم از نوک برگ گیاهچه چهار میلی.  انجام گرفته شرح زیرب DNA استخراج
 میکرولیترهفتصد . گراد قرار گرفت  درجه سانتی65 دقیقه در حمام آب 15 حاصل بمدت مخلوطهفتصد میکرولیتر از . گردید

 دقیقه در 4پس از سانتریفوژ بمدت .  شدداده دقیقه مخلوط با شیکر تکان 15کلروفورم پس از خنک شدن به آن اضافه وبمدت 
گراد   درجه سانتی- 20 میکرولیتر اتانول خالص مخلوط و در دمای 1000 با روئی محلول میکرولیتر از 500 دور در دقیقه، 15000
 درصد شسته و 70 آمده با اتانول بدست DNAتوده . عمل سانتریفوژ به شرح فوق مجددآ انجام گرفت.  دقیقه نگهداری شد30بمدت 

  . گردیدرقیق TEبر با ا بر100ستفاده در واکنش زنجیره ای پلیمراز  اجهتمحلول حاصل .  گردیدحل TE میکرولیتر محلول 50در 
  

  DNA الکتروفورزای پلیمراز و   واکنش زنجیره-2-2
زدایی شده،   میکرولیتر آب مقطر یونDNA، 75/4 محلول میکرولیتر، از دو میکرولیتر 10 حجم به PCR تهیه محصول برای

میکرولیتر /. 25 و 4بر عقب و 3جلوبر نیم میکرولیتر از هر یک از آغازگرهای ،dNTP میکرولیتر یک ، x  10PCRیک میکرولیتر بافر
 درجه 94 دقیقه در دمای 5 مدته ب یک چرخه : شرح زیر تنظیم گردیدبه PCRبرنامه ماشین .  گردیداستفادهآنزیم تک پلیمراز 

 یک بمدتگراد   درجه سانتی55 دمای - دقیقهمدت یکه گراد ب  درجه سانتی94 چرخه شامل دمای هر و چرخه 35 گراد، سانتی
                                                           

1. styrofoam 
2. Genotyping 
3. forward 
4. backward 
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  155   با استفاده از نشانگرهای میکروساتلیت های تحمل به شوری در برنج ژنتجزیه تلاقی برگشتی پیشرفته برای شناسایی 

مدت دو دقیقه، یک ه گراد ب  درجه سانتی72 دمای -)گراد بوده است  درجه سانتی67 یا 61برای بعضی از نشانگرها این دما ( دقیقه
   ).4(گراد   درجه سانتی72 دمای دقیقه در 7مدت ه چرخه ب

 انجام 3% و آگاروز 5%های پلی آکریل آمید  ت و در ژلـکروساتلیـشانگر می ن235 استفاده از با در والدین شکلی  چند مطالعه
آمیزی ژل پلی آکریل آمید با  رنگ.  آگاروز الکتروفورز گردیدندژل نشانگر با 42 نشانگر با ژل پلی آکریل آمید و 72تعداد . گرفت

 چندشکلی در والدین بر مطالعهانتخاب نشانگر برای  ). 4( گرفت انجامورنگ آمیزی ژل آگاروز با اتیدیوم بروماید  ) 33(نیترات نقره 
   ).21،22،23 (گرفتاساس توزیع یکنواخت در سطح ژنوم و بررسی منابع انجام 

  
  QTL تجزیه های آماری، لینکاژ و -3

 لینکاژ تجزیه ،SPSSافزار   محاسبه ضریب همبستگی فنوتیپی پیرسون با نرم،Excel افزار توزیع فراوانی صفات با نرم محاسبه
 هایQTLها یا  شناسایی ژن.  گرفتانجام )QTL Cartographer V.2 ) 5 نرم افزار با QTL  تجزیهو Mapmakerافزار  با نرم

یابی   مکانو (IM)ای یابی فاصله در مرحله نخست تجزیه با دو روش مکان.  مرحله انجام گرفتدوصفات تحمل به شوری طی 
 (سه آستانه که با هر دو روش دارای حداقل هایQTLدر مرحله بعد فقط . گانه انجام گرفت جدابطور (CIM)ای مرکب فاصله

3(LOD > برای تجزیه به .  بودمورگان سانتی /.5ها برای محاسبه لینکاژ   روی کروموزمبر پیمایش سرعت. د انتخاب گردیدندندبو
شکلی واضح نشان   که در والدین چندمیکروساتلیتنگر  نشا114 برای). 5 ( استفاده شد6 مدل و  جلوبر رگرسیوناز CIMروش 

 سانتی 3/15 فاصله متوسط سانتی مورگان با 3/1747 کل ژنوم برنج را با هااین نشانگر. نقشه لینکاژ تعیین گردیدداده بودند 
 سانتی 3/95ن و حداقل  سانتی مورگا231 با 3روموزم ـ در کلینکاژحداکثر طول گروه . مورگان بین دو نشانگر مجاور پوشش دادند

نسبت مجموع مربعات   (2R معیاربا QTL توجیه بوسیله هر قابل کل واریانس فنوتیپی نسبت . استبوده 11 مورگان در کروموزم
 ) 27(کوچ و همکاران    بر اساس مکهاQTLنام گذاری ). 5(برآورد گردید )  مجموع مربعاتکل به QTLقابل توجیه بوسیله هر 

  . گرفتانجام
  

  بحث و نتایج
   فراوانی صفاتتوزیع -1

 تحمل های به استثنای ارزیابی . دهد  همراه میانگین والدین نشان میبه  BC2F5ی ها لاین یک توزیع فراوانی صفات را در نمودار
یا   ومثبت برای همه صفات تفرق فرارونده. مشاهده گردیدتوزیع پیوسته که دارای توزیع ناپیوسته بودند در بقیه صفات  شوریبه 

 ای  سمت والد دورهبهچولگی  و نسبت سدیم به پتاسیم اندام هوائی برای صفات پتاسیم در اندام هوایی. منفی مشاهده گردید
) طارم مولائی( چولگی به سمت والد دهنده  و وزن تر ریشه  وزن خشک اندام هوایی، ریشهپتاسیمبرای صفات . مشاهده گردید

ه و نسبت سدیم به پتاسیم ریشه هتروزیس مثبت خیلی قوی در بعضی از نتاج مشاهده گردید که برای سدیم ریش.  شدمشاهده
نسبت پتاسیم اندام هوائی و های مورد مطالعه از نظر  لاین. ها حدود دو برابر بوده است برای سدیم ریشه این مقدار در بعضی از لاین

باستثنای سدیم اندام  (در همه صفات مورد مطالعه. مقدار کمتری داشتندمقایسه با والد دهنده در اندام هوائی سدیم به پتاسیم 
 علائم تحمل بیشتر به دارای TQای   والد دهنده در مقایسه با والد دوره، اجزاء فیزیولوژیکی تحمل به شوری هستندازکه ) هوائی

جه به نتایج ارزیابی تحمل به شوری در فیتوترون  با تو.است موضوع در پتاسیم اندام هوائی و ریشه قابل توجه بودهاین . شوری بود
با توجه به وجود تفرق فرارونده . ها تحمل به شوری بیشتر از والدین بوده است  روز تیمار شوری، در تعدادی از لاین22پس از 
تیجه به انتقال و  تحمل به شوری و در ننظرهای امیدبخش از  ن نسبت به استخراج لاینتوا می در صفات مورد مطالعه دار معنی

  . های مربوطه اقدام کرد هرمی کردن ژن
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   همبستگی بین صفات -2
 ارزیابیوزن تر ریشه و اندام هوائی و همچنین . دهد نشان میرا  فنوتیپی بین صفات مورد مطالعه همبستگی یک نتایج جدول
غلظت . دار بودند یشه دارای همبستگی معنیبا همه صفات به استثنای سدیم رفیتوترون  روزه در 22تیمار در  شوریتحمل به 

. استبوده نیز صادق برای غلظت پتاسیم این روند بودند و با یکدیگر ندار   دارای همبستگی معنیهواییسدیم در ریشه و اندام 
 هوایی با وزن تر غلظت سدیم در اندام. داشتندندار  هم ارتباط معنی غلظت های سدیم و پتاسیم هم در ریشه و هم در اندام هوایی با

دار بود   مثبت و معنیریشه در حالیکه این رابطه برای غلظت سدیم ، داشت و منفی دار  ارتباط معنیریشه واندام هوایی و خشک 
 گردد بدلیل کاهش فتوسنتز و مواد آلی از میزان وزن کاسته بیشترواین بدان معنی است که هر چه غلظت سدیم در اندام هوایی 

مورد انتظار بود روند این . دار بود  در اندام هوایی دارای ارتباط معنیسدیم تحمل به شوری در فیتوترون با غلظت ابیارزی. میشود
بدلیل عدم مشاهده اختلاف . گردد  کاهش رشد و خشک شدن برگها ظاهر میطریق از با افزایش سدیم ، اثرات سوء شوری  زیرا

غلظت سدیم در اندام هوائی و ریشه گرچه . دار نبوده است  صفت فوق با سدیم ریشه معنیدار بین سدیم ریشه با ساقه، ارتباط معنی
رفت  دار بودند و همانطور که انتظار می دار نبوده است ولی هر دو با نسبت سدیم به پتاسیم اندام هوائی دارای ارتباط معنی معنی

غلظت سدیم در اندام هوایی با نسبت . دام هوائی منفی بوده استجهت این ارتباط برای سدیم اندام هوائی مثبت و برای پتاسیم ان
 اندام هوایی با سدیم سدیم  و منفیدار دار داشت و این ارتباط از طریق همبستگی معنی  به پتاسیم ریشه همبستگی معنیسدیم

های تحمل به شوری  دار ارزیابی معنیرابطه . دار بود  فاقد ارتباط معنیریشه سدیمریشه ایجاد شده است گرچه سدیم اندام هوایی با 
 روزه 15موید استفاده از تیمار شوری  تواند  آنها با سایر صفات میواکنشو همسوئی )  =r/.8**( روزه 22 و 15در تیمار شوری 

ائی گرچه سدیم اندام هو. زمان صرفه جویی خواهد شدهمچنین  باشد که در این صورت در میزان مصرف امکانات و روزه 22بجای 
دار نبودند ولی نسبت سدیم به پتاسیم  با سدیم ریشه و همچنین پتاسیم اندام هوائی با سدیم و پتاسیم ریشه دارای ارتباط معنی

دار نشان داد با این توضیح که  دار سدیم اندام هوائی با پتاسیم ریشه، ارتباط معنی اندام هوائی با نوع ریشه بخاطر همبستگی معنی
سدیم با اندام هوائی با پتاسیم ریشه منفی ولی بین نسبت سدیم به پتاسیم اندام هوائی با نوع ریشه مثبت بوده نوع ارتباط بین 

تواند ناشی  همبستگی بین صفات می.  مشاهده گردید )=r /.94**(حداکثر همبستگی بین وزن تر و وزن خشک اندام هوائی  .است
   .ها و یا در اثر شرایط محیطی باشد ثر اپیستازی ژنها، از ا از اثر پلیوتروپی ژن، اثر لینکاژ ژن

  
 QTL تجزیه لینکاژ و -3

 ، به TQ x TMهای بزرگ اثر برای صفات تحمل به شوری در جمعیت تلاقی پیشرفته حاصل از تلاقی QTL 2در جدول 
 با توجه به جمعیت مورد مطالعه .، نسبت واریانس فنوتیپی و اثر افزایشی ارائه شده استLODها در کروموزم، QTLهمراه موقعیت 
های QTLبرای هیچیک از . باشد ها از نوع افزایشی میQTLها تقریبا خالص یا اینبرد هستند، همه اثرات ژنتیکی  که در آن لاین

 و 10، 9، 2 کروموزم برنج باستثنای کروموزم 12در همه . یابی شده در این تحقیق اثرات غالبیت و اپیستازی مشاهده نگردید مکان
این . کند مشاهده گردید  که غلظت پتاسیم در ریشه را کنترل میQkr1 در LODبزرگترین . بدست آمد QTL حداقل یک 12

QTL از طریق نشانگرهای RM473A-RM128 30 حدود -16 که در کروموزم یک واقع است شناسایی گردید و با اثر افزایشی 
 که از والد طارم مولائی در زمینه ژنتیکی والد QTLاین  .رد مطالعه کنترل کرددرصد واریانس فنوتیپی صفت فوق را در جمعیت مو

-RM241 از طریق فواصل نشانگرهای 4در کروموزم . ای قرار گرفته است باعث افزایش این صفت در والد اخیر شده است دوره
RM348 یک QTL برای پتاسیم ریشه و یک QTLابی گردید که برای هر دو صفت ی  برای نسبت سدیم به پتاسیم ریشه مکان

در .  درصد واریانس فنوتیپی هر دو صفت را توجیه کند9 توانست QTLاین .  بوده است7 و اثر افزایشی حدود 3 برابر LODمقدار 
ها با اثر افزایشی QTLاین .  شناسایی گردید QTL در کروموزم یک نیز برای صفات فوق RM473A-RM128فواصل نشانگرهای  

برای هر یک از صفات پتاسیم ریشه، وزن تر اندام هوائی و نسبت سدیم به پتاسیم ریشه .  شدندTQد واریته ر والد دهنده وامنفی از
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  157   با استفاده از نشانگرهای میکروساتلیت های تحمل به شوری در برنج ژنتجزیه تلاقی برگشتی پیشرفته برای شناسایی 

یابی شد که دارای اثر افزایشی منفی بودند و باعث   مکان5/3-4 حدود LOD با 8 در کروموزم RM149 به کمک نشانگر QTLیک 
 در کروموزم یک در کنترل RM431-RM14بدست آمده به کمک فواصل نشانگرهای  QTL. افزایش صفات فوق در نتاج گردید

 3 برای هر QTLاثر افزایشی این  . دار بوده است صفات وزن خشک و تر ریشه و همچنین وزن خشک اندام هوائی دارای اثر معنی
 برای QTLدار واریانس فنوتیپی این  و همچنین مقLODمقدار . صفت فوق منفی بوده و حداکثر در وزن تر ریشه مشاهده گردید

 های دارای اثر پلیوتروپیک به همراه اثر افزایشی که در QTL موقعیت 2در نمودار . وزن تر ریشه بیش از دو صفت دیگر بوده است
اسیم دار بین پتاسیم ریشه با نسبت سدیم به پت همبستگی معنی. دست آمدند نشان داده شده استه جمعیت گیاهی مورد مطالعه ب

دار  دار بین پتاسیم ریشه، وزن تر اندام هوائی و نسبت سدیم به پتاسیم ریشه و همچنین همبستگی معنی ریشه، همبستگی معنی
های پلیوتروپیک در این تحقیق QTLیابی  تواند با توجه به مکان می) 2جدول (بین وزن تر و خشک ریشه و وزن خشک اندام هوائی 

 برای تعدادی از صفات بویژه در پتاسیم ریشه و نسبت سدیم به پتاسیم QTLشناسایی بیش از یک . دناشی از اثر پلیوتروپی باش
  . ریشه نشانگر کمی بودن و پلی ژنی بودن صفات مرتبط با تحمل به شوری است

 در کروموزم یک QTL بدست نیامد ولی برای نسبت ایندو یک  QTLهیچ  برای نسبت سدیم به پتاسیم اندام هوائی گرچه
برای وزن خشک اندام هوائی در .  درصد واریانس فنوتیپی صفت فوق را به خود نسبت دهد19یابی شد که توانست  مکان

نوع منفی از والد .  بدست آمد که اولی دارای اثر افزایشی منفی و دیگری دارای اثر افزایشی مثبت بودQTL دو 11 و 1های  کروموزم
رود که در نتاج  های مربوطه دارای اثر افزایشی منفی و مثبت بودند انتظار میQTLبرای صفاتی که .  استدهنده وارد نتاج شده

  .کنندگی مشاهده شود  اثرات خنثیQTLحامل هر دو نوع 
 و برای جذب سدیم و نسبت سدیم 4های یک و   برای جذب پتاسیم در کروموزمAFLPتوانست با نشانگرهای  ) 15(گریگوریو 

 QTLهای یاد شده  ما نیز در این تحقیق برای صفات فوق توانستیم در کروموزم. یابی کند  مکانQTLسیم در کروموزم یک، به پتا
  .پیدا کنیم که ممکن است با نتایج گریگوریو مطابقت داشته باشند

 هوایی در کروموزم یک،  توانستند برای نسبت سدیم به پتاسیم اندامRFLPبا استفاده از نشانگرهای ) 23(لانگ و همکاران 
QTLدر این تحقیق نیز ما توانستیم برای نسبت سدیم به پتاسیم اندام هوائی یک .  شناسایی کنندQTL 4 با LOD= شناسایی 

 QTL ممکن است در ارتباط با QTLاین .  درصد واریانس فنوتیپی این صفت را به خود نسبت دهد19کنیم که توانست بیش از 
 قرار دارد توانست برای نسبت سدیم به 7 که در کروموزم RM214وی با نشانگر . باشد) 23(نگ و همکاران بدست آمده توسط لا

با .  شناسایی نمایدQTLاین نشانگر در تحقیق ما نتوانست در جمعیت مورد مطالعه .  گزارش نمایدQTLپتاسیم اندام هوائی یک 
 برای تحمل به شوری در مرحله رویشی برنج 8 در کروموزم )24 ( موثر بوسیله لانگ و همکارانQTL یک RM223نشانگر 

 مربوطه نبوده QTLدر تحقیق ما گرچه این نشانگر در بین والدین چندشکلی نشان داد ولی دارای لینکاژ کافی با  . یابی شد مکان
  .   است

در این . کنند  پیداQTLدر کروموزم یک  توانستند برای غلظت پتاسیم در اندام هوائی RFLPبا نشانگر ) 21(کویاما و همکاران 
  .  بدست آمد که ممکن است در همان مکان واقع باشدQTLتحقیق نیز در این کروموزم برای صفت فوق 

 توانستند برای هر یک از صفات جذب سدیم در کروموزم یک، نسبت سدیم به AFLPبا نشانگرهای ) 10(فلاور و همکاران 
 QTLهای یاد شده توانستیم  ما هم در این تحقیق برای  صفات فوق در کروموزم. شناسایی کنند QTL، یک 4پتاسیم در کروموزم 

  . های مشابه قرار داشته باشند ها در مکانQTLیابی کنیم که احتمالا ممکن است این  مکان
اسیم و با نشانگر برای نسبت سدیم به پت  که در کروموزم یک واقع استRM5توانستند با نشانگر ) 21(کویاما وهمکاران 

RM261 برای جذب پتاسیم یک 4 در کروموزم QTLما هم توانستیم با این نشانگرها .  شناسایی نمایندQTL های مربوطه را 
 درصد واریانس فنوتیپی صفت 19 بودند و توانستند هر کدام -5/7 و اثر افزایشی حدود 4 حدود  LODشناسایی کنیم که دارای

یابی کند که دارای اثر پلیوتروپیک برای صفات جذب پتاسیم، وزن   مکانQTL یک OSR19وی توانست با . مربوطه را توجیه کنند
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داری با صفات فوق  در این تحقیق این نشانگر بین والدین چندشکلی نشان داد ولی لینکاژ معنی. خشک و غلظت سدیم بوده است
  . نشان نداد

ها  ته کل ژنوم برنج را پوشش دادند ولی در بعضی نقاط و در بعضی از کروموزمگرچه در جمعیت مورد مطالعه نشانگرهای بکار رف
  در مناطقی بدلیل فقدان چندشکلی بین والدین از نظر آغازگرهای این نواحی، این پوشش کامل 12 و9، 7، 6، 4های  مثل کروموزم
 چندشکلی کمتر از میزان مورد 10 و 7، 6، 5، 4، 1های  در کروموزم) 4(و همچنین عارف ) 6( بروندای و همکاران . نبوده است

یابی شده در همه  برای افزایش تعداد نشانگرهای مکان) 27(تولید و تکثیر نشانگرهای میکروساتلیت بیشتر . انتظار مشاهده کردند
  . را تسهیل خواهد کردQTLیابی  ها مفید خواهد بود و همچنین دقت مکان کروموزم

QTL3 دارای 2ل ه شده در جدوئهای ارا LOD>برای این صفات و تعداد دیگری از صفات نیز .  هستندQTL با LOD کمتر 
بعبارت دیگر نتایج بدست آمده حالت پلی ژن بودن صفات مورد مطالعه . اند  بدست آمد که در جدول ارائه نشده5/2 و بزرگتر از 3از 

دار است و برای این   نسبت سدیم به پتاسیم ریشه بسیار معنی وهپتاسیم ریش تادهد و این حالت برای صف را مورد تائید قرار می
  . بدست آمدQTLای  ت تعداد قابل توجهاصف

توان برای  تواند شامل یک ژن و یا بیش از یک ژن باشد که تحت حالت اخیر می  میQTLدانیم یک  که می طوری همان
  . نمودهمبستگی بین صفات علاوه بر پلیوتروپی، لینکاژ را نیز کاندید

QTLتواند برای اصلاح تحمل به شوری برنج بویژه در هرمی کردن  های شناسایی شده با اثر افزایشی منفی در این تحقیق می
تواند  های موثر در این تحقیق بدرون یک زمینه ژنتیکی مناسب به کمک نشانگر می QTLانتقال. ها مورد استفاده قرار گیرند ژن

 .شوری در برنج باشدروش خوبی در اصلاح تحمل به 
  

  سپاسگزاری
 فیلیپین -المللی تحقیقات برنج از وزارت علوم، تحقیقات و فناوری که با حمایت مالی زمینه حضور اینجانب را در موسسه بین

  . جهت انجام این تحقیق فراهم نمود سپاسگزارم
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. اند  نشان داده شدهP2 و والد دهنده طارم مولائی با P1 با Tiqingای  والد دوره. BC2F5توزیع فراوانی صفات مورد مطالعه در جمعیت . 1نمودار 

  .دهد ا نشان میشوری ر به  حساسیت9 تحمل و عدد 3در ارزیابی تحمل به شوری عدد 
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  . TQ x TMحاصل از تلاقی  BC2F5    فنوتیپی بین صفات مورد مطالعه در جمعیتهمبستگی ضرایب  -1جدول 

NaS/KS FLS FS WSW WRW DRW DSW NaR KR NaS 
Potas- ium 
in Shoot 

(KS) 
a 

          -.12 Sodium in 
Shoot (NaS) 

         -.34** -.03 
Potassium 

in Root 
(KR) 

        .48** .02 -.08 Sodium in  
Root (NaR) 

       .19* .38** -.71** .15 
Dry Shoot 

Weight 
(DSW) 

      .89** .19* .35** -.63** .15 
Dry Root 
Weight 
(DRW) 

     .81** .8** .09 .3** -.62** .25** 
Wet Root 
Weight 
(WRW) 

    .89** .85** .94** .07 .35** -.76** .24** 
Wet Shoot 

Weight 
(wsw) 

   -.79** -.67** -.65** -.75** -.06 -.29** .71** -.07 

Salinity 
Tolerance 
after 15 

days(FS) 

  .8** -.86** -.73** -.72** -.81** -.03 -.34** .71** -.21* 

Salinity 
Tolerance 
after 22 

days (FLS) 
 .6** .51** -.64** -.57** -.5** -.53** .07 -.16 .72** -.74** NaS/KS 

.23** .4** .33** -.39** -.33** -.3** -.38** -.01 -.73** .47** .005 NaR/KR 
  1% و 5%دار در سطح احتمال  بترتیب معنی  *,**

 a :KS و KR=  ترتیب غلظت پتاسیم در اندام هوائی و ریشه، ه  بNaS و NaR  = هوائی و ریشه، بترتیب غلظت سدیم در اندامDRW و DSW =ترتیب وزن خشک ه ب
نسبت = NaS/KS روزه در تیمار شوری در فیتوترون، 22 و 15 ارزیابیبترتیب = FLS وFS ترتیب وزن تر ریشه و اندام هوائی، ه ب= WSW و WRW اندام هوائی، و ریشه

  ریشه،در نسبت غلظت سدیم به پتاسیم =  NaR/KR هوائی،اندامغلظت سدیم به پتاسیم در 
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  . .TQ x TMحاصل از تلاقی BC2F5 های بزرگ اثر برای صفات تحمل به شوری در جمعیت QTL -2جدول 
 1صفات کروموزم 2فواصل نشانگر R2 LOD QTL  اثر افزایشی

-8 
13.7 

19 
22 

4.1 
5.7 

QKs4 
QKs5 

273RM-261RM 
289RM-413RM 

4 
5 

Potassium in  
Shoot(KS) 

-13 
-16 
-14 
7 

-10 

17 
30 
11  
9 
20 

3.5 
7.8 
4 
3 

3.5 

QKr1 
QKr1 
QKr3 
QKr4 
QKr8 

220RM-200RM 
128RM-A473RM 

282RM-251RM 
348RM-241RM 
264RM-149RM 

1 
1 
3 
4 
8 

Potassium in  
Root(KR) 

-3.6 
-2 

15 
24 

3.8 
4 

QNas1 
QNas6 

212RM-128RM 
528RM-3RM 

1 
6 

Sodium in 
Root(NaR) 

-16 23 
 

5 QDrw1 14RM-431RM 
 

1 
 

Dry Root 
Weight(DRW) 

-5 
3.2 

19 
19 

4.7 
4.7 

QDsw1 
QDsw11 

14RM-431RM 
229RM-287RM 

1 
11 

 Dry Shoot 
Weight(DSW) 

-21 
-10 

29 
16 

6.8 
4 

QWrw1 
QWrw11 

14RM-431RM 
287RM-1OSR 

1 
11 

Wet Root 
Weight(WRW) 

-9.6 20 4 QWsw8 
 

264RM-149RM 8 Wet Soot 
Weight(WSW) 

2 22 4.3 QFs7 180RM-481RM 7 Salinity Tolerance 
after 15 days(FS) 

-7.4 19 4 QNas/Ks1 5RM-23RM 1 Sodium-potassium 
ratio in 

Shoot(NaS/KS) 
-12 
7.3 
-8.7 
-8.7 

18.4 
9 

27.6 
16.7 

4 
3 
5 

3.7 

QNar/Kr1 
QNar/Kr4 
QNar/Kr5 
QNar/Kr8  

 

128RM-A473RM 
348RM-241RM 
413RM-122RM 

264M-149RM 

1 
4 
5 
8 

Sodium-potassium 
ratio in 

Root(NaR/KR) 

1-  KS = ،غلظت پتاسیم در اندام هوائی KR  =،غلظت پتاسیم در ریشه NaR  = ،غلظت سدیم در ریشهDRW و DSW :ترتیب وزن خشک ه ب
 تیمار شوری در   روز15پس از  ارزیابی تحمل به شوری FS=ترتیب وزن تر ریشه و اندام هوائی، ه ب: WSW و WRWریشه و اندام هوائی، 

  نسبت غلظت سدیم به پتاسیم در ریشه،= NaR/KRنسبت غلظت سدیم به پتاسیم در اندام هوائی، =  NaS/KSفیتوترون،
  . مربوطه نزدیکتر هستندQTLنشانگرهایی که زیرشان خط کشیده شده به  -2
 QTL واریانس فنونتیپی نسبت داده شده به هر -3

  

             
  

دار است در شکل   نسبت سدیم به پتاسیم ریشه دارای لینکاژ معنیQTL که با 4 در کروموزم RM241-RM348 مو قعیت نشانگر -2مودار ن
. دار دارد در شکل راست ارائه شده است  وزن تر اندام هوائی ارتباط معنیQTL که با 8 در کروموزم RM149-RM264چپ و موقعیت نشانگر 

  . مربوطه در پایین نمودار مشخص استهایQTLاثر افزایشی 
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Abstract 

Rice is moderately sensetive to salinity. Salinity affects virtually all aspects of rice growth in varying 
degree at all stages starting from germination through maturation. It is now recognized that tolerance to 
salinity is genetically and physiologically complex and also inherited quantitatively. Molecular-marker 
aided selection technique for salinity tolerance would accelerate breeding progress by increasing selection 
efficiency. In order to map the Genes/QTLs for salinity tolerance in rice, 62 advanced backcross lines 
(BC2F5) derived from a cross between Tiqing as recurrent parent and Tarom molaei as donor parent, 
investigated in International Rice Research Institute (IRRI). The map length was 1747.3 cM with an 
average interval size of 15.3 cM. The phenotypic traits under study included: Sodium (Na) and Potassium 
(K) concentration in root and shoot, Dry and Wet weight of root and shoot, Salinity tolerance at 15 and 22 
days after salt treatment in phytotron, Na-K ratio in root and shoot. We analyzed 235 SSR markers with 
uniform coverage on all 12 linkage group for parental survey by agarose and polyacrylamide gels, through 
that 114 markers showed polymorphism and assigned for genotyping. Transgressive segregation observed 
in all traits. The maximum correlation observed between dry and wet weight of Shoot (r =.94**). At least 
one QTL with additive effects mapped for all traits except for Na in shoot and salinity tolerance after 21 
days (FLS) .For K in root and Na-K ratio in root one QTL obtained with additive effect on each of 
chromosomes 1, 4, 8. 
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