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با توجه به ضرورت تحمل به شوري در برنج و از طرفی وجود تحقیقات مختلف اصلاح نباتـات مولکـولی      
هـا در ارقـام   QTLتحمل به شوري، ضرورت شناسایی حضور این     هاي بزرگ اثر کنترل کننده      QTLدر شناسایی   

در . هاي اصلاحی بسیار مفید اسـت     ها در پیشبرد انتخاب در برنامه     QTLمختلف ایرانی و شناسایی تاثیرگذارترین      
در  ) IR29(و حـساس  ) Pokkali( رقم مختلف برنج ایرانی و دو شـاهد متحمـل   20 پاسخ به شورياین مطالعه، 

 نـشانگر چنـد شـکل ریزمـاهواره     6بـا اسـتفاده از   ) =0EC ، 6 و dsm-110 (  گلخانهشرایطاي در اهچهمرحله گی
ها از نظـر صـفات مختلـف    داري بین ژنوتیپنتایج تجزیه واریانس اختلاف بسیار معنی     . مورد ارزیابی قرار گرفت   

دنـدروگرام  . اي نشان دادنـد گیاهچهمتفاوتی در مرحله شوري پاسخ  تحمل به  از نظر هاي برنج ژنوتیپ .نشان داد 
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  مقدمه
برنج بعد از گندم غذاي اصلی مردم ایران 

 هزار هکتار زراعت 600است و در سطحی معادل 
درصد شالیزارهاي  90). 1383فتوکیان، (شود می

 Ansari et(دنیا به نوعی تحت تاثیر شوري هستند 

al., 2001 .(را در مراحل شوري رشد گیاه برنج 
مختلف رشد از جوانه زنی تا رسیدن کامل به 

 Lang et(دهد درجات مختلف تحت تاثیر قرار می

al., 2001b .(برنج به شوري در مراحل واکنش 
، در مرحله جوانه زنی به مختلف رشد متغیر است

 3(اي شوري نسبتاً متحمل، در اوایل دوره گیاهچه
ر مرحله رشد خیلی حساس شده و مجدداً د) برگی

در مرحله گرده . گردد میمتحمل نسبتاً رویشی 
افشانی و لقاح نیز به شوري حساس شده و در 

- تر میمتحملاي مرحله رسیدن دانه به طور فزاینده

). Moradi, 2002; Lang et al., 2001a(گردد 
اصلاح تحمل به شوري توسط محققان زیادي 

 ;Gregorio et al., 2002(مطالعه شده است 

Ponnamperuma, 1984; Shannon, 1984 (
موفقیت هاي بدست آمده در گذشته به دلیل 
پیچیدگی کار اصلاح براي تحمل به شوري، فقدان 
احساس ضرورت و فوریت واقعی براي اصلاح آن، 
تنوع ژنتیکی ناکافی براي تحمل به شوري، 
پیچیدگی اثرات متقابل شوري با عوامل محیطی و 

 گزینشی کارا چندان قابل توجه فقدان تکنیک هاي
 ,Flowers & Yeo, 1995; Gregorio(نبوده است 

هاي اصلاحی پویا براي طراحی استراتژي). 1997

اصلاح تحمل به شوري در ارقام برنج نیازمند درك 
 ,Moradi(مکانیسم هاي تحمل به شوري است 

هاي مولکولی از طریق نشانمندکردن  روش).2002
 کمک نشانگر باعث تسریع ها و گزینش به ژن

شناسایی . هاي اصلاحی شده است برنامه
نشانگرهاي مولکولی کاملاً پیوسته با ژن مورد نظر 

یابی آن یک هدف مهم در اصلاح برنج  و مکان
هاي توان بر پیچیدگی میاز این طریق  کهاست
 & Flowers(  غلبه کرداصلاحی متداولهاي روش

Yeo, 1995(.ریزماهوارهگرهاي  استفاده از نشان 
در ها QTL یابیهاي اخیر جهت نقشه سالطیدر

ست ابرنج مورد توجه فراوان قرار گرفته
)McCouch et al., 1997.(  در برنج به طور بالقوه

 توالی ریزماهواره با واحدهاي 10000 تا 5700
  نوکلئوتیدي متفاوت وجود 4 و یا 3، 2تکراري 

مک )  Arif , 2002; McCouch et al., 1997(دارد 
نقشه ) McCouch et al., 2002(کوچ و همکاران 

که نمودند  نشانگر ریزماهواره تهیه 2240اي شامل 
 پس از آن نقشه .دادتمام ژنوم برنج را پوشش 

 International Riceتري توسط ژنتیکی کامل

Genome Sequencing Project  ارائه شد که 
و چهار دو، سه  (SSR نشانگر 18828تعداد 

 ).IRGSP ،2005 (شودرا شامل می) نوکلئوتیدي
این نشانگرها در برنج قادرند چند شکلی را در بین 
واریته ها و یا درون واریته ها شناسایی نمایند 

)Olufowote et al., 1997; Yang et al., 1994). 
 واقع بر روي Saltolاثر  بزرگمکان کروموزومی
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 پتاسیم،  سدیم،، که در تنظیم جذب1کروموزوم 
نسبت سدیم به پتاسیم و تحمل به شوري در مرحله 

توسط  1997 سالدر   مؤثر است،در برنجگیاهچه 
حاصل از تلاقی  8F گریگوریو درنسل

Pokkali×IR29ریز با استفاده از نشانگرهاي  -

 شناسائی گردید) 2SSLPو SSR1( ماهواره
Gregorio,1997) .( این نتیجه به وسیله محققین

 ,Mohammadi-Nejadلفی تأیید گردیده است مخت

2008; Flowers et al., 2000; Niones, 2004)( .
 با ناحیه پیوستهنشانگرهاي به منظور شناسایی 

Saltol به شوري تحمله منظور اصلاح براي ب که 
) MAS3(در برنامه هاي انتخاب به کمک نشانگر 

 ,.Bonilla et al( و نیونس ، بونیلااستضروري 

2002; Niones, 2004 ( نقشه این ناحیه
 تلاقی استفاده از جوامع حاصل از را با یکروموزوم

Pokkali×IR294 نشانگرهاي  باRFLP و SSLP 
 در کروموزوم یک برنج در پژوهشی  .نداشباع نمود

 اصلی براي تحمل به شوري گزارش QTLیک 
  در مطالعه دیگري ).Gong et al., 1999(دادند 

هاي QTLاي با  پیوستهSSR و RFLPنشانگرهاي 
صفاتی چون بقاي گیاهچه در محلول شور، وزن 
خشک ریشه و جوانه، جذب سدیم و پتاسیم و 

، 2، 1هاي نسبت سدیم به پتاسیم روي کروموزوم
 فرد جمعیت 118 با استفاده از 12 و11، 9، 7، 3

 CB و Tesnai2 حاصل از تلاقی RILنسل هشتم 
                                     
1 -Simple Sequence Repeat 
2 - Simple Sequence Length Polymorphism 
3 - Marker Assisted Selection 
4- Restriction Fragment Length Polymorphism  

با استفاده  .(Lang et al, 2001) شناسایی نمودند
 مسئول جذب QTLشانزده  AFLPازتجزیه نشانگر 

هاي برنج گزارش هاي سدیم و پتاسیم در جوانهیون
 118 از در پژوهشی). Flowers et al., 2000(شد 

 حاصل از تلاقی RILفرد نسل ششم جمعیت 
IR4630-22-2-51-3/IR15324-117-3-2-2 براي 

حمل شوري استفاده یابی صفات مرتبط با تمکان
 نشانگر 27 و AFLP نشانگر 85  آنها تعداد.نمودند

SSR به کار گرفتندچند شکل را در پژوهش خود  .
 روي کروموزوم QTL 11نتایج حاصل از تجزیه، 

 براي صفات مختلف شناسایی 9 و 6، 4، 1هاي 
 درصد را 6/19 تا 4/6نمود که تغییرات فنوتیپی از 

در شرایط ). Koyama et al., 2001(توجیه کردند 
صفات مرتبط با تحمل به شوري مثل طول شوري 

یون سدیم و مقدار بیشتر  اندام هوایی، مقدار کم
اندام هوایی، وزن خشک زیاد ریشه  یون پتاسیم در

 گردیدندهاي برنج مطالعه  و اندام هوایی در گیاهچه
که این صفات داراي آثار ژنتیکی داده شد و نشان 

چه  باشند، گر دار می لی معنیافزایشی خی
توان  از این صفات می. ها کم استپذیري آن توارث

هاي  به عنوان معیار با ارزش در گزینش لاین
اي استفاده کرد  متحمل به شوري در مرحله گیاهچه

)Gregorio, 1997; Gregorio et al., 2002). یک 
 ژنومي نوکلئوتیدهای توالي  دهنده نشان هاپلوتیپ،

 فرد هر ژنوم .است SNPازي تعدادي رو بر ردف یک
 والدین از رسیده ارث به هاپلوتیپ دو ازی ترکیب
- یم فرد ژنوتیپ اصطلاحاً را ترکیب این که است
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 پیژنوتي مادر وي پدر پیهاپلوت ادغام با. نامند 
 گردد،یم جادیا است 2و0،1 رشته ک یشامل که فرد
 است سگویهوموز باشند مشابه پیهاپلوتا دو اگر
 حالت در و شودیم داده نشان 1 و 0 با که

- یم نظر به  .شودیم داده نشان 2 بای تیگوسیهتروز
 در ،یمتوالي ها نسلی ط ها هاپلوتیپ تنوع رسد 

 این. ماند یمی باق تغییر بدون ژنوم ازی معینی نواح
ي ها بلوك از يا مجموعه به را ژنوم ،ینواح

ی زمانی حت منوال نیبد  .کنند یم افرازی هاپلوتیپ
 که گرددیم بحث هاکروموزوم ازي اهیناح کهی زمان

هاي تاثیرگذار ها حاوي ژنQTLی ابیمکان براساس
توان بر مبناي مطابقت باشد، میدر کنترل صفتی می

 آن ناحیه مورد نظر در یک هايریز ماهوارهتوالی 
جمعیت با هاپلوتیپ والد دهنده به بررسی 

مختلف پرداخت و با بررسی فنوتیپی هاي هاپلوتیپ
جمعیت تعیین نمود کدام هاپلوتیپ بیان بهتري از 
صفت مربوطه دارد و ضمن تعیین بهترین و 

 که نظر مورد QTLموثرترین ترکیب آللی ناحیه 
 وي ضرور اریبس نشانگر کمک به انتخابي برا
 که هاپیهاپلوت ریسا اساس بر باشد،یم دیمف

 والد با مطابقت نظر ازی ول ددارنی متحمل پیفنوت
 که بردی پ ندارندی مطابقت چگونهیه QTL دهنده

- لوکوسي حاو توانندیم نظر موردي هاپلاسم ژرم

  .باشند نظر مورد صفتي براي دیجدي ها
 و نیمه به شوري حساسبرنج از آنجا که 

 )Mass & Hafman, 1997 (باشد میحساس 
کنترل  QTLبررسی تنوع آللی نشانگرهاي ناحیه  

 و شناسائی موثرترین کننده تحمل به شوري
این مطالعه مهم   از اهداف نشانگرهاي این ناحیه 

همچنین ارزیابی فنوتیپی صفات جهت . باشدمی
بررسی و میزان الگوي تنوع ژنتیکی در بین ژنوتیپ 

بندي و ایجاد زمینه بهره برداري از این ها، گروه
مرسوم و مولکولی هاي تنوع ژنتیکی از طریق روش

 .ند اهداف این پژوهش بود دیگراز

  
  هامواد و روش

   هاي فنوتیپیارزیابی
 رقم برنج بومی و 20گري سریع روش غربال

ها پاسخ فنوتیپی آنجهت ارزیابی شده ایرانی اصلاح
 در این Saltolو شناسایی وضعیت به تنش شوري 

 اي، طبق روش گریگوریو ودر مرحله گیاهچه ارقام
- در مرحله گیاهچه. انجام گرفت) 1997(همکاران 

 روز  پس از کشت، اعمال تنش در محلول 14اي 
 dsm-110غذایی یوشیدا با هدایت الکتریکی برابر با 

 روز تحت شرایط کنترل شده در 21به مدت 
 در شب C º21 در روز و C º25فیتوترون در دماي 

 درصد انجام شد و امتیاز تحمل به 70و رطوبت 
-9دهی وري ژنوتیپ ها با استفاده از سیستم نمرهش
 .)Gregorio et al., 1997( صورت پذیرفت 1

دهی  رتبه9و  7، 5، 3، 1ها در پنج گروه ژنوتیپ
 و حساس 1شدند که متحمل ترین ژنوتیپ رتبه 

  . را به خود اختصاص دادند9ترین ژنوتیپ رتبه 
هاي خرد شده در کرتصورت آزمایش به

اجرا  بلوك کامل تصادفی با دو تکرارقالب طرح 
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 شامل دو سطح نرمال و یتیمارهاي آزمایش. شد
زیمنس  دسی10 و 6با هدایت الکتریکی (شوري 
که شامل  و ارقام برنج ایرانی، عامل اصلی) بر متر

ارقام گیل، ندا، نعمت، خزر، سپیدرود، عنبربو، بینام، 
 پسند، حسنی، قشنگه، غریب، طارم پاکوتاه،شاه

درفک، اهلمی طارم، صدري، طارم محلی، موسی 
. عامل فرعی بودند رود سیاه، آمل و زایندهطارم، دم
طول ریشه و ساقه، وزن خشک ریشه و صفات 

یم به دس پتاسیم و نسبت ، سدیم غلظت ،ساقه
فتومتري براي گیاهان در به روش فلایمپتاسیم 
  . برگی اندازه گیري گردید4مرحله 

  
  یپیارزیابی ژنوت

 رقم برنج ایرانی و دو شاهد 20 گیاهچه هاي
به شوري ) IR29(و حساس ) Pokkali(متحمل 

تغییر ژنومی طبق روش   DNA جهت استخراج
). Delaporta, 1983 (ت گردیدندکشدلاپورتا یافته 

 نشانگر چند شکل ریزماهواره در مرحله 6از 
بر روي واقع  Saltolگیاهچه اي مربوط به ناحیه 

مورد اي پلیمراز براي واکنش زنجیره 1 مکروموزو
  . استفاده قرار گرفتند

مراز با استفاده از دستگاه اي پلیواکنش زنجیره
 انجام  lµ 10 در حجم  Eppendorf ترموسایکلر

  بافر یک برابر،PCR مخلوط واکنش حاوي، . شد

MgCl2  5/1 ،میکرولیتر  1 میلی مولارdNTPs ،
 میلی مولار، 5یمر با غلطت میکرولیتر از هر پرا 5/0

Taq نانو گرم از 50 پلیمراز یک واحد و DNA 

هاي  چرخهDNAبه منظور تکثیر قطعات . الگو بود
PCRدقیقه 5بعد از :  به شرح زیر انجام شد 

 چرخه 35 سپس C94واسرشت سازي در دماي 
 ثانیه در دماي C 94 ،45 دقیقه در دماي 1: شامل

 و بسط C 72ر دماي دقیقه دC 55 ، 1اتصال 
.  انجام شدC 72 دقیقه در دماي 7نهایی

با % 8 در ژل پلی اکریل آمید  PCRمحصولات 
 ساعت 2 به مدت TBE (1x)در بافر 100ولتاژ 

سپس در اتیدیوم برماید رنگ آمیزي . تفکیک شدند
  باندها با استفاده از نرم افزاردهیامتیازشدند و 

AlphaEaseFC4 انجام شد. 

  
  هاي فنوتیپیه و تحلیل دادهتجزی

مختلف به تجزیه واریانس براي صفات 
در قالب طرح بلوك کامل صورت تجزیه مرکب 

تصادفی جهت برآورد تنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ ها 
  .  انجام گرفتSASافزار آماري  با استفاده از  نرم

  
  هاي ژنوتیپیتجزیه و تحلیل داده

یک از ترکیب آللی براي هر ژنوتیپ براي هر 
جهت محاسبه فراوانی آللی . ها مشخص شدمکان

هر لوکوس و هتروزیگوسیتی مشاهده شده براي هر 
 Power Marker Ver 3.25لوکوس از نرم افزار 

(Liu & Muse, 2005 )محتوي  .استفاده شد
که نشان دهنده قدرت ) PIC(اطلاعات چند شکلی

تمایز ژنوتیپ ها براي هر ترکیب پرایمري است ، 
               . فرمول زیر محاسبه شدطبق
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Pij فراوانی i امین آلل براي نشانگر i و n 

تعداد کل آلل هاي مشاهده شده براي لوکوس 
همچنین با استفاده از این نرم افزار  .نشانگري است

هایی نظیر تنوع ژنتیکی و تعداد آلل مشاهده شاخص
م  ترسی.شده در هر مکان ژنی نیز محاسبه گردید

ی و ئ ن با شاخص تشابهUPGMA کلاستر با روش
 Power Marker با استفاده از (1983) همکاران

Ver 3.25انجام شد . 

  
  هاي هاپلوتیپیدادهآنالیز 

بر مبناي مطابقت ارزیابی تنوع هاپلوتایپی 
 ارقام درتوالی میکروساتلایت هاي ناحیه سالتول 

ت صور) Pokkali(مورد مطالعه با ژنوتیپ رفرنس 
 & McCartney et al, 2004; Liu(گرفت 

Anderson, 2003; Bai et al ., 2003; Yu et al., 
2006; Mohammadinejad et al., 2010; Yu et 

al., 2010.(  
  

  نتایج و بحث
  نتایج ارزیابی فنوتیپی

نتایج حاصل از تجزیه واریانس اختلاف 
ها از نظر را بین ژنوتیپ) p<0.01(داري معنیبسیار 

اي نشان داد که حمل به شوري در مرحله گیاهچهت
گیري اندازهبیانگر وجود تنوع ژنتیکی از نظر صفات 

طول ریشه، طول ساقه، وزن خشک ریشه، (شده 
وزن خشک ساقه، وزن تر ریشه، وزن تر ساقه، 
نسبت وزن ساقه به ریشه، بیوماس، غلظت سدیم و 

دهی تحمل به رتبه و  +Na+/Kپتاسیم، نسبت 
وجود تنوع ژنتیکی ). 1جدول (باشد می) يشور

هاي ژنوتیپموثر در تحمل به شوري براي انتخاب 
متحمل به شوري با عملکرد بالا و درك بهتر 
سازوکارهاي فیزیولوژیکی تحمل به شوري در برنج 

دار اختلاف آماري معنی. تواند بسیار مفید باشدمی
 مواد بین ارقام بیانگر وجود تنوع ژنتیکی بالا بین

هاي متفاوت گیاهی مورد ارزیابی و احتمالاً مکانیسم
در واکنش به تنش شوري است که  هابین آن

توانند در انتخاب ارقام مناسب و تولید می
یابی ژنی هاي در حال تفرق جهت مکانجمعیت

 اثرات متقابل ژنوتیپ در .مورد استفاده قرار گیرند
دار نی صفات معاکثرشوري در شرایط تنش براي 

در ها  متفاوت ژنوتیپواکنشبود، که نشان دهنده 
  .باشدشوري میبه تنشپاسخ 

  
  نتایج ارزیابی ژنوتیپی

با افزایش تعداد آلل تکثیر شده در یک مکان، 
رسانی آن مکان براي تعیین تنوع  میزان اطلاع

اي در مرحله گیاهچه. یابدها افزایش میژنوتیپ
-  آغازگر ریز6ه کمک  آلل در مطالعه ب25تعداد 

بیشترین تعداد آلل، مربوط به . ماهواره تکثیر شدند
 آلل و کمترین تعداد 6 و برابر RM8094 جایگاه 

محتوي  .بودRM10890 مربوط به نشانگر ) 3(آلل 
اطلاعات پلی مورفیسم هر نشانگر میزان تنوع آن 

 تخمینی از PICدر واقع . دهدمینشانگر را نشان 
 نشانگر با محاسبه تعداد آلل هایی قدرت تمایز هر
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هاي مرتبط با آن اند و همچنین فراوانیکه بیان شده
 محتوي ).Smith et al., 2000( باشدآلل ها می

 متفاوت 54/0 تا 77/0اطلاعات پلی مورفیک از 
 RM8094 متعلق به نشانگرهاي PICبالاترین . بود

 کهبود در حالی) 74/0 (RM493و ) 77/0(

RM10890  کمترین میزانPIC )54/0( را نشان 
 با داشتن RM493 و RM8094نشانگرهاي  .داد

به عنوان بهترین نشانگر براي  PICبیشترین میزان 
اي ارزیابی تنوع ژنتیکی نشانگرها در مرحله گیاهچه

   ).2جدول (شناسایی شدند 
  

  . تجزیه واریانس صفات در دو شرایط شوري و نرمال–1جدول 
Table 1- Analysis of variance of traits in salinity and normal conditions.  

x1 :طول ریشه ،x2 ،طول ساقهx3 : ،وزن خشک ساقهx4 : ،غلظت سدیمx5 : ،غلظت پتاسیمx6 : پتاسیم،  /سدیمنسبتx7 : ،بیوماسx8 : وزن ساقه
  .به ریشه

X1: root length, x2: shoot length, x3: shoot dry weight, X4: Na+ concentration, X5: K+  concentration, X6: 
Na+/K+ Ratio, X7: biomass, X8: shoot/root weight. 

  
سیستم  ریز ماهوارهنتایج نشان داد که آنالیز 

. نشانگري مفیدي جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی است
تواند جهت ي ژنتیکی میهااطلاع از شباهت

ها از لحاظ اجتناب از یکسان شدن ژرم پلاسم
هاي سرعت برنامه کارایی و. ژنتیکی مفید باشد

اصلاحی از طریق انتخاب به کمک نشانگر افزایش 
-  می بررسی اطلاعات بدست آمده از این. یابدمی

یابی ژنومی و توسعه تواند در مطالعات نقشه
تر تر و متنوعهاي برنج با زمینه ژنتیکی وسیعژنوتیپ

 در پروژه هاي وري بالاتر جهت دستیابی به بهره

X10 X9 X8 X7 X6 X5 X4 X3 X2 X1 

درجه 
 آزادي
(df) 

 منابع تغییر
S.O.V 

0.06 0.001 1.15 0.008 3×10-4 0.013 0.004 0.008 2.5* 0.53 1 
 تکرار
rep 

24.93** 4.47** 10.29 2.188** 10.18** 16.37** 118.7** 1.7** 2260.6** 110.6** 2 
 تیمار

treatment 

0.17 0.002 1.38 0.006 0.001 0.01** 0.01 0.006 0.117 0.139 2 
1خطاي   

Eror1 

8.69** 0.35** 16.13** 0.13** 0.085** 0.417 1.04** 0.12** 315.6** 4.29** 19 
 ژنوتیپ

genotype 

0.71** 0.08** 4.22** 0.02** 0.027** 0.12* 0.33** 0.019** 18.1** 1.52 38 
ژنوتیپ×تیمار  

treat×gen 

0.45 0.027 33.05 0.15 0.054 1.35 0.46 0.14 99.5 14.43 57 
2خطاي   

Eror2 
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مفید نقشه یابی دقیق و  انتخاب به کمک نشانگر 
  .واقع شود

 ریزماهواره ايهاي بر مبناي دادهتجزیه خوشه
که   گروه طبقه بندي کرد3 را در ي برنجهاژنوتیپ

ساس، متحمل و نیمه در این گروه بندي ارقام ح
به نوعی  کهمتحمل به طور مختلط قرار داشتند 

بیانگر زمینه ژنتیکی متفاوت ارقام متحمل ایرانی از 
  .هاي دخیل در تحمل به شوري می باشدQTLنظر 

  
 .SSR نشانگر PIC (6( و محتواي اطلاعات چند شکلی  تعداد آلل- 2 جدول

Table 2- Allele number and Polymorphic Information Content (PIC) of 6 microsatellites 
markers. 

  )bp(دامنه اندازه تکثیر باند   PIC  تعداد آلل  فراوانی آلل غالب  نشانگر

Marker  Major.Allele.Frquency  Allele NO PIC  Size band range (bp)  
RM493  0.47  4  0.74  250 - 195  
RM8094  0.26 6  0.77  220 – 193  
RM10890  0.05  3  0.54  230 - 203 
RM3412  0.31  4 0.69  258 -225  
RM10793  0.52 4  0.59  195 -140  
RM3252  0.36  4  0.65  220 - 172 

  
بر روي  واقع QTLبررسی تنوع هاپلوتیپی 

  اي در مرحله گیاهچه1کروموزوم 
 QTL نشانگر چند شکل پیوسته به شش

واقع بر روي اي در مرحله گیاهچهمقاوم به شوري 
جهت  ) Saltolناحیه کروموزومی  (1 روموزومک

بررسی تنوع هاپلوتیپی مورد استفاده قرار گرفتند 
از لحاظ مطابقت با  ژنوتیپ 20، که )3 جدول(

 گروه هاپلوتیپی 12در  Pokkali ریز ماهوارهنواحی 
 ژنوتیپ 20هیچ یک از ) 3 جدول(قرار گرفتند 

رت دیگر بعبا. نداشتند Pokkaliهاپلوتیپی مشابه با 
هاي استفاده شده ترکیب دقیقاً هیچ یک از ژنوتیپ

 ریز ماهوارهیکسان آللی از نظر همه نشانگرهاي 
محمدي نژاد و . شتند را نداPokkaliمتعلق به 

هاي ژنوتیپ همکاران در بررسی تحمل به شوري 
 saltol ناحیه QTL ژنوتیپ را بر اساس 30برنج، 

د، که هیچ کدام از  گروه هاپلوتیپی قرار دادن16در 
ژنوتیپ  (Pokkali ژنوتیپ هاپلوتیپی مشابه 30

 ,Mohammadi-Nejad et al (تولید نکردند) مرجع

 10 و 9 ، 8، 5، 4، 2هاي شماره هاپلوتیپ. )2010
، که از )متحمل به شوري نیمهوشامل ارقام متحمل (

 مشابهت آللی با RM3412 نشانگري نظر جایگاه
 کنترل کننده QTL توان گفت کهپوکالی داشتند، می
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. تحمل به شوري موجود در پوکالی را در بر دارند
 9 و 8، 7، 6، 3هاي شماره همچنین هاپلوتیپ

از نظر لوکوس )  و نیمه متحملشامل ارقام متحمل(
RM10890تر از  که در منطقه پایینSaltol قرار 
بررسی تنوع هاپلوتایپی .  بودندPokkaliدارد شبیه 

هاي QTL پیوسته به SSRفاده از نشانگرهاي با است
الگوي آللی مقایسه   که بر مبنايبا صفات مرتبط 
ژنوتیپ رفرنس  با ي مورد مطالعههاژنوتیپ

تواند  می،باشدمی، )کولتیوارهاي شناخته شده(
هاي جدید QTLعات مفیدي جهت شناسایی اطلا

ها الگوي ژنوتیپاگر ) Yu et al, 2006( فراهم کند
 QTLبا مکان نشانگري پیوسته به  لی یکسانآل

هاي مقاوم شناخته شده داشته ژنوتیپ مقاومت در
-  میQTL همان دربردارندهباشند به احتمال زیاد 

 ,Bai et al, 2003; McCartney et al(باشند 

از طرف دیگر اگر داراي الگوي آللی  ). 2004
 مقاوم شناخته شده باشند به ژنوتیپمتفاوتی با 

 QTLنسبت به آن هاي متفاوتی لمال زیاد آلاحت
 رقم ترکیب متفاوتی Yu et al, 2006(. 14( دارند

 به شدند که را شامل Pokkaliهاي از برخی آلل
ناحیه کنترل کننده تحمل  دربردارندهاحتمال زیاد 

 رقم 6که ، در حالیباشند میبه شوري یکسانی
 دمسیاه سپیدرود، طارم پاکوتاه، غریب، گیل، آمل و

را  Saltolهاي نشانگر مرتبط با یک از آللهیچ
تواند نشان دهنده این باشد که کنترل نداشتند که می

تحمل به شوري در این ارقام می تواند علاوه بر این 
و ناحیه بوسیله سایر نواحی جدید صورت بگیرد 

یابی توانند بعنوان منابع جدیدي جهت مکانمی
هاي توسعه لاینو ري هاي جدید تحمل به شوژن

اي اصلاحی جدید تحمل به شوري مرحله گیاهچه
   .مورد استفاده قرار گیرند

 را Pokkaliارقامی که آلل نشانگر یکسان با 
دارا بودند، پاسخ RM18090  وRM3412براي 

شامل ارقام ( متفاوتی نسبت به شوري نشان دادند 
که نشانگر در حالی) حساس، متحمل و نیمه متحمل

RM8094 آلل مشابه با Pokkaliهاي  را در ژنوتیپ
تکثیر کرد، ) رودطارم و زایندهندا، موسی(متحمل 

توان گفت این نشانگر، نشانگر مناسبی بنابراین می
جهت مطالعات تحمل به شوري در برنج باشد از 

را در ژنوتیپ مرجع این نظر که آلل مشابه با 
  .)3جدول ( هاي متحمل تکثیر کردژنوتیپ

 دقیق مکان مکان یابیبراساس آخرین نتایج 
Saltol در فاصله بین دو نشانگر RM8094و  

RM3412 قرار دارد )MohammadiNejad et al, 

، )طارمموسی (5 همچنین هاپلوتیپ شماره ).2011
، آلل RM3412 و RM8094از لحاظ نشانگرهاي 

 را داشت و روندي متحمل به Pokkaliمشابه با 
رسد اي نشان داد، به نظر میه گیاهچهتنش در مرحل

QTL ناحیه کننده تحمل به شوري کنترلSaltol در 
 .اي، در این رقم وجود داشته باشدمرحله گیاهچه

 RM8094 نشانگر نشان داد که  این مطالعهنتایج
 Saltolبراي انتخاب به کمک نشانگر براي ناحیه 

  .باشدمفید می
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 واقع در ناحیه سالتول  بر روي کروموزوم SSR شده به وسیله نشانگرهاي هاي تولید هاپلوتایپ- 3جدول 
  ).رفرنس(  *Pokkali با ارجاع به 1

Table 3- Haplotypes produced by SSR markers on Saltol region on chromosome 1 with 
compare to Pokkali* (reference).  

RM3252             
RM8094             
RM3412             
RM493                     

RM10793                     
RM10890                     

Haplotype. 
No 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

1 : Pokkali قشنگه؛ : 9رود؛ زاینده: 8نعمت؛ : 7درفک، طارم محلی، اهلمی طارم، حسنی، خزر؛ : 6طارم؛ موسی: 5بینام؛ : 4ندا؛ : 3شاهپسند؛ : 2؛
 سپیدرود، طارم پاکوتاه، غریب، گیل، آمل، دمسیاه: 12صدري؛ :11عنبربو؛ : 10

1- Pokkali, 2- Shahpasand, 3- Neda, 4- Binam, 5- Mosa Taram, 6- Dorfak, Tarom-Mahali, Ahlami-Tarom, 
Hassani, Khazar. 7- Neamat, 8- Zayanderood, 9- Ghashange, 10- Anbarbou, 11- Sadri, 12- Sepidrood, Traom-
Pakoutah,Gharib, Gil, Amol, Domsiah. 

  
  نتیجه گیري

 با داشتن RM493 و RM8094نشانگرهاي 
 به عنوان بهترین نشانگرها براي PICبیشترین میزان 

اي ارزیابی تنوع ژنتیکی نشانگرها در مرحله گیاهچه
  .شناسایی شدند

آمده از بررسی تنوع بر اساس نتایج بدست 
سپیدرود، طارم پاکوتاه، توان ارقام هاپلوتیپی می

 را به عنوان منابع جدید غریب، گیل، آمل و دمسیاه
هاي تحمل به شوري در مرحله یابی ژنجهت نقشه

 واقع بر روي RM8094اي همچنین نشانگر گیاهچه
 را به عنوان نشانگر اطلاع رسان جهت 1کروموزوم 
   .مک نشانگر معرفی کردانتخاب به ک
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Abstract 

Due to necessity of salt tolerance in rice (Oryza sativa L.) and availability of different 
approaches of molecular breeding in identification of major QTLs controlling salinity tolerance, 
it is very important to evaluate the presence of these QTLs in Iranian cultivars and the roles in 
breeding strategies.  In this study, 20 different rice cultivars and two tolerance (Pokkali) and 
sensitive (IR29) controls were evaluated under salinity stress at, seedling stage in greenhouse 
conditions (EC= 0, 6 and 10 dSm-1) using 6 polymorphic SSR markers.  Analysis of variance 
showed the high significant difference among genotypes of different traits, rice genotypes 
showed different salinity tolerance at seedling stage. Obtained dendrogram by UPGMA method 
categorized genotypes in to 3 different groups. 20 rice cultivars based on major QTLs of Saltol 
region on chromosome 1 were arranged in separate haplotype groups. RM8094 marker was 
distinguished as the best marker for identification of salt tolerance genotypes in seedling stage. 
Keywords: Haplotype diversity, Microsatellite markers, Rice, Salinity tolerance. 
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