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 چکیده

ج، لازم ای برنصفات ریشه بهنژادی منظور بهای عمیق راهکاری مهم برای جلوگیری از تنش خشکی در برنج است. ریشه گسترش شبکۀ

 19۲ند. با این هدف، پژوهشی با استفاده از شوصفات مهم ریشه شناسایی  ۀکنند کنترل (ژنومی) ژنگانی باید نواحی در آغازاست 

اعمال تنش اسمزی از مانیتول با فشار اسمزی  منظور بهشد.  ریزی طرح (هیدروپونیک)کشت آبتنش خشکی و  در شرایطژنوتیپ برنج 

و ضخامت ریشه،  توده زیستهوایی، وزن ریشه،  های اندامبر وزن  افزوناستفاده شد.  آبکشتای و شرایط هچهگیا ۀبار در مرحل -5

، آبکشتاز انتقال به محیط  پسام 35ام و ۲8ام، ۲1ام، 14ام، 7هوایی و ریشه در طول رشد یعنی در روزهای  های اندامصفات طول 

انجام شد. برای  MseIو  EcoRIهای محدودگر های آغازگری ناشی از آنزیم استفاده از ترکیب ارزیابی شدند. ارزیابی ژنوتیپی افراد جمعیت با

 TASSEL افزار در نرمMLM و  GLMکنندۀ این صفات از پنج مدل آماری با دو رویۀ  های کنترلشناسایی نواحی ژنگانی مرتبط با مکان

، E100-M140-3 ،E100-M160-7 ،E110-M140-9 ،E100-M140-3 ،E100-M150-19 ،E100-M160-7استفاده شد. نشانگرهای 

E100-M160-11 ،E110-M140-1  وE110-M140-9 توجهی  قابل ترین نشانگرها شناسایی شدند. با توجه به اینکه این نشانگرها درصد مهم

به نشانگرهای  ها آنبعدی از جمله تبدیل  در تحقیقات نامزد عنوان به توان از این نشانگرهاهای فنوتیپی را تبیین کردند، می از تغییرپذیری

 . کرداستفاده  تأییدهای انتخاب به کمک نشانگر برای تحمل به خشکی پس از برنامهو  SCARاختصاصی 

 

 ارتباط، تنش خشکی، صفات ریشه. ۀ، تجزی(.Oryza sativa L)برنج  های کلیدی: واژه
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ABSTRACT 
Developing a deep root system is an important strategy for avoiding of drought stress in rice. In order to improve rice 
root system, at the first stage, must be detected genomic regions controlling important root traits. In order to achieve 
this aim, a study was conducted using 192 rice genotypes under drought stress and hydroponic culture. Manitol with -
5 bar concertration was used to apply osmotic stress in seedling stage. In addition of shoot mass, root mass, plant 
mass and root thickness, length of shoot and root were recorded on 7th, 14th, 21th, 28th and 35th days after transferring 
to hydroponic culture. Genotyping of population was performed using primer combinations of restriction enzymes of 
EcoRI and MseI. To identify genomic regions associated with controlling loci of the traits, were used five statistical 
models with two GLM and MLM procedures in TASSEL software. The markers of E100-M140-3, E100-M160-7, 
E110-M140-9, E100-M140-3, E100-M150-19, E100-M160-7, E100-M160-11, E110-M140-1 and E110-M140-9 
were detected as the most important markers. Since these markers explained significant percentage of the phenotype 
variations, can be used as candidate markers in further studies such as conversion to SCAR markers marker assisted 
selection for drought stress tolerance after validation.  
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 قدمهم
ترین محصولات کشاورزی است که  از مهم یکی برنج

برای بیش از نیمی از جمعیت جهان غذای اصلی 

(. از سوی دیگر Todaka et al., 2012رود )می شمار به

محیطی نیز همواره تهدیدی جدی  های محدودیت

 شمار بهبرای تولید محصولات گیاهی از جمله برنج 

 که سازگاری است چالشی تریناصلی روند. خشکیمی

خشك  هایمحیط در ویژه به برنج پر محصول های رقم

(. Lafitte et al., 2007کند )می محدود را برنج دیم و

 تولید اراضی از درصد 50 در ا حدودیت خشکی تنش

 (.Ndjiondjop et al., 2010د )دهمی رخ جهانبرنج 

های اخیر رخ داده زمین که در سال ةگرم شدن کر

ایجاد آسیب جدی برای مناطقی شده است است باعث 

و به آب  بودهکه کشت برنج در آن متکی بر آب باران 

بنابراین بهبود تحمل به  برای آبیاری دسترسی ندارند.

خشکی در برنج به یك راهکار مهم، برای ایجاد 

تولید برنج در مناطق کم آب تبدیل شده است  پایداری

(Yoshida & Hasegawa, 1982ریشه .) ها اندام اصلی

گیاه برای جذب آب و مواد غذایی هستند، بنابراین 

بهبود درک ما از تعامل بین ریشه و تنش خشکی در 

در امنیت غذایی جهان  یتوجه قابل یرتأثتواند برنج می

 که شده گزارش(. Gowda et al., 2011داشته باشد )

 از محیطی، مختلف هایتنش با رویارویی در هاریشه

 و بقا در مهمی نقش شوری، و خشکی هایشجمله تن

 ,.Kafi et alکنند )می ایفا زراعی عملکرد گیاهان

2009 .) 

LD ۀارتباطی که به تجزی ۀتجزی
نداشتن )تعادل  1

به یابی را سازوکار نقشه است مرسوم نیز پیوستگی(

بررسی  معمول یابیمکان به نسبت یتر مطلوب ۀگون

 از ها بررسیگونه این رد اینکه دلیل به نخست. کندمی

 ژنتیکی تنوع شودمی استفاده طبیعی های جامعه

 دو تلاقی از ناشی هایجمعیت به ی نسبتبیشتر

 جمعیت، به بسته دوم اینکه دارد، وجود والدی

 این در چراکه داردبالاتری  بسیار دقت LD یابی نقشه

 در طول که میوزی رویدادهای همۀ یابینقشه نوع

 گرفته نظر در است شده انباشته گیاه یتکامل ۀتاریخچ

                                                                               
1. Linkage disequilibrium  

 تنها یابینقشه معمول روش در که یدرصورت شودمی

رخ  میوز خودگشنی یا تلاقی هایاز نسل یشمار در

(. Shaaf et al., 2012; María et al., 2015) دهد می

های نقشه ۀانقلابی در تهی ی،ارتباط ۀکاربرد تجزی

( و Donnelly, 2008ژنتیکی در انسان به وجود آورد )

شود در گیاهان استفاده می یتوجه قابل طور به امروزه

(Nordborg & Weigel, 2008; María et al., 2015 .)

 ارزیابیکه برای Shaaf et al.  (2012) بررسیاز جمله 

نامزد های  مؤثر در گلدهی جو در ژن SNPنشانگرهای 

 ۀاز تجزی GIGANTEAو  Ppd-H1 ،CO1 (کاندید)

رقم جو ایرانی و  52 نآناند. کردی استفاده ارتباط

در هر سه ژن  LDدند. وسعت کرخارجی  را بررسی 

ن نتیجه گرفتند که این امتغیر و پایین بود و این محقق

 نامزدارتباطی ژن  ۀدلیلی بر سودمندی روش تجزی

های کنترل زمان از ژن روشنی ۀبرای دسترسی به نقش

 منظور به Ataee et al. (2013). استگلدهی در جو 

مرتبط با ریشه از  (ژنومیژنگانی )شناسایی نواحی 

رقم جو استفاده کردند و ارزیابی ژنوتیپی را با  100

3964 SNP  درصد انجام دادند.  10با فراوانی بیش از

 QTL 15توانستند  MLMبا استفاده از مدل  نآنا

 .Jun et al. برای صفات مورد ارزیابی شناسایی کنند

و نشانگرهای  یارتباط ۀتجزی از استفاده با (2008)

SSR ،11 QTL
 در پروتئین محتوای صفت برای را 2

این  از برخی که کردند سویا شناسایی نمونه 96

QTLشناسایی نشده بود. ) پیشتر هاRoy et al., 

 رگرسیون پایۀ بر ارتباط ۀتجزی از با استفاده 2006)

نشانگر  55 گندم، (لاینرگۀ ) 55 متغیره در چند

SSR ،38  نشانگرSAMPL نشانگر  54 وAFLP را 

 صفت 14 از یکی با کم دستکه  کردند شناسایی

 وزن و توده زیست مانند عملکرد بررسی مورد زراعی

 برای مثبت نشانگرهای عنوان به و بوده مرتبط هزاردانه

 معرفی صفات این نشانگر به کمك گزینش هایبرنامه

های QTLیابی مکان برای Uga et al. (2011)شدند. 

 رگۀ 117از  (Dro 1ریشه ) ترین عمیق ةکنند کنترل

 IR64 های رقماز تلاقی  آمده دست بهخالص نوترکیب 

)رقم  Kinandang Patongهای عمیق( و )رقم با ریشه

                                                                               
2. Quantitative trait loci  
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 آنان بررسیند. در کردهای کوتاه( استفاده با ریشه

QTL 9های عمیق روی کروموزوم ریشه ةکنند کنترل 

درصد از واریانس فنوتیپی کل  6/66ناسایی شد که ش

 215با تشکیل  Wang et al. (2013) .را توجیه کرد

از تلاقی  آمده دست بهخالص و نوترکیب  رگۀ

Xieqingzao B کوتاه( و  ۀ)ریشR9308 بلند(  ۀ)ریش

را  7های مرتبط با طول ریشه در کروموزوم QTL تنها

 (هیدروپونیكبه روش آبکشتی )در دو سال با کشت 

  .Courtois et alیابی کردند.مکان عادیدر شرایط 

(2003) QTLصفات ریشه را با  ةکنند کنترل های

خالص نوترکیب که از تلاقی  یها رگهاستفاده از 

بود، در شرایط  آمده دست به Co39و  IAC165 های رقم

نشانگر  131از  نتنش خشکی ردیابی کردند. آنا

RFLP  اهواره استفاده کردند. نشانگر ریزم 51و

برای صفات ریشه از جمله  QTL 42 درمجموع

ین طول ریشه، ضخامت ریشه و وزن ریشه در بیشتر

  های مختلف خاک شناسایی کردند.لایه

با توجه به اهمیت شناخت چگونگی رشد و توسعۀ 

یژه ریشه که نقش مهمی در جذب و بههای مختلف اندام

نقش این اندام در شرایط  آب و مواد غذایی دارد و اینکه

 باهدفشود، این پژوهش تر میتنش خشکی مهم

شناسایی نواحی ژنگانی مرتبط با صفات ریشۀ برنج تحت 

تنش خشکی و در شرایط آبکشتی با استفاده از تجزیۀ 

های های پرکاربرد سالیکی از روش عنوان بهارتباطی 

 اخیر برای بررسی ژنتیکی صفات کمی صورت گرفت.
 

 هاد و روشموا

( 1)جدول  رگۀرقم و  192پژوهش  این مواد گیاهی

برنج بود که در آزمایشگاه اصلاح نباتات دانشگاه 

کشت روش آبکشتی  به 1391در سال  گنبدکاووس

تحقیقات برنج کشور و  ۀسسؤاز م ها رقم بذرهایشد. 

ها از رگه بذرهایتحقیقات برنج و   المللی ینب ۀسسؤم

کشاورزی دانشگاه  ةاتات دانشکدآزمایشگاه اصلاح نب

  تهیه شد. گنبدکاووس

 
 . نام مواد گیاهی مورد استفاده1جدول 

Table 1. Names of used plant materials 
Line or Variety Number Line or Variety Number Line or Variety Number Line or Variety Number 

IR43 145 IR30 97 Hasan Sarei Atashgah 49 X23 1 
IR24 146 Amol 3 98 Lemont 50 Bala 2 
IR29 147 Bojar 99 TEQING 51 IR-GKU-SA-AHM.SPD-52 3 
IR60 148 IR58 100 Zireh 52 Cisedane 4 
Line 416 149 Spidroud 101 Champa Boudar 53 Yasoj 1 5 
Line203 150 Dorfak 102 Dular 54 Shahpasan Mazandaran 6 
IR63295-AC209-7 151 Kadous 103 Budda 55 IR73885-1-4-3-2-1-10 7 
IR68897A 152 Milagrosa, Zawa Banday 104 Amol 1 56 Shahpasand 8 
Gohar 153 IR71466-75-3-B-1 105 Bhavani 57 Co 43 9 
IR 72593-B-13-3-3-1 154 IR69513-14-SRN-1-UBN-5-5-B 106 Ali Kazemi 58 Kohrang 10 
IR 71991-3R-2-6-1 155 IRBB60 107 Rashti Sard 59 Charam 1 11 
R644 156 IR31802 108 Giza 173 60 IR-GKU-SA- AHM.SPD-31 12 
Yuanjing 7 157 Norin 109 Hasan Saraei Pichideh Ghalaf 61 Charam 3 13 
Guang122 158 IR69617A 110 IR 72582-10-1-1-3-1 62 Salari 14 
IR24 159 Hnankar 111 IR 72593-B-3-2-1-2 63 Domsepid 15 
Giza 181 160 Manawthukha 112 Amol 2 64 Anbarbou Ilam 16 
Giza 159 161 Pahk maw peun meuang 113 Ghashangeh 65 IR-GKU-SA- AHM.SPD-39 17 
Cheng-Hui 448 162 Kasalath 114 IR-GKU-SA-AN.SPD-21 66 IR-GKU-SA-AN.SPD-62 18 
Gang 16 163 Rahashee 115 IR 72579-B-2R-1-3-2 67 Mir Tarom 19 
Babaomi 164 IR72102-4-159-1-3-3-3 116 Dylamani 68 Gardeh 20 
Diantun 502 165 PSBRc28 117 IR-GKU-SA-AN.SPD-94 69 Gharib Siah Ryhani 21 
MR 159 166 IR25571 118 Basmati 370 70 IR-GKU-SA-SH.IR28-78 22 
MR 167 167 Arjantin 119 ASD 16 71 IR-GKU-SA-SH.IR28-1 23 
TB154E - TB – 2 168 IRGC-15092-RT-1031-62 120 Sang Jo 72 IR-GKU-SA-SH.IR28-1 24 
IR66946-3R7811 169 Sahel 121 Rashti 73 IR-GKU-SA- AHM.SPD-45 25 
IR66946-3R178-11 170 Dorodzan 122 IR65192-4B-10-3 74 Charam 2 26 
PSB RC28 171 IRAT216 123 Giza 171 75 Sang Tarom 27 
PSB RC66 172 IR60 124 IR HON-215 76 Hasan Saraei 28 
Apo 173 FUJIMINURI 125 Yasoj 2 77 IR-GKU-SA- AHM.SPD-7 29 
IR68899B 174 Fajr 126 Ahlami Tarom 78 IR 73678-6-9-B 30 
IR59673-93-2-3-3R 175 Sakha 127 IR69626B 79 Giza 178 31 
IR57515-PM1 8-1-1-SRW 1-1 176 IR 50 128 Tarom Mahalli 80 Saleh 32 
IR59682-132-1-1-2 177 ZENIT 129 Sazandegi 81 Pusa (Basmati1) 33 
IR59552-21-3-2-2 178 KANTU-51 130 Tarom Mantagheh 82 Domzard 34 
IR60819-34-2-1 179 IR28 131 Ghasraldashti 83 Abjiboji 35 
IR62141-114-3-2-2-2 180 IR57301-158-IR 132 Zayandroud 84 Madhukar 36 
IR59469-B-B-3-2 181 Gil 1 133 Binam 85 Mosa Tarom 37 
IR50404-57-2-2-3 182 IR36 134 Domsiah 86 Azocena 38 
IR55423-1 183 Ahvaz 1 135 Anbarbou 87 Nemat 39 
IR47686-30-3-2 184 IR72 136 Sadri 88 Dasht 40 
IR61979-138-1-3-2-3 185 IR63307-4B-24-2 137 IR-GKU-SA-AN.SPD-45 89 Domsorkh 41 
IR64616 H 186 PSBRc50 138 Musa Tarom 90 MosaTarom 42 
IR62829A 187 USEN 139 Tarom Pakotah 91 IR-GKU-SA-SH.IR28-18 43 
IR47686-30-3-2 188 Gil 3 140 Tarom Amiri 92 Gharib 44 
IR57515-PM1 8-1-1-SRW 1-1 189 IR64 141 Zirehbandpey 93 LEBANT 45 
IR50404-57-2-2-3/Pagsanjan 190 Shafagh 142 Mohammadi Chaparsar 94 Neda 46 
IR-GKU-SA-AN.SPD-75 191 Shirodi 143 Domsiah Solymandarab 95 Hashemi 47 
IR58025A 192 PSBRc86 144 Yasoj 3 96 Hasani 48 
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 -5به میزان  Manitolتنش خشکی با مادة اسمتیك 

بار در هر ظرف کشت اعمال شد. در آغاز بذرها به مدت 

درصد هیپوکلریت سدیم  50ثانیه با محلول  20

ضدعفونی و پس از شستشو با آب مقطر سترون 

)استریل( به پتری حاوی کاغذ صافی منتقل شدند و 

شد. بذرهای  داشته نگهسطوح بذرها با آب مقطر مرطوب 

شده روی  یهتعبهای با دقت درون سوراخ زده جوانه

 از کشت های یونولیت هدایت شدند. برایسینی

های  شیشه شده روی یهتعب یونولیت های سینی

شد  استفاده متر سانتی 60×30×5 ابعاد شده با یطراح

ی ا گونه بهای یادشده محیط کشت شیشه. (1)شکل 

های هوایی را در  و اندام طراحی شد که بتوان طول ریشه

ها به مدت ده روز طی طول رشد ارزیابی کرد. گیاهچه

( که به Yoshida et al., 1976درون محلول یوشیدا )

تنش روی  ازآن پسشد قرار داشتند و ها اضافه میسینی

ها اعمال شد. محلول غذایی هر هفته تعویض شد گیاهچه

های با محلولای سه بار کنترل شد و محلول هفته pHو 

نرمال، روی  1اسید هیدروکلریك و هیدروکسید سدیم 

pH  شد. در طول این مدت  داشته نگهثابت  5/5برابر با

های هوایی و طول ریشه هر هفته  صفات طول اندام

گیری و ثبت شد. در انتهای آزمایش نیز وزن اندازه

تودة  های هوایی، ضخامت ریشه، وزن ریشه و زیست اندام

های گیری شدند. از میانگین نمونهها اندازهوتیپهمۀ ژن

 ارتباطی استفاده شد. هر رقم یا رگه برای انجام تجزیۀ

 

    
 آبکشتیهای مورد بررسی در شرایط ارزیابی ژنوتیپ .1شکل 

Figure 1. Evaluation of genotypes under hydroponic conditions 

 

 AFLPو انجام  DNAاستخراج 

 CTAB (Saghai Maroof etبه روش  DNAج استخرا

al., 1984 انجام گرفت. روش )AFLP  وش ربنا برVos et 

al. (1995) های محدودگر با استفاده از آنزیمEcoRI  و

MseI شده از شرکت  یهتهFermentase  انجام شد. در

و  EcoRIها با آغازگرهای مرحلۀ پیش افزایش، نمونه

MseI افزایش  3'نتخابی در انتهایدارای یك نوکلئوتید ا

با  10:1سازی به نسبت ها پس از رقیق یافتند و فرآورده

در نوکلئوتید انتخابی دیگر  2 داراییب آغازگری ترک 21

 شامل سه Touch downگرمایی  ۀتحت چرخ ،3' یانتها

 

های  یبترک 2جدول  مختلف افزایش شدند. ییدما ۀمرحل

دهد. را نشان می AFLPدر تجزیۀ  شده استفادهآغازگری 

با استفاده از الکتروفورز ژل  PCRهای فرآورده

درصد جداسازی و به روش نیترات نقره  6آمید  اکریل پلی

(Bassam et al., 1991رنگ )همۀ (. 2آمیزی شدند )شکل

و الکتروفورز در  DNAمراحل مربوط به استخراج 

شناسی دانشگاه گنبدکاووس در  آزمایشگاه ژنتیك و گیاه

یت هم امتیازدهی نوارها درنهاانجام شد.  1391ال س

صفر و یك به ترتیب برای حضور نداشتن و  صورت به

 حضور نوارها انجام گرفت.

 AFLPۀشده در تجزی آغازگری استفاده های یبترک .2جدول 
Table 2. Primer combinations used for AFLP analysis 

  EcoRI primers   MseI primers 
Name DNA sequence Name DNA sequence 
E060 GACTGCGTACCAATTCAAG M140 GATGAGTCCTGAGTAAAAC 
E070 GACTGCGTACCAATTCAAT M150 GATGAGTCCTGAGTAAAGA 
E080 GACTGCGTACCAATTCACG M160 GATGAGTCCTGAGTAAAGT 
E090 GACTGCGTACCAATTCACT 

  E100 GACTGCGTACCAATTCAGT 
  E110 GACTGCGTACCAATTCATC     

E120 GACTGCGTACCAATTCATT     
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 48تا  1برای افراد  E090- M150. الگوی نواربندی باندها مربوط به ترکیب آغازگری 2شکل 

Figure 2. AFLP banding patterns obtained from the amplification of primer combination E090- M150 for genotype 1 to 48 

 

 های آماریتجزیه

ز ا آمده دست به 1و  0پس از تشکیل ماتریس 

ای با استفاده از خوشه ۀ، تجزیAFLPنشانگرهای 

 NTSYSps-2. 1 (Rohlf, 2000 ،)GGTافزارهای  نرم

(Van Berloo, 1999 و )MEGA5.1 (Tamura et al., 

نمودار  انجام گرفت و در نهایت بهترین (2011

 ۀانتخاب شد. برای انجام تجزی (دندروگرام) ای شجره

ها با رگهژنتیکی  ماتریس ساختار در آغازارتباطی، 

 ,.STRUCTURE (Pritchard et alافزار استفاده از نرم

مورد ساختار جمعیت در و چون ( تشکیل شد 2000

 شمار افزار نرماین در  ،در دست نبود پیشیناطلاعات 

 ةبا طول دورسازی همانندبا ( 10تا  1از  K) K ۀبهین

100000 Burnin  100000تکرار  شمارو، MCMC
1 

سازی برای تعیین همانندپس از انجام ذیرفت. صورت پ

 ةشد از دو ستون خلاصهها( گروه شمار) K ۀبهین شمار

K  وLnP(D)  برای هر وبرای محاسبات استفاده K ،

( تکرارها Stdevو انحراف معیار ) L(K)میانگین 

در  ومحاسبه  L''(K) و L'(K) سپس. شدمحاسبه 

 که رصورتیدشد.  تعیین ∆Kنهایت از این محاسبات 

اوج منحنی  ۀنقط شودرسم  ∆Kو  K ۀنمودار دو طرف

 شمار ۀبرای محاسبخواهد بود  K ۀبهین شمارهمان 

 Evanno et al. (2005)( از روش Kزیرجمعیت )

 ۀاستفاده شد. پس از تعیین ماتریس ساختار، تجزی
                                                                               
1. Markov Chain Monte Carlo  

 افزار نرمهای فنوتیپی و ژنوتیپی با ارتباطی بین داده

TASSEL .انجام گرفت 

با پنج مدل )سه  یارتباط ۀپژوهش تجزیاین در 

برنج   ۀ( برای صفات ریشMLMو دو مدل  GLMمدل 

 صفات مورد بررسی در شرایط تنش خشکی با دیگرو 

(. برای هر 3انجام شد )جدول  آبکشتی روش کشت به

 بخش نشانگرهای آگاهی)بخش مدل نشانگرهای آگاهی

 ،یارتباط ۀزیتج در که شوندمی اطلاق نشانگرهایی به

، (دهند نشان مورد نظر صفت با را داریمعنی ارتباط

 شده شناساییو ضریب تبیین نشانگر  داریسطح معنی

 (. 5اند )جدول نشان داده شده
 

شده برای ارتباط  پنج مدل آماری استفاده .3جدول
 و صفات فنوتیپی AFLPنشانگرهای 

Table 3. Five used statistical models to evaluated 
relationship AFLP markers and phenotypic traits 

The used data set  Model 
Phenotype+ AFLP GLMa:1 
Phenotype+ AFLP+Qb 

GLM:2 
Phenotype+ AFLP+PCc GLM:3 
Phenotype+ AFLP+Ke MLMd:4 
Phenotype+ AFLP+K+Q MLM:5 

a مدل خطی عمومی 
b صل و نسب استنباط شده از افرادهای ساختار جمعیت یا اداده 
 cهای اصلیمؤلفه 
d مدل خطی مخلوط 
e آمده از همسانی کلی افراد از لحاظ زمینۀ  دست های خویشاوندی بهداده

 ژنتیکی ناشی از خویشاوندی 
a. General linear model 
b. Population structure data 
c. Principal component 
d. Mixed linear model 
e. Kinship data obtained from general similarity of individuals in 
genetic background arising the kinship. 
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 نتایج و بحث

 یتشکستن کل جمع منظور به یتساختار جمع ۀیتجز

متفاوت محتمل را  یبا ساختارها هاییجمعیتیربه ز

شده از  یلتشک هاییرجمعیت. زسازدیم یرپذامکان

و چنانچه  هستنداز هم  یزمتما یکیظ ژنتلحا

باشند پس از انجام  یافته اختلاط صورت به هایی یپژنوت

 ۀ. در تجزیخواهند بود یصقابل تشخ یهتجز ینا

تواند از لحاظ ساختار ژنتیکی ساختار یك جمعیت می

 ةو آمار (آللی) همردیف ژنی که ناشی از تفاوت فراوانی

F شودمختلف تقسیم های است به زیر گروه 1رایت. 

(Pocovi & Mariotti, 2015; Pritchard et al., 

 Q یسماتر یك یت،ساختار جمع ۀیتجز ۀنتیج .(2000

 هایرگروهدر ز هایپژنوت یشباهت نسب یزاناست که م

(K )بر ماتریس  افزون .کندیرا مشخص مQ ،یبرا 

 یت،از ساختار جمع یبیشتر هاییلفراهم کردن تحل

Hardy & Vekemans (2002) یسماتر Kinship  را

 میزان ةدهندنشان Kinship ماتریس کردند. ارائه

 یكافراد  ینب (همولوگ) همسان دو مکان یهمانند

 همسانمکان  یكدو فرد در  کهیاست. هنگام یتجمع

را  ها آن یهمانند یتآلل وضع ینا دارند،آلل همانند 

ه از ساختار با استفاد یینتع ین. بنابراکندیم یانب

افراد  ینب یکیژنت ۀفاصل برآورددقت  Kinship یسماتر

 .Yu et al. (Hwang, 2008) دهدیم یشرا افزا

 یس( را که ماترMLMمخلوط ) یمدل خط (2006)

دو در آن گنجانده  ره Kinship یسساختار و ماتر

 هایگونه یتساختار جمع یمتنظ یشده است را برا

 کردند. یشنهادپ یاهیگ

یج تجزیۀ ساختار روی اطلاعات ژنوتیپی بخشی از نتا

آورده شده است. این جدول  4افراد جمعیت در جدول 

برای  Kشده برای تعیین میزان  های محاسبهآماره

نمودار  3دهد و شکل های مورد بررسی را نشان می رگه

 دهد. دررا نشان می Kدو طرفه برای تعیین میزان بهینۀ 

 سازی همانند به مربوط نتایج از ∆K و Kمیزان شکل این

 بهینۀ میزان. شد استخراج STRUCTURE افزارنرم در

K بهترین نمودار، به توجه با که است منحنی اوج نقطۀ 

K  و بر پایۀ روش نتایج  است. بنا بر 2در این بررسی

Spataro et al. (2011) تواند به یك ژنوتیپ هنگامی می

بیشتر از  انتساب یك گروه درآید که درصد عضویت آن

 69/0درصد عضویت کمتر از  که درصورتیباشد و  7/0

 شود.ژنوتیپ مخلوط در نظر گرفته می عنوان بهباشد 

ژنوتیپ دیگر در  96و  1ژنوتیپ در گروه  96بنابراین 

 قرار گرفتند.  2گروه 

 
 STRUCTUREافزار  با استفاده از نرم K بهینۀ برای میزان شده محاسبههای آماره .4جدول 

Table 4. Calculated statistics for the optimal value K using the software STRUCTURE 
Delta K [L''K] L''(K) L'(K) STDEV LN(AVR) K 

- - - - 0.519157 -35419.1 1 
279.4207 3991.214 -3991.21 5868.7 14.28389 -29550.4 2 
69.50087 724.7857 -724.786 1877.486 10.42844 -27672.9 3 
24.22659 447.8857 -447.886 1152.7 18.48736 -26520.2 4 
5.687986 448.2857 -448.286 704.8143 78.81273 -25815.4 5 
3.242496 275.2 275.2 256.5286 84.87288 -25558.8 6 
27.64623 4341.343 -4341.34 531.7286 157.032 -25027.1 7 
0.13057 1317.229 -1317.23 -3809.61 10088.29 -28836.7 8 

0.145616 2878.143 2878.143 -5126.84 19765.3 -33963.6 9 
0.138256 2248.7 2248.7 -2248.7 16264.7 -36212.3 10 

 

 
 K. نمودار دو طرفه برای تعیین شمار بهینۀ 3شکل 

Figure 3. Two way graph to determine the optimum number of K 
 
1. Wright's F-statistics 
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ای منجر به تشکیل همچنین انجام تجزیۀ خوشه

شد. این نمودار  4در شکل  شده ارائهای  نمودار شجره

ها ترین همسایهها بر پایۀ الگوریتم نزدیكبندی رگهگروه

دهد. لازم به با ماتریس فاصلۀ ژنتیکی جاکارد را نشان می

ازی افراد با استفاده از یادآوری است که بهترین نوع جداس

 آمده شد. دست این روش به

 10ام، 7های هوایی در روز  برای صفت طول اندام

در  E110-M160-3نشانگر شناسایی شد که نشانگر 

 در سه مدل E100-M160-7و نشانگر   3و  1های مدل

دار مشترک بودند همچنین نشانگرهای معنی 4و  3، 2

ز همخوانی داشتند. نی MLMشده در دو مدل  شناسایی

 15ام، 14های هوایی در روز  برای صفت طول اندام

های این صفت شناسایی شدند از QTLنشانگر پیوسته به 

مشترک  MLMبین این نشانگرها، نشانگرهای دو مدل 

تنهایی  به GLMدر مدل  E110-M140-1بودند. نشانگر 

درصد تغییر فنوتیپی این صفت را توجیه  30حدودی  تا

نشانگر  11ام 21های هوایی در روز  برای طول اندامکرد. 

بخش معرفی شدند که نشانگرهای  عنوان نشانگر آگاهی به

یکسان بودند.  MLMشده در دو مدل  دار شناساییمعنی

، E060-M150-7 ،E060-M160-12این نشانگرها شامل 

E060-M160-14  وE110-M140-8  بودند. نشانگرهای

E100-M140-3 ،E100-M160-7  وE110-M140-9 

بالاترین درصد تغییر فنوتیپی این صفت را به خود 

های هوایی در روز  اختصاص دادند. برای صفت طول اندام

هیچ نشانگری یافت نشد و در مدل  GLMام در مدل 28

MLM  نشانگرهایE060-M150-4 ،E070-M160-5  و

E090-M160-14  شناسایی شد که در دو مدل رویۀ

MLM .های هوایی در  در ارتباط با طول اندام یکسان بود

این  هایQTLنشانگر پیوسته به  15ام، درمجموع 35روز 

در مدل دو  E100-M160-7صفت شناسایی شد. نشانگر 

درصد از تغییر فنوتیپی را توجیه کرد و دیگر 50 تنهایی به

 نشانگرها در این مدل نیز درصد توجیه بالایی داشتند. 
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همسانی جاکارد  یب( و ضرNeighbor Joining) یگیبه روش اتصال همسا ایخوشه یۀآمده از تجز دست به ای ره. نمودار شج4شکل 

 آورده شده است(. 1ها در جدول )نام ژنوتیپ AFLP یمولکول یبا نشانگرها

Figure 4. Dendrogram of the cluster analysis caused neighbor joining method and Jaccard coefficient AFLP 

markers.(The genotypes name has been showed in table 1) 
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 روش آبکشتی خشکی و به تنش شرایط در برنج ریشۀ صفات ارتباط . نتایج تجزیۀ5جدول 

Table 5. The results association analysis of rice root traits under drought stress and hydroponic culture 
Trait Marker 

Model1 
Marker 

Model2 
Marker 

Model3 
Marker 

Model4 
Marker 

Model5 
R2 P R2 P R2 P R2 P R2 P 

Shoot 
length  
day 7 

E110-M160-3 6.4 0.000 E100-M160-7 18.84 0.000 E110-M160-3 6.35 0.000 E060-M160-3 3.19 0.007 E060-M160-3 3.9 0.007 
   E110-M160-8 18.34 0.000    E070-M140-2 3.52 0.015 E070-M140-2 3.5 0.012 
   E120-M160-1 19.85 0.000    E070-M160-4 3.12 0.028 E070-M160-4 3 0.018 
         E100-M160-3 3.31 0.037 E100-M160-3 3.1 0.017 
         E100-M160-7 4.36 0.007 E100-M160-7 4.6 0.004 
         E110-M140-4 4.45 0.006 E110-M140-4 4.4 0.004 
         E110-M150-11 4.55 0.014 E110-M150-11 4.5 0.004 

Shoot 
length  
day 14 

   E070-M160-3 22.53 0.000    E060-M150-7 4.23 0.004 E060-M150-7 4.3 0.007 
   E080-M150-18 27.72 0.000    E060-M150-10 4.49 0.009 E060-M150-10 4.9 0.004 
   E100-M160-7 26.88 0.000    E060-M160-11 3.1 0.006 E060-M160-11 4.1 0.009 
   E100-M160-11 27.89 0.000    E090-M160-7 4.52 0.003 E090-M160-7 4.2 0.008 
   E110-M140-1 30.38 0.000    E110-M150-13 3.1 0.013 E110-M150-13 3.4 0.018 
   E110-M150-2 24.14 0.000          

   
E110-M150-9 
 

24.56 0.000 
         

   E110-M160-8 28.78 0.000          
   E120-M160-1 25.57 0.000          
   E120-M160-2 22.47 0.000          

Shoot 
length  
day 21 

   E100-M140-3 43.05 0.000    E060-M150-7 2.4 0.018 E060-M150-7 3.5 0.015 
   E100-M150-19 39.19 0.000    E060-M160-12 3.34 0.011 E060-M160-12 3.4 0.017 
   E100-M160-7 46.84 0.000    E060-M160-14 3.1 0.018 E060-M160-14 3.4 0.016 
   E100-M160-11 38.96 0.000    E110-M140-8 3.9 0.012 E110-M140-8 3.5 0.016 
   E110-M140-1 39.91 0.000          
   E110-M140-9 48.12 0.000          
   E110-M160-8 35.33 0.000          

  Shoot 
length  
day 28 

         E060-M150-4 3.2 0.011 E060-M150-4 3 0.019 

         E070-M160-5 3.24 0.017 E070-M160-5 3.4 0.013 

         E090-M160-14 2.43 0.036 E090-M160-14 2.3 0.040 

 
Shoot 
length  
day 28 

 

E060-M160-4 0.037 0.000 E070-M160-3 38.34 0.000    E060-M160-3 3.91 0.006 E060-M160-3 3.9 0.009 
   E080-M150-14 38.13 0.000    E060-M160-12 5.17 0.005 E060-M160-12 5.7 0.001 

   E100-M140-3 
45.11 0.000 

   E060-M160-14 
4.71 0.007 

E060-M160-14 
4.7 0.004 

Shoot 
length  
day 35 

   E100-M150-19 41.75 0.000    E100-M150-10 3.14 0.011 E100-M150-10 3.4 0.015 
   E100-M160-7 50 0.000    E110-M150-18 3.34 0.019 E110-M150-18 3.4 0.014 
   E100-M160-11 41 0.000          
   E110-M140-1 43.52 0.000          
   E110-M140-9 42.69 0.000          
   E110-M150-4 37.65 0.000          

Root  
length  
day 7 

E060-M140-3 5.7 0.000 E080-M140-15 26.73 0.000 E070-M140-3 3.15 0.000 E060-M140-2 3.82 0.003 E060-M140-2 3.8 0.007 
E060-M160-4 5.09 0.000 E080-M140-17 27.26 0.000 E110-M160-3 6.39 0.000 E070-M140-2 4.1 0.009 E070-M140-2 4 0.006 
E060-M160-11 5.04 0.000 E100-M140-3 26.49 0.000    E080-M150-12 2.85 0.011 E080-M150-12 2.8 0.019 
E070-M160-11 5.7 0.000 E100-M160-7 26.07 0.000    E090-M150-12 2.93 0.012 E090-M150-12 2.9 0.017 
E110-M160-3 6.23 0.000 E110-M140-9 29.89 0.000    E100-M150-20 4.52 0.008 E100-M150-20 4.5 0.003 
   E110-M160-8 26.24 0.000    E100-M160-3 3.14 0.012 E100-M160-3 3.1 0.015 
   E120-M140-6 29.69 0.000    E100-M160-7 5.42 0.006 E100-M160-7 5.4 0.001 
   E120-M160-1 27.64 0.000    E110-M140-4 3.13 0.014 E110-M140-4 3.3 0.011 
         E110-M160-10 4.1 0.005 E110-M160-10 4 0.006 
         E110-M160-18 3.53 0.012 E110-M160-18 3.5 0.010 
         E120-M150-8 3.11 0.019 E120-M150-8 3.1 0.015 

Root  
length  
day 14 

E060-M160-4 6.2 0.000 E060-M150-6 25.4 0.000 E090-M150-12 3.9 0.000 E070-M160-11 3.83 0.005 E070-M160-11 3.8 0.007 
E070-M160-12 6.3 0.000 E060-M160-11 25.7 0.000 E100-M150-11 3.8 0.000 E080-M160-2 3.14 0.022 E080-M160-2 3.1 0.014 
E080-M140-5 5.4 0.000 E070-M140-10 21.7 0.000 E110-M160-1 4.5 0.000       
E080-M140-11 5.8 0.000 E070-M160-3 22.9 0.000          
E080-M140-15 5.5 0.000 E070-M150-5 22.4 0.000          
E080-M150-12 5.9 0.000 E090-M150-5 24.6 0.000          
E080-M160-3 5.8 0.000 E100-M140-3 28.7 0.000          

Root  
length  
day 21 

E080-M150-12 3.78 0.000 E070-M150-7 30.42 0.000    E060-M160-14 2.84 0.015 E060-M160-14 2.8 0.019 
   E080-M140-2 28.11 0.000    E070-M160-11 2.92 0.013 E070-M160-11 2.9 0.018 
   E100-M140-3 31.79 0.000    E070-M150-6 2.91 0.016 E070-M150-6 2.9 0.018 
   E110-M140-9 29.41 0.000    E080-M150-11 3.17 0.007 E080-M150-11 3.7 0.008 
   E110-M150-4 28.42 0.000    E090-M150-11 3.19 0.003 E090-M150-11 3.9 0.006 
         E090-M160-3 5.2 0.006 E090-M160-3 5 0.002 
         E110-M150-3 3.17 0.003 E110-M150-3 3.7 0.007 
         E110-M150-6 4.1 0.009 E110-M150-6 4 0.006 

Root length  
day 28 

E080-M140-15 7.49 0.000 E070-M150-7 23.18 0.000 E070-M160-2 6.32 0.000 E060-M140-6 3.61 0.004 E060-M140-6 3.6 0.009 
   E100-M140-3 24.63 0.000    E060-M160-3 3.21 0.013 E060-M160-3 3.1 0.015 
   E100-M160-7 23.08 0.000    E060-M160-14 3.11 0.018 E060-M160-14 3.1 0.015 
         E070-M160-1 5.63 0.005 E070-M160-1 5.6 0.001 
         E070-M150-15 3.73 0.003 E070-M150-15 3.7 0.008 
         E080-M140-14 4.2 0.004 E080-M140-14 4 0.006 
         E100-M160-3 3.22 0.011 E100-M160-3 3.2 0.013 
         E110-M140-16 4.2 0.004 E110-M140-16 4 0.006 
         E110-M150-18 3.3 0.011 E110-M150-18 3 0.016 
         E120-M140-5 3.23 0.016 E120-M140-5 3.3 0.012 
         E120-M150-6 3.52 0.005 E120-M150-6 3.5 0.009 

Root length  
day 35 

E070-M150-16 4.8 0.000 E100-M140-8 25.55 0.000 E110-M140-9 4.14 0.000 E070-M150-15 3.12 0.013 E070-M150-15 3.2 0.016 
   E100-M160-7 27.32 0.000    E110-M140-8 4.13 0.008 E110-M140-8 4.4 0.005 
   E110-M140-9 28.75 0.000    E110-M150-3 3.92 0.004 E110-M150-3 3.9 0.008 
         E110-M150-18 4.14 0.003 E110-M150-18 4.1 0.006 

Shoot  
mass 

   E070-M140-1 7.34 0.000    E060-M160-14 3.21 0.016 E060-M160-14 3.2 0.012 
   E110-M140-9 77.37 0.000    E080-M140-18 2.83 0.013 E080-M140-18 2.8 0.019 
   E110-M150-4 9.86 0.000    E110-M140-8 3.82 0.004 E110-M140-8 3.8 0.007 
   E110-M150-9 8.29 0.000    E110-M150-7 3.3 0.012 E110-M150-7 3 0.016 
   E110-M160-2 8.14 0.000    E110-M160-2 3.23 0.011 E110-M160-2 3.2 0.013 
   E120-M140-2 8.85 0.000    E110-M160-10 4.14 0.008 E110-M160-10 4.1 0.005 
   E120-M140-6 7.86 0.000    E120-M140-1 4.16 0.003 E120-M140-1 4.1 0.005 

Root 
mass 

E070-M160-11 11.04 0.000 E060-M150-6 10.69 0.000 E070-M160-2 0.048 0.000 E060-M160-14 4.22 0.003 E060-M160-14 4.2 0.005 
E080-M140-11 13.29 0.000 E060-M160-11 14.49 0.000 E110-M160-1 0.044 0.000 E070-M160-1 3.13 0.015 E070-M160-1 3.3 0.012 
E080-M140-15 9.82 0.000 E080-M140-11 19.31 0.000 E120-M150-7 0.060 0.000 E070-M160-11 3.92 0.009 E070-M160-11 3.9 0.006 
E080-M150-12 9.23 0.000 E080-M150-20 11.79 0.000    E080-M140-3 2.93 0.015 E080-M140-3 2.9 0.018 
E100-M140-8 9.31 0.000 E080-M160-3 13.54 0.000    E080-M140-10 4.53 0.007 E080-M140-10 4.5 0.003 
   E090-M150-5 12.08 0.000    E080-M150-11 4.24 0.006 E080-M150-11 4.2 0.004 
   E100-M140-8 16.33 0.000    E090-M150-11 4.52 0.006 E090-M150-11 4.5 0.003 
    

     E120-M150-6 3.71 0.004 E120-M150-6 3.7 0.008 

Biomass 

   E070-M140-1 9.88 0.000    E060-M160-14 4.72 0.009 E060-M160-14 4.7 0.006 
   E100-M140-3 8.08 0.000    E110-M140-8 4.21 0.012 E110-M140-8 4.1 0.010 
   E100-M160-7 8.57 0.000    E110-M160-10 3.52 0.006 E110-M160-10 3.5 0.003 
   E110-M140-9 12.91 0.000          
   E110-M150-4 11.21 0.000          
   E110-M150-9 8.01 0.000          
   E110-M160-8 8.12 0.000          
   E110-M160-11 8.26 0.000          
   E110-M160-12 7.99 0.000          

Root  
thickness 

         E070-M160-10 3.24 0.014 E070-M160-10 3.2 0.012 
         E080-M140-10 5.23 0.008 E080-M140-10 5.2 0.001 
         E100-M150-3 3.13 0.017 E100-M150-3 3.3 0.012 
         E110-M160-2 4.2 0.006 E110-M160-2 4 0.003 
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 24 شمارام 7همچنین برای طول ریشه در روز 

های QTLنشانگرهای پیوسته به  عنوان بهنشانگر 

-E110 این صفت شناسایی شد. نشانگر ةکنند کنترل

M160-3  بر این نشانگر  افزونو  2و  1در دو مدل

E100-M160-7 صورت به 5و  4، 2های در مدل 

نشانگرهای مرتبط با  شمار دار بودند.مشترک معنی

عدد بودند. نشانگرهای  17ام، 14طول ریشه در روز 

E070-M160-11  وE080-M160-2  در هر دو مدل

MLM  شناسایی شدند. در ارتباط با طول ریشه در روز

نشانگر پیوسته به  14 شمارپنج مدل  درمجموعام، 21

QTLکه بالاترین ضریب  های این صفت ردیابی شد؛

درصد  31با توجیه  E100-M140-3نشانگر  تبیین به

 GLMاین صفت در دو مدل  های پذیریاز تغییر

ام، 28اختصاص داشت. برای صفت طول ریشه در روز 

نشانگر در  5 شمارنشانگر معرفی شد که از این  16

شناسایی شد  MLMنشانگر در مدل  11و  GLMمدل 

باهم مشترک بودند. در  MLMکه نشانگرهای دو مدل 

نشانگر  5 درمجموعام 35تباط با طول ریشه در روز ار

 مرتبط با این صفت معرفی شد.

هوایی در  های اندامنشانگر مرتبط با وزن  13 شمار

-E110شناسایی شدند و نشانگر  5و  4، 2های مدل

M160-2  در هر سه مدل یافت شد. برای وزن

 12 ةتود نشانگر و برای زیست 21هوایی  های اندام

یابی شد. نشانگرهای رتبط با این صفات مکاننشانگر م

در دو  تنهاشده برای صفت ضخامت ریشه  شناسایی

یافت شدند که این نشانگرها  MLM ۀمدل روی

(E070-M160-10 ،E080-M140-10 ،E100-M150-

3 ،E110-M160-2 در هر دو مدل این رویه یکسان )

در مدل  شده شناسایینشانگرهای  درمجموعبودند. 

MLM از مدل  شتربیGLM  ،بر آن درصد  افزونبود

 MLM ۀدر روی 2توجیه فنوتیپی صفات در مدل 

ی نامزدها بود. این نشانگرها مدل دیگراز  بیشتر

تا در صورت  هستند بیشترمناسبی برای تحقیقات 

پیوسته بودن این نشانگرها با نواحی  درستی تأیید

مهم در کنترل صفات بتوان با اطمینان  ژنگانی

های اصلاحی انتخاب به کمك ی در برنامهشتربی

های مختلف مورد مدل ۀنشانگر بهره برد. در مقایس

 بنا برکه  کرد خاطرنشانپژوهش باید  این استفاده از

 یمدل خطبهتر است  Yu et al. (2006)پیشنهاد 

 یسساختار و ماتر یس( را که ماترMLMمخلوط )

Kinship یمتنظ یادو در آن گنجانده شده است بر ره 

د. آوردن کراستفاده  یاهیگ هایگونه یتساختار جمع

کند را فراهم می ها آن ۀها امکان مقایسمدل ۀنتایج هم

که چه نشانگرهایی پیوستگی  کردتوان تعیین و می

 و چه نشانگرهای پیوستگی حقیقی دارند.  دروغین

Wen et al. (2009) ارتباط را با استفاده از  ۀتجزی

برای شناسایی  SSRشانگرهای و ن MLMروش 

دهی، مرتبط با سه صفت زراعی تاریخ سنبله های محل

انجام دادند  7ارتفاع بوته و طول خوشه روی کروموزوم 

های مرتبط را شناسایی کنند. در و توانستند مکان

ارتباط برای صفات مهم  ۀتجزی منظور بهکه  بررسی

 ةفادهای ژاپنی صورت گرفت، با استزراعی در برنج

 یازدهنشانگر ریزماهواره و  152رقم ارتباط بین  128

 MLM 16صفت زراعی بررسی و با استفاده از مدل 

شده شناسایی شد  گیرینشانگر مرتبط به صفات اندازه

(Zhou et al., 2012تحقیقات بسیار اندکی دربار .)ة 

کامل برنج گزارش شده  نگانارتباط ژ ۀنتایج تجزی

 زیادی نیاز است تا از منابع ایه بررسیاست و هنوز 

برنج برای ارتباط با صفات  (ژرم پلاسم) ذخائر توارثی

 د و پیچیده بهره گرفت. سودمنژنتیکی 

Dadras et al. (2014) ارتباط هفت صفت  ۀتجزی

مهم زراعی و عملکرد شامل شاخص سطح برگ، ارتفاع 

برگ، وزن تر و وزن خشك برگ، طول و  شماربوته، 

در توتون با استفاده از نشانگرهای  عرض برگ را

AFLP (آغازگری  های یبترکEcoRI/MseI ) انجام

ارتباط از چهار مدل آماری  ۀدر تجزی نآنادادند. 

اظهار داشتند ترکیب آغازگری  واستفاده کردند. 

E110-M160-23  برای دو صفت شاخص سطح برگ و

 شده ییشناسادار برگ توتون معنی ةعملکرد وزن تاز

نه  شمارکامل  MLMبا مدل  ها آنبر این  افزون. است

ند که برای بیش از چند صفت کردنشانگر شناسایی 

 منظور بهند کردپیشنهاد  ن همچنینآنادار بودند. معنی

تأیید اثر این نواحی در کنترل ژنتیکی این صفات، باید 

های مختلف ژنتیکی استفاده شود تا صورت از زمینه

برای تبدیل به نشانگرهای  تأیید کاندید مناسبی

  باشند. SCARاختصاصی 
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Kang et al. (2010) ۀانجام تجزی منظور به 

و تحمل به تنش غرقابی  AFLPارتباطی نشانگرهای 

رقم سویا با استفاده از سنجش  400از بین  در آغاز

 رگۀو تحمل به تنش غرقابی، سه  دیدگی یبآسمیزان 

( و KAS150-9و  KAS160-15 ،KAS170-9متحمل )

و  KAS160-14 ،KAS160-20حساس ) رگۀسه 

KAS201-6-1 نشانگر  ۀند. برای تجزیکرد( را انتخاب

AFLP  آغازگر  8ازEcoRI  آغازگر  8وMseI  برای

 شمار نآناند. کردترکیب آغازگری استفاده  32 ۀتهی

های شدة چندشکل را که تنها در رگه قطعۀ افزایش 10

ودند، در آغاز تعیین متحمل یا حساس افزایش شده ب

تبدیل کردند و به  STSتوالی کرده و سپس به نشانگر 

تا  GmWS01و  GmWT06تا  GmWT01 هاینام

GmWS04 ند. این نشانگرها که در کرد یگذار نام

حقیقت پیوسته به تحمل به تنش غرقابی شناسایی 

ن آناکنند. ی تولید میافزایش ۀشدند یك تك قطع

تولیدشده برای  STSای از این نشانگره همچنین

 ند.کردهای انتخاب به کمك نشانگر استفاده برنامه

 

 کلی گیری نتیجه

 ،E100-M140-3نشانگرهای  با توجه به نتایج این تحقیق

E100-M160-7 و E110-M140-9 های  تغییرپذیری

ام و 21های هوایی در روز  فنوتیپی صفت طول اندام

 ، E100-M140-3 ،E100-M150-19نشانگرهای 

E100-M160-7 ،E100-M160-11 ،E110-M140-1  و

E110-M140-9 های  اندام طول صفت فنوتیپی تغییرات

درصد توجیه کردند که  40ام را بیش از 35 روز در هوایی

های اصلاحی گزینش به کمك نشانگر توانند در برنامه می

دهد برخی از استفاده شوند همچنان که نتایج نشان می

 دهند ازاز یك صفت ارتباط نشان می نشانگرها با بیش

 E110-M160-8توان به نشانگر جمله این نشانگرها می

های هوایی در روزهای  اشاره کرد که با صفات طول اندام

که  E100-M140-3ام و همچنین نشانگر 21ام و 14ام، 7

ام 28ام و 21ام، 14ام، 7با صفات طول ریشه در روزهای 

توان دریافت که برخی از این مرتبط بودند، بنابراین می

توانند پیوستگی ژنتیکی بسیار نزدیکی با صفات می

همدیگر داشته باشند و یا احتمال وجود پلیوتروپی در 

نواحی ژنگانی وجود دارد. برای درک این موضوع 

های دقیق روی بخش کوچکی از ژنگان که  یابی مکان

ا عنوان نواحی نامزد معرفی شدند ب در این پژوهش به

های در حال تفرق و خاص ضروری استفاده از نسل

شده  است. همچنین این نواحی ژنگانی مهم شناسایی

که در کنترل بیش از یك صفت مهم نقش داشتند و 

توجهی از تغییرات صفت را توجیه کردند،  درصد قابل

توانند به های تکمیلی می در صورت تأیید با آزمایش

شده و برای  تبدیل SCARنشانگرهای اختصاصی 

ها و انتخاب به کمك نشانگر استفاده غربال جمعیت

 شوند.
 

 سپاسگزاری

 581/6این پژوهش مستخرج از طرح تحقیقاتی شمارة 

دانشکدة کشاورزی و منابع  1/12/90مصوب تاریخ 

طبیعی دانشکدة گنبدکاووس است. لذا از مدیریت 

پژوهشی و فناوری دانشگاه برای تأمین مالی قدردانی 

از سرکار خانم دکتر عاطفه صبوری که زحمت  کنیم.می

شود. از جناب  بازخوانی مقاله را تقبل کردند تشکر می

نژاد،  آقای دکتر عباس بیابانی و مهندس رسول خاتمی

ها محبوبه جعفر گیلکی و رضا کریم کشته و سرکار خانم

هایشان در اجرای  خاطر تلاشنجار عجم، ماهم پیراسته به

 گردد.و قدردانی می، تشکر طرح
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