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هاي نوترکیب برنج ایرانینتجزیه ساختار ژنتیکی تحمل به سرما در لای
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دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگاناصلاح نباتات، و استادیار دانشیار،کارشناسی ارشد-3و 2، 1
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16/3/95تاریخ پذیرش:18/12/94تاریخ دریافت:

چکیده
تولید این ما هاي محیطی شامل شوري، خشکی و سرترین محصولات کشاورزي ایران و جهان است. تنشرنج یکی از مهمب

منظور اشباع نقشه پیوستگی جمعیت نوترکیب حاصل از تلاقی سپید رود و عنبربو آزمایشی با نمایند. بهرا محدود میمحصول 
سرما یابی صفات مرتبط با تنش، در دانشگاه گنبد کاووس اجرا شد. جهت مکانISSRنشانگر 35لاین نوترکیب و 96استفاده از 

هاي مذکور در شرایط هیدروپونیک تحت تنش فوق کشت داده شدند. صفات مورد بررسی شامل وزن یندر مرحله گیاهچه لا
29/1709ساقه، وزن ریشه، بیوماس، کد ژنتیکی، سطح برگ، طول ساقه، طول ریشه و ضخامت ریشه بودند. نقشه پیوستگی 

qCLA-5براي زیست توده، qCBM-4بی گردید.یامکانQTLدر شرایط سرما شش سانتی مورگان از ژنوم برنج را پوشش داد.
درصد از 2و 6/12، 3/14، 4/13براي ضخامت ریشه به ترتیب qCRTH-11براي طول ساقه و qCRL-5براي سطح برگ، 

در پس از تعیین اعتبار توان میها تغییرات مربوط به صفت را توجیه نمودند. با توجه به مثبت بودن اثرات افزایشی، از آن
سرما استفاده نمود.هاي برنج به تنشهاي انتخاب به کمک نشانگر جهت بهبود تحمل گیاهچهرنامهب

ISSRغیر زنده، نشانگر کلیدي: اشباع نقشه ژنتیکی، برنج، تنشهايهواژ

مقدمه
ترین تنش محیطـی  ترین و رایجتنش سرما یکی از معمول

ر مناطق معتدلـه و در  شود. دزنی گیاه محسوب میدوران جوانه
شوند این مساله یک مورد گیاهانی که در فصل گرم کاشته می

ناپـذیر اسـت، بـه خصـوص در جـایی کـه کشـت        امر اجتنـاب 
و ). ژنـگ 11باشـد( زودهنگـام از هـر نظـر داراي مزیـت مـی     

9و 3، 1روي کرومـوزوم  بزرگ اثـر QTL) سه 18همکاران (
12و9، 5رومـوزوم  روي کQTLزنی بالا و چهـار  براي جوانه

ي بـرنج تحـت دمـاي پـایین     براي صـدمات سـرمایی جوانـه   
را روي RM160یـابی نمودنـد. همچنـین آنهـا جایگـاه      مکان

یافتند که رشد جوانه، کلـروز، پژمردگـی و مـرگ    9کروموزوم 
QTL) یـک  1دهند. آندایا و مکیل (قرار میگیاه را تحت تاثیر

ــزرگ  ــر ب ــوزوم اث ــ12را روي کروم ــد و آن را شناس ایی کردن
qCTS12aداري با مقاومت به سـرما  نامیدند که به طور معنی

درصـد تنـوع فنـوتیپی را شـامل     41همبستگی داشت و حدود 
) در لاین خالص نوترکیب بـه وجـود   9لی و همکاران (شد.می

، Oryza rufipogonو Hwayeongbyeoآمده از تلاقی بین 
19QTL را شناسایی کردنـد. آنهـا   وابسته به مقاومت به سرما

عنـوان منبعـی از  بـه Oryza rufipogonنتیجـه گرفتنـد کـه    
هاي با ارزش، براي اصلاح بـرنج سـودمند اسـت. ژنـگ و     آلل

و 9، 8، 6، 5، 4، 3، 1در کروموزوم QTL) یک 17همکاران (
زنـی بـالا در   یافتند کـه جوانـه  11در کروموزوم QTL، دو 12

نند. همچنـین آنهـا پـی بردنـد کـه      کدماي پایین را کنترل می
ــت  ــوزوم QTLهف ــه  8و 6، 5، 2، 1درکروم ــد ک ــرار دارن ق
) مقاومت 1کنند. آندایا و مکیل (را کنترل میيکلروزصدمات

عقیمی سـنبلچه گیاهـان تحـت    درصدبا استفاده ازبه سرما را 
ــار  ــرما تیمـ ــدازهسـ ــد و انـ ــري کردنـ ــاي روي QTLگیـ هـ

را ردیابی کردنـد کـه   12و 9، 7، 6، 5، 3، 2، 1هاي کروموزوم
ژن و کردند.ي آبستنی کنترل میمقاومت به سرما را در مرحله

11و8، 7، 4، 3هاي روي کروموزوم11QTL) 16همکاران (

عنـوان شاخصـی   براي محتواي کلروفیل و صدمات سرمایی به
زنـی و تولیـد مثـل    ي جوانـه براي مقاومت به سرما در مرحلـه 

ــ ــودردیــابی نمودن ــا اســتفاده از روش )10همکــاران (و. ل ب
LOD=4با کمتـر از  يهاQTLي عمدهیابی مرکب، اثرمکان

شناسایی کردنـد. کـل سـهم پـنج     8و 2، 1را روي کروموزوم 
QTL28/62درصد بود وQTL 09/15(اثر بزرگLOD= (

RM341و RM561قرار داشت که توسـط  2روي کروموزوم 
درصد از کل تنوع فنـوتیپی را توجیـه   42/27و ه بودشداحاطه 

هـاي خـالص   اي از لاین) مجموعه7جیانگ و همکاران (کرد.
(اینـــدیکا) Dasanbyeoنوترکیــب را کــه از تلاقـــی بــین    

Yanji(ژاپونیکا) به دست آمده بودند در مناطق TR22183و
ــه ــاد)،  (منطق ــاع زی ــا ارتف ــع)، Kunmingاي ب ــه مرتف (منطق

Chancheonبا آب سرد) و (آبیاريSuwon  (شرایط نرمـال)
هاي اپیسـتاتیک بـا   QTLهاي بزرگ اثر و QTLبراي ارزیابی 

در نظر گرفتن اثر متقابل آنها با محیط بـراي صـفات وابسـته،    
براي باروري سنبلچه در سه تیمـار  QTLکشت نمودند. شش

ــار    ــان چه ــن می ــد. در ای ــایی ش ــرما شناس روي QTLس
توسط چندین لاین ایزوژن تحت 10و8، 7، 2هاي کروموزوم

شدند. مجموعـا  ظریف یابی مکانChancheonتیمار سرماي 
57QTL 76وE-QTL  ــا ســرما ــرتبط ب ــراي صــفات م ب

کروموزوم توزیع شـده بودنـد.   12شناسایی شدند که در تمامی 
تـرین  مهـم QELSکـه اثـرات ایپیسـتاتیک و    کردنتایج ثابت 

تحمـل بـه سـرما در مرحلـه     بـراي  QTLویژگی پارامترهـاي  
هـاي متحمـل بـه سـرماي     باروري هستند. براي توسعه واریته

تـر  هاي سرمایی، راهکار سـاده سازگار به طیف وسیعی از تنش
هـاي  QTL) بـراي انباشـتن   MASانتخاب به کمک نشانگر (

ژو و همکـاران  هـاي متفـاوت اسـت.   شناسایی شده در محیط
را ن با تحمـل بـه سـرما    هاي ایزوژاي از لاین) مجموعه14(

کشت نمودند کـه از تلاقـی واریتـه بسـیار     زایشیدر مرحله 
ــاي (  ــرماي ژاپونیک ــه س ــل ب ــه KMXBGمتحم ــا واریت ) ب
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عنـوان والـد گیرنـده بـه     ) بـه Towadaژاپونیکاي حسـاس ( 
توسـعه داده شـدند.   BC5F3هـاي دست آمده بودنـد. لایـن  

ي بلچهباروري سناساسبر زایشیتحمل به سرما در مرحله 
خوشــه اصــلی در دو ســال و دو مکــان مــورد ارزیــابی قــرار 

یـابی  و مکـان LOD=3دار. با استفاده از آستانه معنـی گرفت
، 5، 4، 1هـاي  روي کروموزومQTLاي مرکب هشت فاصله

هاي تحمل بـه سـرما از   شناسایی شدند. تمامی آلل11و 10
6/5- 6/0بودند و فاصله نشانگري بین آنها KMXBGوالد 

QTL ،qCTB-1-1،qCTB-4-1مورگان بود. چهـار سانتی
 ،qCTB-5-2وqCTB-10-1 شناسـایی  4و 1در کرومزوم

لاین خالص نوترکیب کـه  71) از 5(جیانگ و همکارانشدند.
) QTLsهاي کنترل کننده صفات کمی (منظور شناسایی ژنبه

Asominoriموثر در تحمل به سرما در گیاهچه از تلاقی بین
(ایندیکا) ایجاد شده بودند، استفاده نمودنـد.  IR24(ژاپونیکا) و

عنوان شاخص تحمل به سـرما در  اي بهمیانگین مرگ گیاهچه
گـراد بـه   درجه سـانتی 6برگی، پس از تیمار سرما در 3مرحله 

روز، در 4گراد بـه مـدت   درجه سانتی25مدت هفت روز و در 
بـه سـرما در مرحلـه    موثر در تحمل QTLنظر گرفته شد. سه 

2/2تـا  4/1ازLODبا 6و 5، 1هاي گیاهچه روي کروموزوم
اي مرکـب ردیـابی شـدند. در ایـن میـان      یابی فاصـله در مکان

qSCT-1که در ناحیهXNpb87-2-c955 بر روي کروموزوم
درصـد از  51/24بزرگ اثـري بـود کـه    QTLیک قرار داشت،

آلـل مطلـوب از والـد    کل تغییرات فنوتیپی را توجیه کرد و این
هـا  در سـایر مکـان  IR24هـاي  ژاپونیکا بود. بـه عـلاوه آلـل   

)qSCT وqSCT-6   تحمل به سرما را افزایش دادنـد و ایـن (
در چهار لاین از قطعات کروموزومی جا به جاشونده QTLسه

IR24ها از واریتـه ژاپونیکـا بـه    جا شدن آللتثبیت شدند. جابه
ه موثري براي بهبود تحمل به سـرما  هاي ایندیکا راپس زمینه

)  بر روي تحمل به سـرما  6جینگ و همکاران (در برنج است.
لایـن  95گـراد روي  درجه سانتی5در مرحله گلدهی در دماي 

جایگزین شده برنج تحقیق نمودند. نتایج نشان داد کـه شـش   
لاین جایگزین شده داراي اثرات تحمل بـه سـرماي بـالاتري    

بـراي گلـدهی بـه    QTLمجموع چهار دند.بو9311نسبت به 
شناسایی 7و 5هاي اي روي کروموزومیابی فاصلهوسیله نقشه

بـــه qCTB-5-3و qCTB-5-1،qCTB-5-2شـــدند.
سانتی مورگـان از  4/27و 3/21، 7/12ترتیب یا فاصله ژنتیکی
RM267–RM1237 ،RM2422–RM6054 و

RM3321–RM1054 یـابی  یـابی مکان5روي کروموزوم بر
–RM11سـاننتی مورگـان از   8/6با فاصـله  qCTB-7شدند. 

RM2752 19ژو و همکـاران ( ردیابی شد.7روي کروموزوم (
بیان داشتند که دماي پایین در مرحلـه آبسـتنی تنشـی جـدي     

رود و تحمـل بـه سـرما صـفت     براي گیاه برنج بـه شـمار مـی   
کننده صفاتپیچیده ایست که توسط چندین مکان ژنی کنترل

ي بـراي تحمـل بـه    QTLگردد. آنها ) کنترل میQTLکمی (
را ZL1929-4سرما در مرحله آبستنی در لاین تقریبا ایـزوژن  

ــد.   ــرار دادن ــه ق ــر روي SSRنشــانگر 647مــورد مطالع 12ب
کروموزوم برنج براي دستیابی به نشانگرهاي چند شـکل روي  

س و یک رقم ژاپونیکاي حساZL1929-4لاین تقریبا ایزوژن
نشـانگر چنـد   9غربـال گردیدنـد کـه    (Towada)به سرماي 

شکل بودند. تجزیه تک نشانگري نشـان داد کـه نشـانگرهاي    
بـا تحمـل بـه سـرما همبسـتگی دارنـد. بـا        7روي کروموزوم 

حاصل از تلاقی لایـن  F2اي بر روي جمعیت یابی فاصلهمکان
بـراي  QTLایزوژن و رقم حساس بـه سـرماي تـووادا، یـک     

یابی شد. مکان7به سرما بر روي بازوي بلند کروموزوم تحمل 
درصد از واریانس فنوتیپی را بـه ترتیـب در   21تا QTL9این 
توجیه کرد. گیاهان نوترکیب بـه وسـیله دو   F3و F2هاي نسل

2810بـا تعـداد  F2در جمعیـت  RM1132و RM182نشانگر
QTLیابی چندگانه انجام شـد و ایـن   گیاه غربال شدند. مکان

ــله  ــین نشـــانگرهاي   92در فاصـ و RI02905کیلوبـــاز بـ
RM21862.اي روي ) مطالعــه2آنــدایا و تــاي (قــرار داشــت

IR50و M202هاي خالص نوترکیب حاصـل از تلاقـی  لاین
(یک رقم ایندیکا که بسیار حساس به سرماست) انجـام دادنـد   

هاي مرتبط با مقاومت به QTLازکه موجب شناسایی تعدادي
ها از طریق کاهش پژمردگـی و نکـروز   گردید. این مکانسرما 

که بر روي بـازوي  qCTS12بزرگ اثر QTLکردند.عمل می
درصد واریانس فنـوتیپی را  40قرار داشت 12کوتاه کروموزوم 

هـایی کـه در همـین ناحیـه     منظور شناسایی ژنتوجیه نمود. به
)qCTS12باع یابی دقیـق انجـام شـد. اش ـ   نقشه،) قرار داشتند

به وسیله نشانگرهاي ریزمـاهواره  12بازوي کوچک کروموزوم 
qCTS12نزدیک تـرین نشـانگر بـه    RM2007نشان داد که 

است.
هاي غیر زیستی در ایران و نظز به با توجه به اهمیت تنش

هاي برنج اینکه در مورد تحمل به تنش سرما روي ارقام و لاین
یابی منظور مکانن بررسی بهایرانی تحقیقی انجام نشده است، ای

.صفات کمی مرتبط با تحمل به سرما پایه ریزي شد

هامواد و روش
آزمایش مربوط به مطالعات فنوتیپی در آزمایشگاه 

شناسی واقع در دانشگاه گنبد کاووس از تاریخ اردیبهشت گیاه
گوریو و ماه همان سال به روش گرهتا دي1392سال 

در این بخش از شده اجرا شد.رایط کنترل) در ش3همکاران (
عنوان والد لاین تصادفی حاصل از تلاقی عنبربو به96تحقیق 

عنوان والد حساس به سرما مورد ارزیابی متحمل و سپیدرود به
قرار گرفتند و آزمایش در قالب طرح بلوك کامل تصادفی در 

هاي مذکور براي تنش سرما تحت تکرار پیاده شد. لاین4
گراد قرار گرفتند. همچنین تمامی درجه سانتی4ش دمایی تن

(نرمال) نیز به عنوان تیمار شاهد ها در شرایط بدون تنشلاین
مذکور در محلول غذایی یوشیداF8هاي لاین. کشت گردیدند

هاي ) کشت داده شدند. براي کشت از صفحه15و همکاران (
ده گردید. جهت متر استفاسانتی5/1×22×33یونولیت با ابعاد 

مربع در 10متر در هر ردیف و سانتی2×2مربع 11این عمل 
هر ستون و در دو طرف صفحه نیز فضایی جهت قرار دادن 

ي متري قرار داده شد. سپس توسط انتهاي لولهسانتی3دسته 
هاي مذکور ایجاد هایی در مربعسوراخ1×1آزمایش به ابعاد 

اي از ، صفحهStyrofoamشد، بعد از آن شبکه نایلونی (
ها از آن عبور چههاي ریز که ریشهجنس پلاستیک با سوراخ

هاي مورد نظر برش داده شدند داده شوند) نیز به ابعاد یونولیت
و به کمک نخ و سوزن زیر این صفحات یونولیت، شبکه 
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هاي مربوطه نیز جهت بلند کردن نایلونی دوخته شد و دسته
لیتر و به 10هایی به حجم ز سینیها دوخته شدند و اصفحه
متر که ضدعفونی شده بود استفاده سانتی5/8×5/53×27ابعاد 

گردید و هر سینی تا شبکه نایلونی با آب مقطر پر گردید 
ها قرار داده شد، در هر هاي یونولیت روي سینیسپس صفحه

زده بوسیله پنس ضدعفونی جوانهسوراخ روي یونولیت سه بذر
چه داخل آب قرار داده شده و از طرف ریشهشده انتقال

هاي مربوطه بعد از انتقال بذور به سیستم کشت، سینیگرفتند. 
21گراد روز، درجه سانتی29در داخل اتاقک رشد در شرایط (

درصد و شرایط نور طبیعی) 70گراد شب، رطوبت درجه سانتی
به 5/5برابر pHقرار داده شدند. محلول غذایی یوشیدا در 

هاي برنج تا دو هفته در ها انتقال داده شد و گیاهچهسینی
محلول غذایی بدون تنش قرار داده شدند، محلول غذایی هر 

وسیله اضافه نمودن محلول نیز بهpHشد. هفت روز تعویض می
HCl وNaOH اي سه بار ثابت نگه داشته شد و هفته5/5در

از رشد نرمال، روز پس14کنترل گردید. براي اعمال سرما 
به مدت دو گراد ها در معرض دماي چهار درجه سانتیگیاهچه

براي تحمل به سرما بر اساس روش موسسه قرار گرفتند. هفته 
) براي هر لاین تعیین 1) مطابق شکل (4(بین المللی برنج

به 1ها در تنش سرما، نمره دهی ژنوتیپجهت نمرهشد.
اي و هیچگونه صدمهها نرمالژنوتیپ متحمل (همه برگ

به ژنوتیپ حساس (همه برگها پژمرده و 9ندیده باشد) و نمره 
المللی دهی موسسه بینمرده باشد) براساس سیستم نمره

صفات وزن ریشه، وزن ).4) انجام شد (1تحقیقات برنج (شکل
ساقه، بیوماس، کد ژنتیکی، سطح برگ، طول ساقه، طول 

شد.گیري ریشه و ضخامت ریشه اندازه

ها در تنش سرمالاینارزیابی-1شکل
Figour 1. Evaluation of lines under cold stress

مطالعات ژنوتیپی 
اشباع نقشه ژنتیکی تهیه شده توسط 1392در بهار سال 

بر ISSRنشانگر 40) با استفاده از12صبوري و همکاران (
توسط DNAمراحل استخراج انجام شد.F8ته بوتک96روي 

انجام پذیرفت. براي ) 13روش سقاي معروف و همکاران (
استخراج شده از الکتروفورز افقی استفاده DNAتعیین کیفیت 

شد و از طریق شدت باندهاي تشکیل شده توسط هر نمونه در 
ها تعیین شد. به این ترتیب که جریان الکتروفورز کیفیت نمونه

هده یک باند ممتد کشیده و سرتاسري در کل مسیر مشا
در روي ژل، حاکی از شکسته شدن و کیفیت DNAحرکت 

ژنومی استخراج شده است و مشاهده یک DNAنامطلوب 
در RNAي وجود دهندهباند اضافی در پایین ژل افقی نشان

ي باندهاي کاملاً واضح و بدون باشد. مشاهدهها مینمونه

ژنومی DNAي کیفیت خیلی خوب هندهدکشیدگی نشان
در این پژوهش نقشه حاصل از استخراج شده است.

ISSRبه وسیله نشانگرهاي AFLPو SSRنشانگرهاي
اشباع شد. به منظور تشخیص نشانگرهاي چندشکل، ابتدا 

والدینی (عنبربو و DNAاي پلیمراز تنها براي واکنش زنجیره
35جام شد. از این تعداد انISSRآغازگر 40سپیدرود) براي 

چندشکل مناسبی نشان دادند. در مرحله بعد ،آغازگر
آغازگر 35هاي نوترکیب با استفاده از لاینDNAهاي نمونه

تري داشتند، تکثیر شدند و چندشکل که نواربندي واضح
هاي حاصل به منظور تعیین ژنوتیپ افراد فرآورده

.الکتروفورزشدند
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 ISSRت آغازگرهاي ليس -١جدول 
Table 1. ISSR primers list 

 دماي اتصال توالي شماره دماي اتصال توالي شماره

١ CAGCAGCAGCAGCAG 54 ٢١ AGAGAGAGAGAGAGAGC 59 
٢ CTCTCTCTCTCTCTCTT 45 ٢٢ GAGGAGAGAGAGAGAGG 59 
٣ CCACCACCACCACCA 47 ٢٣ GAGAGAGAGAGAGAGAT 53 
٤ ATGATGATGATGATG 42 ٢٤ GAGAGAGAGAGAGAGAA 53 
٥ CAACAACAACAACAA 47 ٢٥ CTCTCTCTCTCTCTCTT 53 
٦ ACTGACTGACTGACTG 46 ٢٦ CTCTCTCTCTCTCTCTG 48 
٧ GTGTGTGTGTGTCC 42 ٢٧ CACACACACACACACAT 54 
٨ AACAACAACAACAACAACG 43 ٢٨ CACACACACACACACAA 54 
٩ ACACACACACACACACACACTA 50 ٣٠ CACACACACACACACAG 54 
١٠ ACACACACACACACACACACACG 52 ٣١ GTGTGTGTGTGTGTGTC 59 
١١ ACAG ACAG ACAG ACAG ACAGC 50 ٣٢ GTGTGTGTGTGTGTGTT 59 
١٢ CAGCAGCAGCAGCAGCAGA 52 ٣٣ TCTCTCTCTCTCTCTCA 54 
١٣ CTCCTCCTCCTCCTCCTCG 55 ٣٤ TCTCTCTCTCTCTCTCC 54 
١٤ CTGTCTGTCTGTCTGTCTGTG 52 ٣٥ TCTCTCTCTCTCTCTCG 54 
١٥ GGAAGGAAGGAAGGAAGGAAT 52 ٣٦ ACACACACACACACACT 54 
١٦ GTAGTAGTAGTAGTAGTAC 40 ٣٧ ACACACACACACACACC 62 
١٧ GTCGTCGTCGTCGTCGTCA 50 ٣٨ TGTGTGTGTGTGTGTG 54 
١٨ GTTGTTGTTGTTGTTGTTA 42 ٣٩ GAATGAATGAATGAAT 52 
١٩ TCTTCTTCTTCTTCTTCTG 42 ٤٠ CCTACCTACCTACCTA 52 
٢٠ TGATGATGATGATGATGAA 40    

  
از هدف DNA و آشكارساز PCRالكتروفورز محصول براي      

 هشتو سپس به نسبت درصد استفاده شد  ٥/١ژل آگارز 
ميكروليتر محلول رنگي بارگذاري  دوو  PCRميكروليتر محصول 

هاي ژل بارگذاري شدند. الكتروفورز با ولتاژ ثابت بر روي چاهك
 ،باندها برداريعكسبراي  .شددقيقه انجام  ٦٥وات به مدت  ٧٥

و همچنين از ژل پلي اكريل آميد  شد ستفادهدستگاه ژل داك ا
در استفاده شد.  PCRشش درصد براي جداسازي محصولات 

 DNA ladder 1Kbچاهك ابتداي ژل سه ميكروليتراز مخلوط (
منظور تعيين اندازه قطعات، ) بهبارگذاري+ آب دوبار تقطير+ بافر 

  ريخته شد. 
   هاتجزيه داده

در اين بررسي هر كدام از دو شرايط تنش و نرمال به      
صورت محيط در نظر گرفته شدند و آزمايش به صورت 

 هاي فنوتيپيجهت تجزيه دادهتجزيه مركب اجرا شد. 
 SAS-9 افزار(تجزيه واريانس و مقايسه ميانگين) از نرم

) ٨استفاده شد. تهيه نقشه با استفاده از توابع كوزامبي (
افزار همچنين جهت تهيه نقشه پيوستگي از نرم انجام شد.

Map Manager QTX17 يابي و نهايتا براي انجام مكان
  QTL Cartographer 2.5افزارصفات مورد بررسي از نرم

  استفاده شد.
   

  نتايج و بحث
  ها تجزيه واريانس مركب لاين

نتايج تجزيه واريانس مركب نشان داد كه كه در شرايط      
ها از لحاظ صفات داري بين لايننرمال تفاوت معنيسرما و 

). اين تفاوت ناشي از تنوع ٢ مختلف وجود داشت (جدول
ها بود. همچنين با توجه به اينكه اثر متقابل موجود بين لاين

ها به دار شد، مقايسه ميانگينشرايط محيطي معني× ها لاين
  تفكيك شرايط مورد بررسي قرار گرفت.

  
  

 ها جزيه واريانس مركب لاينت -٢جدول 
Table 2. Combined ANOVA of lines 

 
درجه 
 آزادي

 ميانگين مربعات
 ريشه ضخامت طول ريشه طول ساقه سطح برگ كد ژنتيكي بيوماس وزن ساقه وزن ريشه

 ٤٠٩/٩٢** ٣٢٩/٢٥٩٣** ٦٨٠/١٦٤٦٧٤** ٠٤٢/٩٨٧١٦** ٨٨٠/٦٧٥٦** ٤٥٧/٧٤١** ١٨٧/٥٨** ٢٢٣/٣٨٤** ١ محيط
 ٠١١/٠ ٥١٦/١ ٦٨٦/٧٣ ٧٨٢/٥ ٥٧٤/٠ ٠٥٢/٠ ٠١٤/٠ ٠١٤/٠ ٦ خطا اول

 ١٣٨/٠** ٦٩٥/١٤** ٥٦٨/٣٢٠** ٣٤٩/١٠٣** ٥٠١/٣** ٩٩٤/٠** ١٢٦/٠** ٦٨٣/٠** ٩٥ لاين
 ١١٣/٠** ٨٢٢/١٣** ٢٠٤/٥٦٧** ٦٦٥/١٠٩** ٥٠١/٣** ٠٣١/١** ٢٠٦/٠** ٦٦٤/٠** ٩٥ لاين×محيط

 ٠٠٩/٠ ٩٢٣/٢ ٩٨٨/١٣ ١٠٨/٥ ٥٥٧/٠ ٠٢٥/٠ ٠٠٢/٠ ٠١٧/٠ ٥٧٠ خطا دوم
ضريب 
 ٨٢١/٢٣ ٨٩٥/١٧ ٨٦٧/١٠ ٨٩٧/١٦ ٨١٩/١٨ ٠٥٠/١٤ ٦٧٨/١٤ ٦٧٩/١٧  تغييرات

ns ،**  است. %٥و  %١دار در سطح احتمال دار، معنيدهنده عدم اختلاف معنيبه ترتيب نشان: *و  
  

  مال و سرماردر شرايط نتجزيه واريانس ساده 
نشان داد تنش سرما نرمال و در شرايط س تجزيه واريان     

وزن ريشه، كليه صفات از جمله ها براي كه اختلاف بين لاين
، طول ساقه، (در شرايط تنش) وزن ساقه، بيوماس، كد ژنتيكي

درصد  ١طول ريشه و ضخامت ريشه در سطح احتمال 
ها از دهنده وجود تنوع ژنتيكي بين لاينكه نشان دار بودمعني

تنش سرما بود  نرمال و مورد بررسي در شرايط نظر صفات
  ). ٤و  ٣(جدول 
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 تجزيه واريانس ساده در شرايط نرمال -٣جدول 
Table 3. Simlpe ANOVA under normal condition 

 
درجه 
 آزادي

    ميانگين مربعات  

 طول ريشه طول ساقه سطح برگ بيوماس وزن ساقه وزن ريشه
ضخامت 

 ريشه
 ٠/٠٤٣ns ٢/١٢٨ns ١٤٥/١٣٥ns ٢/٧٠٠ns ٠/٠٠٣ns ٠/٠٠٧ns ٠/٠٠٤ns ٣ رتكرا

 ١٩٣/٠** ٠٠١١/١٧** ٦٢٥/٥٥٢** ١٤٢/٢٠** ٠٧٣٩/٠** ٠٤١/٠** ٠١١/٠** ٩٥ لاين
 ٠٣٦/٠ ٠٥٢/٤ ٢٦٥/٩٨ ٦٦١/٢ ٠١٣/٠ ٠٠٧٩/٠ ٠٠٢٣/٠ ٢٨٥ خطا

 ٤٤٢/١٦ ٥٢١/٢٦ ٧٥٤/٣١ ٨٨٥/٨ ٠٣٦/١٢ ٧٤/٩ ٣٢١/٤  ضريب تغييرات
ns ،** است. %٥و  %١دار در سطح احتمال دار، معنيدهنده عدم اختلاف معنيبه ترتيب نشان: * و  

  

 تجزيه واريانس ساده در شرايط سرما -٤ جدول
Table 4. Simlpe ANOVA under cold condition 

 
درجه 
 آزادي

     ميانگين مربعات  
 ضخامت طول ريشه ل ساقهطو سطح برگ كد ژنتيكي بيوماس وزن ساقه وزن ريشه

 ٠/٠٠٤ns ٢/٩٩٨ns *١٤٧/٣١٨ ١/١٥٨ns ١/١٤٩ns ٠/٠٠٩ns ٠/٠٠٥ns ٠/٠٠٠٥ns ٣ تكرار

 ٠٠٨/٠* ٩٤٦/١٥** ٦٩٥/١٨٩** ١٨٢/٧** ٠٠٢/٧** ٠٤٨/٠** ٠٣١/٠** ٠٠٢/٠** ٩٥ لاين
 ٠٠٤/٠ ٨٠٩/٥ ٨٩٩/٢٧ ٠٧١/١ ١١٤/١ ٠٠٦/٠ ٠٠٤/٠ ٠٠٠٦/٠ ٢٨٥ خطا

ضريب 
 ٨٩٣/١٠٩ ٢٣٣/٣١ ٧١١/٢٦ ٧٧١/٥٠ ٢٢٦/١٥ ١٦٦/٥٧ ٨٨٥/٧١ ٩٨٧/٤٩  تغييرات

ns ،**  است. %٥و  %١دار در سطح احتمال دار، معنيدهنده عدم اختلاف معنيبه ترتيب نشان: *و 
  

  تنش سرما نرمال وها در شرايط مقايسه ميانگين لاين
ها در شرايط نرمال نشان داد كه مقايسه ميانگين لاين     

ريشه، وزن ساقه، بيوماس و سطح برگ  براي صفات وزن
فات سطح بالاترين ميزان را دارا بود. براي ص ٩لاين شماره 

 به ترتيب ١٧و  ٢٠هاي برگ، طول ساقه و طول ريشه لاين
، وزن بيوماس ١٧داراي كمترين مقدار بودند. همچنين لاين 

تيب به تر ٦٥و  ٥هاي ساقه و ريشه پاييني نيز داشت. لاين
ه بوجه ا ترين و كمترين ميزان ضخامت ريشه بودند. بدارا بيشت

 عمالت ااينكه شرايط نرمال بود و هيچگونه تنشي در اين حال
مقايسه ها ثبت نشد. نگرديد، صفت كد ژنتيكي براي لاين

الاترين در شرايط سرما ب ٥ها نشان داد كه لاين ميانگين لاين
 را ساقهمقدار وزن ريشه، ساقه، بيوماس، سطح برگ و طول 

ين ن لااي . با نظر به اينكه(جدول ارائه نشده است) دارا بود
، كسب نمود ٣كمترين مقدار كد ژنتيكي را پس از لاين 

ه ق با از طريق بالا بودن صفات فواحتمالا تحمل حاصله ر
دست آورد. بيشترين و كمترين ميزان ضخامت ريشه به 

  بود. ٧٩و  ١٧ هايترتيب مربوط به لاين

  
  يابي صفات كميمكان

  تهيه نقشه ژنتيكي
 نوار ٢٦١در پژوهش حاضر نقشه پيوستگي حاصل از      

 ٣٥) با استفاده از  ١٢( SSRنشانگر  ١٢٣و  AFLPچندشكل 
د فر ٩٦آلل چند شكل بين والدين و  ٣١١و  ISSRنشانگر 
شانگر ن ٣٥نشانگر مورد استفاده  ٤٠اشباع شد. از  8Fجمعيت 

ISSR روه گ ١٢ي بودند. اين نشانگرها به قابل امتياز ده
كروموزوم برنج منتسب شدند كه  ١٢پيوستگي معادل با 

ر به طو ومورگان از ژنوم برنج را پوشش دادند سانتي ٢٩/١٧٠٩
  .دسانتي مورگان بو ٢٠/٥ي بين دو نشانگر متوسط فاصله

 يابي صفات كمي در شرايط نرمالمكان
وزن ريشه، اختلاف دو رقم عنبربو و سپيدرود براي صفات      

وزن ساقه، زيست توده، سطح برگ، طول ساقه، طول ريشه و 
). عنبربو در ٥دار بود (جدول ضخامت در شرايط نرمال معني

  تمامي صفات مقدار بالاتري داشت.

  
 مقايسه ميانگين صفات مورد بررسي بين والدين در شرايط نرمال -٥جدول 

Table 5. Compare means of traits for parents under normal condition 
t صفت  عنبربو  سپيدرود 

 (گرم) ريشهوزن   ٧٩٩/٢  ٢٥٠/٠  ٩٢٠/١٢**
 (گرم) وزن ساقه  ٢٨/٠  ٣٠/٠ ٧٤٦/٢**

 (گرم) زيست توده  ٣٣٣/٣ ٣٢٦/٠ ٦٤٣/١٠٧٣**
 متر)(سانتي سطح برگ  ٤٣/١  ٦١/٠ ٧١٤/١١٣**

 متر)(سانتي ساقهطول   ٥/١٩  ٠/١٣ ٩٣٩/٤*
 متر)(سانتي طول ريشه ٧/١١  ٨/٨ ٦٦٧/٤٧**
 متر)(ميلي ريشه ضخامت  ٥٨٨/١  ٤٦٤/٠ ٠٩٤/٩٤٨**

 است. %٥و  %١دار در سطح احتمال دهنده اختلاف معنيبه ترتيب نشان: *و  **
  

مكان  QTLبراي صفت وزن ريشه در شرايط نرمال چهار      
، ٢هاي ـروموزومكهر يك از  برروي QTLيابي شد كه يك 

 qNRW-2  قرار داشتند. ٩بر روي كروموزوم  QTLو دو  ٧
با اثر  E080-M160-3-RM6843در فاصله نشانگري 

قرار داشت.  ٣٨٥/٢نمايي و نسبت درست ٤١٣/٠افزايشي 
داراي بالاترين درجه تبيين نسبت به  QTLهرچند كه اين 

ه باشد ولي بهاي يافت شده براي اين صفت ميQTLساير 
هاي QTLتوان آن را جزء دليل كم بودن مقدار آن مي

با فاصله نشانگري  qNRW-9bكوچك اثر دانست. همچنين 
ISSR20-10-E070-M150-7  باعث  -٣٥٦/٠با اثر افزايشي

براي  ).٦ (جدول صفت مذكور در افراد گرديد كاهش ميزان
) ٤و ٢، ١هاي يابي شد (كروموزوممكان  QTLوزن ساقه سه
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باشند. می837/4و LOD135/3 ،045/5ترتیب داراي که به 
qNSW-2 با فاصله نشانگريRM8254 5/21به میزان

درصد تغییرات فنوتیپی را توجیه نموده، اما موجب کاهش این 
با فاصله qNSW-4شد. همچنین 04/0صفت به میزان 

درصد از 7/20مقدار -E070-M150-4RM1359نشانگري 
بود.- 046/0یه نمود و اثر افزایشی آن کل تغییرات را توج

qNLA-8 با فاصله نشانگريRM684ISSR23-4- تنها
QTL ي است که براي صفت سطح برگ یافت گردید داراي
LOD607/2 درصد، موجب 8/11بوده و با درجه تبیین

هايQTLگردد.می- 14/0کاهش سطح برگ به میزان 
(دو 2هاي وموزومشناسایی شده براي طول ساقه بر روي کر

QTL ،(4 ،6 قرار داشتند. اثر افزایشی هر 10وQTL منفرد
هاي شناسایی QTLمتغیر بود. در همه 1/0تا -057/0از 

آلل سپیدرود موجب کاهش طول qNSL-10شده به جز 
و به ترتیب با qNSL-4 ،qNSL-6هاي QTLساقه شد. 

LOD897/2 ،709/3 را در تغییرات 35/13هر کدام بیش از
به میزان LOD279/3با QTLqNSL-10جهت منفی و

براي درصد از تغییرات را در جهت مثبت توجیه نمود. 7/14
با اثر 11و 9هاي بر روي کروموزومQTLطول ریشه دو 

کاهشی آلل سپیدرود شناسایی شد. عمل این ژن به صورت 
ها QTLافزایشی و به سمت کاهش طول ریشه بود. این 

درصد از تغییرات فنوتیپی طول ریشه را توجیه 25/13حدود 
کننده ضخامت ریشه بر روي کنترلQTLده نمودند.

قرار 10و QTL،(1 ،2 ،4 ،7 ،9(دو 6و 5هاي کروموزوم
و qNRTH-2 ،qNRTH-4هاي QTLداشتند. به جزء 

qNRTH-10 سایرQTL هاي شناسایی شده موجب کاهش
و qNRTH-1 ،qNRTH-6bضخامت ریشه شدند. 

qNRTH-9 به ترتیب باLOD121/3 ،443/3 189/3و
QTLدرصد تغییرات را در جهت کاهشی و 43/14حدود 

qNRTH-10 باLOD712/3 درصد تغییرات را 16، بیش از
به طور کلی براي صفات مورد در جهت افزایشی توجیه کرد.

شناسایی گردید که دو 25QTLبررسی در شرایط نرمال 
QTLاثر و مربوط به صفت وزن ساقه بودند. لازم به بزرگ

ها داراي اثر افزایشی منفی بودند.QTLذکر است که این 
مشترك بر روي QTLبراي وزن و ضخامت ریشه یک

در فاصله نشانگري QTLیابی گردید. این مکان2کروموزوم 
E080-M160-3-RM6843 قرار داشت. دوQTL مشترك

ها به ترتیب QTLیابی شد. این نبراي وزن و طول ساقه مکا
QTLقرار داشتند.4و 2هاي بر روي کروموزوم

در حد فاصل 4مشترك روي کروموزوم 
-RM1359نشانگرهاي E070-M150-4 قرار داشت. این

QTL همچنین براي صفت ضخامت ریشه شناسایی
که بر روي -QTLISSR20-10E070-M150-6شد.

مشترك در صفات طول و قرار داشت بطور 9کروموزوم 
یابی شد.ضخامت ریشه مکان

شرایط نرمالهاي ردیابی شده برايQTLو جهت اثر نمایی، اثر افزایشی، نسبت درستمکان- 6جدول 
Table 6. Position, Likelihood Ratio, addative effect and allele direction of detected QTLS under normal condition

مکان کروموزومQTLصفات
QTL

درجه اثر افزایشیLODنشانگرهاي مجاور
تبیین

جهت
آلل

وزن ریشه
qNRW-22102E080-M160-3-RM6843385/2413/0108/0عنبربو
qNRW-77114E070-M140-8-ISSR1-12298/249/0104/0عنبربو

qNRW-9a928RM524-RM7390362/2207/0107/0عنبربو
qNRW-9b992ISSR20-10-E070-M150-7045/2356/0-093/0سپیدرود

وزن ساقه
qNSW-1190ISSR34-1-E080-M150-4135/3143/0-114/0سپیدرود
qNSW-22100RM8254045/504/0-215/0سپیدرود
qNSW-4424RM1359-E070-M150-4837/4046/0-207/0سپیدرود

سپیدرودqNLA-8894ISSR23-4-RM6845607/214/0-118/0سطح برگ

طول ساقه

qNSL-2a2100RM8254945/3056/0-172/0سپیدرود
qNSL-2b2154RM7245-RM427594/2043/0-117/0سپیدرود
qNSL-4424RM1359-E070-M150-4897/2057/0-13/0سپیدرود
qNSL-6642ISSR27-11-RM276079/3056/0-137/0سپیدرود
qNSL-1010120ISSR2-10-ISSR33-1279/31/0146/0عنبربو

سپیدرودqNRL-9990E070-M150-6-ISSR20-10549/2049/0-115/0طول ریشه
qNRL_111124E120-M160-11-ISSR20-4381/3038/0-15/0سپیدرود

ضخامت
ریشه

qNRTH-1192E080-M150-4-E090-M160-8121/3211/0-139/0سپیدرود
qNRTH-22204E080-M160-3-RM6843562/2161/0116/0عنبربو
qNRTH-4424RM1359-E070-M150-4611/2109/0118/0عنبربو

qNRTH-5a510E110-M140-8-ISSR19-1674/2511/26-12/0سپیدرود
qNRTH-5b582ISSR6-4-ISSR25-2515/2268/0-114/0سپیدرود
qNRTH-6a636ISSR1-2-ISSR4-693/2138/0-131/0سپیدرود
qNRTH-6b6140E090-M160-2-ISSR14-2443/32/0-152/0سپیدرود
qNRTH-77118E070-M140-9-ISSR13-4705/2234/0-122/0سپیدرود
qNRTH-9990E070-M150-6-ISSR20-10189/3191/0-142/0سپیدرود

qNRTH-101010ISSR30-1-ISSR12-4712/3464/1163/0عنبربو
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تنش سرمایابی صفات کمی در شرایط مکان
نتایج مقایسه میانگین والدین براي صـفات مـورد بررسـی    

دار آنها را نشان دادند و همچنـین عنبربـو بـراي    اختلاف معنی
مقادیر بـالاتري نسـبت   تمامی صفات به جز کد ژنتیکی داراي 

تر متعلق به عنبربو ). کد ژنتیکی پایین7به سپیدرود بود (جدول
QTLبراي وزن سـاقه در سـرما تنهـا یـک     والد متحمل بود.

بـا  QTLqCSW-12یـابی شـد.   مکـان 12برروي کروموزوم 
ــانگري  ــله نشـ -E090-M160-4فاصـ ISSR1-8 وLOD

1/14ا به میـزان  توانست تغییراتی فنوتیپی این صفت ر159/0
).18-4درصد در جهت کاهش وزن ساقه توجیه کرد (جـدول  

12بزرگ اثر را روي کرومـوزوم  QTL) یک 1آندایا و مکیل (
ــد و آن را  ــه طــور  qCTS12aشناســایی کردن ــد کــه ب نامیدن

41داري با مقاومت به سرما همبسـتگی داشـت و حـدود    معنی
) مطالعـه 2و تـاي ( . آندایاشدفنوتیپی را شامل میدرصد تنوع 

و M202هاي خالص نوترکیب حاصل از تلاقیاي روي لاین
IR50  (یک رقم ایندیکا که بسیار حساس به سرماست) انجـام
کـه بـر روي بـازوي    qCTS12بزرگ اثـر  QTLو یکدادند

قرار داشت و تحمـل بـه سـرما را کنتـرل     12کوتاه کروموزوم 
بــر روي QTLqCBM-4یــابی کردنــد.را مکــانود،نمــمــی

براي صفت زیست توده در سرما شناسایی گردید. 4کروموزوم 
درصد از 4/13به میزان ،LOD898/2با دارا بودن QTLاین

تغییرات را فنوتیپی زیست تـوده را بـا توجـه بـه اثـر افزایشـی       
ژو و همکــاران ) در جهــت مثبــت، توجیــه نمــود.    134/0(
، QTLچهـار اي بـر روي تحمـل بـه سـرما    ) در مطالعه14(

qCTB-1-1 ،qCTB-4-1 ،qCTB-5-2وqCTB-10-1
کننـده  کنتـرل QTLدویابی کردنـد. مکان4و 1در کرومزوم 

ــوزوم  ــر روي کروم ــرگ ب ــابی مکــان12و 5هــاي ســطح ب ی
بیشـترین اثـر را بـر    LOD206/3با QTLqCLA-5شدند.

درصد از تنوع فنـوتیپی بـراي ایـن    3/14سطح برگ داشت و 
qCLA-12در جمعیت مورد مطالعه توجیه نمـود. در  صفت را 

ــانگري    ــله نش ــا فاص ــل -ISSR1-8E090-M160-4ب آل
) 17ژنگ و همکاران (سپیدرود موجب کاهش سطح برگ شد.

QTL، دو 12و 9، 8، 6، 5، 4، 3، 1در کرومـوزوم  QTLیک 
زنـی بـالا در دمـاي پـایین را     یافتند که جوانه11در کروموزوم 

اي براي طول یابی فاصلهنتایج حاصل از مکاننند.ککنترل می
کوچـک اثـر در حـد فاصـل     QTLساقه در سـرما تنهـا یـک   

ــانگرهاي  -ISSR30-4نشـ E080-M160-6 ــا LODو بـ
توانسـت  QTLشناسایی کـرد. ایـن   5روي کروموزوم 813/2

درصد از تغییرات فنوتیپی ایـن صـفت را توجیـه نمایـد.     6/12

در جهت افزایش مقدار آن QTLدر این همچنین اثر افزایشی 
مجمـوع  )14ژو و همکـاران ( عمل نمـود. 485/92به میزان 

اي روي براي گلدهی به وسیله نقشه یـابی فاصـله  QTLچهار 
یابی شـده  مکانQTLشناسایی کردند.7و 5هاي کروموزوم

-E060با فاصله نشانگري qCRTH-11براي ضخامت ریشه 
M150-5ISSR34-5- وLOD205/3  بـــود. ایـــنQTL

درصد از تنوع فنوتیبی را با اثر افزایشـی آلـل   3/14کوچک اثر 
) نیز بـراي تحمـل بـه    14ژو و همکاران (عنبربو توجیه نمود.

11و 10، 5، 4، 1هـاي  روي کرومـوزوم QTLسرما  هشت 
در QTL) دو 17ژنـــگ و همکـــاران (شناســـایی کردنـــد.

بـالا در دمـاي پـایین را    زنـی یافتند کـه جوانـه  11کروموزوم 
مکـان  QTLکلی شـش  طوردر شرایط سرما بهکرد.کنترل می

داراي اثــر افزایشــی QTLیــابی گردیــد کــه در ایــن بــین دو 
منفی(وزن ساقه و سطح برگ) و سایرین مثبت بودند. در ایـن  

QTLداراي یک 5کروموزوم برگ اثر یافت شد.QTLتنش
در حــد فاصــل مشــترك بــراي ســطح بــرگ و طــول ســاقه،

ــانگرهاي  ــین  -E080-M160-6ISSR30-4نش ــود. همچن ب
روي مشترکی بـر QTLبراي صفات وزن ساقه و سطح برگ

شناسایی شد.12کروموزوم 
هـاي مـورد بررسـی تفـاوت     در شرایط نرمال و سرما لاین

در 5داري از نظر کلیه صفات با یکـدیگر داشـتند. لایـن    معنی
مقدار وزن ریشه، ساقه، بیوماس، سـطح  شرایط سرما بالاترین 

ــل از    ــه حاصـ ــت. نقشـ ــاقه را دارا داشـ ــول سـ ــرگ و طـ بـ
ISSRنشـانگر  35بـا اسـتفاده از   SSRو AFLPنشانگرهاي

مورگـان از  سانتی29/1709چند شکل اشباع شد به طوري که 
ــد.  ــرنج را پوشــش دادن ــوم ب ــال ژن ــرایط نرم 25QTLدر ش

و مربـوط بـه صـفت    بزرگ اثـر QTLشناسایی گردید که دو 
ــد. بــراي وزن و ضــخامت ریشــه یــک  QTLوزن ســاقه بودن

در QTLیابی گردید. ایـن مکان2مشترك بر روي کروموزوم 
در قرار داشـت.  E080-M160-3-RM6843فاصله نشانگري 

یابی گردید کـه در ایـن   مکان6QTLکلی طورشرایط سرما به
و سـطح  داراي اثر افزایشـی منفـی (وزن سـاقه   QTLبین دو 

بـراي زیسـت تـوده،    qCBM-4برگ) و سایرین مثبت بودند. 
qCLA-5  ،براي سطح بـرگqCRL-5    بـراي طـول سـاقه و

qCRTH-11    3/14، 4/13براي ضخامت ریشـه بـه ترتیـب ،
درصد از تغییرات مربوط به صفت را توجیه نمودنـد.  2و 6/12

از توان پسها میبا توجه به مثبت بودن اثرات افزایشی، از آن
هاي انتخاب بـه کمـک نشـانگر جهـت     تعیین اعتبار در برنامه

ــه  ــل گیاهچـ ــود تحمـ ــود. بهبـ ــتفاده نمـ ــرنج اسـ ــاي بـ هـ

مقایسه میانگین صفات مورد بررسی بین والدین در شرایط سرما- 7جدول 
Table 7. Compare means of traits for parents under cold condition

t سپیدرود عنبربو صفت
**928/107 015/0 139/0 وزن ریشه

**219/16 01/0 332/0 وزن ساقه
**988/191 03/0 470/0 زیست توده

**443/3 9 1 کد ژنتیکی
**926/63 9/1 0/9 سطح برگ
**251/39 575/7 36 طول ساقه
**274/37 5/3 375/12 طول ریشه
**115/17 01/0 352/0 ریشهضخامت

% است.5% و 1دار در سطح احتمال ف معنیدهنده اختلابه ترتیب نشان: **
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صفت سرماهاي ردیابی شده برايQTLو جهت اثر ان، نسبت درستنمایی، اثر افزایشیمک- 8جدول 
Table 8. Position, Likelihood Ratio, addative effect and allele direction of detected QTLS under normal condition

ان مککروموزومQTLصفات
QTL

درجه اثر افزایشیLODنشانگرهاي مجاور
تبیین

جهت
آلل

سپیدرودqCSW-121278E090-M160-4-ISSR1-8159/0054/0-141/0وزن ساقه
عنبربوqCBM-4416E060-M160-3-RM1359898/2134/0134/0زیست توده
عنبربوqCLA-5516ISSR30-4-E080-M160-6206/3438/2143/0سطح برگ

qCLA-121278E090-M160-4-ISSR1-8918/2128/0-131/0سپیدرود
عنبربوqCRL-5516ISSR30-4-E080-M160-6813/2485/92126/0طول ساقه

عنبربوqCRTH-111158ISSR34-5-E060-M150-5205/3029/0143/0ضخامت ریشه
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Abstract
Rice is one the most important crops in Iran and worldwide. Abiotic stresses including cold,

restrict rice production.  In order to saturation of linkage map in recombinant lines population
caused by Sepidroud × Anbarbou  crosses, an experiment was conducted using 96 recombinant
lines and 40 ISSR markers at Gonbad Kavous University. 96 Recombinant lines were plant
under hydroponic conditions for mapping of traits related to cold stress. Shoot weight, root
weight, biomass, genetic score, leaf area, shoot length, root length and root thickness were
recorded. Linkage map covered 1709.29 cM of rice genome. Six QTLs mapped in cold stress.
qCLA-5 had the highest effects on leaf area with LOD=3.206 and explained 14.3 percent of
phenotypic variation.  The results of present work can be used for improvement of cold
tolerance in rice seedlings after determining marker validation.
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