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 برنج تحت تنش اسمزی   9Fهای  رگه در    زنی جوانه های  مؤلفه و نشانگرهای مولکولی مرتبط با   ها شناسایی ژن 
 

  5پورو تیمور رضوی  4، علی اعلمی3، امین عابدی،*2، عاطفه صبوری1عباس صابری کوچصفهانی

 

 نباتات، دانشکده علوم کشاورزی، دانشگاه گیلان، رشتاصلاحدانشجوی کارشناسی ارشد، گروه زراعت و  -1

 نباتات، دانشکده علوم کشاورزی، دانشگاه گیلان، رشتدانشیار، گروه زراعت و اصلاح -2

 ، گروه بیوتکنولوژی، دانشکده علوم کشاورزی، دانشگاه گیلان، رشت آموخته دکتریدانش -3

 ی، دانشکده علوم کشاورزی، دانشگاه گیلان، رشتدانشیار، گروه بیوتکنولوژ -4

 استادیار، موسسه تحقیقات برنج کشور، سازمان تحقیقات، آموزش وترویج کشاورزی، رشت -5
 

 ( 24/06/1399 تاریخ پذیرش: – 05/1399/ 04 )تاریخ دریافت: 

 

 چکیده 

 کند می به آن وارد    بیشتری  خسارت  یآبهای  برای رشد و نمو نیاز دارد بنابراین تنش   بیشتریبرنج نسبت به سایر غلات به آب  

نوترکیب برنج    آمیختهخویشرگه    154  این آزمایشدر  .  ضروری استهای محیطی  ارقام برنج برای تحمل به تنش   بهبودلذا  و  

حاصل از  مگاپاسکال    -6/0و    -3/0تنش اسمزی  شرایط )بدون تنش،  در سه    IR28  پسند و حاصل از تلاقی ارقام شاه  9Fنسل  

آزمایش برای  مورد بررسی قرار گرفتند.  تصادفی    کاملهای  بلوک صورت آزمایش فاکتوریل در قالب طرح  ه ب  (اتیلن گلیکولپلی 

 چندشکل   نشانگر   41  ،هاآناز بین    و  شدند  ارزیابی  جمعیت  والدین  بین  EST-SSR  و  SSR  نشانگر  110  چندشکلی  ،مولکولی

ارتباط.  شدند  انتخاب نشانگرهای مولکولیجوانه های  لفهمؤ بین    تجزیه رگرسیون  داد  زنی و  تبیین در   نشان  بیشترین ضریب 

  RMES10-1 مگاپاسکال مربوط به -3/0 در ،( درصد 17)ضریب آلومتریک   برای RM211نشانگر مربوط به  بدون تنششرایط 

به    -6/0  در  و  (درصد  18)  چهوزن خشک ساقهبرای    (درصد  7/22)زنی  جوانه  یکنواختیبرای    RM273مگاپاسکال مربوط 

تعداد بیشترین    صفت،هشت  و    سه ،  ترتیب با شش به   در این سه محیط،  RMES6-1و    RM3496  ،RM452های  نشانگربود.  

های  زمان چند صفت در برنامه توانند کاندید مناسبی جهت بهبود هم و می   دادند  نشانرا    زنیهای جوانهلفهؤبا م  دارارتباط معنی

باشندبه  نشانگر  کمک  به  انتخاب  نشانگر همچنین    .نژادی  شناسایی  از  با  دار  معنیهای  پس  جوانه مؤلفهمرتبط  ، زنی های 

داده ترانسکریپتوم برنج   با استفاده از پایگاه  هاآنو بیان  بیوانفورماتیکی شناسایی    صورتبهها  این نشانگر  هها بژنترین  نزدیک

بیان    اساس،این  بر    .بررسی شد الگوی  تنش خشکیبالاترین  به    تحت  در شرایط   LOC_Os01g57220  ژنیمکان مربوط  و 

استفاده   نژادیبه های  در برنامه توان از این اطلاعات  میشناسایی شد که    LOC_Os01g26039  ژنیمکان مربوط به    بدون تنش

 .کرد

 نشانگرهای ریزماهواره ،های محیطیتنش  انتخاب به کمک نشانگر، کلیدی: واژگان 

 

 

 

 

 

 

a.sabouri@guilan.ac.ir ، آدرس پست الکترونیکی:نویسنده مسئول *
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 مقدمه 

از  (  .Oryza sativa L) برنج   یکی  عنوان  مشهورترین  به 

باشد،  ی بخش بزرگی از جمعیت جهان می صل غذای ا   ،غلات 

از  که  طوری ه ب  روزانه  درصد    70بیش  مصرفی  کالری 

را  دنیا  مردم  می أ ت   فقیرترین   Segal and Le) نماید  مین 

Nguyet, 2019 ) . 

مهمترین   خشکی  جمله  برای   از  موجود    تولید   مشکلات 

  است   ممکن   که   است   دنیا   در   برنج   ویژه به   زراعی   محصولات 

  یکی   جهت،  همین به .  فتد ا بی   اتفاق   رشد   فصل   از   زمان   هر   در 

  آب   با   بیشتر   غذای   تولید   کشاورزی   در   مهم   های چالش   از 

که برنج  جایی   از آن (.  Tuyen and Prasad, 2008)   است   کمتر 

تر بوده و به آب  نسبت به سایر غلات به کمبود آب حساس 

دارد   بیشتری  نیاز  نمو  قابل  افزایش نمک ،  برای رشد و  های 

خاک  محلول  در  و  آبیاری  آب  در  باعث    حل  ایجاد  که 

به سایر    بیشتری   خسارت شود،  می های محیطی  تنش  نسبت 

جهان    در   .( Zheng et al., 2016)   نماید می غلات به آن وارد  

استفاده می  کلی  بر این چالش بزرگ از دو روش  برای غلبه 

ا شود  که    روش،ولین  ؛  گیاه  رشد  محیطی  شرایط  در  تغییر 

شامل بهبود خاک زراعی و همچنین اصلاح آب آبیاری است  

شناسایی    روش،دومین  اما  و  که به منابع مالی زیادی نیاز دارد  

تنش  به  مقاوم  مهندسی  پر   و   ارقام  از  استفاده  با  محصول 

یا   به روش ژنتیک  سنتی های  به    نژادی  ارقام  این  معرفی  و 

  ان برای کشاورز در مجموع  باشد که این روش  کشاورزان می 

به  بود  تر  صرفه مقرون  نیاز    . ( Kavousi, 2001) خواهد  لذا 

به   متحمل  ارقام  توسعه  به  محیطی  تنش ضروری  با  های 

 قبول وجود دارد. عملکرد قابل 

اساس   است  برنامه بدیهی  پایه  به و  مولک های  از  نژادی  ولی 

در ایجاد تحمل به    ( MAS)   1جمله انتخاب به کمک نشانگر 

محیطی تنش  نواحی ،  های  از  کنترل وم ژن   آگاهی  کننده    ی 

صرفه ها آن  موجب  که  کاهش ست  و  زمان  در    جویی 

برنامه هزینه  به های   Rabiei and)   شود می نژادی  های 

Sabouri, 2008 .)   نشانگر در   طور به   SSRهای  از    گسترده 

 ,.Nasiri et alها ) تعیین فاصله یا قرابت ژنتیکی بین ژنوتیپ 

 
1- Marker assisted selection (MAS) 

ژن مکان (،  2018 کنترل یابی  تهیه  های  کمی،  صفات  کننده 

پلی  تجزیه  و  ژنومی  در  نقشه  کمی  مختلف  صفات  ژنیک 

   (. Millan et al., 2006) شود  گیاهان زراعی استفاده می 

نیازمندی  مهمترین  یک  از  وجود  مطالعاتی،  چنین  های 

برای   تنوع ژنتیکی  با حداکثر  صفاتی است  جمعیت مناسب 

مکان  می   ها آن یابی  که   ,.Mohammadi et al) باشد  مدنظر 

  بر علاوه نوترکیب،    آمیخته های خویش رگه جمعیت  و    ( 2020

از لحاظ    چون باشند،  یابی می آل برای مکان اینکه بستری ایده 

تواند تکثیر شده و  می   ها آن ژنتیکی هموزیگوت بوده و بذور  

چندگانه   آزمایشات  اجرای  امکان  نتیجه    صورت به در 

یک جمعیت پایدار  ،  آورند فراهم می را  مکان  سال و چند چند 

می نیز  ژنتیکی   ) محسوب    از   (. Collard et al., 2017شود 

جمعیت   از  که  مطالعاتی  خویش رگه جمله    آمیخته های 

مکان  در  برنج  نوترکیب  صفات  است  یابی  شده  استفاده 

) می  و همکاران  ونگ  مطالعه  به    ( Wang et al., 2011توان 

  آمیخته رگه خویش   215با استفاده از    اشاره کرد. این محققین 

ارقام   حاصل نوترکیب   تلاقی    XieqingzaoB   ×  R9308  از 

با طول ریشه )   QTLتوانستند یک   ( شناسایی  qRL7مرتبط 

این   کروموزوم    QTLکنند.  روی  دو    7بر  بین  فاصله  در  و 

سپس با استفاده از  قرار دارد.    RM214و    RM3859نشانگر  

BC3F3    دقیق فاصله  را  مذکور    QTLمکان    kb35 /657در 

 Wang)   تعیین نمودند   InDel17و    InDel11بین دو نشانگر  

et al., 2011  .) 

جوانه مکان  با  مرتبط  صفات  و  یابی  صبوری  توسط  زنی 

( با استفاده از یک جمعیت  Sabouri et al., 2010همکاران ) 

اسمزی(    ایرانی مشتق از تلاقی طارم محلی )متحمل به تنش 

  QTLاسمزی( انجام شد و چندین    و خزر )حساس به تنش 

جوانه بزرگ  سرعت  جمله  از  مهمی  صفات  برای  و  اثر  زنی 

ریشه  شد.  موفولوژی  شناسایی  و  سریوید همچنین  چه  یا 

) همکار  یک  Srividhya et al., 2011ان  از  استفاده  با   )

 آمیخته نوترکیب حاصل از تلاقی های خویش جمعیت رگه 

IR64 ×INRC10192    مکان کنترل  QTLیابی  جهت  های 

خشکی   و  اسمزی  تنش  به  تحمل  با  مرتبط  صفات  کننده 

پلی  از  گیاهچه حاصل  مرحله  در  گلیکول  استفاده  اتیلن  ای 
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چندین   شناسایی  به  موفق  و  ساقه   QTLکردند  و  برای  چه 

شدند. ریشه  رضی همچنین    چه  همکاران    میرعرب  و 

 (Mirarab-Razi et al., 2019  ) خویش رگه   آمیخته های 

را مورد  ،  خزر   × ارقام برنج طارم محلی  نوترکیب مشتق از  

پاسخ   و  دادند  قرار  مختلف  رگه بررسی  شرایط  در  را  ها 

از   شوری  گیاهچه تنش  مختلف  صفات  مورد  لحاظ  ای 

دادند.  قرار  همکاران    بررسی  و  جعفرزاده  همچنین 

 (Jafarzadeh-Razmi et al., 2020  از جمعیت استفاده  با   )

نوترکیب  رگه  اینبرد  ایرانی    9Fهای  ارقام  تلاقی  از  حاصل 

یک    × طارم   توانستند  اثر    QTLسپیدرود،  بزرگ  و  پایدار 

 (qGW-1  .برای افزایش وزن دانه برنج شناسایی کنند ) 

نژادی در راستای تولید ارقام  ات به ق اهمیت تحقی با توجه به  

به   متحمل  یافته  محیطی تنش بهبود  با  ،  های  حاضر  مطالعه 

نشانگرهای   شناسایی  مؤلفه مولکولی  هدف  با  های  مرتبط 

برنج جوانه  گیاه  در  اسمزی   زنی  تنش  از  تحت  استفاده  با   ،

حاصل از تلاقی  نوترکیب    آمیخته خویش   های رگه جمعیت  

 طراحی شد.   IR28پسند و  ارقام شاه 

 ها مواد و روش 

  آمیخته رگه خویش   154  ، شامل آزمایش حاضر مواد گیاهی  

نسل   برنج  ارقام   9Fنوترکیب  تلاقی  از  و شاه   حاصل    پسند 

IR28   .صفات مرتبط با  این دو والد از نظر بسیاری از  بودند

تنش  به  به تحمل  غیرزیستی  خشکی  های  و  شوری  ویژه 

قابل تفاوت  دارند  های    (. Sabouri et al., 2007) توجهی 

آزمایش  یک    صورت به ها،  رگه زنی  های جوانه مؤلفه ارزیابی  

طرح  در قالب  و تنش اسمزی    رگه فاکتور  با دو  فاکتوریل  

در  تصادفی    کامل های  بلوک  تکرار  سه  آزمایشگاه  با 

گیلان  دانشگاه  کشاورزی  علوم  دانشکده  اجرا    ژنومیکس 

اسمزی  شد.   تنش  تنش،  )بدون  شرایط  سه  در  آزمایش 

پلی   -0/ 6و    -0/ 3 از  حاصل  گلیکول(  مگاپاسکال  اتیلن 

شد  آزمایشی    . انجام  واحد  هر  سالم    50در  بذر  قرار  عدد 

ابتدا  بذور  این  محلول    گرفت.  از  استفاده  درصد    5با 

ضدعفونی و سپس سه    ثانیه   30  مدت به هیپوکلریت سدیم  

به    بدون تنش . برای شرایط  شدند بار با آب مقطر شستشو  

به بذرهای موجود روی کاغذ  آب مقطر  لیتر  میلی   5مقدار  

پتری  در  این صافی  تهیه  برای  گردید  اضافه    دیش 

  اتیلن از پلی   مگاپاسکال،  -0/ 6و    -0/ 3ی اسمزی  ها محلول 

 Michel)   کافمن   و   میشل   روش   اساس   بر   6000  گلیکول 

and Kaufman, 1973 )   شد نیاز  استفاده  مورد  مقادیر   .

  -0/ 3برای تهیه محلول با پتانسیل اسمزی    گلیکول   اتیلن پلی 

  آورده شده است   1در دماهای مختلف در جدول    -0/ 6و  

 . ( 1)جدول  

دیش  دمای  پتری  با  انکوباتور  داخل    گراد سانتی   29  ±  1ها 

جوانه  استاندارد  آزمون  انجام  برای  شدند.  داده  زنی،  قرار 

  144،  120،  96،  72،  48،  24زده در  های جوانه  شمارش بذر 

تا زمان تثبیت    168  و  بیشتر پس از آغاز آزمایش  ساعت و 

 Djanaguiramanروز انجام شد )   3  مدت به زده  بذور جوانه 

et al., 2004 جوانه معیار  ریشه زنی  (.  خروج  بذور  بذر،  چه 

 ,.Willenborg et alمتر در نظر گرفته شد ) میلی   2حداقل  

جوانه 2005 ثبت  پایان  از  پس  ریشه (.  طول  و  زنی،  چه 

گیاهچه ساقه  تمامی  خط چه  با  دیش  پتری  داخل  کش  های 

اندازه  آزمایشی  مدرج  واحد  هر  میانگین  نهایت  در  و  گیری 

 . محاسبه شد 

 

   ( 1973)   کافمن -های محلول اسمزی بر اساس روش میشل برای ایجاد پتانسیل (  گرم در لیتر) گلایکول    اتیلن پلی مقادیر    -1جدول  

Table 1 . Amount of polyethylene glycol-6000  ) gr.L-1) to prepare osmotic potentials solution based on Michel-Kaufman  )1973 (  

پتانسیل اسمزی 

 مگاپاسکال()
Osmotic  

potential  )MP ( 

 (  گرادسانتی) زنیجوانهدمای 

Germination temperature  )˚C(  

5 10 15 20 25 30 35 

-0.3 122.791 129.001 135.793 143.181 151.407 160.537 170.677 

-0.6 188.153 195.995 204.45 213.64 224.0 235 247 
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توزین  از  تر   بعد  خشک ثبت    منظور به و    وزن  ابتدا    ،وزن 

آون  ساعت    24  مدت به   ها نمونه  درجه    72دمای  در  در 

انجام شد   گراد انتی س    استفاده   با .  قرار گرفتند، سپس توزین 

 Garmin   (Soltani andبرنامه    طریق   از   ذیل   روابط   از 

Maddah, 2010 پارامترهای مورد نظر محاسبه شدند ،) :   
 

   زنی جوانه   درصد (  1معادله ) 

100    ×=Ni / N   زنی درصد جوانه 

Ni  = روز   در   زده جوانه   بذرهای   تعداد  i روز   آخرین )   ام  

 Camberato and)   بذر   کل   تعداد =  Nو    ( زنی جوانه   شمارش 

Mccarty, 1999 .) 
 

 : ( Agrawal, 1980) زنی  انرژی جوانه (  2معادله ) 
 

 درصد بذرهای جوانه زده در یک دوره خاص 
 زنی = انرژی جوانه 

 تعداد کل بذرهای آزمون شده 
 

 

 ( بذر  (  3معادله  بنیه   ,Abdul-Baki and Anderson) شاخص 

1973 ) : 

 زنی نهایی چه × درصد جوانه طول گیاه 
 زنی = انرژی جوانه 

100 
 

 ( گیاه (  4معادله  بافت  آب   ,.Tsonev et al) چه  درصد 

1998 ) : 
 

100   × 
 چه وزن تر گیاه   -چه  وزن خشک گیاه 

 چه = درصد آب بافت گیاه 
 چه وزن تر گیاه 

 

 : ( Hussain, 1989) ضریب آلومتریک  (  5معادله ) 
 

 چه میانگین وزن خشک ریشه 
 = ضریب آلومتریک 

 چه میانگین وزن خشک ساقه 
 

 : ( 50R) زنی جوانه   سرعت (  6معادله ) 
 

1/D50   = زنی جوانه   سرعت   (50R ) 
 

 : ( GU) زنی جوانه   یکنواختی (  7معادله ) 
 

GU = D90- D10 
ترتیب زمان لازم از کاشت تا رسیدن به  ه ب   D90و    D10که  

   است.   زنی جوانه حداکثر  درصد    90و    10

ها، ابتدا مفروضات تجزیه واریانس آزمون شد.  پس از ثبت داه 

نتایج   به  توجه  اشتباهات    منظور به با  توزیع  کردن  نرمال 

ریشه  خشک  وزن  صفات  برای  خشک  آزمایشی  وزن  چه، 

لگاریتمی ساقه  تبدیل  از  آلومتریک  ضریب  و   + x)   چه 

1.5 )10 log   استفاده شد .  

توجه به اینکه  با  ها،رگه  مولکولی  ارزیابی  بخش  انجام  منظور به 

مکان  و  پیوستگی  نقشه  بالایی    QTLیابی  تهیه  هزینه  مستلزم 

با هدف شناسایی نشانگرهای    لذا تحقیق حاضر صرفاً  ،است 

با مؤلفه  طراحی شد. در  زنی،  های جوانه آگاهی بخش مرتبط 

راستا   بررسی این  نتایج  اساس  افراد  بر  کلیه  فنوتیپی  های 

  ای گونه   به   انتخاب   این .  شد   انتخاب   رگه   40  تعداد جمعیت،  

شد  انجام    برای   ها رگه   بین   در   کافی   و   لازم   تنوع   که   انجام 

وجود داشته باشد  و اریب کمتر    بالا تجزیه رگرسیونی با دقت  

حد  تا  رگه   و  جمعیت  پتانسیل  از  خویش امکان  آمیخته  های 

   . استفاده شود موجود  

  DNAهای تازه و جوان، استخراج  پس از تهیه نمونه از برگ 

و  انجام شد    CTAB   (Saghai-Maroof et al., 1994 )به روش  

آگارز    ترتیب به سپس   ژل  از  استفاده  دستگاه  درصد    1با  و 

های ژنومی استخراج  DNAنانودراپ، کیفیت و کمیت تقریبی  

مراز  پلی   ای آزمایش واکنش زنجیره برای انجام    شده، تعیین شد. 

ارزیابی   با  چندشکل  مولکولی  نشانگرهای  نشانگر    110ابتدا 

SSR    1وSSR-EST    روی جمعیت  DNAبر  والدین  ی 

، واجد  نشانگر   41  این تعداد،  از ( انجام شد.  IR28پسند و  )شاه 

والد    DNAنوارهای   دو  بین  چندشکل  و  واضح  کاملا 

  افراد   کلیه   ژنوتیپ   تعیین   برای   ها آن   از   و   تشخیص داده شدند 

اجزای تشکیل دهنده واکنش  . ( 2)جدول  شد   استفاده  جمعیت 

PCR   حجم   DNA،  5میکرولیتر    2  شامل   میکرولیتر   10  در 

  ،PCR   (X10 )بافر  میکرولیتر    1  ،آب استریل دیونیزه میکرولیتر  

میکرولیتر    0/ 6  ،مولار( میلی   50)   2MgClمیکرولیتر    0/ 48

dNTP   (2 میلی )میکرولیتر    0/ 4،  مولار ( پیشرو    60آغازگر 

میکرولیتر(  در  ) میکرولیتر    0/ 4  ،نانوگرم  برگشتی    60آغازگر 

میکرولیتر(  در   Taq DNAآنزیم میکرولیتر    0/ 12و    نانوگرم 

Polymerase    (5   )بودند   واحد در میکرولیتر .   

 
1- Expressed sequence tag derived simple sequence repeat 
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 های مولکولی مورد استفاده در تحقیق حاضرمشخصات نشانگرنام و   -2جدول 

Table 2. Name and information of used molecular markers in present study 
 ( 5→′ 3′ توالی برگشتی ) 

 (5′→3′ )Revers sequence  

 ( 5→′ 3′ توالی پیشرو ) 

 (5′→3′ )Forward sequence  
 کروموزوم 

Chromosome 

 ( ° C)   دمای ذوب 
Melting 

temperature ( °C)  

 نام 
Name 

 شماره 
Number 

TGAGGACGACGAGCAGATTC AACCGGATTAGTTTCTCGCC 6 55 RM510 1 
GCTTCACTTCTCTGCTTGTG AAGACACAAATAACTGCAGT 6 55 RM190 2 
GTACCGGTATACGGCCCTTC AATGTGGACTAGCTGCCTGC 8 55 RM1384 3 
CATCAACGTACCAACCATGG AGAGGAAGAAGCCAAGGAGG 6 55 RM3805 4 

CAGCGAATGGCAAGAGCAACC AGTATGCCCTGCCCACTACACTAGG 1 55 RM12146 5 
CAGGTTCCAACCAGACACTG ATCATGGTCGGTGGCTTAAC 6 55 RM589 6 

GTTTCTTCGCGAAATCGTGTGG CACCTCTTCTGCCTCCTATCATGC 1 55 RM10843 7 
TAGCAACAACCAGCGTATGC CAGCTAGGGTTTTGAGGCTG 1 55 RM488 8 
TATACCCGGCGAAATACGTC CAGGGGGTACGTCTACAAGG 10 55 *1-RMES10 9 

CCTGTCATCTATCTCCCTCAAGC CATCGGTGACCACCTTCTCC 1 55 RM10748 10 
TGGGCACCGAAAATAAAATC CCACGTTGATAAGCTCATTGC 9 55 *2-RMES9 11 
CACCATTTGTCTCTCATTATG CCACTTTCAGCTACTACCAG 1 55 RM212 12 
CACTTGCATAGTTCTGCATTG CCAGATTATTTCCTGAGGTC 3 55 RM231 13 
TGATTTCTGAGAGCCAACCC CCCTTCCTTGTTGTGGCTAC 3 55 RM468 14 
CTTCACGAGGATCTCAAAGG CCGATCTCATCAACCAACTG 2 55 RM211 15 

AGGCGTACGTGGAGCAGAGTGC CGTCATGTCGCGGAGGTAAGC 6 55 RM19367 16 
GGGATCAAACCACGTTTCTG CTGATCGAGAGCGTTAAGGG 2 55 RM452 17 

TCCTCTCGCCTTTCTTTCTCTCC CTGCAAATGCACAGGAATCAGG 1 55 RM12091 18 
TGGCCCCATCGTATATGAAC CTGCCACCGGTGTAGCTAGT 6 55 *1-RMES6 19 
GTTTCCTACCTGATCGCGAC GAAGCCGTCGTGAAGTTACC 4 55 RM273 20 

TAACAAACCAACCAACCAAG GACAAAACACAAAGCAGGAC 8 55 RM5493 21 
AGTCAGCTCACTGTGCAGTG GAGGTACTTCCTCCGTTTCAC 1 55 RM315 22 

GCTCATCATCCAACCACAGTCC GAGGTGAGTGAGACTTGACAGTGC 1 55 RM10864 23 
ATAACATGAGCATCTCCCCG GCAAGATCCAGTCGATTTGG 7 55 RM6697 24 

CAGAAACCTCATCTCCACCTTCC GCACACCATGCAAATCAATGC 1 55 RM10772 25 
GGATTACCTGGTGTGTGCAGTGTCC GCGAACTATGAGCATGCCAACC 3 55 RM16030 26 

GGCTAGGAGTTAACCTCGCG GCGGGAGAGGGATCTCCTTA 2 55 RM279 27 
GCGATTATAGGAGCGCTATGTGG GCTTCGGCTCTTCATTCACTGG 1 55 RM10890 28 

GTTTCCTTTCCATCCTTGTTGC GGACACAAGTCCATGATCCTATCC 1 55 RM10825 29 
CTCAGCTTGCTTGTGGTTAG GTGAAGAAAGCATGGTAAATG 1 55 RM1287 30 

GTACGTAAACGCGGAAGGTG TAGCTCCAACAGGATCGACC 1 55 RM493 31 
GAGATTAACGTGCGCTCCTC TATGATAGCGCCTTCGGAGT 5 55 *1-RMES5 32 

GATAGGGAGCTGAAGGAGATG TCAAACCGGCACATATAAGAC 10 55 RM304 33 
CCTAGCTAATTGGAGTCCGGGTTGG TCATCCGTGGAGCAAGGAGAGG 1 55 RM1082 34 

ATGGAGAAGATGGAATACTTGC TCATGTCATCTACCATCACAC 1 55 RM302 35 
GCCAGTGCTAGGAGAGTTGG TCCTCTTCACCTATGGGTGG 2 55 RM497 36 
AGAGCAAAACCCTGGTTCAC TCCTGCGAACTGAAGAGTTG 1 55 RM431 37 

AAGCCTGCTAGAGAGGCCCAACC TGAGGCTGTAACGTAGACGATAACC 1 55 RM10871 38 
TCGCTATCAACACTACCTGC TTAATCCATCCTGTAGCTGG 8 55 RM1384 39 
GGGATTTGCAGTGAGCTAGC TTCCCTTATTCCTGCTCTCC 2 55 RM521 40 
CCTCCCATCATTTCGTTGTT TTCGCCATGAAGTCTCTCGG 3 55 RM7 41 

 اند. با ستاره مشخص شده   SSR-ESTهای  نشانگر * 
*EST-SSR markers have been shown with an asterisk 

 

 ,Gen Ampبا استفاده از دستگاه ترموسایکلر )   PCRعملیات  

USA سازی  داون که شامل یک چرخه واسرشته ( به روش تاچ

دمای    4  مدت به  در  سپس  گراد سانتی درجه    94دقیقه   ،10  

ثانیه    40،  گراد سانتی درجه    94ثانیه در دمای    40شامل    چرخه 

دمای   درجه    گراد سانتی درجه    65در  یک  هر  کاهش  )با 

  72برای رسیدن به دمای اتصال( و یک دقیقه دمای    گراد سانتی 

ثانیه در    40که شامل    چرخه   26بود. سپس    گراد سانتی درجه  

دمای    40،  گراد سانتی درجه    94دمای   در  درجه    55ثانیه 

بود و    گراد سانتی درجه    72و یک دقیقه در دمای    گراد سانتی 

پنج دقیقه در دمای    مدت به در نهایت یک چرخه بسط نهایی  

دانشکده    یکس ژنوم   یشگاه آزما   که در   بود   گراد سانتی درجه    72

کشاورز  گ   ی علوم  گرفت.   یلان دانشگاه  محصول    صورت 

مراز با استفاده از دستگاه الکتروفورز افقی و  واکنش زنجیره پلی 

برداری با  تفکیک شدند و پس با عکس درصد    2ژل آگاروز  

، امتیازدهی و تعیین  DNAداک، نوارهای  استفاده از دستگاه ژل 

 ژنوتیپ شدند. 

داده  کلیه  ثبت  از  مولکولی  پس  نشانگرهای  تعیین  برای  ها، 

زنی، از تجزیه رگرسیون با  های جوانه دار مرتبط با مؤلفه معنی 

عنوان متغیرمستقل و صفات مورد  ها به در نظر گرفتن نشانگر 

 SPSSافزار  متغیر وابسته به کمک نرم   صورت به نظر هر کدام  

24   (IBM Crop, 2016  .استفاده شد ) 
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 ... های جوانه زنی  و نشانگرهای مولکولی مرتبط با مولفه  ها شناسایی ژن  و همکاران صابری کوچصفهانی

فیزیکی  در   جایگاه  ابتدا  بیوانفورماتیکی،  مطالعات  بخش 

پایگاه  نشانگر  از  استفاده  با  برنج  ژنوم  در  مطالعه  مورد  های 

 ,.Monaco et alتعیین شد )   Ricebaseو    Grameneهای  داده 

2013; Edwards et al., 2016 .)    در مرحله بعد، با ارائه اطلاعات

پایگاه داده    Genome Browserجایگاه فیزیکی نشانگرها به ابزار  

Ensembl Plants   دست به  های بالادست و پایین ترین ژن نزدیک

 ( شد  شناسایی  هدف  نشانگر  (.  Bolser et al., 2016جایگاه 

همچنین در مواردی که نشانگر بخشی از یک ژن بود، ژن مورد  

های  نظر نیز انتخاب شد. برای دریافت اطلاعات مربوط به ژن 

داده   پایگاه  از  شده   ,.RGAP7   (Kawahara et alشناسایی 

جایگاه  2013 ژن  هر  برای  آن  طی  و  شد  استفاده  نیز   )

وجود بودن(  ژنی، اسم ژن )در صورت م کروموزومی، اسم مکان 

از   و توضیحات کارکرد ژن )در صورت وجود( دریافت شد. 

های  برای بررسی بیان ژن   REDپایگاه داده    RNA-seq  های داده 

شناسایی شده در شرایط بدون تنش و تنش خشکی استفاده شد  

 (Xia et al., 2017 )  رسم نقشه حرارتی با استفاده از نرم افزار .

TBtools   ( انجام گرفتChen et al., 2018 .) 

 نتایج و بحث 

تنش   بدون  شرایط  در  رگرسیونی،  تجزیه  نتایج  اساس  بر 

RM211    آن    17با از  بعد  و  آلومتریک  ضریب  برای  درصد 

RM16030    توجیه ساقه   15/ 3با  طول  تغییرات  از    چه درصد 

نشانگر   دادند.  اختصاص  خود  به  را  تبیین  ضریب  بالاترین 

RM3496   چه، وزن  چه، وزن تر ریشه با شش صفت طول ریشه

چه، ضریب آلومتریک،  چه، درصد آب بافت گیاه خشک ریشه 

چه،  با شش صفت طول ریشه   RM211زنی و  یکنواختی جوانه 

ریشه  تر  ریشه وزن  خشک  وزن  تجمعی  چه،  درصد  چه، 

زنی، ضریب آلومتریک با بیشترین تعداد  انرژی جوانه زنی، جوانه 

معنی  ارتباط  نشانگرهای  صفت  دادند.  نشان  و    RM452دار 

RM468   بر  بودند.    ارتباط   در   صفت   چهار   و   پنج   با   ترتیب به   نیز

نتایج  چه شامل  چه و ریشه برای صفات مرتبط با ساقه   ،اساس 

ریشه  ساقه طول  طول  ریشه چه،  تر  وزن  وزن خشک  چه،  چه، 

ساقه ریشه  تر  وزن  ساقه چه،  وزن خشک  آب  چه،  درصد  چه، 

سه، پنج، دو، سه،    ترتیب به بافت گیاهچه و ضریب آلومتریک  

معنی  نشانگر  چهار  و  چهار  چهار،  آگاهی یک،  و  بخش  دار 

این   بین  از  شد.  و    RM3496  ،RM468نشانگرها،  شناسایی 

RM211   دار نشان دادند  پنج، چهار و چهار ارتباط معنی   ترتیب به

می  بروز صفات  که  در  ژنومی  مناطق  این  اهمیت  بیانگر  تواند 

روی    ترتیب به باشد. این نشانگرها    چه چه و ریشه ه مرتبط با ساق 

برای صفات مرتبط با    برنج قرار دارند.   2و    3،  8کروموزوم های  

جوانه جوانه  تجمعی  درصد  شامل  انر زنی  جوانه زنی،  زنی،  ژی 

جوانه  سرعت  بذر،  بنیه  جوانه شاخص  یکنواختی  و  زنی  زنی، 

یک، یک، پنج، سه و دو نشانگر معنی دار شناسایی شد    ترتیب به 

هر کدام با دو    RM12146و    RM211  ،RM452که نشانگرهای  

 (. 3)جدول    صفت ارتباط معنی دار نشان دادند 

بیشترین ضرایب تبیین  مگاپاسکال    -0/ 3در شرایط تنش اسمزی  

با  به   RM302و     RMES10-1به  در    15/ 2و    18ترتیب  درصد 

ساقه  خشک  وزن  تغییرات  جوانه توجیه  سرعت  و  زنی  چه 

،  2اختصاص یافت. از میان نشانگرهای واقع بر روی کروموزوم  

RM452   زنی  چه، درصد تجمعی جوانه با سه صفت وزن تر ساقه

جوانه  انرژی  معنی زنی  و  ارتباط  مؤلفه بیشترین  با  را  های  دار 

چه، درصد  وزن تر ساقه زنی نشان داد. در این محیط، برای  جوانه 

زنی تنها یک  سرعت جوانه   و   زنی زنی، انرژی جوانه تجمعی جوانه 

دار و برای درصد آب بافت گیاهچه، وزن خشک  نشانگر معنی 

یکنواختی   و  چه  شش    ترتیب به   زنی جوانه ساقه  و  چهار  دو، 

 (. 4)جدول    نشانگر آگاهی بخش شناسایی شدند 

تنش     توجیه   با   RM273  ،مگاپاسکال   -0/ 6اسمزی  در شرایط 

تغییرات یکنواختی درصد    22/ 7 ب  ی بالاترین ضر   زنی جوانه   از 

به خود اختصاص   را  نشانگرها  داد تبیین  میان  از   .RMES6-1  

ساقه  طول  هشت صفت  با  ریشه مرتبط  وزن خشک  چه،  چه، 

انرژی جوانه درصد تجمعی جوانه  بنیه بذر،  زنی،  زنی، شاخص 

گیاه  بافت  آب  جوانه درصد  سرعت  یکنواختی  چه،  زنی، 

و  جوانه  ساقه   RM273زنی  طول  صفت  شش  با  چه  مرتبط 

انرژی جوانه درصد تجمعی جوانه  بنیه بذر،  زنی،  زنی، شاخص 

زنی، بیشترین ارتباط  چه، یکنواختی جوانه درصد آب بافت گیاه 

مؤلفه معنی  با  را  جوانه دار  شرایط   زنی های  این  که    داشتند   در 

تنش شدید می  نشانگر در شرایط  این دو  اهمیت  باشد.  بیانگر 

  قرار دارند.   4و    6های  روی کروموزوم   ترتیب به نشانگرها  این  

 (.  5)جدول  
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زنی و نشانگرهای مولکولی در جمعیت های جوانهضریب تبیین و ضریب رگرسیون استاندارد شده بین مؤلفه -3جدول 

 آمیخته نوترکیب برنج تحت شرایط بدون تنش  های خویش رگه
Table 3. Coefficient of determination and standardized regression coefficient between germination components 

and molecular markers in rice recombinant inbred lines population under normal condition  

 متغیر

 وابسته 
Dependent 

variable 

 نشانگر

 دارمعنی
Significant 

marker 

 ضریب رگرسیونی

 استاندارد شده 

Standardized regression 
coefficient (B) 

 ضریب 

 تبیین تصحیح شده 
Adjusted coefficient of 

determination (Adjusted R2)  

 سطح 

 داری معنی
Significant  

level 
 چه هطول ریش

Radicle length 

RM3496 -0.318 8.8 0.031 

RM211 -0.353 7.2 0.018 

RM212 -0.314 7.8 0.035 

 چه هطول ساق 

Plumule length 

RM10829 0.389 9.3 0.004 

RM452 -0.607 11.2 0.000 

RM16030 -0.455 15.3 0.002 

RM304 -0.286 6.6 0.020 

RMES5-1 0.264 5.8 0.034 

 چه ریشهوزن تر 

Radicle fresh weight 

RM211 -0.369 9.3 0.016 

RM3496 -0.327 8.7 0.031 

 چهوزن خشک ریشه

Radicle dry weight 

RM3496 -0.421 12.7 0.004 

RM211 -0.297 7.4 0.037 

RM468 -0.292 7.0 0.040 

 چه وزن تر ساقه
Plumule fresh weight 

RM468 -0.342 9.4 0.031 

 چهخشک ساقهوزن 

Plumule dry weight 

RM468 -0.460 8.9 0.002 

RM452 -0.510 7.9 0.001 

RM3805 -0.494 8.2 0.003 

RMES6-1 0.357 10.1 0.051 

 زنی درصد تجمعی جوانه
Cumulative germination 

percentage 

RM211 -0.320 7.9 0.044 

 زنیانرژی جوانه
Germination energy 

RM211 -0.320 7.9 0.044 

 شاخص بنیه بذر

Vigor index 

RM452 -0.784 9.9 0.000 

RM16030 -0.466 14.3 0.002 

RM12146 -0.359 9.8 0.005 

RMES6-1 0.290 6.6 0.020 

RM10890 -0.279 5.3 0.042 

 زنی جوانهسرعت 

Germination rate 

RM315 -0.360 9.7 0.015 

RM452 -0.356 6.9 0.017 

RM12146 -0.299 7 0.043 

 درصد آب بافت گیاهچه

Water percentage of 

seedling tissue 

RM468 0.424 13.3 0.001 

RM452 0.405 12.5 0.003 

RM12146 0.313 8.5 0.017 

RM3496 0.292 7.5 0.023 

 ضریب آلومتریک 

Allometric 

coefficient 

RM212 -0.473 14.8 0.000 

RM211 -0.428 17 0.001 

RM3496 -0.348 13.4 0.004 

RM493 -0.265 5.9 0.027 

 زنییکنواختی جوانه

Germination 

uniformity 

RMES10-1 -0.356 9.4 0.020 

RM3496 0.306 7.4 0.044 
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 ... های جوانه زنی  و نشانگرهای مولکولی مرتبط با مولفه  ها شناسایی ژن  و همکاران صابری کوچصفهانی

زنی و نشانگرهای مولکولی در جمعیت های جوانهضریب تبیین و ضریب رگرسیون استاندارد شده بین مؤلفه -4جدول 

 مگاپاسکال   -3/0آمیخته نوترکیب برنج تحت تنش اسمزی های خویش رگه

Table 4. Coefficient of determination and standardized regression coefficient between germination components 

and molecular markers in rice recombinant inbred lines population under -0.3MP osmotic stress condition  

 متغیر 

 وابسته
Dependent 

variable 

 نشانگر

 دارمعنی
Significant 

marker 

رگرسیونی ضریب 

 استاندارد شده 

Standardized regression 
coefficient (B) 

 ضریب 

 تبیین تصحیح شده 
Adjusted coefficient 

)2R (Adjusted of determination 

 سطح 

 داری معنی
Significant level 

 چه وزن تر ساقه
Plumule fresh weight 

RM452 -0.330 8.6 0.037 

 چهوزن خشک ساقه

Plumule dry weight 

RM3805 0.498 9 0.001 

RM1287 -0.760 8.1 0.000 

RMES10-1 0.518 18 0.001 

RM10748 0.376 6.2 0.036 

 زنیدرصد تجمعی جوانه
Cumulative germination 

percentage 

RM452 -0.351 10 0.026 

 زنیانرژی جوانه
Germination energy 

RM452 -0.351 10 0.026 

 درصد آب بافت گیاهچه 

Water percentage of 

seedling tissue 

RM3805 -0.487 14.7 0.002 

RM488 -0.317 7.7 0.035 

 زنی جوانهسرعت 
Germination rate 

RM302 0.416 15.2 0.008 

 زنییکنواختی جوانه

Germination uniformity 

RM279 0.346 13.6 0.001 

RM521 0.391 12.1 0.000 

RM488 0.446 11.7 0.000 

RM7 0.515 6.1 0.000 

RMES9-2 0.362 11.5 0.002 

RM16030 -0.311 8.8 0.004 

 

نشانگری بالاتر    یین برای تب   با توجه به اینکه هر چقدر ضریب 

مورد   و صفت  آن  بین  بالاتر  ارتباط  قدرت  نشاندهنده  باشد، 

های بیشتر  تواند کاندید مناسبی جهت بررسی لذا می نظر است  

نژادی باشد. همچنین  های به در برنامه   ها آن و امکان استفاده از  

مکان  مطالعات  نشانگر در  شناسایی  با  یابی،  همزمان  که  هایی 

چندین صفت مهم مرتبط باشند، از اهمیت بیشتری در مقایسه  

نشانگر  می با  چون  است،  برخوردار  دیگر  امکان  های  تواند 

هم  نماید.  گزینش  فراهم  را  صفت  چند  علت    همین به زمان 

برنامه  نشانگرهایی در  با  شناسایی چنین  نژادی مرتبط  به  های 

زنی برنج بسیار کاربردی و حائز اهمیت  های جوانه بهبود مؤلفه 

 ( تنش (.  Tuberosa et al., 2002است  محیطی تحت  ،  های 

زنی در  جمله سرعت و درصد جوانه زنی از  های جوانه مؤلفه 

چه بسیار حائز اهمیت است، همچنین  استقرار بذر و رشد گیاه 

چه در  زنی، میزان رشد گیاه زنی، انرژی جوانه یکنواختی جوانه 

 Fazeliباشند ) ای برخوردار می مراحل بعدی از اهمیت ویژه 

Kakhki et al., 2015  .) 

تنش   ایجاد  شوری،  تنش  آنی  خشکی  اثر  و  اسمزی 

تجربه   آب  وجود  با  حتی  گیاهان  که  است  فیزیولوژیکی 

) می  مطالعه  (. Solis et al., 2017کنند  یک  در  روی  بر  ای 

  جمعیت ایرانی مشتق از تلاقی طارم محلی )متحمل به تنش 

های مرتبط با  QTLاسمزی(    اسمزی( و خزر )حساس به تنش 

نشانگری  qGR-1bزنی ) سرعت جوانه  فاصله  در   )RM237-
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RM246    و طول ریشه   1روی کروموزوم ( چهqRL-12a  در )

در    12روی کروموزوم    RM1337-RM7626فاصله نشانگری  

به  از سوربیتول ردیابی شدند که  ترتیب  تنش اسمزی حاصل 

 Sabouriدرصد از تغییرات فنوتیپی را توجیه کردند )   25و    23

et al., 2010  حاضر تحقیق  در  معنی (.  نشانگر  دو  دار  نیز 

RM12146    وRM315   با سرعت جوانه بر روی  مرتبط  زنی 

کروموزوم    1کروموزوم   اینکه    1شناسایی شدند.  به  توجه  با 

کنترل صفات  QTLواجد   با  ارتباط  در  اثر مهمی  بزرگ  های 

است  برنج  در  شوری  تنش  با  زیادی    ،مرتبط  اهمیت  از 

مهمی که تاکنون    اثر های بزرگ QTLبرخوردار است. از جمله  

در ارتباط با تنش شوری در مراحل مختلف رشدی برنج مورد  

یید رسیده  أ های مختلف به ت شناسایی قرار گرفته و در جمعیت 

باشند که روی  می   SKC1و    Saltolهای موسوم به  QTLاست  

شده   1کروموزوم   مکان واقع  و  دقیق  اند  صورت    ها آن یابی 

.  ( Singh et al., 2007; Thomson et al., 2007) گرفته است  

نشانگر   دو  حاضر  پژوهش    که   RM1287و    RM10748در 

معنی  گ   داری ارتباط  خشک  وزن  مح   یاهچه با    -0/ 3  یط در 

به   مگاپاسکال، و  دادند  از    6/ 2و    8/ 1ترتیب  نشان  درصد 

قرار    SKC1تغییرات این صفت را توجیه کردند، در مجاورت  

می  نتایج  این  بین  دارند.  ارتباط  بیانگر  ژنی    های مکان تواند 

باشد.  کنترل کننده صفات تحت تنش  های خشکی و شوری 

هورمون همان  که  گیاهان  گونه  در  آبسیزیک  اسید  مثل  هایی 

پ می  در  کلیدی  نقش  و  توانند  شوری  تنش  به  گیاهان  اسخ 

بی  باشند،  به  خشکی  پاسخ  مولکولی  سازوکار  در  تردید 

های مذکور نتایج مشابهی در بر خواهد داشت و نسبت  تنش 

 (. Zhang et al., 2006به یکدیگر همپوشانی خواهند داشت ) 

شرایط    RM488نشانگر   در  ارتباط    -0/ 3که  مگاپاسکال، 

زنی  گیاهچه و یکنواختی جوانه داری با درصد آب بافت  معنی 

(  Swamy et al., 2011داشت، در مطالعه سوآمی و همکاران ) 

داری با عملکرد در شرایط تنش خشکی نشان داد.  ارتباط معنی 

نشانگر   با ضریب    RM302همچنین  که  در همین محیط  نیز 

جوانه   15/ 2تبیین   سرعت  در  درصد،  نمود،  توجیه  را  زنی 

 ( همکاران  و  ورما    ارتباط   ( Verma et al., 2014تحقیق 

  طور به داد.    نشان   خشکی   تنش   شرایط   در   عملکرد   با   دار معنی 

نشانگر   در    RM431مشابهی  توانست  حاضر  مطالعه  در  که 

چه و شاخص  مگاپاسکال با دو صفت طول ساقه   -0/ 6شرایط  

بذر   تغییرات،    14/ 8و    12/ 4با توجیه    ترتیب به بنیه  از  درصد 

معنی  در تحقیق ویکرام و همکاران  ارتباط  باشد،  داشته  داری 

 (Vikram et al., 2011  ) تحت  معنی   ارتباط عملکرد  با  داری 

 تنش خشکی داشت.  

 ,.Srividhya et alویدیا و همکاران ) سری در تحقیق مشابهی،  

رگه 2011 جمعیت  یک  از  خویش (  نوترکیب  های  آمیخته 

تلاقی  از  مکان   IR64    ×  INRC10192حاصل  یابی  جهت 

QTL  های کنترل کننده صفات مرتبط با تحمل به تنش اسمزی

از   گیاهچه   اتیلن پلی و خشکی حاصل  مرحله  در  ای  گلیکول 

چه  در شرایط بدون تنش، برای طول ساقه   ها آن استفاده کردند.  

نشانگرهای    QTLیک   حدفاصل  روی    RM1-RM495در 

درصد از تغییرات این    18/ 4شناسایی کردند که    1کروموزوم  

ریشه  طول  برای  و  نمود  توجیه  را  دو  صفت  در    QTLچه، 

نشانگرهای     RM218-RM7و    RM251-RM218حدفاصل 

کروموزوم  که    2  روی  کردند    11/ 5و    11/ 7  ترتیب به ردیابی 

ها در  QTLتوجیه نمود. این    درصد از تغییرات این صفت را 

شرایط وجود تنش، شناسایی نشدند، در مقابل در محیط تحت  

ساقه  وزن خشک  برای  ریشه تنش  و  و    ترتیب به چه  چه  سه 

روی    QTL، یک  ها آن شناسایی کردند. مهمترین    QTLچهار  

درصد    25/ 9چه بود که  برای وزن خشک ریشه   1کروموزوم  

توج  را  صفت  فنوتیپی  تغییرات  حدفاصل  از  در  و  کرد  یه 

RM1-RM495    .داشت شناسایی  QTLبین    ها آن قرار  های 

پلی  از  حاصل  تنش  و  تنش  بدون  شرایط  در  اتیلن  شده 

گلیکول، فقط در یک مورد اشتراک مشاهده کردند که مربوط  

چه بود. شایان ذکر است در تحقیق  چه به ریشه به نسبت ساقه 

نشانگرهای پیوسته    حاضر نیز این نتیجه قابل مشاهده است و 

مشترک در سه محیط نسبت به نشانگرهای اختصاصی در هر  

 محیط کمتر بودند. 
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 ... های جوانه زنی  و نشانگرهای مولکولی مرتبط با مولفه  ها شناسایی ژن  و همکاران صابری کوچصفهانی

زنی و نشانگرهای مولکولی در جمعیت های جوانهضریب تبیین و ضریب رگرسیون استاندارد شده بین مؤلفه -5جدول 

 مگاپاسکال   -6/0آمیخته نوترکیب برنج تحت تنش اسمزی های خویش رگه
Table 5. Coefficient of determination and standardized regression coefficient between germination components 

and molecular markers in rice recombinant inbred lines population under -0.6MP osmotic stress condition  

 متغیر 

 وابسته
Dependent 

variable 

 نشانگر

 دارمعنی
Significant 

marker 

 ضریب 

 رگرسیونی استاندارد شده 

Standardized regression 
coefficient (B) 

 ضریب 

 تبیین تصحیح شده 
Adjusted coefficient of 

determination (Adjusted R2) 

سطح 

 داری معنی
Significant 

level 
 چه طول ریشه

Radicle length 
RM12091 0.417 14.9 0.013 

 چه هطول ساق 

Plumule length 

RMES6-1 0.508 8.9 0.000 
RM431 -0.458 12.4 0.001 
RM452 -0.332 13.3 0.014 
RM273 -0.352 9.7 0.008 
RM510 -0.285 5.5 0.035 

 چه وزن تر ریشه

Radicle fresh weight 

RM12091 0.448 15.7 0.005 

RM315 -0.315 7.8 0.044 

 چهوزن خشک ریشه
Radicle dry weight 

RMES6-1 0.371 11.2 0.028 

 زنیجوانه درصد تجمعی

Cumulative germination 

percentage 

RM273 -0.448 12.8 0.004 
RM6697 0.392 17 0.006 

RMES6-1 0.444 6.5 0.002 
RM12146 0.414 7.5 0.003 
RM3805 -0.520 5.4 0.004 

RM16030 0.345 6.2 0.015 
RM521 0.231 4.6 0.048 

 زنیانرژی جوانه

Germination energy 

RM273 -0.448 12.8 0.004 
RM6697 0.392 17 0.006 

RMES6-1 0.444 6.5 0.002 
RM12146 0.414 7.5 0.003 
RM3805 -0.520 5.4 0.004 

RM16030 0.345 6.2 0.015 
RM521 0.231 4.6 0.048 

 شاخص بنیه بذر

Vigor index 

RMES6-1 0.451 9.3 0.000 
RM431 -0.506 14.8 0.000 
RM452 -0.260 12.8 0.042 
RM273 -0.498 10.5 0.000 

RM12146 0.382 10.2 0.008 

 درصد آب بافت گیاهچه 

Water percentage of 

seedling tissue 

RMES6-1 -0.421 13.8 0.008 

RM273 0.352 10.4 0.025 

 ضریب آلومتریک 

Allometric coefficient 

RM315 -0.379 9.8 0.018 

RM12091 0.374 12 0.020 

 زنی جوانهسرعت 

Germination rate 

RMES6-1 0.363 17 0.023 

RM510 0.331 8.4 0.038 

 زنییکنواختی جوانه

Germination uniformity 

RM273 -0.516 22.7 0.001 

RMES6-1 0.353 10.7 0.017 

 

در بررسی خود    ( Sabouri et al., 2019صبوری و همکاران ) 

جمعیت   در  دادند  خویش رگه نشان  نوترکیب،    آمیخته های 

دانه  درصد    51/ 4 عملکرد  تغییرات  تنش  از  تحت  برنج 

نشانگر  توسط  ،  RM7  ،RM231  ،RM302های  خشکی، 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
pg

r.
7.

1.
10

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
99

.7
.1

.1
1.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 p

gr
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

6-
26

 ]
 

                            10 / 20

http://dx.doi.org/10.52547/pgr.7.1.10
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1399.7.1.11.8
https://pgr.lu.ac.ir/article-1-203-fa.html


 1399/   1شماره   /  7 جلد /  گیاهیهای ژنتیک پژوهش

171 

RM12091   وRM19367   پژوهش حاضر  توجیه می شود. در 

و    -0/ 3در شرایط    RM12091و    RM7  ،RM302سه نشانگر  

معنی   -0/ 6 ارتباط  را  مگاپاسکال  یکنواختی    ترتیب به داری  با 

نشان    زنی جوانه چه و سرعت  زنی؛ طول و وزن تر ریشه جوانه 

در سایر مطالعات مرتبط با خشکی    RM12091دادند. نشانگر  

برنج  نیز به عنوان نشانگر مرتبط با عملکرد و اجزای عملکرد  

.  ( Sabouri et al., 2018; Vikram et al., 2011)   شناسایی شد 

زمینه  از  استفاده  با  و  محیط  چندین  در  که  های  نشانگرهایی 

مختلف   می ژنتیکی  به شناسایی  ت شوند  نشانگرهای  یید  أ عنوان 

می  از  شده  استفاده  با  برنج  ارقام  بهبود  و  ارتقا  در  توانند 

کننده  نژادی انتخاب به کمک نشانگر بسیار امیدوار های به برنامه 

 (. Sabouri et al., 2018; Collard et al., 2017باشند ) 

بررسی  به  توجه  از  های  با  استفاده  با  که  بیوانفورماتیک 

ترین  دار در سه محیط انجام پذیرفت، نزدیک نشانگرهای معنی 

های بالا دست، پایین دست و یا ژنی که نشانگر در داخل  ژن 

داشت  قرار  ژن   ،آن  اطلاعات  بر  شناسایی شدند.  مذکور  های 

،    6در جداول    10و    8،  7،  6،  4  3،  2،  1های  روی کروموزوم 

 است. نشان داده شده    8و    7
 

 

زنی برنج ارتباط  های جوانه با مؤلفه شرایط بدون تنشمرتبط با نشانگرهایی که در های شناسایی شده اطلاعات ژن  -6جدول 

 . دار داشتندمعنی
Table 6. Information on identified genes related to molecular markers which had significant association with 

rice germination components under non-stress condition 

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

 چه طول ریشه 

Radicle length 

RM3496 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-
27,847,633 

zinc finger family protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-
27,838,106 

GLTP domain containing protein 

RM211 U LOC_Os02g04540 ---- Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 

 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os02g04530 ---- Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

RM212 U LOC_Os01g57220 ---- 
Chr1: 33,059,187-
33,065,392 

secretory carrier-associated 
membrane protein 

 I LOC_Os01g57210 
katanin 
p80 

Chr1: 33,050,635-
33,058,497 

WD40 repeat-containing subunit 
B1 homolog 1 

 D LOC_Os01g57190 ---- 
Chr1: 33,044,180-
33,044,803 

transposon protein 

 چه ساقه طول  
Plumule length 

RM10829 U LOC_Os01g23705 ---- 
Chr1: 13,342,089-
13,342,658 

---- 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g23700 ---- 
Chr1: 13,340,275-
13,340,721 

---- 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFBX4
1 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

RM16030 U LOC_Os03g57340 ---- 
Chr3:32708411..3271133
1 

chaperone protein dnaJ 

 I ---- ---- ---- ---- 

RM304 D LOC_Os03g57330 ---- 
Chr3:32700604..3270449
9 

IQ calmodulin-binding motif 
domain containing protein 

 U LOC_Os10g34940 ---- 
Chr10: 18,656,549-
18,657,973 

---- 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os10g34930 ---- 
Chr10: 18,640,397-
18,641,937 

secretory protein 

 چه وزن تر ریشه 
Radicle fresh weight 

RM211 U LOC_Os02g04540 ---- Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os02g04530 ---- Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

RM3496 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-
27,847,633 

zinc finger family protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-
27,838,106 

GLTP domain containing protein 
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  6ادامه جدول 

Table 6. Continued 

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

 وزن خشک 

 چه ریشه   
Radicle dry 

weight 

RM3496 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-

27,847,633 
zinc finger family protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-

27,838,106 
GLTP domain containing protein 

RM211 U LOC_Os02g04540 ---- Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os02g04530 ---- Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

RM468 U LOC_Os03g57300 ---- Chr3:32679834..32691070 TRANSPORT PROTEIN (TRAPP) 

 I LOC_Os03g57290 ---- Chr3:32672049..32679017 cullin 

 D LOC_Os03g57280 ---- Chr3:32665994..32671254 
N-dimethylguanosine tRNA 

methyltransferase 

 چه وزن تر ساقه 

Plumule fresh 

weight 

RM468 U LOC_Os03g57300 ---- Chr3:32679834..32691070 TRANSPORT PROTEIN (TRAPP) 

 I LOC_Os03g57290 ---- Chr3:32672049..32679017 cullin 

 D LOC_Os03g57280 ---- Chr3:32665994..32671254 
N-dimethylguanosine tRNA 

methyltransferase 

وزن خشک  

 چه ساقه 
Plumule dry 

weight 

RM468 U LOC_Os03g57300 ---- Chr3:32679834..32691070 TRANSPORT PROTEIN (TRAPP) 

 I LOC_Os03g57290 ---- Chr3:32672049..32679017 cullin 

 D LOC_Os03g57280 ---- Chr3:32665994..32671254 
N-dimethylguanosine tRNA 

methyltransferase 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFB

X41 
Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

RM3805 U LOC_Os06g06160 ---- Chr6:2855669..2859561 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os06g06150 ---- Chr6:2848747..2849506 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 

درصد تجمعی  

 زنی جوانه 

Cumulative 

germination 

percentage 

RM211 U LOC_Os02g04540 ---- Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os02g04530 ---- Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

 زنی انرژی جوانه 
Germination 

energy 

RM211 U LOC_Os02g04540 ---- Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os02g04530 ---- Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

 شاخص بنیه بذر 
Vigor index 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 --- 

 I LOC_Os02g16760 

OsF

BX4

1 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

RM16030 U LOC_Os03g57340 ---- Chr3:32708411..32711331 chaperone protein dnaJ 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os03g57330 ---- Chr3:32700604..32704499 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 

RM12146 U LOC_Os01g70320 ---- Chr1:40723385..40730507 ---- 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g70310 ---- Chr1:40714145..40717179 inducer of CBF expression 2 

RM10890 U LOC_Os01g26060 ---- Chr1:14767283..14769140 ---- 

 I LOC_Os01g26039 ---- Chr1:14754773..14764507 alpha/beta-Hydrolases 

 D LOC_Os01g26020 ---- Chr1:14752089..14754630 ---- 

:U ؛بالادست ژن  I :  ؛خود ژن D دست ژن : پایین 

U: Upstream; I: In frame; D: Downstream 
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  6ادامه جدول 
Table 6. Continued 

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

درصد آب بافت  
 چه گیاه 

Water 
percentage of 
seedling tissue 

RM468 U LOC_Os03g57300 ---- 
Chr3:32679834..3269
1070 

TRANSPORT PROTEIN (TRAPP) 

 I LOC_Os03g57290 ---- 
Chr3:32672049..3267
9017 

cullin 

 D LOC_Os03g57280 ---- 
Chr3:32665994..3267
1254 

N-dimethylguanosine tRNA 
methyltransferase 

 U LOC_Os02g16770 ---- 
Chr2:9565903..95683
22 

---- 

RM452 I LOC_Os02g16760 OsFBX
41 

Chr2:9562677..95638
49 

F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- 
Chr2:9559188..95598
83 

retrotransposon protein 

 U LOC_Os01g70320 ---- 
Chr1:40723385..4073
0507 

---- 

RM12146 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g70310 ---- 
Chr1:40714145..4071
7179 

inducer of CBF expression 2 

 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-
27,847,633 

zinc finger family protein 

RM3496 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-
27,838,106 

GLTP domain containing protein 

ضریب  
 آلومتریک 

Allometric 
coefficient 

RM212 U 
 
LOC_Os01g57220 

 
---- 

 
Chr1: 33,059,187-
33,065,392 

secretory carrier-associated membrane 
protein 

 I LOC_Os01g57210 
katanin 
p80 

Chr1: 33,050,635-
33,058,497 

WD40 repeat-containing subunit B1 
homolog 1 

 D LOC_Os01g57190 ---- 
Chr1: 33,044,180-
33,044,803 

transposon protein 

 U LOC_Os02g04540 ---- 
Chr2: 2020969-
2023488 

retrotransposon protein 

RM211 I --- ---- --- ---- 

 D LOC_Os02g04530 ---- 
Chr2: 2011707-
2018122 

rust resistance-like protein RP1 

 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-
27,847,633 

zinc finger family protein 

RM3496 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-
27,838,106 

GLTP domain containing protein 

 U LOC_Os01g21900 ---- 
Chr1:12291788..1229
4943 

---- 

RM493 I LOC_Os01g21880 ---- 
Chr1:12280146..1228
0526 

---- 

 D LOC_Os01g21870 ---- 
Chr1:12270037..1227
0402 

---- 

سرعت  
 زنی جوانه 

Germination 
rate 

 
 

U LOC_Os01g63410 ---- 
Chr1:36735951..3673
7401 

---- 

RM315 I LOC_Os01g63400 ---- 
Chr1:36732836..3673
7403 

PPR repeat containing protein 

 D LOC_Os01g63393 ---- 
Chr1:36730708..3673
1031 

---- 

 U LOC_Os02g16770 ---- 
Chr2:9565903..95683
22 

---- 

RM452 I LOC_Os02g16760 
OsFBX
41 

Chr2:9562677..95638
49 

F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- 
Chr2:9559188..95598
83 

retrotransposon protein 

 U LOC_Os01g70320 ---- 
Chr1:40723385..4073
0507 

---- 

RM12146 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g70310 ---- 
Chr1:40714145..4071
7179 

inducer of CBF expression 2 

یکنواختی  
 زنی جوانه 

Germination 
uniformity 

 U LOC_Os08g44230 ---- 
Chr8: 27,842,259-
27,847,633 

zinc finger family protein 

RM3496 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os08g44220 ---- 
Chr8: 27,834,547-
27,838,106 

GLTP domain containing protein 

:U   بالادست ژن؛I :  خود ژن؛D دست ژن : پایین 

U: Upstream; I: In frame; D: Downstream 
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های مگاپاسکال با مؤلفه -3/0های شناسایی شده مرتبط با نشانگرهایی که در شرایط تنش اسمزی اطلاعات ژن  -7جدول 

 دار داشتند زنی برنج ارتباط معنیجوانه
Table 7. Information on identified genes related to molecular markers which had significant association with 

rice germination components under -0.3 MPa osmotic stress condition  

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

 چه وزن تر ساقه 

Plumule fresh weight 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFB
X41 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

 چه وزن خشک ساقه 

Plumule dry weight 

RM3805 U LOC_Os06g06160 ---- Chr6:2855669..2859561 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 
 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os06g06150 ---- Chr6:2848747..2849506 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
RM1287 U LOC_Os01g19190 ---- Chr:10853801 - 10859425 retrotransposon protein 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g19170 ---- Chr1:10830045..10831911 polygalacturonase 
RM1074

8 
U LOC_Os01g21100 ---- Chr1:11774396..11775010 ---- 

 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os01g21090 ---- Chr:11764595..11762633 retrotransposon protein 

درصد تجمعی  
 زنی جوانه 

Cumulative 
germination 
percentage 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFB
X41 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

 زنی انرژی جوانه 
Germination energy 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFB
X41 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 

درصد آب بافت  
 چه گیاه 

Water percentage of 
seedling tissue 

RM3805 U LOC_Os06g06160 ---- Chr6:2855669..2859561 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 
 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os06g06150 ---- Chr6:2848747..2849506 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
 

RM488 U LOC_Os01g43370 
CPuO
RF17 

Chr1: 24808514-24813403 
conserved peptide uORF-containing 

transcript 
 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g43360 ---- Chr1: 24792133-24794372 myosin-Ie 

 زنی جوانه سرعت 

Germination rate 

RM302 U LOC_Os01g57100 ---- Chr1: 32996762-32999264 kinase activity 
 I LOC_Os01g57082 ---- Chr1: 32984982-32994519 insulin-degrading enzyme 
 D LOC_Os01g57073 ---- Chr1: 32965305-32977407 insulin-degrading enzyme 

 زنی جوانه  یکنواختی 
Germination 
uniformity 

RM279 U LOC_Os02g05850 ---- Chr2: 2,887,328-2,892,037 transposon protein 

 I LOC_Os02g05840 VIL2 Chr2: 2,876,553-2,882,177 
VERNALIZATION-INSENSITIVE 

PROTEIN 

 D LOC_Os02g05830 ---- Chr2: 2,874,934-2,876,452 
ribulose bisphosphate carboxylase 

small chain 
RM521 

 
U LOC_Os02g18540 ---- Chr2:10803654..10812279 

uncharacterized Cys-rich domain 
containing protein 

 
 
I 

LOC_Os02g18530 ---- Chr2:10800144..10802477 REVERSE TRANSCRIPTASES 

 D LOC_Os02g18520 ---- Chr2:10792695..10797081 retrotransposon protein 
RM488 

 
U LOC_Os01g43370 

CPuO
RF17 

Chr1: 24808514-24813403 
conserved peptide uORF-containing 

transcript 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os01g43360 ---- Chr1: 24792133-24794372 myosin-Ie 

RM7 U LOC_Os03g17680 ---- Chr3:9832662..9833183 ---- 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os03g17670 ---- Chr3:9828148..9828898 ---- 

RM1603
0 

U LOC_Os03g57340 ---- Chr3:32708411..32711331 chaperone protein dnaJ 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os03g57330 ---- Chr3:32700604..32704499 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 

:U   بالادست ژن؛I :  خود ژن؛D دست ژن : پایین 

U: Upstream; I: In frame; D: Downstream 
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های مگاپاسکال با مؤلفه -6/0های شناسایی شده مرتبط با نشانگرهایی که در شرایط تنش اسمزی اطلاعات ژن  -8جدول 

 دار داشتند. برنج ارتباط معنیزنی جوانه
Table 8. Information on identified genes related to molecular markers which had significant association with 

rice germination components under -0.6 MPa osmotic stress condition 

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

 چه طول ساقه 
Plumule length 

RM431 U LOC_Os01g66980 ---- Chr1: 38,900,545-38,902,752 Trigger factor ribosome-binding 

 I LOC_Os01g66970 ---- Chr1: 38,893,298-38,897,714 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
 D LOC_Os01g66960 ---- Chr1: 38,891,151-38,894,746 selenoprotein precursor 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFB
X41 

Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 
RM273 U LOC_Os04g40475 ---- Chr4: 24052947-24054476 SELENIUM-BINDING PROTEIN 

 I LOC_Os04g40470 ---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 
 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 

RM510 U LOC_Os06g06120 ---- Chr6: 2,832,462-2,836,324 ---- 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os06g06115 ---- Chr6: 2,828,443-2,830,314 ---- 

 چه ریشه وزن تر  
Radicle fresh 

weight 

RM315 U LOC_Os01g63410 ---- Chr1:36735951..36737401 ---- 
 I LOC_Os01g63400 ---- Chr1:36732836..36737403 PPR repeat containing protein 

 D LOC_Os01g63393 ---- Chr1:36730708..36731031 ---- 

درصد تجمعی  
 زنی جوانه 

Cumulative 
germination 
percentage 

RM273 U 
 

LOC_Os04g40475 
---- 

 
Chr4: 24052947-24054476 

SELENIUM-BINDING PROTEIN 

 I LOC_Os04g40470 ---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 
 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 

RM6697 U LOC_Os07g03120 ---- Chr7: 1,194,383-1,195,595 ---- 
 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os07g03110 
OsFB
X213 

Chr7: 1,183,280-1,185,666 F-box domain containing protein 

RM12146 U LOC_Os01g70320 ---- Chr1:40723385..40730507 ---- 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os01g70310 ---- Chr1:40714145..40717179 inducer of CBF expression 2 

RM3805 U LOC_Os06g06160 ---- Chr6:2855669..2859561 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 
 I ---- ---- ---- ---- 
 
 

D LOC_Os06g06150 ---- Chr6:2848747..2849506 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
RM16030 U LOC_Os03g57340 ---- Chr3:32708411..32711331 chaperone protein dnaJ 

 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os03g57330 ---- Chr3:32700604..32704499 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 

RM521 U LOC_Os02g18540  Chr2:10803654..10812279 
uncharacterized Cys-rich domain 

containing protein 
 I LOC_Os02g18530  Chr2:10800144..10802477 REVERSE TRANSCRIPTASES 
 D LOC_Os02g18520 ---- Chr2:10792695..10797081 retrotransposon protein 
 U LOC_Os04g40475 ---- Chr4: 24052947-24054476 SELENIUM-BINDING PROTEIN 

 زنی انرژی جوانه 

Germination 
energy 

RM273 I LOC_Os04g40470 ---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 
 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 
 U LOC_Os07g03120 ---- Chr7: 1,194,383-1,195,595 ---- 

RM6697 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os07g03110 
OsFB
X213 

Chr7: 1,183,280-1,185,666 F-box domain containing protein 

 U LOC_Os01g70320 ---- Chr1:40723385..40730507 ---- 
RM12146 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os01g70310 ---- Chr1:40714145..40717179 inducer of CBF expression 2 

 U LOC_Os06g06160 ---- Chr6:2855669..2859561 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 
RM3805 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os06g06150 ---- Chr6:2848747..2849506 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
 U LOC_Os03g57340 ---- Chr3:32708411..32711331 chaperone protein dnaJ 
 I ---- ---- ---- ---- 

 D LOC_Os03g57330 ---- Chr3:32700604..32704499 
IQ calmodulin-binding motif domain 

containing protein 

 U LOC_Os02g18540  Chr2:10803654..10812279 
uncharacterized Cys-rich domain 

containing protein 
RM521 I LOC_Os02g18530  Chr2:10800144..10802477 REVERSE TRANSCRIPTASES 

 D LOC_Os02g18520 ---- Chr2:10792695..10797081 retrotransposon protein 

:U   بالادست ژن؛I :  خود ژن؛D دست ژن : پایین 

U: Upstream; I: In frame; D: Downstream 
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  8ادامه جدول 
Table 8. Continued 

 صفت 
Trait 

 نشانگرها 
Markers 

ژنی مکان نام     
Locus names 

 نام ژن 
Gene 
names 

 جایگاه 
Location 

 توضیحات ژن 
Gene description 

 شاخص بنیه بذر 

Vigor index 

RM431 U LOC_Os01g66980 ---- Chr1: 38,900,545-38,902,752 Trigger factor ribosome-binding 

 I LOC_Os01g66970 ---- Chr1: 38,893,298-38,897,714 
zinc finger, C3HC4 type domain 

containing protein 
 D LOC_Os01g66960 ---- Chr1: 38,891,151-38,894,746 selenoprotein precursor 

RM452 U LOC_Os02g16770 ---- Chr2:9565903..9568322 ---- 

 I LOC_Os02g16760 
OsFBX4

1 
Chr2:9562677..9563849 F-box domain containing protein 

 D LOC_Os02g16750 ---- Chr2:9559188..9559883 retrotransposon protein 
RM273 U LOC_Os04g40475 ---- Chr4: 24052947-24054476 SELENIUM-BINDING PROTEIN 

 I LOC_Os04g40470 ---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 

 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 
RM12146 U LOC_Os01g70320 ---- Chr1:40723385..40730507 ---- 

 I ---- ---- ---- ---- 
 
 

D LOC_Os01g70310 ---- Chr1:40714145..40717179 inducer of CBF expression 2 

درصد آب بافت  
 چه گیاه 

Water percentage 
of seedling tissue 

RM273 U LOC_Os04g40475 ---- Chr4: 24052947-24054476 SELENIUM-BINDING PROTEIN 
 I LOC_Os04g40470 ---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 

 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 

 ضریب آلومتریک 

Allometric 
coefficient 

RM315 U LOC_Os01g63410 ---- Chr1:36735951..36737401 ---- 
 I LOC_Os01g63400 ---- Chr1:36732836..36737403 PPR repeat containing protein 

 D LOC_Os01g63393 ---- Chr1:36730708..36731031 ---- 

 زنی سرعت جوانه 
Germination rate 

RM510 U LOC_Os06g06120 ---- Chr6: 2,832,462-2,836,324 ---- 
 I ---- ---- ---- ---- 
 D LOC_Os06g06115 ---- Chr6: 2,828,443-2,830,314 ---- 

RM273 U LOC_Os04g40475 ---- Chr4: 24052947-24054476 SELENIUM-BINDING PROTEIN 

 I 
 

LOC_Os04g40470 
---- Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 

 D LOC_Os04g40460 ---- Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 

:U   بالادست ژن؛I :  خود ژن؛D دست ژن : پایین 

U: Upstream; I: In frame; D: Downstream 
 

نتایج آنالیز بیوانفورماتیک نشان داد که در شرایط بدون تنش  

مگاپاسکال دوازده    -0/ 3ژن اختصاصی، در شرایط تنش    هفده 

شرایط   در  و  اختصاصی  ژن    -0/ 6ژن  سیزده  مگاپاسکال 

های شناسایی شده در هر  اختصاصی درگیر هستند. سایر ژن 

ژن  بیان  الگوی  هستند.  مشترک  تنش  شرایط  های  سه 

  -0/ 6مگاپاسکال و تیمار    -0/ 3ی شرایط کنترل، تیمار  اختصاص 

اساس   بر  تنش خشکی  و  تنش  بدون  در شرایط  مگاپاسکال 

به  ارائه شده است.    1در شکل    RNA-seqهای  داده  با توجه 

با    بدون تنش ژنی اختصاصی شرایط    های مکان در بین    1شکل  

  LOC_Os01g57220ژنی    های مکان توجه به ایجاد تنش، بیان  

  3/ 72به    2/ 75از    LOC_Os01g26020و    6/ 35به    5/ 1از  

کاهش یافته    5/ 24به    6/ 21از    LOC_Os01g26039افزایش و  

ژنی اختصاصی شرایط تنش    های مکان است. همچنین در بین  

بیان   -0/ 3 با توجه به ایجاد تنش،  ژنی    های مکان   مگاپاسکال 

LOC_Os01g57100    و    2/ 35به    1/ 37از

LOC_Os01g43360    است.  یافته  افزایش    4/ 87به    3/ 93از

ژنی اختصاصی شرایط تنش    های مکان طور نیز در بین  همین 

بیان   -0/ 6 با توجه به ایجاد تنش،  ژنی    های مکان   مگاپاسکال 

LOC_Os01g06120    5/ 5به    3/ 72از  ،LOC_Os01g06115  

و    2/ 9به    1/ 6از   به    5/ 02از    LOC_Os01g66980افزایش 

پیدا کرده است. تعدد ژن   3/ 26 های شناسایی شده و  کاهش 

بیان   نشانگر چگونگی    ها آن نحوه  زیستی  در شرایط مختلف 

 باشد. عملکرد گیاه برای بقا در شرایط متفاوت می 

تر  های شناسایی شده در این مطالعه پیش کارکرد برخی از ژن 

  ژنی مکان عنوان مثال مشخص شده است که  ه اند. ب بررسی شده 

LOC_Os01g57220    فرآیند در  درگیر  غشائی  پروتئین  یک 

فاصله   در  و  بوده  مواد  بازی  کیلوجفت   77/ 5ترشح 

qTGW1.2a   ژن جمله  از  و  داشته  م قرار  وزن  ؤ های  بر  ثر 

 (. Wenhui et al., 2019باشد ) دانه برنج می هزار 
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 اسمزی و تنش    بدون تنش های اختصاصی شناسایی شده برای شرایط  الگوی بیانی ژن   -1شکل 

Figure 1. Expression pattern of specific genes identified for normal conditions and salinity stress 

بر اساس شاخص رنگی    7اند. میزان بیان از صفر تا  ارائه شده (  DRخشکی )   ( و تنش WWدر شرایط بدون تنش )   2log( FPKM+1)   صورت به های بیانی  داده 

 ارائه شده است. 

 Expression data is presented as log2 )FPKM + 1 ( in irrigation  )WW ( and drought  )DR ( stress conditions. Expression rates 

range from zero to 7 based on the color index. 

 

رگه روی  بر  که  پژوهشی  خویشدر  خالص  آمیخته های 

تلاقی   از  حاصل  برنج  در    Pokkali  ×  IR29نوترکیب 

شد انجام  شوری  به  تحمل   ژنیمکان   ،خصوص 

LOC_Os01g26020    درQTL    بزرگ اثرSaltol    شناسایی

است  بررسی  Kim et al., 2009) شده  در  همچنین   .)

دیگری بر روی ژنوم برنج و آرابیدوپسیس، مشخص شد  

گیرنده   LOC_Os01g57100ژنی  مکان  شبه  کیناز  یک 

بوده و بیان آن در    ( Lectin receptor-like kinase )  لکتین

 Vaid etیابد ) ها و نیز نمو برنج افزایش میپاسخ به تنش 

al., 2012)  .بررسی بر روی  در  انجام شده   ژنی مکان های 

LOC_Os01g66980    برنج مشخص گیاه  ژن در  این  شد 

می ریبوزوم  اتصال  محرک   ,.Blasi et al)  باشدعامل 

ولیت ئمسنیز    LOC_Os01g26039  ژنیمکانو    (2017

ی تبدیل فیتول به فیتول استر را برای جلوگیری رکاتالیزو

کلروفیل   تخریب  )از  وجود    (.Zhang et al., 2018دارد 

در  ژن  متنوع  کارکرد  و  بیان  الگوی  با  اختصاصی  های 

شرایط بدون تنش و تنش حاکی از پیچیدگی پاسخ برنج  

ها که بر اساس کارکرد این ژن بررسی    باشد.به خشکی می 

معنی شد نشانگرهای  شناسایی  مطالعه  این  در  اند هدار 

اهداف  می برای  قرار    نژادیبه تواند  توجه  مورد  برنج 

به  د.نگیر میهمچنین  دقیقنظر  بررسی  بیان  تر  رسد 

و    LOC_Os01g57220ژنی    هایمکان 

LOC_Os01g26039  داده اساس  بر    RNA-seqهای  که 

ترتیب بیشترین بیان در شرایط نرمال و تنش اسمزی را به 

تکنیک   از  استفاده  با  اطلاعات    qRT-PCRدارند،  بتواند 

 .مفیدی را در این راستا فراهم آورد
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Abstract 
Since rice needs more water to grow than other cereals, therefore it would be more vulnerable to 

water stress and, in this regard, it is necessary to improve rice cultivars to tolerance to environmental 

stresses. In this research 154 recombinant inbred lines (F9) derived from a cross between Shah-Pasand 

and IR28 in three conditions (non-stress, osmotic stress -0.3 and -0.6 Mpa induced through 

polyethylene glycol-6000) were evaluated as a factorial experiment in randomized complete block 

design. In addition, for molecular polymorphism experiment, 110 SSR and EST-SSR markers were 

assessed on parents of population and among them, 41 markers identified which had proper 

polymorphism between two parents. The regression analysis between germination components and 

molecular markers revealed the most coefficient of determination were found in RM211 for allometric 

coefficient (17%) under non-stress, RMES10-1 for Plumule dry weight (18%) under -0.3 MPa; and 

RM273 for germination uniformity (22.7%) under -0.6 MPa. RM3496, RM452, and RMES6-1 in 

three conditions had the most number of significant relationships with six, three and eight traits, 

respectively, and they can be a suitable candidate for simultaneous improvement of several traits in 

breeding programs of marker-assisted selection. In addition, after the identification of significant 

markers associated with germination components, the closest genes to these markers were identified 

using bioinformatic analysis, and the analysis of their expression were performed by rice 

transcriptome database. According to the results, the maximum gene expression pattern under drought 

stress and under non-stress conditions were related to loci LOC_Os01g57220 and LOC_Os01g26039, 

respectively and this information could be applied in breeding programs. 

Keywords: Marker assisted selection, Environmental stress, Microsatellite markers 
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