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  1چکیده
 از سـوربیتول، ارقـام   آمـده دسـت   بهمنظور تجزیه ژنتیکی بنیه بذر برنج در شرایط تنش اسمتیک            به

.  داده شـدند ی تلاق ـ)هـاي اسـمزي   حساس به تنش(و خزر ) هاي اسمزي متحمل به تنش  (یطارم محل 
 192گر چندشکل در دو والـد و    نشان74با استفاده از    ماهواره  ریز ي براساس نشانگرها  یوستگینقشه پ 

 فرد از هر خـانواده در  20 در چه چه و ساقه زنی، طول ریشه  سرعت جوانه  .دیه گرد ی ته 2Fت  یفرد جمع 
اي مرکب ردیابی   یابی فاصله  هاي ژنی مرتبط با این صفات با روش نقشه         مکان.  اندازگیري شد  3Fنسل  

هـاي  QTL از بـین . مورگـان از ژنـوم بـرنج را پوشـش داد         ی سانت 50/1231  پیوستگی ،نقشه. گردیدند
 ـ12زوم روي کرومـو  a12-qRL  و1روي کرومـوزوم   b 1-qGRردیابی شده  25 و 23ترتیـب بـا    ه ب

هاي والد طارم محلـی   آلل. چه را توجیه نمودند زنی و طول ریشه    درصد تغییرات فنوتیپی سرعت جوانه    
یابی  هاي بزرگ اثر مکانQTL .متر افزایش دادند  میلی70/6ها را به اندازه  چه  طول ریشهa 12-qRLدر

  بالا بـودن درصـد توجیـه    . قرار داشتند12 و 5م چه در این مطالعه روي کروموزو  شده براي طول ساقه   
b1-qGR،a 12-qRL ،a5-qRL 12 و-qSLهاي انتخـاب   ها را کاندید بسیار مناسبی براي برنامه  آن

  .هاي برنج ایرانی ساخت به کمک نشانگر در جمعیت
  

  ماهوارهی، ریزمیابی صفات ک زنی، نقشه ، جوانه).Oryza sativa L(  برنج: کلیديهاي واژه
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  مقدمه
کـه   طـوري   بـه ،باشـد  کننده غذا در جهان مـی  ترین غله تامین مهمبرنج یکی از  پس از گندم و ذرت      

بـرنج  بـذر  زنـی   قدرت جوانـه . )1981یوشیدا، ( کند  از جمعیت جهان را فراهم مییغذاي بیش از نیم   
کنزي   مک؛1978 ،پترسون و همکاران(باشد  میدر شرایط عادي و تنش یکی از صفات مفید براي گیاه 

 کمـک زیـادي در جلـوگیري از    ،یک ژنوتیپبذور زنی    قدرت جوانه   و توان بالاي   )1980و همکاران،   
زنـی بـالا در نـواحی         استفاده از ارقـام داراي قـدرت جوانـه         بنابراین ،نماید مینیز  هاي هرز    رشد علف 

یوشـیدا،   ؛1978ان، پترسون و همکـار  (رسد نظر می گرمسیري که با تنش خشکی مواجه هستند لازم به     
زنی بالا یکی از صفاتی است که در ایجاد و توسعه ارقـام بـرنج             جوانه توان امروزه   که طوري  به .)1981

و ادغـام   )2006 زنـگ و همکـاران،   ؛2005ژنـگ و همکـاران،   (گیرد  اصلاح شده مورد توجه قرار می    
 .رسـد  نظـر مـی   مـري ضـروري بـه     ارقام اصلاح شده بـرنج ا      درزنی بالا    هاي مرتبط با قدرت جوانه     ژن

و زنـگ و    ) 2006(وان و همکـاران      ،)2005(ژنـگ و همکـاران      ،  )1996 (گیـل  مطالعات ردونا و مک   
و درصـد   .نـد اثبـات کرد را در بـرنج  را بـذر  زنـی   ی بودن صفات مرتبط با جوانهم ک)2006(همکاران  
 ،ینی درون بذر پس از جذب آب ذخایر پروتئ، اندازه جنین،چه  ساقه وچه  طول ریشه،زنی جوانهسرعت 

رغم وجود تنوع ژنتیکـی   به .ن بوده است  ا مورد توجه محقق   ي بهبود بنیه بذر   صفاتی هستند که در راستا    
کنندگان این گیاه تاکنون موفقیـت      اصلاح ،زنی در برنج   زنی و صفات مرتبط با جوانه      براي قدرت جوانه  

 اما  ،)2002،  میورا و همکاران  (اند   سیک نداشته هاي کلا  گیري در بهبود این صفات از طریق روش        چشم
 ابـزار قدرتمنـدي بـراي تجزیـه و تحلیـل      70گیر استفاده از نشانگرهاي مولکولی از دهه    با رشد چشم  

 ریبـات و    ؛1993همکـاران،     و امگونج ـ( اسـت    شـده زنی فـراهم     ی مرتبط با جوانه   مژنتیکی صفات ک  
 و 18در دو درجه حـرارت   ) 1996(گیل   دونا و مک  ر .)1999گیل و همکاران،      مک ؛1998تن،  گهوسین

ــد کــه چهــار  QTL1 ســیزده ،گــراد  درجــه ســانتی25 چــه روي   طــول ســاقهQTLرا ردیــابی نمودن
 ردیابی شدند 2 و   1هاي   چه روي کروموزم    طول ریشه  QTLدو   . قرار داشتند  9 و   3 ،1هاي   کروموزوم

دونـگ و همکـاران    .تـشخیص داده شـدند    6  و 3هاي   وپتیل روي کروموزم  ئطول کل  براي QTL دو   و
 ه قرار داشت10 و 8 ،2هاي  هاي مرتبط با عرض جنین روي کروموزم QTL  گزارش نمودند که   )2003(

نظر به توجیه بـالاي   . نمایند میرا توجیه   عرض جنین    درصد از تغییرات     15 و   7/15 ،5/13ترتیب   و به 
                                                
1- Quantitative Trait Loci 
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هـاي شناسـایی شـده در     QTL ناین محقق، ا)2003(دونگ و همکاران صفت عرض جنین در مطالعه      
ژنـگ و   . معرفی نمودنـد MAS(1( گر مطالعه خود را کاندید خوبی براي برنامه انتخاب به کمک نشان

 ـ     QTL) 2005(همکاران    روز پـس از آغـاز آزمـون    11 و 9، 7زنـی را در    ههاي مرتبط با سرعت جوان
زنی در این سه مرحله بـا هـم         سرعت جوانه هاي کوچک اثر مرتبط با       QTL. زنی ردیابی نمودند   جوانه

 7 و 5، 3، 1هاي   را براي خواب بذر روي کروموزومQTLپنج ) 2006(وان و همکاران . منبطق نبودند
 در جمعیـت تلاقـی برگـشتی        222هاي والـد ان     آلل QTL  یک جز هها ب  QTLه  همدر  . گزارش نمودند 

گـزارش  ) 2006(کـانبر و همکـاران      . یش دادند خواب بذر را افزا   ) 35 نانجینگ /22ان /353 نانجینگ(
 و 27/38ترتیب با توجیه  به(بزرگ اثر   ) qsl-2 و   qsl-1(چه   هاي مرتبط با طول ساقه     QTLنمودند که   

نشان دادند ) 2006(زنگ و همکاران  . قرار داشتند2بوده و روي کروموزوم  )  درصد از تغییرات   40/26
 در مجموعقرار داشته و  12 و   11 ،9هاي   روي کروموزوم بذر  اي   کننده توان ذخیره   کنترل QTLسه  که  

هـاي   در بررسـی مکـان    ) 2010(صـبوري   . نماینـد  مـی  درصد از تغییرات فنوتیپی کل را توجیـه          4/35
، NaClشوري شرایط  زر تحت × طارم محلی 2Fجمعیت زنی  کننده صفات کمی مرتبط با جوانه کنترل

ردیابی شده براي سرعت    هاي  QTL از بین . ردیابی نمودند  یاد شده  براي کنترل صفات     QTLچندین  
 درصـد تبیـین تغییـرات فنـوتیپی،     97/60 بـا    10 روي کرومـوزوم   qGR-10 زنی در این مطالعه،    جوانه

، مثبت و 7اي از ژنوم برنج روي کروموزوم  اثر افزایشی ناحیه. بالاترین درصد توجیه تغییرات را داشت  
 بـا  qRL-8چـه   هاي ردیابی شده براي طول ریـشه    QTLبین  . ی بود زن در جهت افزایش سرعت جوانه    

و  qRL-1 هاي والد طارم در آلل.  درصد بالاترین درصد تبیین تغییرات فنوتیپی کل را داشت21/40تبیین 
qRL-10  ه هم ـ .متر افزایش دادند  میلی88/0 و 31/0ترتیب به اندازه     هها را ب   چه طول ریشهQTL  هـاي

با توجـه    .چه در این مطالعه روي کروموزوم یک قرار داشتند         ی شده براي طول ساقه    یاب بزرگ اثر مکان  
هاي اسمتیک  ثیر تنشأت هاي کشور مانند اصفهان و گرگان تحت که کشت برنج در برخی از استان   به این 

زنی در شـرایط تـنش اسـمتیک لازم     خشکی و شوري قرار دارد، تجزیه ژنتیکی صفات مرتبط با جوانه       
 ژنتیکی و نوع اثرات حاکم بر خصوصیات مرتبط بـا  ساختارهدف مطالعه حاضر تعیین     . رسد  می نظر هب

  .بود سوربیتول وجود آمده توسط هبتحت تنش اسمزي ایرانی برنج جمعیت زنی در  جوانه
                                                
1- Marker Assisted Selection 
2- N22 
3- Nanjing35 
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  ها مواد و روش
دو والد در جمعیت برنج ایرانی تحت تنش اسمزي، زنی  یابی صفات مرتبط با جوانه جهت مکان

تلاقی داده ) اسمزيتنش حساس به (عنوان والد پدري با خزر  به) اسمزيتنش متحمل به (ارم محلی ط
 برنامه چالش جهانی آب و غذا 2004- 2008هاي   سالهاي والدین تلاقی براساس آزمایش. شدند

، صبوري و همکاران؛ b2007، صبوري و همکاران ؛a2007 ،صبوري و همکاران( انتخاب شدند
c2007 وري و همکارانصب؛ ،a2009 صبوري و همکاران؛ ،b2009 .(2ه جمعیت یبراي تهF ، 1بذورF 

براي و والدین  3F بوته از هر فامیل 20 .کشت شدندسسه تحقیقات برنج کشور ؤدر م 1384در سال 
چه و  طول ریشه ،زنی سه خصوصیت سرعت جوانه.  کشت شد1386هاي فنوتیپی در سال  ثبت داده

بررسی  و والدین 3Fهر خانواده نظر از مورد)  بوته20( آمده از هر بوته دست ه بذر ب100 چه در ساقه
 با ناستریل شد پس از بذور. گردیدهاي هر خانواده براي تجزیه و تحلیل استفاده  شد و از میانگین داده

 ها دیش درون پتري. منتقل گردیدندهاي استریل  دیش به پتري 1 سدیمدکلریو درصد هیپ6/0محلول 
زیمنس   دسی8 هدایت الکتریکیلیتر آب با   میلی5  هر یکدرونو گذاري شده  اي صافی جايهکاغذ

 ساعت قرار 144 و 120، 96، 48، 72، 24 پس از. وجود داشت 2 از سوربیتولدست آمده بهبر متر 
عت جهت محاسبه سر 3Fهاي  زده براي هر بوته خانواده جوانه تعداد بذورها  دیش گرفتن در پتري

  :استفاده شد) 1962(اویر  زنی از فرمول مگ جوانهبراي محاسبه سرعت . ندزنی ثبت شد جوانه
  

 هاي طبیعی تعداد گیاهچه/ تعداد روز تا شمارش آخر+....+هاي طبیعی تعداد گیاهچه/تعداد روز تا اولین شمارش
  

ه هم ـ .گیـري شـد   ازهچـه انـد   چه و سـاقه  طول ریشه،  زده در زمان قرائت آخرین تعداد بذور جوانه   
المللـی    بـین و براساس استاندارد انجمـن هاي فنوتیپی در دستگاه ژرمیناتور  عملیات مربوط به ثبت داده   

پیـشنهادي   روش براسـاس  2F هـاي  هاي بوته  ژنومی از برگDNA. انجام شد) ASOA )1 تجزیه بذر 
بـا   3مـاهواره  آغازگر ریز  365در ارزیابی اولیه    . استخراج شد ) 1994(قی معروف و همکاران     استوسط  

کـوچ و همکـاران      و مـک  ) 2000( تمنیخ و همکـاران      ،)1997(توجه به نقشه ژنتیکی چن و همکاران        
 مورگان از هم فاصله داشته باشند و ثانیـاً   سانتی10طور متوسط   بهنحوي انتخاب شد که اولاً  به) 2002(

هـاي    روي ژلاي پلیمـراز   زنجیـره واکـنش محـصولات   .  کروموزوم برنج پراکنده شده باشـند      12روي  
                                                
1- NaCLO 
2- C6H14O6 
3- Simple Sequence Repeat 
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. ارزیابی شدند ) 2001 ، کرسته و همکاران   ؛1991باسام و همکاران،    (اکریلامید    درصد پلی  6یاب   توالی
و فاصـله   ) 1999مانلی و اولـسون،      (171 مپ منیجر کیو تی ایکس       افزار نقشه ژنتیکی با استفاده از نرم     

براي مـشخص نمـودن   . محاسبه شدند ) 1944(ع کوزامبی   ژنتیکی براساس نوترکیبی و با استفاده از تاب       
QTL حـد بحرانـی بـراي    . اسـتفاده شـد  ) 1989لنـدر و بوتیـستین،   (اي مرکـب   یابی فاصله  از مکان ها

 نمایی و پارامترهاي ژنتیکی مرتبط با هر  نسبت درست،مکان.  در نظر گرفته شد5/2ها، QTLتشخیص 
 کیـو تـی ال   افزار هاي اعمال شده با استفاده از نرم از روشهاي ردیابی شده در هر کدام      QTLکدام از   

  .تخمین زده شدند) 2001 باستین،( 5/22کارتوگرافر 
  

  و بحثنتایج 
تغییـرات  . )1شـکل   (تر از خزر بـود   چه طارم محلی بیش     چه و ساقه    طول ریشه  ،زنی سرعت جوانه 

طـول  را بـراي  هـا   بـودن آن  و کمـی   پیوسته چه، چه و ساقه   زنی طول ریشه   سرعت جوانه فنوتیپی براي   
  ). 1شکل ( نشان داد چه چه و ساقه ریشه

شـکل  (هاي برنج قرار گرفتنـد    گروه پیوستگی معادل تعداد کروموزوم12شکل در   نشانگر چند  74
اي مرکـب، دو   یابی فاصله  نقشه .ورگان از ژنوم برنج را پوشش داد      م ی سانت 50/1231نقشه پیوستگی ). 2

QTL   صورت کـه  به این). 3 و شکل  1جدول  (زنی شناسایی نمود     ت جوانه  را براي سرع QTL   هـاي
هـاي والـد خـزر در     آلـل . قرار داشـتند  ) b1-qGR  و a1-qGR (1زنی روي کروموزوم     سرعت جوانه 

زنـی را کـاهش     درصد سرعت جوانه13طور متوسط  زنی عمل نمودند و به جهت کاهش سرعت جوانه   
 فوق غالبیـت  b 1-qGRکه در حالی صورت غالبیت ناقص بود، در به a 1-qGRنوع عمل ژن در. دادند

 ـ b 1-qGRبالاترین درصد توجیه تغییرات فنوتیپی متعلـق بـه  . حاکم بود  درصـد بـود   23ه انـدازه  و ب
، 1هاي  زنی را روي کروموزوم هاي مرتبط با سرعت جوانه QTL) 2005(ژنگ و همکاران    ). 1جدول  (
هـاي   را کاندید بسیار مناسبی براي برنامـه       آن b1-qGRودن درصد توجیه    بالا ب .  ردیابی نمودند  7 و   4

زنی مانند سرعت  خصوصیات مرتبط با جوانه   . در جهت انتخاب منفی ساخت     انتخاب به کمک نشانگر   
 ـ   چه و ساقه   زنی، طول ریشه   جوانه هـاي تولیـد بـرنج و رشـد      ثیر زیـادي روي بـسیاري از جنبـه        أچـه ت

  . در مناطق خشک اعم از گرم و سرد داردخصوص هاي برنج به گیاهچه

                                                
1- Mapmanager QTbX17 
2- QTL Cartographer v 2.5 
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  . تلاقی طارم محلی و خزر2:3F زنی در جمعیت  توزیع فراوانی صفات مرتبط با جوانه-1شکل 
  

هـاي متنـوع بـه فهـم        زنی با استفاده از ژرم پلاسـم       شناسایی الگوي ژنتیکی صفات مرتبط با جوانه      
 بتوان مـدیریت کـارایی را در تولیـد بـرنج و        مکانیسم ژنتیکی این صفات در بذر کمک خواهد کرد تا         

اي   امـا در فاصـله     7روي کرومـوزم    ) 2006(کانبار و همکـاران     . پلاسم ایفا خواهد نمود    نگهداري ژرم 
ردونا و . چه گزارش نمودند چه به ساقه براي نسبت وزن ریشه   QTLدورتر و در انتهاي کروموزوم، دو       

، و در 7 درصد روي کروموزوم 5/28بزرگ اثر با  QTLک نیز براي طول مزوکوتیل ی) 1996(گیل  مک
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روي ) 2002(میـورا و همکـاران      . هاي مطالعه حاضر ردیابی شد، گـزارش نمودنـد         QTLاي که    ناحیه
 درصد تبیین تغییـرات   8/6 کوچک اثر و     QTL یک   847C و   1357R و بین نشانگرهاي     7کروموزوم  

  .واب گزارش نمودندفنوتیپی براي خواب بذر و در جهت کاهش دوره خ
  

  .زنی جوانهمرتبط با هاي شناسایی شده براي صفات QTL -1 جدول

  کروموزوم  QTL  صفات
  نشانگرهاي 

  مجاور

 نقطه
 اوج 

)cM( 

نسبت 
 نمایی درست

اثر 
  افزایشی

اثر 
  غالبیت

  واریانس
بیان شده 

 )درصد(

qGR-1a 1  259-RM466RM 1/45  02/14  46/8-  44/6   سرعت 19 
qGR-1b 1  488-RM3475RM  1/165  زنی جوانه  16/14  26/23-  60/25  23 

qRL-1 1  5501-RM5302RM  4/115  13/11  21/5  45/1  6 

qRL-8a 8  6208-RM152RM  46 46/18  71/5-  58/0  7 

qRL-8b 8  RM8264-RM3342 1/98  74/13  83/5  21/0  9 

qRL-8c 8  5720-RM477RM  8/126  60/15  56/9-  65/2  10 

qRL-10a 10  3152-RM184RM  0 60/13  96/1  06/3  17 

qRL-10b 10  4455-RM7545RM 1/78  62/14  23/6-  37/4  17 

qRL-12a 12  7626-RM276RM 14 22/14  69/6  - 79/4  25 

طول 
  چه ریشه

qRL-12b 12  1337-RM7626RM 6/19  35/15  31/5  82/4-  18 

qSL-2 2  RM3355-RM5430 4 85/11  66/9-  87/0  14 

qSL-1 1  RM562-RM8068 1/240  57/12  03/4  18/1  14 

qSL-4 4  RM5642-RM6589 0 55/13  31/0-  31/3-  16 

qSL-7 7  445-RM11RM 45 55/16  16/2  21/2  23 

qSL-5 5  3345-RM440RM 7/70  07/15  59/1-  74/0-  42 

طول 
  چه ساقه

qSL-12 12  1337-RM7626RM  5/37  32/15  16/3  58/0  32 
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  . خزر× طارم محلی 1F فرد در جمعیت 192شکل و گر چند  نشان74 از دست آمده بهی  نقشه پیوستگ-2شکل 
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  .أثیر سوربیتولت زنی تحت هاي ردیابی شده براي کنترل صفات مرتبط با جوانه  موقعیت مکان-3شکل 
  .چه  طول ساقه-چه و ج  طول ریشه-زنی، ب  سرعت جوانه-الف
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 ها با نسبت QTLاین . چه گزارش نمود براي طول ریشه QTLاي ساده تنها هشت    یابی فاصله  نقشه
qRL بـین  . ، توانستند درصد بالایی از تغییـرات فنـوتیپی را توجیـه کننـد            13/11-46/81نمایی   درست
QTL یاد شدههايa 12-qRL درصد بالاترین درصد تبیین تغییرات فنوتیپی کل را داشت25 با تبیین  .

هـا را   چه طول ریشه b12-qRLو  qRL،b 8-qRL،a 10-qRL،a 12-qRL-1هاي والد طارم در  آلل
چـه را    از والد خزر طول ریشهb 10-qRL وc 8-qRL وa 8-qRLهاي که آلل حالی افزایش دادند، در

عمل ژن  ها سایر مکانکه در  حالی  در،بود غالبیتصورت فوق  به a10-qRL عمل ژن در. کاهش دادند
  و a 12-qRLچـه جـز   هاي مرتبط با طـول ریـشه  QTLه همدر غالبیت . بودناقص صورت غالبیت  به

12-qRL     از بین    .چه بود  ریشهطول   افزایشدر جهت افزایش QTL      هاي ردیابی شده در ایـن مطالعـه
1-qRL       روي کروموزوم یک با دوQTL     گیل  نا و مک  چه در مطالعه ردو     ردیابی شده براي طول ریشه
 ،اسـتفاده نمودنـد    RFLPاز نشانگرهاي   ) 1996(گیل    مک که ردونا و   آنجا از. مطابقت داشت ) 1996(

) 2006(کانبـار و همکـاران   . باشـد  هاي ردیابی شده در دو مطالعه مشکل می      QTLمقایسه دقیق مکان    
QTL ردیابی نمودند12 و 5هاي  چه را روي کروموزوم هاي مرتبط با طول ریشه .  

درصد  85 توانستند ها در مجموع ناز بین آ QTL سه . شدردیابی QTL ششچه  براي طول ساقه
در جهت  qSL-12و  qSL-7هاي QTLاثر افزایشی براي . نماینداز تغییرات فنوتیپی کل را توجیه 

هاي QTLه همعمل ژن در . بودچه   در جهت کاهش طول ساقهqSL-5و براي چه   طول ساقهافزایش
یابی  هاي بزرگ اثر مکانQTL .بودناقص صورت غالبیت  به) qSL-7و qSL-4(جز شناسایی شده 

گیل   ردونا و مک. قرار داشتند12 و 7، 5چه در این مطالعه روي کروموزوم  شده براي طول ساقه
صبوري . چه گزارش نمودند هایی براي طول ساقه QTL نیز 9 و 3هاي  روي کروموزوم) 1996(
ر شرایط تنش شوري  طارم محلی در خزر د2Fزنی را در جمعیت  خصوصیات مرتبط با جوانه) 2010(
 براي سرعت 1روموزوم  روي کQTLدر این بررسی دو .  بررسی نمودندNaCl از دست آمده به

کدام با  هیچچه ردیابی شد که   براي طول ساقهQTLچه و سه   براي طول ریشهQTLچهار زنی،  جوانه
QTLو ها  توان نتیجه گرفت که ژن بنابراین می. پوشانی نداشت هاي این مطالعه همQTLکه براي هایی 

گیرد و  شوند بستگی به شرایطی دارد که گیاه در آن قرار می ردیابی میبرنج زنی  صفات مختلف جوانه
رنج مسئول کنترل صفات خواهد بود ها نواحی مختلفی از ژنوم ب در شرایط عادي و انواع مختلف تنش

  .یابی نماییم وربیتول را مکان از سدست آمده بههاي بیان شده در شرایط تنش QTLو ما توانستیم 
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ثر از ارقـام مفیـد بـه    ؤهاي م امروزه با پیشرفت علوم مهندسی ژنتیک دانشمندان سعی در انتقال ژن         
 را  جدیـدي  همچنین استفاده از روش انتخاب به کمک نشانگر نیز راه            .ارقام پرمحصول و جدید دارند    

 این بررسی بـا شناسـایی  . فراهم نموده استژنتیکی هاي مختلف    در جهت انتخاب ارقام برتر در زمینه      
b1-qGR،a 12-qRL  5و-qSL ،12-qSL 7 و-qSL را توجیـه  ییبـالا تغییرات فنوتیپی  درصد که 

  وqSL-12کـه    با توجـه بـه ایـن    .نماید می فراهم   یاد شده هاي   ، زمینه را براي استفاده از روش      نمودند
b12-qRL   چـه را توجیـه    چه و طول ساقه تبط با طول ریشهتوجهی از تغییرات مر   توانستند درصد قابل

چـه   چـه و طـول سـاقه     در جهت افزایش طول ریشهQTLو از طرف دیگر اثر افزایشی هر دو   نمودند
هـا در بـالا    سـازي ژن  هاي هرمی عنوان نواحی هدف در برنامه    توانند به   می یاد شده هاي  QTLباشد،   می

  .زنی در نظر گرفته شوند ه جوانههاي اسمتیک در مرحل تحمل گیاه به تنشبردن 
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Abstract1 

In order to genetic analysis of rice seed vigour, a cross was carried out between 
Tarom Mahalli (tolerant to osmotic stress) and Khazar (sensitive to osmotic stress) 
crosses. Linkage map based on SSR markers was derived using 74 polymorphic 
markers and 192 F2 individuals. Germination rate, radicale and plumule length 
were recorded from 20 plants per 192 F3 families. The loci related to germination 
traits, were detected using of composite interval mapping. This map covered 
1231.5 cM of the genome. qGR-1b on chromosome 1and qRL-12a on chromosome 
12 explained 23% and 25% of phenotypic variability related to germination rate 
and radical length, respectively. The allele from Tarom Mahalli parent in qRL-12a 
increased root length, 6.70 mm. Major QTLs related to shoot length were detected 
on chromosomes of 5 and 12. qGR-1b, qRL-12a, qRL-5 and qSL-12 could be used 
as a potential condidate to be genetically manipulated by marker-assisted selection 
in rice germination traits breeding methods. 
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