
Spring (2023) 12(41): 61-69.  

DOI: 10.30473/cb.2023.67638.1907 

Received: 19 Feb. 2023 Accepted: 17 Jun. 2023 
 

  

 Crop Biotechnology    
Open 

Access 

O R I G I N A L    A R T I C L E  

Detection of rice grain length genes in the second-generation 

population using morphological and molecular markers 
 
Nadali  Bagheri*, Zeinab Masoudi Jozchal 

 

Department of Plant Breeding, Faculty 

of Agricultural Sciences, Sari 

University of Agricultural Sciences and 

Natural Resources, Sari, Iran. 

 

 

Correspondence 

Nadali Bagheri  

Email: n.bagheri@sanru.ac.ir 

 

A B S T R A C T 

Grain length is one of the most important characteristics in rice breeding, 

which affects the yield and quality of the grain. In this study, the genetic 

diversity of grain length and width and 1000 seed weight were evaluated 

in the F2 population resulting from the crossing of L44 line (maternal 

parent) and IR-229R genotype (paternal parent). Also, molecular 

markers correlated with grain length were used to identify genotypes 

with longer grain length in the F2 population. The results of the 

evaluation of morphological traits showed that the average length of rice 

grain in the second generation L44 × IR-229R population is 11.16 mm, 

which is close to the average grain length in the mother genotype L44 

(11 mm). Also, 10 genotypes showed longer seed length than the 

paternal parent, and among these genotypes, 6 genotypes (numbers 8, 10, 

76, 82, 91 and 96) had greater seed width and 1000 seed weight than the 

population average. In the molecular evaluation, it was found that 

primers RM488 and RM234 (correlated with rice grain length on 

chromosome 1 and 7, respectively) showed polymorphism between 

parent’s genotypes. In examining the grain length trait with markers 

RM488 and RM234, genotypes 76, 82, 91 and 101 with grain length of 

12.96, 12.66, 12.79 and 12.53 mm respectively were identified as long 

seed genotypes. 
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 

 »مقاله پژوهشی«

  ی نشللانهرها   از   اسللاداد    بللا   دوم   نسلل    ت ی جمع   در   برنج   دانه   طول (  ی ها ) ژن   ی اب ی رد 

 ی مولکول  و  ی ک ی مورفولوژ 

 
 جوزچال  یمسعود نب یز ،*یباقر  ینادعل

 

 چکیده
  ر یدانه تأث  یفیک  یهایژگیمهم در اصلاح برنج است که بر عملکرد و و  اریبس  اتیاز خصوص  یکیطول دانه  

 ی حاصل از تلاق 2F تیعجمر صفات طول و عرض و وزن هزار دانه د یکیمطالعه تنوع ژنت نی. در اگذاردیم
مادر  L44  نیلا ژنوتی)والد  و  پدر  IR-229R  پی (  ارزی)والد  مورد  همچن  قرار  یابی(  از    نیگرفت. 

براهم   یمولکول  ینشانگرها با طول دانه  بلندتر در جمع  ییهاپ یژنوت  ییشناسا  ی بسته    2F  تیبا طول دانه 
نتا داد    یصفات مورفولوژ  یابیارز  جیاستفاده شد.  برنج در جمع  نیانگیم  کهنشان  دانه  نسل دوم    تیطول 

L44 × IR-229R    یمادر  پیطول دانه در ژنوت  نیانگیم  بهکه    باشدیمتر میلیم  16/11برابر باL44   
  ن ی نشان دادند که از ب  یطول دانه بلندتر از والد پدر  پ یژنوت  10تعداد    نیهمچن  است.   کیمتر( نزدیلیم  11)
 یشتری( عرض دانه و وزن هزار دانه ب96و    91،  82،  76،  10،  8  یها)شماره  پیژنوت  6تعداد    ها،پ یژنوت  نیا

ارزیجمع  نیانگیاز م داشتند. در  آغازگرها  یمولکول  یابیت  )به    RM234و    RM488ی  مشخص شد که 
نشان دادند. در    یچندشکل  ینیوالد  هایپیژنوت  نی( ب7و    1کروموزم    یبسته با طول دانه برنج رو هم  بیترت

با نشانگرها ط  فتص  ی بررس با طول    101و    91،  82،  76  یهاپ ی ، ژنوتRM234  و  RM488  یول دانه 
 شدند.  ییدانه بلند شناسا یهاپ یبعنوان ژنوت متریلیم 53/12و  79/12، 66/12، 96/12 بیدانه به ترت
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 مقدمه 
 بههر  یزیههاد  تههاثیر  دانههه  شههکل  و  طههول  بههه  مربوط  برنج صفات  در

خواهنههد   جدیههد  ارقههام  معرفههی  در  مهمههی  و نقش  دارد  بازارپسندی
دانههه بعههد از  تیهه فیکدر اصلاح گیاه برنج،  .(2007داشت )جولیانو،  

و شکل دانه با صههفات کیفههی متفههاوت از   عملکرد مورد توجه بوده
جمله طول و عرض دانه و ضخامت دانه ارتبههاط دارد )خراسههانی و 

بههرنج دانههه    فیزیکی و شیمیایی  تیفیک  رانیدر ا(.  1399همکاران،  
 طول  معطر با  یهابرنج  ی،رانیداشته و ذائقه ا  بالایی  تیعموماً اهم

، درک نبههات حلااصهه  دگاهیاز د نی. بنابرادهدیم حیدانه بلند را ترج
)حیههدری و  اسههت مهههمدانههه بههرنج    طول و شههکل  یکیژنت  اساس 

 (.  1398همکاران،  
صفات مهمههی کههه   صاًبا ارزیابی صفات مختلف زراعی مخصو

تههوان ، می)از جملههه طههول دانههه(  باشههنددر عملکرد برنج موثر می
دانههه   طول  .ریزی نمودتر برنامهو اصلاح گیاه برنج را دقیق  توسعه

ها در ژن  نیا  شناساییشود و  یژن کنترل م  نیتوسط چنددر برنج  
دانههه   تیفیبا عملکرد و ک  هاییاصلاحی، گزینش لاین  یهابرنامه
کارآمههد   یگرهانشههاناسههتفاده از    نیبنههابرا  ،کنههدمی  عیتسرا  ر  برتر
 (.  2020و همکاران،   ت )ژانگاس  یضرور

بسیار معطر و بهها متوسههط عملکههرد بیشههتر از   L44لاین برنج  
باشد، اما از لحاظ طول دانه جزو ارقامی بهها طههول طارم محلی می
ی نجهه برباشد. از آنجایی که ذائقه مردم ایران ارقام دانه متوسط می

باشد، لذا این امر از بازار پسههندی ایههن لایههن با طول دانه بلند می
ی اصلاحی برای افههزایش طههول دانههه در کاهد. بنابراین برنامهمی

لایههن   کیهه   یقپژوهش، با تلا  نیر اباشد. داین لاین ضروری می
متوسههط دانه    یحلابا برنج معطر و اص(  IR-229R)  برنج دانه بلند

بهها   و  نشیگههز  ی، به طور تصادف2F  در نسل  ییها، بوتهL44  لاین
ی و ارزیههابی مولکههول یانتخههاب بههه کمههک نشههانگرهااسههتفاده از 
 شههد. انجههام افتهههی نشیگههز یهههاپیهه ژنوت ییشناسههامورفولوژی، 

های اصههلاحی آتههی تههوان در برنامههههای انتخههابی را میبوتههه
 های( مذکور به ارقام زراعی برنج بکار برد.بخصوص انتقال ژن)

 

 پژوهش  ۀنی شیپ

 پیشینۀ نظری
هههای قابههل تههرین تکنولوژییکی از مهم  های تلاقی در برنجطرح

های اسههت. در برنامههه  عملکههردبرای افزایش    کاربردیدسترس و  
والههدین از ن ههر ژنتیکههی در   ستیگیری، باینژادی بر پایه دورگبه

وجههود   بدلیل اینکه  هم فاصله داشته باشند.  از  صفات مورد مطالعه
ها در نتاج، منجر های آنای متفاوت در دو والد و ترکیب آللهللآ

والههدین و وهههور پدیههده   ارزش   تر ازبالاتر یا پههایین  ارزشیبه بروز  
پهها از   (.2013)بهمنکههار و همکههاران،    شههودتفکیک متجههاوز می

انتخاب بر اساس صههفات دورگ گیری و ایجاد تنوع در نسل دوم،  
برای غربههال جوامههع گیههاهی و   عیریراه س  و مولکولی،  مورفولوژی

. گههزینش بههه (2004)لفیتههی و همکههاران،    باشدمیبهبود عملکرد  
کمک نشانگرها روشی است که در آن از ژنوتیپ نشانگرها بههرای 

شههود. انتخههاب انتخاب افراد دارای فنوتیپ مورد ن ههر اسههتفاده می
گیاهان در بین نتاج در حال تفکیک که واجههد ترکیههب مناسههبی از 

مطلوب باشههند، یکههی از ارکههان اساسههی اصههلاح نباتههات   ایهژن
باشد. پا از شناسههایی نشههانگرهای دارای پیوسههتگی زیههاد بهها می
های نشانگر تواند از آللنژادگر میهای مورد ن ر، بهQTLها یا  ژن

به عنوان یک ابزار تشخیصی جهههت شناسههایی   DNAاختصاصی  
سههینق تههاکور و د )اینمها استفاده  QTLها یا  گیاهان حامل آن ژن

های اصلاح نباتات، انتخاب به کمههک (. در برنامه2021همکاران،  
نشانگرهای مولکولی، روشی موثر و کارآمد در تعیین تنوع ژنتیکی 

. تعیین تنوع ژنتیکی طول دانه، از (2020هو و همکاران،  باشد )می
طریق انتخاب به کمک نشانگرهای مولکولی در بهبود عملکههرد و 

نههان و تواند موفقیت آمیز باشد )انه ارقام مختلف برنج مید  یتکیف
 (.2018؛ ژائو و همکاران،  2018همکاران،  

 

 یتجرب  ۀنیشیپ
، بههه من ههور غربههال یحلاصهه برنامههه ا یوربهههره شیافههزا یبههرا
یی از نشههانگرها  یسههتیبا  ،هیهه اول  یهادر نسل  مطلوبی  هاپیژنوت

 یکمهه   صههفات  یژنهه   یمکانها  ایبه ژن و    کیکه نزداستفاده نمود  
در بررسی تنوع صفات کیفی دانه و ارتبههاط بههین   .باشندن ر    مورد
های برنج با استفاده از نشههانگرهای ریههز نشانگر در ژنوتیپ-صفت

، RM246 ،RM11، مشههخص شههد کههه نشههانگرهای مههاهواره
RM241 ،RM16427 ،RM421 ،RM3، RM234  و
RM257  ههها را در آنن  تههوااند، لههذا میبا صفت طول دانه همبسته

سههومان و همکههاران، های اصههلاحی بههرنج اسههتفاده نمههود )برنامه
 ،2F3BC  از نسههل  تصههادفی  جمعیههت  یک  تحلیل  و  (. تجزیه2020
 (دانههه بلنههد طههول) Minghui63کههراس  بههک و  تلاقی  از  حاصل

 QTL یههک 3GS که مشخص شد طول دانه کوتاه()  Chuan7و
 اثههر بههرای چههککو  QTL  و یک  دانه  وزن  و  طول  برای  بزرگ اثر
 .(2006فان و همکههاران،  باشد )می  برنج  در  دانه  ضخامت  و  عرض

 طههول  برای  اثر  بزرگ  هایQTL  یکی دیگر از  GL7-2همچنین  



 ... ینشانگرها از استفاده با دوم نسل تیجمع در برنج دانه طول( یها) ژن یابیردو همکاران:  باقری 64
 

 Indel1  نشانگرهای  بین  7  کروموزوم  روی  که  باشد،دانه برنج می
 یابینقشه  qGL7  مورگان ازسانتی  2/13  مکان  در  RM21945و  

 (.2010شائو و همکاران،  شد )
( از 2Fهای مادری و جمعیت  ور برنج مورد آزمایش )ژنوتیپذب

بانک بذر آزمایشگاه بیوتکنولوژی، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع 
های والههدینی مههورد طبیعی ساری تهیه گردید. مشخصات ژنوتیپ

 آورده شده است. 1مطالعه در جدول  
 

آنها در این    ات خصوصی   و   استفاده   برنج مورد   های والدینی ژنوتیپ   . 1  جدول 

 مطالعه 
 شکل دانه  مشخصات دانه  نام ژنوتیپ 

متوسط طول و عهرض  L44لاین  مادری
دانه شلتوک به ترتیهب 

 میلی متر 2و   0/11

متوسط طول و عهرض  IR-229R پدری 
دانه شلتوک به ترتیهب 

 میلی متر  2/3و   5/12

 

 ارزیابی مورفولوژیکی
از برداشههت ل قبهه در زمههان رسههیدگی فیزیولوژیههک )یههک هفتههه 

محصول(، طبق دستورالعمل ثبت مشخصههات موسسههه تحقیقههات 
گیری صفات طههول و عههرض اندازه  (2002ایری،  )المللی برنج  بین

برنج   2Fهای والدینی و جمعیت  دانه و وزن هزار دانه روی ژنوتیپ
مههورد   صههفاتمن ور تجزیههه و تحلیههل توصههیفی    هگرفت. بانجام  
یپی موجود در مواد گیاهی مطالعه وتفنو بررسی سطح تنوع   مطالعه

شههده، پارامترهههای توصههیفی شههامل میههانگین، مقههادیر حههداقل و 
انحههرام معیههار بههرای   و  حداکثر، دامنه تغییرات، ضههریب تغییههرات

محاسههبه   229R-IR ×L44ی 2Fوالدینی و جمعیت  هایژنوتیپ

شد. تفکیک متجاوز بههرای صههفات در جهههت مثبههت و منفههی، بهها 
 محاسبه شد. 2و  1های هبطرااستفاده از 

                                             (1رابطه )

                                          (2طه )راب
ترتیب تفکیک متجاوز مثبت و : بهTSnو    TSpدر این روابط،  

کمترین   و  ینترتیب نتاج دارای بیشتر: بهWINLو    BINLمنفی،  
ترتیب والههدین برخههوردار از بههالاترین و : بهههWPو  BPارزش و 

 (.2003هوشمند،  کمترین ارزش هستند )
 

 ارزیابی مولکولی 
( و جمعیههت نسههل دوم IR-229Rو رقههم  L44از والههدین )لایههن 

بوتههه(، در مرحلههه حههداکثر   120حاصل از تلاقههی والههدین )تعههداد  
سههالم و عههاری از آفههت و   گههیبرنمونه    4-5زنی، از هر بوته  پنجه

صبح تهیه و درون پاکت فریزر اتیکت دار   6-8بیماری در ساعات  
گراد در فریههز نگهههداری درجههه سههانتی  -20قرار داده و در دمههای  
آنههها بهها   F₂ژنههومی والههدین و نتههاج    DNAشدند. در این مطالعه  

(، اسههتخراج شههد. 1990)دویل و دویههل،   CTABاستفاده از روش  
ژنومی با روش الکتروفورز ژل آگارز مههورد   DNAت  فیکمیت و کی

مههراز جهههت تکثیههر ای پلیبررسی قههرار گرفههت. واکههنش زنجیههره
انجام گرفههت.   BioRadها با استفاده از دستگاه ترموسایکلر  نمونه

میکرولیتر در ن ر گرفته شههد. نشههانگرهای   25حجم کلی واکنش  
ین و لههدواهههای( طههول دانههه بههرنج در  مولکولی جهت بررسی ژن)

 2حاصل از تلاقی بین والدین به شرح جههدول شههماره    2Fجمعیت  
 باشد.می

 

 مولکولی مورد استفاده در این مطالعه  نشانگرهای   . 2جدول  

 کروموزوم نشانگر ژن 
 آغازگر رو به جلو 

 آغازگر رو به عقب 
 منبع

GL1 RM488 1 3′CAGCTAGGGTTTTGAGGCTG5′ 
5′TAGCAACAACCAGCGTATGC3′ 

 (2012ان )ارمکوانگ و ه

qGRL-1.1 RM431 1 3′TCCTGCGAACTGAAGAGTTG5′ 
5′AGAGCAAAACCCTGGTTCAC3′ 

 (2008آماراواتی و همکاران )

qGL3.2 RM282 3 3′CTGTGTCGAAAGGCTGCAC5′ 
5′CAGTCCTGTGTTGCAGCAAG3′ 

 (2012وانگ و همکاران )

GS3 GS09 3 3′GCAACCAAGTCCACGCTAAT5′ 
5′TAGCCGAAGATCAGCCTCCT3′ 

 (2006فان و همکاران )

GS3 GS06 3 3′AGCAAAGCTGGAACGAAGAG5′ 
5′TAAATTACGCCGTGTCAACG3′ 

 (2006فان و همکاران )

GS3 SF28 3 3′TGCCCATCTCCCTCGTTTAC5′ 
5′GAAACAGCAGGCTGGCTTAC3′ 

 (2009فان و همکاران )

grl7-1 RM505 7 3′AGAGTTATGAGCCGGGTGTG5′ 
5′GATTTGGCGATCTTAGCAGC3′ 

 (2008واتی و همکاران )راماآ

qGL7-2 RM234 7 3′ACAGTATCCAAGGCCCTGG5′ 
5′CACGTGAGACAAAGACGGAG3′ 

 (2004ربیعی و همکاران )
 

لایههن 
L44 

IR-

229R 
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 درصههد  2روی ژل آگههارز  ،  PCR  محصولات تکثیرالکتروفورز  
انجههام  (μg/ml5/0 به وسیله اتیدیوم برومایههد ) آمیزیرنگو  ران
-IPدسههتگاه ژل داک )مههدل اده  تفاسبا    ،آمیزیرنگید. بعد از  ردگ

115-S (Vilber Lourmat))  فتانجام گر از ژلعکا برداری. 
هههای مورفولههوژیکی ها و روابط بههین دادهتجزیه و تحلیل داده

 SPSSههها از نههرم افههزار  بنههدی دادهشکل دانههه و همچنههین گروه
چند شکل ایجاد شده توسط هر یک   DNAاستفاده شد. باندهای  

هر سطح نشانگر، امتیاز داده شد، حضههور و عههدم   درا  از ژنوتیپ ه
و صههفر کههد داده شههد. رابطههه   1حضور هر باند به ترتیب بصورت  

 UPGMAژنتیکی بین ژنوتیپ ها از طریق گروه بندی بههه روش  
 PAST (PAleontologicalو بهها اسههتفاده از نههرم افههزار 

Statistics, Version 2.17)  .بر آورد گردید 
 

 ش وه یافاه های پژ
ارزیابی صفات مرتبط با شکل دانه نشان داد کههه میههانگین طههول 

 16/11برابر با  L44 × IR-229Rدانه برنج در جمعیت نسل دوم 
باشد که به میانگین طههول دانههه در ژنوتیههپ مههادری میلی متر می

L44   (11      نزدیک می )10باشد، در حالیکه تعداد  میلی متر 
   229R-IR  (5/12از والههد پههدری    تریشهه ژنوتیپ طول دانه ب

 (. 1و شکل  4میلی متر( داشتند )جدول 
  L44×IR-229Rمیانگین عرض دانه برنج در جمعیت نسل دوم  

باشد که تقریبا متوسط میانگین عرض دانههه  میلی متر می   2/ 42برابر با  
  229R-RIمیلی متر( و پههدری     2)  L44های مادری در ژنوتیپ 

های نسههل دوم  باشد، در حالیکه اکثر ژنوتیپ میلی متر( می     3/ 2) 
از والد مادری عرض دانه بیشتری داشتند، اما هیچ ژنههوتیپی بههه انههدازه  

 (. 1و شکل    4والد پدری، عرض دانه نشان نداد )جدول 
، میههانگین وزن  L44 × IR-229Rدر جمعیههت نسههل دوم بههرنج  

گرم می باشد که متوسط میانگین وزن هههزار   28/ 41 با هزار دانه برابر 
IR-گههرم( و پههدری   9 /20)   L44های مههادری دانه در ژنوتیپ 

229R   (9 /37     می )های نسههل دوم بههرنج  باشد. اکثر ژنوتیپ گرم
از والد مادری وزن هزار دانه بیشتری داشتند، اما هیچ ژنوتیپی بههیش از  

 (. 1و شکل    4هزار دانه نشان نداد )جدول   زن و  والد پدری، 
بیشترین ضریب تغییرات در بین صفات مورد مطالعههه در جمعیههت  

( در  13/ 62را وزن هههزار دانههه )     L44 × IR-229Rنسل دوم برنج  
=    6/ 45( و عههرض دانههه )   CV=  5/ 31مقایسه با صفات طههول )  

CV  د مطالعههه  ور مهه   (. بعبارتی در این جمعیت برنج 3( نشان داد )جدول
وزن هزار دانه بیشترین تنوع را داشت، لذا چنانچه در برنامه اصههلاحی  

هایی بهها وزن هههزار دانههه بیشههتر باشههد، انتخههاب  هدم انتخاب ژنوتیپ 
 تر خواهد بود. های مورد ن ر راحت ژنوتیپ 

تفکیک متجاورز برای صفات شکل دانه نشههان داد کههه بههرای 
د اما برای صفات عرض ارد  طول دانه تفکیک متجاوز مثبت وجود
تفکیههک  L44 × IR-229Rدانههه و وزن هههزار دانههه در تلاقههی 

ال تههوان در جمعیههت در حهه متجاوز مثبههت وجههود نداشههت. لههذا می
هایی با طههول دانههه بلنههدتر را گههزینش نمههود، امهها تفکیک ژنوتیپ

های انتخابی از عههرض دانههه و وزن بایستی دقت داشت تا ژنوتیپ
 هزار دانه مطلوب نیز برخوردار باشند.    

 

 
 برنج  2Fنمودار فراوانی صفات مرتبط با شکل دانه در جمعیت  . 1شکل 

 

 2F  جدول آمار توصیفی جمعیت  . 3جدول 
 ژنوتیپ والدینی  2Fهای جمعیت  شاخص  

 میانگین  دامنه  بیشترین  کمترین  صفات 
 انحرام 
 استاندارد 

 ضریب 
 ) (   تغییرات 

 مادری  تفکیک متجاورز 
 (L44 ) 

 پدری 
 (IR-229R )  منفی  مثبت 

 12/ 50 11/ 0 -10/ 45 3/ 68 5/ 31 0/ 62 11/ 68 3/ 11 12/ 96 9/ 85 متر( طول دانه برنج )میلی 
 3/ 2 2/ 0 -1/ 0 -15/ 62 6/ 45 0/ 156 2/ 42 0/ 72 2/ 70 1/ 98 متر( رنج )میلی عرض دانه ب 

 37/ 9 20/ 9 -25/ 84 -4/ 3 13/ 62 3/ 87 28/ 41 20/ 77 36/ 27 15/ 5 وزن هزار دانه )گرم( 
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هههایی بهها از آنجایی هدم اصلی این پژوهش شناسایی ژنوتیپ
دانه طول    (  4) جدول    ژنوتیپ  10باشد. تعداد  طول دانه بیشتر می

 6ها، تعههداد بلندتر از والد پدری نشان دادند، که از بین این ژنوتیپ
( عرض دانههه و وزن 96و    91،  82،  76،  10،  8های  ژنوتیپ )شماره

 (.4هزار دانه بیشتر از میانگین جمعیت داشتند )جدول 
 

 های برنج انتخابی دارای صفات واهری دانه مطلوب ژنوتیپ  . 4جدول 

 شماره ژنوتیپ 
 انه طول د

 )میلی متر( 
 عرض دانه 

 )میلی متر( 
 وزن هزار دانه 

 )گرم( 

8 79/12 47/2 6/30 
10 66/12 47/2 4/31 
39 85/12 32/2 4/28 
73 63/12 26/2 9/27 
76 96/12 55/2 97/28 
82 66/12 51/2 17/35 
91 79/12 37/2 03/33 
96 88/12 54/2 27/34 
101 53/12 67/2 5/15 
114 59/12 35/2 7/27 

 2F 16/11 42/2 41/28میانگین جمعیت 

 
  5نشانگر مولکولی مورد استفاده در این مطالعههه )شههامل   8از بین 
  2(، فقههط  CAPSو یههک نشههانگر    SNPنشههانگر    SSR  ،2نشههانگر  
توانستند بین ارقام والههدینی     RM234و   RM488یعنی    SSRنشانگر  

  RM488ی  چند شکلی نشان دهند. لذا در ایههن مطالعههه از نشههانگرها 
و    1)به ترتیب همبسته با طول دانه بههرنج روی کرومههوزم     RM234و 
 استفاده شد.      2F)های( طول دانه در جمعیت    ( جهت ردیابی ژن 7

ای پلیمههراز بهها نشههانگر  حاصل از واکههنش زنجیههره    DNAقطعات 
RM488    همبسته بهها ژنGL1    1واقههع بههر روی کرومههوزوم شههماره  

جفت باز   177قطعه باندی به طول  L44برنج، برای رقم دانه متوسط 
جفههت بههاز    250و   190قطعات باندی  IR229Rو برای رقم دانه بلند 
در    RM488الف(. الگههوی بانههدی نشههانگر   - 2را نشان دادند )شکل 

ژنوتیههپ مشههابه رقههم   21های برنج مورد مطالعه نشان داد که ژنوتیپ 
L44    ژنوتیهههپ مشهههابه رقهههم    34وIR229R   هههها  و بقیهههه ژنوتیپ

(، در بررسههی  2012باشههند. )وانههگ و همکههاران،  هتروزیگههوت می 
QTL  های کنترل کننده طول و عرض دانه حاصل از تلاقی رقم دانه

نشههان دادنههد کههه آلههل   ، HJX74و رقم دانه کوتاه  385بلند باسماتی  
qGL1   بههین نشههانگرهای   1کنترل کننده طول دانه روی کرومههوزوم
 ه است. واقع شد   RM294b و RM488 جانبی  

ای پلیمراز با نشانگر  الگوی باندی حاصل از واکنش زنجیره 
RM234    همبسته با ژنGL7-2    7واقع بر کروموزوم شههماره  

  156، قطعه باندی به طههول  L44برنج، برای رقم دانه متوسط  
، قطعه باندی به طول  IR229Rجفت باز و برای رقم دانه بلند  

  RM234ی نشههانگر  جفت باز را نشان دادند. الگوی بانههد   175
ژنوتیههپ    13های برنج مورد مطالعه، نشههان داد کههه  در ژنوتیپ 

و بقیههه    IR229Rژنوتیپ مشابه رقههم    71و    L44مشابه لاین  
ب(. شههائو و    -2باشههند )شههکل  ههها هتروزیگههوت می ژنوتیپ 

طههول    QTL، یههک  qGL7-2یابی  ( در نقشههه 2010همکاران ) 
  4/ 8ۀ  دانههه بههرنج، گههزارش کردنههد کههه ایههن آلههل در فاصههل 

   RM351و    RM234مورگان بههین نشههانگرهای جههانبی سانتی 
 قرار دارد. 

 

 
حاصل از تلاقی آنها روی  F₂های جمعیت )ب( برای ارقام والدینی و تعدادی از ژنوتیپ RM234)الف( و با نشانگر  RM488با نشانگر  PCR الگوی باندی محصول . 2شکل 

 )طول دانه بلند(. IR229R؛ 2P )طول دانه متوسط( و  L44لاین ؛ 50bp،1P ؛ نشانگر وزنیMدرصد،   2ژل آگارز 
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 گیری و پیشنهادها نایجه

در بررسی صفات طول دانه و وزن هزار دانههه مشههخص شههد کههه 
های با طول دانه بلندتر از والد دانه بلنههد، وزن هههزار دانههه ژنوتیپ

(. عیههدی 4دارنههد )جههدول    F₂بیشتری نسبت به میانگین جمعیت  
( در بررسههی همبسههتگی صههفات 2013همکههاران ) و کهنکههی

برنج، نشان دادند که صفت طول دانه با   F₃مورفولوژیکی در نسل  
دار دارد. بنههابراین صههفت وزن هزار دانه همبستگی مثبت و معنههی
تواند یکی از صفات مؤثر بر طول دانه با تأثیر بر وزن هزار دانه می

 عملکرد دانه باشد. 
بتوانههد ژن مههورد مطالعههه را در   نشانگری مطلههوب اسههت کههه

های مختلف از هم متمایز کند؛ مثلا رقم دانههه کوتههاه را از ژنوتیپ
دانه بلند بتواند تمایز دهد و در باندها تفاوت دیههده شههود. در بههین 

 و RM488نشههانگرهای مولکههولی مههورد مطالعههه نشههانگرهای 
RM234   از قابلیت خوبی در تشههخیص صههفت طههول دانههه بههرنج
باشههند و بودند. این نشانگرها از نشههانگرهای همبههارز می  برخوردار

ههها تشههخیص دهنههد. ههها را از هموزیگوتتواننههد هتروزیگوتمی
اختصاصههی بههودن، چنههد آللههی و دارا بههودن چندشههکلی بههالا از 

انههدازه بانههدی   L44های بههارز ایههن نشانگرهاسههت. لایههن  ویژگی
هههای داشههت کههه بیههانگر وجههود آلل  IR229R متفاوتی نسبت به
اسلام و باشد.  های متفاوت میها و ایجاد فنوتیپمختلف در واریته

های کنترل کننده QTLدر بررسی روابط ژنتیکی    ،(2014)اریف  ع
واقههع بههر  SSRنشههانگر  51طههول دانههه برخههی ارقههام بههرنج، از 

با   /QTL و تعداد زیادی ژن  استفاده نمودند 7و  3های کروموزوم
کنتههرل کننههده طههول  7و  3کروموزوم  گروه های مختلف بر روی  

  .دانه شناسایی شد
های مولکولی حاصل از دو نشانگر کاربردی در ارقام  بررسی 

های گزینش شده، الگوی باندی مناسبی ارائه  والدینی و ژنوتیپ 
  3داد به طوری که با این دو نشانگر به طههور مشههترک تعههداد  

ژنوتیههپ    26و تعههداد    L44الگوی باندی مشابه لایههن    ژنوتیپ 
  20و همچنههین تعههداد     IR-229Rالگوی بانههدی مشههابه والههد 

ژنوتیپ الگوی باندی مشترک دو والد یعنی هتروزیگوت نشان  
(. در این بررسی، بهها هههدم انتقههال ژن کنتههرل  5 دادند )جدول 

-IRکننده طول دانه به روش تلاقی برگشتی از رقم دانه بلند  

229R    به لاینL44 ت دارای اهمیههت  های هتروزیگو ، ژنوتیپ
هایی که با هر دو نشانگر هتروزیگوت  هستند. بنابراین ژنوتیپ 

نشان دادند با اطمینان بیشتری مورد انتخاب خواهند بههود. ژو،  
 دانه  کیفیت  با  مرتبط  صفات  ژنتیکی  اساس   (، 2006وانگ و لی ) 

 از  اسههتفاده  بهها  را  بههرنج  دانههه  شههکل  و  انههدازه  جملههه  از   بههرنج 

 مههورد   2F2BC و  2F جمعیههت  در  SCAP  و  SSRهای  نشانگر 

 کننههده  کنتههرل  اثر  بزرگ  ژن  یک  توانستند  و  دادند  قرار  مطالعه 

 مکان  این  آنها  . کنند  یابی مکان  را    LK-4(t)  نام  به  دانه  طول 

و    P2-SacI  ،  P1-EcoRVنشههانگرهای  از  اسههتفاده   بهها  را  ژنی 
P3-MboI   نشههانمند  سانترومر   به  نزدیک  و  3  کروموزوم  روی 

های کنترل کننههده  QTLدر بررسی شناسایی  . همچنین  کردند 
حاصل از تلاقی دو رقم بههرنج ایرانههی    F₂ابعاد دانه در جمعیت  

  QTLتا   6(،  2004)دم سفید و گرده( توسط ربیعی و همکاران ) 
 مکان یابی شدند.   8و    7،  5،  3،  2های  روی کروموزوم 

 
  لگویاRM234 و  RM488هایی که با هر دو نشانگر شماره ژنوتیپ . 5جدول 

 باندی مشابه داشتند 
های مشابه با ژنوتیپ

 L44لاین 
93-110-  113 

های مشابه با ژنوتیپ
IR-229R 

1-3-7-11-12-18-23-28-31-35-36-37-39-42-
43-48-55-61-69-71-76-78-86-108-111-112 

های  ژنوتیپ
 هتروزیگوت 

6-17-24-32-33-34-41-44-46-51-64-77-82-
83-94-100-101-103-106-107 

 

 و RM488در بررسههی صههفت طههول دانههه بهها دو نشههانگر 
RM234های دانههه هتروزیگوت  101و    91،  82،  76های  ، ژنوتیپ

و   79/12،  66/12،  96/12بلند با طول دانههه شههلتوک بههه ترتیههب )
متههر( شناسههایی شههدند و بههرای خههالص سههازی در  میلههی 53/12
بهها دو   شوند. با بررسی نتههایج مولکههولیهای بعدی معرفی مینسل

 .ژنوتیههپ هتروزیگههوت شههناخته شههدند  20نشانگر مههذکور، تعههداد  
تجزیه و تحلیههل فنههوتیپی و ژنههوتیپی یکههدیگر را کههاملا تصههدیق 

کنند؛ چرا که صفت طول دانه یک صفت کمی اسههت و فقههط نمی
یابههد. پوشش نمی 3و  1تحت تأثیر دو ژن واقع بر روی کروموزوم  

کنترل کننده طول دانههه در های  QTLیابی  به عبارتی نتایج مکان
دهد صفت طول دانههه بههرنج های مختلف برنج نشان میکروموزوم

 چند ژنی است.

 SSRآوری نشههانگرهای مولکههولی بخصههوص فههن بنههابراین
تواند برای ردیابی نواحی ژنومی از جمله طول دانه مفید باشد و می

با های اصلاحی را بهبود بخشد.  تا حد زیادی دقت و کارایی برنامه
صفت طههول  یبرا 2F تیشده در جمع جادیا یپیتوجه به تنوع فنوت

 یهامطلههوب در برنامههه یهاافتهههی کیهه دانههه و اسههتفاده از تفک
 اتیبا خصوصهه   ییهاپیبعد به ژنوت  یهادر نسل  توانیم  ،ینژادبه

 .افتیطول دانه دست  شیو افزا  رمورد ن
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 سپاسهزاری 
 لوم کشههاورزی و منههابعبدین وسیله از معاونت پژوهشی دانشگاه ع

طبیعی سههاری بههه جهههت حمایتهههای مههالی و از همکههاری گههروه 
آزمایشگاه بیوتکنولوژی گیاهی که امکانات لازم برای اجرای ایههن 

ایههن مقالههه از   گههردد.قههدردانی میپروژه را فراهم نمودند تشکر و  
بههه  و منابع طبیعی سههاریطرح تحقیقاتی دانشگاه علوم کشاورزی 

 استخراج شده است. 01-1400-10شماره 
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