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A B S T R A C T   

Rice is a globally important food crop, and drought is a major constraint on its 

production, highlighting the need for drought-tolerant varieties. Next-generation 

sequencing (NGS) enables the identification of DNA variations, even within closely 

related rice lines, offering a powerful approach to unravel the genetic basis of traits like 

drought tolerance. Identifying single nucleotide polymorphisms (SNPs) and 

insertions/deletions (InDels) is a crucial application of NGS. This study aimed to 

identify candidate genes for drought tolerance by re-sequencing the genome of a 

drought-tolerant rice mutant and comparing it to its drought-sensitive parent, Hashemi. 

We identified 73,077 polymorphisms (SNPs and InDels) between the two lines. We 

then analyzed the segregation of large-effect variants in a segregating F2 population 

derived from a cross between the two lines, comparing drought-sensitive and drought-

tolerant progeny. The identified SNPs were validated against previously reported SNPs, 

and their functional relevance was assessed based on their location within known 

quantitative trait loci (QTLs) and conserved protein domains. This research pinpoints a 

potentially valuable target gene for enhancing drought tolerance in rice breeding 

programs. It is hoped that by inducing targeted mutations or using genome editing 

techniques to produce this protein in drought-sensitive rice varieties, cultivars can be 

developed that, in addition to having the desired traits, will also be tolerant to drought 

stress. 
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 یهااژن ییشناسا جهت یخشک تنش به متحمل افتهی جهش رقم ژنوم زیآنال و یابییتوال

   برنج در یخشک به تحمل دیکاند

 
 4یفیس رضایعل ،3یعباد اکبریعل ،*2یباقر عبدالرضا ،1فتاح بنفشه

 
 چکیده

تهرين اهالش تولیهد آن، ان است و تنش خشکی بهه عنهوان مهمترين محصولات غذايی جهبرنج يکی از محبوب

 قيهاز طر ديهنسهل جد یابيهیتوال ههایکیهتکنکند. ضرورت توسعه ارقام متحمل به تنش خشکی را ايجاب می

 یکههیدرک اسها  ننت یرا بههرا هايیفرصهت ک،يههنزد اریدر ارقههام بسه ی، حتهDNAدر  سههمیمورفیپل يیشناسها

هها يکهی از InDelو  ههاSNPشناسهايی  .کننهدمیفراهم  یستيرزیغ هایسخ به تنشمانند پا یپیفنوت هایتفاوت

های کانديد تحمل به خشهکی اين تحقیق با هدف شناسايی نن .يابی نسل جديد استترين کاربردهای توالیمهم

)هاشهمی، برای اين لاين و رقم مادری آن ننوم مجدد  یابيیتوال خشکی بابه تنش  متحملموتانت برنج  ينلا در

تهک  سمیمورفیشامل پل سمیمورفیپل 73،077 در ننوم اين دو رقم تعداد .که به خشکی حسا  است(، انجام شد

حاصل از تلاقی اين دو  2Fهای بزرگ اثر در جمعیت شناسايی شد. تفرق واريانت InDels( و SNPs) یدینوکلئوت

 مطالعهات کهه در یشده با موارد يیشناسا یهاSNPهای حسا  و متحمل به خشکی، بررسی شد. رقم در لاين

هها در ها بر اسها  حوهور آنSNPی ارتباط عملکرد ن،يعلاوه بر اشدند.  یاعتبار سنج ندگزارش شده بود یقبل

 دوارکنندهیهدف ام ننيک مطالعه  نيا. شدند لیو تحل هيحفاظت شده تجز یعملکرد هایو دومین QTLمناطق 

 یبهرا یمولکهول نژادیهای بههبرنامه در یارزشمند منبع تواندمی که کند یمعرفی م یخشکتنش تحمل به  یبرا

 باشد. برنجتحمل به تنش خشکی 

 
 ،یاهیگ ینژادبه و یوتکنولونیب گروه ،یدکتر یدانشجو. 1

  .انريا مشهد، مشهد، یفردوس دانشگاه یکشاورز دانشکده
 دهدانشک ،یاهیگ ینژادبه و یوتکنولونیب گروه ،استاد. 2

  .رانيا مشهد، مشهد، یفردوس دانشگاه یکشاورز
 قات،یقتح سازمان کشور، برنج قاتیتحق سسهؤم ،اریدانش. 3

 .رانيا رشت، ،یکشاوز جيترو و آموزش
 دانشکده ،یاهیگ ینژادبه و یوتکنولونیب گروه ،اریدانش. 4

 .رانيا مشهد، مشهد، یفردوس دانشگاه یکشاورز
 
 

 نويسنده مسئول:
 دالرضا باقریعب

 bagheriyazd@gmail.com رايانامه:

 
 08/10/1403: يافتدر تاريخ

 25/06/1404: پذيرش تاريخ
 
 

 استناد به این مقاله:

 اکبر وفتاح، بنفشه؛ باقری، عبدالرضا؛ عبادی، علی
 رقم ومنن زیآنال و یابيیتوال(. 1404) سیفی، علیرضا

 يیشناسا جهت یخشک تنش به متحمل افتهي جهش
فصلنامه  ،برنج در یخشک به تحمل ديکاند  یهانن
 .63-78(، 1) 15، راعیزفناوری گیاهان زيست یعلم

 ( 2025.73217.1996cb./10.30473  DOI:)  

  

 

 

 

 های کلیدیواژه

 

 (حذف/درج) InDel ،(یدینوکلئوتتک سمیمورفیپل) SNP ،یخشک به تحمل
 

 

http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://cropbiotech.journals.pnu.ac.ir/
https://doi.org/10.30473/cb.2025.73217.1996
mailto:bagheriyazd@gmail.com
https://doi.org/10.30473/cb.2025.73217.1996
https://orcid.org/0000-0002-6720-1398


 65            1404 زيیپا ،51 یاپیپ ،1 شماره پانزدهم، سال ،یزراع اهانیگ یفناورستيز یعلم هينشر

 

 

 مقدمه

برنج علاوه بهر ايهن کهه يکهی از مهمتهرين محصهولات 
 یمهدل بهرا غذايی جهان اسهت، بهه عنهوان يهک گیهاه

شهناخته شهده  هاایتک لپهه یکیو ننت یمطالعات مولکول
را به يک سیستم بیولونيکی جهذاب . ایزی که برنج است

بهین اندازه ننوم در  ترينداشتن کواکتبديل کرده است 
، سهولت در اشباع یکیننتدر دستر  بودن نقشه  ،غلات

ترانسفورماسیون و وجهود اطلاعهات مولکهولی و ننتیکهی 
تهوالی ننهوم بهرنج بهه طهور کامهل در است.  گسترده آن

روز بههههای مسهتمری در جههت دستر  است و تلاش
هههای هها بههر مبنههای پرونهههها و تفسههیر دادهکهردن توالی

ای ننهوم بهرنج بها يابی بهرنج و آنالیزههای مقايسههتوالی
عهلاوه بهر ايهن بهه دلیهل  .گیاهان ديگر انجام شده است
ای از تنههوع مورفولههونيکی و داشههتن طیههت گسههترده

فیزيولونيکی در برنج و اجداد وحشی آن، به عنهوان يهک 
عالی بهرای مطالعهه تکامهل در گیاههان بهه سیستم مدل 
میزان رود. در عین برخورداری از مزايا ذکر شده، شمار می

کنونی رو به افزايش نیسهت و  آن در شرايطتولید جهانی 
تر از تقاضای تعیهین شهده در سهال ینياين مقدار بسیار پا

تعهدادی  صرف نظر از .(Ray et al., 2013)است  2050
زيستی که بطور منفی بر روی تولید  عوامل زيستی و غیر

گذارند، آب يک محدوديت اصلی به خهاطر ثیر میأبرنج ت
و بارنهدگی غیهر کهافی در ی کاهش سطح آب زيهر زمینه

 ،. از ايهن رو(Wada et al., 2010) سطح جههانی اسهت
های بهرنج شناسايی پتانسیل تحمل کمبود آب در ننوتیپ

با اثرات سوء کمبود از نخستین اقدامات لازم برای مقابله 
هههای باشههد. شناسههايی ننوتیپآب در زراعههت بههرنج می

متحمل برای تولید ارقام زراعی متحمل بهه کمبهود آب و 
دارای عملکرد بالا برای کشت در مناطق مواجه با تهنش، 
خسارت کمبود آب را به حداقل رسانده و پايهداری تولیهد 
وکار برنج را تومین خواهد کرد. همچنین شناسهايی سهاز

بهرداری از صهفات تحمل تهنش کمبهود آب، امکهان بهره
مرتبط با آن را در برنامهه تولیهد ارقهام متحمهل تسههیل 
خواهد نمود. با توجه به محدوديت آب آبیاری برای اغلب 
گیاهان زراعی از جمله برنج، اسهتفاده ههر اهه مفیهدتر و 

با ترين راهکارهای مقابله کارآمدتر از آب آبیاری، يکی از مهم
شههود. بنههابراين شناسههايی بحههران کمبههود آب محسههوب می

هايی که دارای کارايی مصهرف آب بهالاتری باشهند، ننوتیپ
های آتهی تولیهد ارقهام متحمهل برداری در برنامهجهت بهره

های مرتبط با و مطالعات عمیق در نن برنج، بسیار مهم است
 تها در برنج دارای اهمیت زيادی اسصفات مقاومت به تنش

(Woldegiorgis et al., 2019). 
 ،(NGS) يههابیتوالی جديههد نسههل فنههاوری پیههدايش
 ههاینن ننهی و هایشبکه شناسايی برای لازم ابزارهای
. کنهدمی فهراهم را خشهکی تهنش بهرای پاسخگو کلیدی
 بههه متحمههل ثانويههه صههفات ننتیکههی اسهها  بهتههر درک
 مکک مربوطه ننی مکان در آللی تغییرات آنالیز و خشکی

 پژوهش حاضر با هدف .نمود نژادگران خواهدشايانی به به
ههای کانديهد تحمهل بهه خشهکی در لايهن شناسايی نن

 موتانت برنج متحمل به تنش خشکی انجام شده است.
 

 پژوهش نهیشیپ
را پیش روی محققهان قهرار  یديجد هایافق ی ننومابيیتوال
جملهه  اند صد گونه به طهور کامهل، از یابيیاست. توال داده
از مطالعهات  یاریتمرکهز بسه ی مانند برنج،مدل مهم گیاهان
مجهدد بهه منظهور  یابيهیتوال یزههایرا به سهمت آنال یعلم
 کيدر افراد مختلت  یکیو فهرست کردن تنوع ننت يیشناسا
از تنهوع  .(Pagani et al., 2012) داده اسهت رییتغ تیجمع
 یبهرا تهوانیمتفاوت م پیشده در افراد با فنوت يیشناسا
اسهتفاده کهرد.  پیهو ننوت پیهفنوت نیرابطهه به صیتشخ

 ماننهد یتهوال هایتعهداد زيهادی از انهدريختی شناسايی
حهذف و و  1(SNPs) یدیهتهک نوکلئوت یهاسهمیمورفیپل
ی فنهاوری کاربردهها نيتراز مهم یکي ،2(InDels)ها درج

NGS اسهت (Huang et al., 2013; Varshney et 

al., 2009)انیههدر م یکههیننتهای ريختی. ايههن انههد 
 یپیفنهوت یهاتفاوت یکننده اصل نییمختلت، تع یهاتوده
ی به دلیل بهالاتر دیتک نوکلئوت یهاسمیمورفیپل. هستند

بههودن فراوانههی در تعیههین سههاختار جمعیههت و تجزيههه و 

                                                                           
1. Single Nucleotide Polymorphism 

2. Insertion-Deletion 
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هههای عههدم تعههادل لینکههانی دارای اهمیههت قابههل تحلیل
کمک نشانگر و  انتخاب بهها نیر در InDelتوجهی هستند و 

 نهدامهورد اسهتفاده قهرار گرفته تیبا موفق قیدق ینقشه بردار
(Hayashi et al., 2006; Liang et al., 2011). نیاوله 

 japonicaننوم ارقام  سينو شیپ یها روSNP يیشناسا

 (.Feltus et al., 2004انجهام شهده اسهت ) indicaو 
 کيه یابي یتوال قياز طر SNP 160000حدود  نیهمچن
 OryzaSNPرقم بهرنج در پهرونه  20از  Mb 100 هیناح

 یابيه ی(. تهوالMcNally et al., 2009)شهد  يیشناسها
 3حدود  يیموجب شناسا یبرنج هند نبرديا نيلا 6 ددمج
 Subbaiyan)شده است  DNAدر  سمیمورفیپل ونیلیم

et al., 2012 .)يیشناسا SNPو هها InDelارقهام در هها 
گزارش شده اسهت  ن ديگری نیزتوسط محققا ناپنی برنج
(Arai-Kichise et al., 2011; Yamamoto et al., 

يابی مجدد کل ننوم سه جین و همکاران با توالی (.2010
های متفاوت بهه خشهکی و شهوری، بها رقم برنج با پاسخ

واقههع در دومههین هههای عملکههردی  SNP 548شناسههايی 
 یههاو نن یعملکرد ینشانگرهانن،  232حفاظت شده 
ی ارائههه و خشههک یتحمههل بههه شههور یبههراکانديههدی 

از  يیاگهر اهه حجهم بهالا .(Jain et al.2013a)اندکرده
در برنج در دستر   DNA سمیمورفیاطلاعات درباره پل

از بهرنج بها  یشهتریمجهدد ارقهام ب یابيهیتوال ولی است،

ههدف  سهمیمورفیپل يیمهم در شناسا یزراع هاییژگيو

 یها بخصوص بهراQTL زآنالیو هانن یبردارنقشه یبرا
توانهد می یخشکتنش مانند مقاومت به  یادهیچیصفات پ

 راهگشا باشد.
 

 شناسی پژوهشروش

 یاهیگ مواد

 يهنلامواد گیاهی اين آزمايش شامل رقهم هسهتی يهک 
 (8M)يافتههه پیشههرفته جهههش ( Oryza sativa) بههرنج

حسا  بهه  یهاشم بومی رقم خشکی ومتحمل به تنش 
ننوتیپ از جمعیت  120ه است. همچنین خشکی بودتنش 

حاصل از تلاقی لاين هاشمی به عنوان  2Fدر حال تفرق 
پايه مادری و لاين موتانت به عنهوان پايهه پهدری مهورد 
مطالعه قرار گرفتند. برنج هاشمی از ارقام محلهی معطهر و 

محبوب با کیفیت دانهه مطلهوب بهوده و دارای بیشهترين 
های محلههی در اسههتانسهطح زيههر کشههت در بههین ارقههام 

خیز شمال کشور است.  بذر لاين موتانت و مادری از برنج
 مؤسسه تحقیقات برنج کشور تهیه شد. 

موتانهت پیشهرفته  يهنلارقم هستی به عنهوان يهک 
گهری  300  خشکی از طريهق پرتوتهابیمتحمل به تنش 

 ينشو گهزرقم بومی هاشمی بذور برنج  یبر روپرتو گاما 
 & Ebadi) شهده اسهت يجهادهای بعهدی انسهل یطه

Hallajian, 2024) . 
 

 یابیو توالی DNAاستخراج 

DNA های ننومی دو رقم هاشمی و هسهتی از گیاهچهه
تغییر يافتهه  CTABروش بذر به روزه حاصل از تک  15

کمیهت و کیفیهت  .(Jain et al., 2013b) داستخراج شه
DNA  استخراج شهده بهه دو روش الکتروفهورز روی نل
اسپکتروفتومتری تعیین و تأيید شهد و پهس از آن  آگارز و

يابی بهه شهرکت مهاکرونن کهره ارسهال شهد. برای توالی
روش ايلومینها  بهه 1دوسهويه به صورت ننوم يابی کلتوالی

(Illumina Platform) TruSeq  و بهها عمههق خههوانش
100X ننهوم کهل يهابیتوالی ههایداده . فايلشد انجام 

 برای هر ننوم بها 3برگشت و 2شامل دو فايل خوانش رفت

 دريافت شد. fastqلب قا
 

 ژنوم یابییتوال یهاداده زیآنال

 FastQC برنامه يابی توسطهای توالیکنترل کیفیت داده
شهد. سهپس بها اسهتفاده از  تحت محیط لینهوکس انجهام

هههای دارای کیفیههت خوانش Trimmomaticافههزار نرم
داپتورهها يها های دارای تهوالی آخوانش پايین و همچنین

( Alignment) رديفهیهم پرايمرها حهذف شهدند. بهرای
 Oryza sativaمرجهع  ننهوم بها های فیلتر شدهخوانش

Japonica نسخهIRGSP-1.0 ، الگهوريتم از MEM در 
. ( a2013., et alJain) شههد اسههتفاده BWA4 برنامههه

                                                                           
1. Paired-End   

2. Forward read 

3. Reverse read 

4. Burrows-Wheeler Aligner  
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 مرحلهه يک رديفی،هم مرحله از حاصل خطاهای کاهش

 افهزارنرم از با اسهتفاده( Realignment) مجدد رديفیهم
GTAK1 خطاهههای تصههحیح منظههور بههه شههد. انجهام 
 اسهتفاده با به آزمايش، مربوط خطاهای ديگر و يابیتوالی
کهالیبره  مجهدداً بازهها کیفیهت نمهره GATK افزارنرم از
(recalibration) .پهارامتر  دو بها يابینقشهه کیفیهت شهد

پوشش از  عمق و رجعم ننوم با هاخوانش رديفیدرصد هم
 Samtoolsافهزار در نرم depth و flagstatدسهتورهای 
 .محاسبه شد
 

  هاInDelو  هاSNP زیو آنال ییشناسا

ههای تهک نوکلئوتیهدی و ها شهامل انهد ريختیواريانت
هههای کواههک ننههوم بهها اسههتفاده از برنامههه حههذف و درج
FreeBayes  به دست آمد. خروجی اين برنامه يک فايل

VCF ویحاSNPs   وInDels  برای هر نمونه است. بهه
 و نوکلئوتیهدی تهک هایانهد شهکلی کردن فیلتر منظور

 برنامهه در Vcffilter ابهزار از کواهک، هایحذف و درج
vcftools استفاده شد . 

های منحصر به نمونه موتانهت برای شناسايی واريانت
)موجود در موتانهت و غايهب در نمونهه هاشهمی( از ابهزار 

vcf-isec  در برنامهvcftools .بهه منظهور اسهتفاده شهد 
 ههاهتروزيگو  و هاهموزيگو  شمارش محاسبه تفسیر،
 هها،حهذف و درج و تهک نوکلئوتیهدی هایاند شکلی در

اند  در معکو  و جابجايی هایجهش شمارش همچنین
 اسهتفاده snpEff برنامهه از تک نوکلئوتیدی، هایشکلی
بهرای اعتبهار سهنجی  .(Cingolani et al., 2012) شهد

SNPهای حاصل از مطالعات گذشته استفاده ها از گزارش
 Oryzaمربهوط بهه  SNPههای شد. برای اين کهار داده

sativa  موجههود در ديتههابیسEnsembl  دانلههود و مههورد
 استفاده قرار گرفت. 
ههای کانديهد ترين معیارهای انتخاب ننيکی از مهم

مقاومهت بهه تهنش ههای مهرتبط بها QTLپوشانی با هم
ههای موجهود در خشکی اسهت. بهرای شناسهايی واريانت

هها از QTLهها در بهرنج لیسهت ايهن QTLمحدوده اين 

                                                                           
1. Genome Analysis Toolkit  

دانلود شد و بر  /http://qtaro.abr.affrc.go.jpديتابیس 
ده در ها واريانت های واقع شاسا  موقعیت کروزومی آن

ها مهورد بررسهی قهرار گرفتنهد. انوتیشهن QTLمحدوده 
مورفیسههم رد داده اسههت در ههها پلیهههايی کههه در آننن

مورد بررسی قرار  rapdbو ديتابیس  Ensemblديتابیس 
هها اضهافه شهد و در ههای واريانتگرفت و به سهاير داده

 های کانديد لحاظ شد. انتخاب نن
 

 2F تیجمع در دیکاند یهاژن دییتأ

ای با هدف شناسايی تعدادی گیاه حسها  مزرعه شيآزما
ههای جهت تأيیهد نن 2Fو تعدادی گیاه مقاوم در جمعیت 

بهه  یمتهوال زراعهی در اهار سالکانديد، به طور خلاصه 
کاشت  ،دو رقم هستی و هاشمی  یبه صورت تلاق بیترت

1F2نسههل  یهههاپیننوت یگلههدان شي، آزمههاF شيو آزمهها 

 اجرا شد. 3Fل نس هایلیفام ایمزرعه
در حهال  تیبه دست آوردن جمع یبرا قیتحق نيا در

( ی)هاشهم یحسا  به تنش خشهک ني، لا2Fتفرق نسل 
موتانت و مقاوم  نيلارقم هستی )و  یبه عنوان والد مادر
قهرار  یمهورد تلاقه یبه عنوان والد پدر ی(به تنش خشک
 بهه یحاصل از تلاق یبذرها شيسال دوم آزما درگرفتند. 

 در مزرعه کشت شدند. نيدر کنار والد F1عنوان نسل 

مهورد آزمهون در سهال سهوم در  یاهیهگ هایپیننوت
موتانت  نيلا) رقم هستی  و هاشمی شامل یگلدان طيشرا
 رقمدو  نيا یحاصل از تلاق 2F تیو افراد جمع ی(و مادر
 نشيو گهز ديیهجههت تأ شيسال اههارم آزمها دربودند. 

 30حسها  و  پیهننوت 30عهداد ، ت F2مجدد افراد نسل 
در کنار  ،یگلدان شيشده در آزما يیمتحمل شناسا پیننوت
مورد آزمون قرار گرفتند.  یامزرعه طيدر شرا یوالد ارقام
اسهتاندارد بهرنج  یابيارز ستمیبر اسا  س یپیفنوت یابيارز

IRRI انجام شد (IRRI, 2014).  
ههای تأثیرگهذار در InDelو  SNPبا مشخص شدن 

يی شهدند. بهرای شناسايد کاند هایرقم موتانت، نن ننوم
 2F یههتاز جمع یشههده در گروههه یههداپ یهامورفیسههمیپل

 یخشهک تهنش متحمل به یاهگ 8حسا  و  یاهگ 8شامل 
ننوتايپینه   ،F3های انجام شده در نتاج حاصل از بررسی
 یکه با تحمل به خشهک يدکاند یننومی نواحانجام شد تا 

http://qtaro.abr.affrc.go.jp/
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از شناسايی شود. ننوتايپن   دهندیتفرق همزمان نشان م
 انجام شد. يابی سنگرتوالی يقطر
 

 نگیپیژنوتا یبرا آغازگر یطراح

 Primer3طراحی آغازگرها بهرای انجهام ننوتايپینه  در 

(v. 0.4.0) ای طراحی شدند که آغازگرها به گونه .انجام شد
موتاسیون مورد نظر در وسط قطعه تکثیری واقع شده باشهد. 

 ینهههان از صهههحت طراحهههی آغهههازگر بلاسهههتبهههرای اطم
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) ههههههها آن

صورت گرفت. سنتز پرايمرها توسط شرکت سیناکلون انجهام 
سازی آن ها طبق دستورالعمل ارائه شهده توسهط شد و آماده

تهوالی و مشخصهات  1جهدول  اين شرکت صهورت گرفهت.
 دهد. پرايمرهای استفاده شده در اين پژوهش را نشان می

روی نل  PCRبا توجه به تک باند بودن محصولات 
درصد و غلظهت مناسهب تأيیهد شهده بها  5/1الکتروفورز 

 مههايکرولیتر از محصههولات 25دسههتگاه اسههپکتروفتومتر، 
PCR سنگر  يابیبه همراه پرايمرهای مربوطه برای توالی

م ر ننوبه شرکت نیانن ارسال شد. قطعه تکثیر شده ابتدا د
رديفی و تأيید يابی شد و پس از هممادری و موتانت توالی

حاصل از تکثیر ننوم   PCRوجود موتاسیون، محصولات 
ههای کانديهد گیاه مقاوم با پرايمر نن 8گیاه حسا  و  8

  يابی ارسال شدند. برای توالی
 

 شهای پژوهیافته

 ها با ژنوم مرجعردیفی خوانشهم

هاشمی و موتانت شهامل دو  ننوم کل يابیتوالی هایداده
 پسهوند فايل خوانش رفت و برگشت بهرای ههر ننهوم بها

fastQC افهزار ها بها نرمبه دست آمد. کنترل کیفیت داده

FastQC يابی را تأيیهد کهرد. پهس از کیفیت بالای توالی
 پههايین و همچنههین هههای دارای کیفیههتحههذف خههوانش

های دارای توالی آداپتورها يا پرايمرها با استفاده از خوانش
ها در رقم هاشهمی ، تعداد توالیTrimmomaticافزار نرم
و در رقهههم موتانهههت از  16278323بهههه  20871224از 

رسههید. پههس از هههم رديفههی  17910835بهه  20749295
 Oryza sativa Japonicaهها بها ننهوم مرجهع خوانش
، بهیش BWAافزار با استفاده از نرم  IRGSP-1.0خهنس
هها در ههر دو رقهم بها ننهوم مرجهع درصد خوانش 95از 
رديفی و میانگین عمق خوانش رديت شدند. درصد همهم

 نشان داده شده است.  2برای هر رقم در جدول 
ههها بهها ننههوم مرجههع داده یفههيردهم یدرصههد بههالا

خام و دقت بالا در  یهامناسب داده تیفیک یدهندهنشان
است. مطالعهات مشهابه در  شيو پالا پردازششیمراحل پ
عنوان درصهد را بهه 90بالاتر از  یفيردهم ريمقاد زیبرنج ن

 انههدههها گههزارش کردهداده تیههفیشههاخص اسههتاندارد ک
(Mahesh et al., 2020). و  میکه یهایبر اسا  بررس

تنها نههبهالا  تیهفیبها ک یفهيردبه هم یابیهمکاران، دست
را کاهش  هاانتيوار یفراخوان ندياحتمال بروز خطا در فرآ

 تیهموقع نیهیدقهت در تع شيبلکه موجهب افهزا دهد،یم
 Kim) شودیننوم، م یتکرار یدر نواح ژهيوها، بهجهش

et al., 2022وانه  و همکهاران،  گفتههبهه  نی(. همچنه
 ی( براXبرابر ) 10تا  5عمق پوشش در محدوده  نیانگیم
 يیجهت شناسها یمقدار مناسب اهان،یگ کیلعات ننوممطا
کواک  یهااضافهو  و حذف یدینوکلئوتتک یهاانتيوار

اسها ،  نيه(. بر اWang et al., 2021) رودیبه شمار م
انجهام  یحاصل در پهژوهش حاضهر بهرا یهاداده تیفیک
 شد. یابيمناسب ارز یبعد یهالیتحل

 
 شده برای ننوتايپین  توالی پرايمرهای استفاده .1جدول 

Table 1. Sequence of the primers used for genotyping 

 نام ژن
Gene name 

 توالی پرایمر
Primer sequences 

 دمای اتصال
Annealing Temperature 

 طول قطعه تکثیری
PCR product length 

Os11g0493000 
F: ATGGGTTTGTGTTTCAGAGC 

58 462 
R: TTCAAAGCGCAATACGCTAC 

    

Os11g0539500 
F: ATCAAGTGCACCGTGATGGA 

58 447 
R: TGACACGTAACCACAGGTTTTG 

    

Os08g0133700 F: TTGATTGCTCTTTCCTCTGC 
58 461 

R: GATTTGACATGCATCGAACC 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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 رديفی ننوم برنجيابی و آمار همخلاصه اطلاعات توالی .2 جدول
Table 2. Summary of sequence data and mapping statistics on the rice genome 

 Hashemi Mutant 
 20871224 20749295 (Total reads) های کوتاهتعداد کل توالی
 16278323 17910835 (Total reads mapped) شده با ننوم مرجعرديتهای همتعداد خوانش
 97.73% 95.70% ((%) Genome coverage) درصد همرديفی

 5.64 5.61 (Sequencing depth) دهین عمق خوانش يا پوششمیانگی

 

 ها InDelها و SNPشناسایی 

ههای پهیش رديفی با ننوم مرجع و انجام فیلترين بعد از هم
هههای موجههود در موتانههت و ، واريانتBWAفههرب برنامههه 

د تعهدا ناموجود در رقم هاشمی استخراج شدند. در اين مطالعه
 وکلئوتیدی به دست آمد. اندريختی تک ن 73،077

مورفیسهم موجهود در رقهم موتانهت از بیشترين تعداد پلی

ها به ترتیهب از نهوع و پس از آن بیشترين واريانت SNP نوع
MNP1، DEL2  وINS3 درصهههد از  18د. حهههدود باشهههمی
SNP های شناسايی شده، در مطالعات پیشین گهزارش شهده
ها بر اسها  انتتعداد واري .(McNally et al., 2009) بودند

 . نشان داده شده است (3)مورفیسم در جدول نوع پلی

 
 ها بر اسا  نوع واريانتتعداد واريانت .3جدول

Table 3. Number variants by type 
Total Type 
58,969 SNP 
8,551 MNP 
1,898 INS 
2,268 DEL 
1,391 MIXED 

73,077 Total 

 

 ها در ژنومInDelها و SNPتوزیع 

 یشهده و فراوانه يیشناسها یههاInDelها و SNPتعداد 
 نی( در بههجفههت بههاز لههویک 100)تعههداد در هههر  هههاآن

ههها در توزيههع واريانت .ههها متفههاوت اسههتکروموزوم
های موتانت نسبت به هاشمی و نهرد واريانهت کروموزوم

نشهان داده شهده اسهت.  (4)در هر کروموزوم در جهدول 
 نيو کمتهر 11کرومهوزوم  رد InDelو  SNPتعداد  نيشتریب

علاوه بهر ايهن مشهاهده   شناسايی شد. 9کروموزوم  تعداد در

                                                                           
1. Multiple Nucleotide Polymorphism  
2. Deletion  
3. Insertion 

ها نیهز يکنواخهت ها در درون کروموزومشد که توزيع واريانت
دار در تهراکم نیست. وقوع منهاطق ننهومی بها تفهاوت معنهی

پیش از ايهن نیهز در بهرنج و سهاير  DNAهای مورفیسمپلی
 ;Arai-Kichise et al., 2011) گیاهان گزارش شده است

Caicedo et al., 2007; Feltus et al., 2004; 

Nordborg et al., 2005; Subbaiyan et al., 2012; 

Jain et al., 2013a).  
 

 های ننوم موتانتها در کروموزومنرد واريانت .4جدول 
Table 4. Variants rate details on the mutant genome 

chromosomes 
Chromosome Length Variants Variants rate 

1 43,270,923 6,450 6,708 

2 35,937,250 5,776 6,221 

3 36,413,819 8,103 4,493 
4 35,502,694 5,393 6,583 

5 29,958,434 5,465 5,481 

6 31,248,787 4,080 7,659 
7 29,697,621 5,377 5,523 

8 28,443,022 4,481 6,347 

9 23,012,720 3,664 6,280 
10 23,207,287 5,016 4,626 

11 29,021,106 15,039 1,929 

12 27,531,856 4,233 6,504 
Total 373,245,519 73,077 5,107 

 
احتمهالاً  11در کرومهوزوم  هاانتيتراکم وار نيشتریب
 یههامهرتبط بها تنش یهااز نن یااز حوور خوشه یناش
کرومهوزوم  نيدر ا انیب کنندهمیتنظ یهاو نن یستيرزیغ

ها معمولاً بالادست نن ی(. نواحLiu et al., 2023است )
 میطور مستقبه توانندیهستند که م یمیشامل عناصر تنظ

بگذارنهد؛  ریهها تهأثنن انیهب میو تنظ یسيزان رونویبر م
ممکهن اسهت بها  ینواح نيدر ا هاانتيتجمع وار نيبنابرا
 یدهنده به تنش خشهکپاسخ یهانن انیدر سطح ب رییتغ

و  ن یمطالعهه سهدر  .(Zhao et al., 2022)مرتبط باشد 
 از یتوجهگزارش شده اسهت کهه بخهش قابهل زیهمکاران ن

QTL بهرنج در  اهیدر گ یبه تنش خشک تحملهای مرتبط با
 جيبها نتها افتههي نيهقرار دارنهد کهه ا 11و  8 یهاکروموزوم
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(. Singh et al., 2021راسهتا اسهت )پهژوهش حاضهر هم
 توانههدیم هههاانتيو تههراکم وار یمکههان عيههتوز ،یطور کلههبههه
مؤثر بر تحمل به  یهاگاهياز جا یارزشمند یننوم یهانشانه
 ارائه دهد. تدر رقم موتان یخشک
 

 هاInDelها و SNPآنالیز 

ههای تهک در رقم موتانهت بیشهترين تعهداد انهد ريختی
 و A/G)  1نوکلئوتیدی از نهوع جههش جهايگزينی انتقهالی

C/T )  های تک جهش بود و تعداد اندريختی 52،380با
، A/C) 2نوکلئوتیههدی از نههوع جهههش جههايگزينی متقههاطع

A/T ،G/C  وG/T )22،805 سههبت جهههش عههدد بههود. ن
بهود  3/2در رقهم موتانهت  3(Ts/Tv)انتقالی بهه متقهاطع 

 یهادهيهاز پد یکي یانتقال یهاجهش یغلبه (.5)جدول 
 نيهخودگشن مانند برنج است کهه ا اهانیدر ننوم گ جيرا

 نههديدر فرآ راتییههنههوع تغ نيهها شههتریب یداريههامههر بههه پا
 ,.Li et al) شهودینسهبت داده م DNA یهمانندسهاز

بهه متقهاطع  یجهش انتقال یآمدهدستبت به(. نس2022
(Ts/Tv ≈ 2.3در ا )شهده در گزارش ريمقهاد بهاپژوهش،  ني

 Wangمطالعات ننوم کامل برنج توسط وان  و همکهاران )

et al., 2020( و هوانه  و همکهاران )Huang et al., 

 یدهندهنسهبت معمهولاً نشهان نيهدارد. ا یخوان( هم2021
 یفهيردهم یو صحت بهالا انتيوار یهامطلوب داده تیفیک

(. Kawakami et al., 2018ها با ننوم مرجع است )خوانش
آن اسههت کههه  انگریههنسههبت بههالاتر از دو ب ،یطور کلههبههه
و  یپرتوتهاب نهديدر فرآ رتريپذسهتيو ز تهریعیطب یهاجهش

 Li etاند )شده تیدر رقم موتانت تثب یبعد یهاانتخاب نسل

al., 2022; Wang et al., 2020.) 

 
 بر یدیتک نوکلئوت یهایختياند رو نسبت تعداد  .5 جدول

 جايگزينی نوع جهش اسا 
Table 5. Number and ratio of single nucleotide 

polymorphisms based on the type of substitution 

mutation 
52,380 Transitions 
22,805 Transversions 
2.2969 Ts/Tv ratio 

                                                                           
1. Transitions 

2. Transversions 

3. Transitions/ transversions 

 هاInDelها و SNP 4نویسیهحاشی

 IRGSP-1.0در ايهن پههژوهش از حاشههیه نويسههی ننههوم 
های ها بر ويژگیبرای مشخص شدن تأثیر توزيع واريانت
ههها و SNP تیههموقعمختلههت ننههومی اسههتفاده کههرديم. 

InDels  ریو عملکرد نن تأث انیتواند بر بیم ننوم کيدر 
نده دارای کنکد یموجود در نواح یهاسمیمورفیپلبگذارد. 

 نیممکن است عملکرد پهروتئ رايزای هستند اهمیت ويژه
 یهایموجود در توال راتییتغ ن،يدهند. علاوه بر ا رییرا تغ
 انیهب تواننهدبه دلیل اين که می ؛مهم هستند زین یمیتنظ

نن را عملکهرد  جهیسرکوب کنند و در نت اتقويت ينن را 
مرتبط بها  سمیمورفیکشت پل ن،يبنابراتحت تاثیر قرار دهند. 

. اسههت دارای اهمیههت زيههادیههها نن یعملکههرد راتییههتغ
مطالعات زيادی تاثیر بالای وقوع واريانت در نواحی تنظیمهی 
بالادست و پهايین دسهت در بیهان نن در حیوانهات را نشهان 

 ,.Landry et al., 2007; Wittkopp et al) انهدداده

2008; Wray, 2007)یهز اهمیهت . اند مطالعه در گیاهان ن
هايی را در تنظیم بیان نن و تهأثیر بهر صهفات انین واريانت

 .(Keurentjes et al., 2007) اندزراعی گزارش کرده
های تهک نوکلئوتیهدی نتايج مستندسازی اندريختی
هها در نهواحی بالادسهت نشان دادند که بیشترين واريانت

تیب ها به ترپس از آن بیشترين واريانت .اندها رد دادهنن
اند. میزان آثهار دست و نواحی بین ننی واقع شدهدر پايین
نشهان داده  1های تک نوکلئوتیدی در شهکل اندريختی

 دردرصهد  113/28هها شده اسهت. از تعهداد کهل واريانت
ی، اگزونههدرصههد در نههواحی  799/1 تنهواحی پههايین دسهه

درصد در نواحی  25/3، بین ننیدرصد در نواحی  176/24
 026/29درصد در نواحی ترنسهکريپت، 135/12ی، اينترون

درصههد در نههواحی  88/0، دسههتبالادرصههد در نههواحی 
3'UTR  5 درصد در نواحی 52/0و'UTR نهداهقرارگرفت .

ههايی کهه در ناحیهه اگهزون واقهع در اين مطالعه واريانت
 ای برخوردارند.اند از اهمیت ويژهشده
  
 
 

                                                                           
4. Annotation 
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 ت ننوم موتانتها در نواحی مختلدرصد واريانت .1شکل 

Figure 1. Variant percentage in different regions of the mutant genome 

 

 و گ و یهتروز یدی تک نوکلئوت یهایتیخچندر

 گو یهموز

ههای هتروزيگهو  در ننوم مهورد مطالعهه تعهداد واريانت
بود. در ايهن مطالعهه  25355عدد و هموزيگو   46608

قاومهت بهه خشهکی ههای کانديهد مبرای جسهتجوی نن
جدا شده و درآنالیزهای بعهدی  های هموزيگوت راواريانت

 . اون بهرنج خودگشهن اسهت ومورد استفاده قرار گرفتند
اندين نسهل خودگشهن شهده مورد مطالعه موتانت  لاين

 .های واقعی هموزيگوت باشندواريانت رودمیاست انتظار 
بههرنج، وقههوع غالههب  ریههخودگشههن نظ یهادر گونههه

 نهديفرا رايهاست، ز یعیطب یامر گو يهموز یهاتانيوار
ناهمسهان و  یههاالل یجيمنجر به حذف تهدر یخودگشن
(. Mansueto et al., 2017) شهودیم ههاپیننوت تیتثب
در  گهو يهموز یههاانتيمطالعات مشابه، نسهبت وار در

درصهد گهزارش  70تها  55 نیب شدهیپرتوده یهاموتانت
 ,.Jain et al., 2019; Furuta et alشهده اسهت )

مطالعههه  نيههدر ا هههاگو ي(. نسههبت بههالاتر هتروز2023
 یننهوم یساختارها اي ديجد یهاجهش یجهینت تواندیم
 ،یکیننت دگاهياز ننوم باشد. از د یدر مناطق خاص دهیچیپ
 یراب گو يو هتروز گو يهموز یهاانتيوار انیم زيتما
 یاهدیهچیمرتبط بها صهفات پ داريپا یهاجهش يیشناسا

تنهها  رايهدارد، ز یاديز تیاهم یهمچون تحمل به خشک
 یهابه نسهل داريانتقال پا تیقابل شدهتیتثب یهاانتيوار
 (.Wang et al., 2021دارند )را  یبعد
 

های موج ود در مد دوده های کاندید و واریانتژن

QTL های تدمل به تنش خشکی 

نچهه ها بهر اسها  آپس از بررسی و فیلتر کردن واريانت
بها  یپوشهانهمبررسهی هها و ننارکرد ذکر شد، مطالعه ک

QTLی مرتبط با مقاومت به خشکی و در نظر گهرفتن ها
ههای دارای ، مطالعه ارتولوگ ننQTLهر  LOD1 اسکور

، بهرنج یهاانتيوار سیتابيدها با واريانت، مقايسه واريانت
در نظر گرفتن تأثیر واريانت بهر نن و بهر محصهول آن و 

تحمهل بهه خشهکی،  ها بها صهفاتانتيوار ه ارتباطمطالع
هها در گیهاه و محصهول بیهان نن، بررسی محل بیان نن

جستجوی عملکرد مولکولی نن و فرايندهای بیولهونيکی 
ها دخیل است، در نهايت سه نن بهرای مرحلهه که در آن

نام نن کانديد، نام  (6)ننوتايپین  کانديد شدند. در جدول 
ی که در نن رد داده SNPناسه ، شLOCنن در سیستم 

 ها قید شده است. است و ساير مشخصات اين نن
 

 نتایج حاصل از ژنوتایپینگ

يابی قطعات حاصل از تکثیر ننهوم رقهم نتیجه انجام توالی
رديفی موتانت و مادری با پرايمرهای سه نن کانديد و هم

با توالی رفرنس، وجود موتاسیون مورد نظر در دو تا از سه 
( و نن 2)شهکل  Os11g0493000کانديد يعنی نن نن 

Os08g0133700  ( را تأيید کرد. 4)شکل 
 

 

                                                                           
1. Logarithm of the odds  
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 هاهای کانديد تحمل به خشکی و مشخصات آننن .6جدول 
Table 6. Candidate genes for drought tolerance and their characteristics 

Candidate genes 1 2 3 

Gene name Os11g0493000 Os11g0539500 Os08g0133700 
LOC LOC_Os11g30060.1 LOC_Os11g33300.1 LOC_Os08g04010.1 
SNP ID rs54404362 vcZ2HKGWT 10801921126 
Expression Shoots, flower, embryo, endosperm expressed in all tissues low expression, all tissues 
Variant frameshift (stop codon lost) stop gained(Q→stop codon) stop gained(S→stop codon) 
Interesting truncated protein turned to a compelete protein truncated protein truncated protein 

Gene Product Name NBS-LRR type disease resistance protein Hom-B, 

putative, expressed 
O-methyltransferase, putative, 

expressed 
2- aminoethanethiol dioxygenase, putative, 

expressed 
Molecular function protein binding transferase activity, protein binding catalytic activity 
Biological process response to stress metabolic process, cellular process metabolic process 

 

 
: توالی حاصل از تکثیر ننوم موتانت MP1(، Os11g0493000) 1: توالی حاصل از تکثیر ننوم هاشمی با پرايمرهای نن کانديد HP1 .2 شکل

 : توالی نن موتانت مورد انتظارMU: توالی نن رفرنس، Os11g0493000، 1با پرايمر نن کانديد

Figure 2. HP1: The sequence obtained from the amplification of the Hashemi genome with primers of candidate gene 

1, MP1: The sequence obtained from the amplification of the Mutant genome with primers of candidate gene 1,  

Os11g0493000: Reference gene sequence, MU: Expected mutant gene sequence 

 

 
: توالی حاصل از تکثیر ننوم موتانت MP2(، Os11g0539500) 2: توالی حاصل از تکثیر ننوم هاشمی با پرايمرهای نن کانديد HP2 .3 شکل

 : توالی موتانت مورد انتظارMU: توالی نن رفرنس، Os11g0539500، 2 با پرايمر نن کانديد

Figure 3. HP2: The sequence obtained from the amplification of the Hashemi genome with primers of candidate gene 

2, MP2: The sequence obtained from the amplification of the Mutant genome with primers of candidate gene 2,  

Os11g0539500: Reference gene sequence, MU: Expected mutant gene sequence 

 

 

: توالی حاصل از تکثیر ننوم موتانت MP3(، Os08g0133700) 3 الی حاصل از تکثیر ننوم هاشمی با پرايمرهای نن کانديد: توHP3 .4شکل 

 : توالی موتانت مورد انتظارMU: توالی نن رفرنس، Os08g0133700، 3 با پرايمر نن کانديد

Figure 4. HP3: The sequence obtained from the amplification of the Hashemi genome with primers of candidate gene 

3, MP3: The sequence obtained from the amplification of the Mutant genome with primers of candidate gene3,  

Os08g0133700: Reference gene sequence, MU: Expected mutant gene sequence 
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 خشکی های کاندید تدت تنشبررسی ژن

ننوم  PCRيابی قطعات حاصل از انجام نتیجه انجام توالی
حاصههل از - F2لايههن مقههاوم  8لايههن حسهها  و  8

 های فنوتیپی بر اسا  سیستم ارزيهابی اسهتانداردارزيابی
ايی، تنها در با پرايمرهای دو نن کانديد نه  - IRRIبرنج 
تفهههرق واريانهههت مشههههودی در  Os11g0493000نن 
 (.  7 و مقاوم مشاهده شد )جدولهای حسا  لاين

 
ده شمقايسه نقاط دارای موتاسیون در توالی تکثیر . 7جدول 

( با T8تا  T1) ( و لاين های مقاومS8تا  S1های حسا  )لاين
در کنار  2 )با سه موتاسیون( و نن کانديد 1پرايمرهای نن کانديد 
 وتانت و هاشمی و توالی نن رفرنستوالی رقم م

Table 7. Comparison of mutation sites in the amplified 

sequences of sensitive lines (S1 to S8) and resistant 

lines (T1 to T8) using primers for Candidate Gene 1 

(with three mutations) and Candidate Gene 2, alongside 

the sequences of the mutant Variety, Hashemi variety, 

and the reference gene sequence 
Os08g01

33700 

Os11g0493

000(3) 

Os11g0493

000(2) 

Os11g0493

000(1) 
 

G A-A G A 
Refer
ence 

G A-A G A 
Hashe

mi 

C AAA C G 
Muta

nt 

N AAA C G T1 
C AAA C G T2 

G AAA C G T3 

C A-A G A T4 
G AAA C G T5 

G AAA C G T6 

N A-A G A T7 
C AAA C G T8 

G A-A G A S1 

G A-A G A S2 
C A-A G A S3 

C A-A G A S4 

C AAA C G S5 
C A-A G A S6 

N A-A G A S7 

N AAA C G S8 

 

 Os11g0493000 (LOC_Os11g30060.1)ژن 

قههرار دارد و  11روی کرومههوزوم  Os11g0493000نن 
نوکلئوتید است. اين نن پروتئینی به طهول  499طول نن 

سیدآمینه را رمز کرده است. ساختار ايهن نن از يهک ا 70
 اگزون و دو اينترون تشکیل شده است. 

و  Ensembl هایبررسی انوتیشن نن در در ديتابیس
rapdb دهههد کههه ايههن نن دارای عملکههرد نشههان می

 2اتصال به پروتئین است و در فراينهد بیولهونيکی 1مولکولی
ن نن پروتئین پاسخ به استر  نقش دارد. نام محصول اي

گههزارش شههده. در  LRR-NBS3مقاومههت بههه بیمههاری 
مطالعات محهل بیهان ايهن نن در سهاقه، گهل، جنهین و 
 4آندوسپرم ذکر شده است. ايهن نن دارای يهک رونوشهت

 است. 
در توالی نن موتانت سه واريانت مشاهده شد. واريانت 

 Gبهه  Aاست و بها تبهديل نوکلئوتیهد  SNPاول از نوع 
پپتیهد  رمهز کننهده orfتاپ کدون قبهل از باعث حذف اس

 Cبهه   Gو بها تبهديل SNPشده است. واريانت دوم نیهز 
اسهید  ( بههwتريپتوفهان )باعث تبديل اسید آمینه قطبهی 

شده است؛ و واريانت سهوم از نهوع  (sسرين )آمینه قطبی 
و تغییهر  Aاينزرشن بوده و اضافه شهدن يهک نوکلئوتیهد 

ث تغییر فريم شیفت باع TAAATCبه  TAATCتوالی 
و از دست رفهتن يهک اسهتاپ کهدون شهده اسهت. ايهن 

 هههای بههرنج بهها شناسهههواريانههت در ديتههابیس واريانههت
rs54404362  ثبت شده اسهت. بنها بهر آنچهه ذکهر شهد

شود نن موتانت با حذف دو اسهتاپ کهدون، بینی میپیش
اسهیدآمینه  834يک پروتئین کامل با پپتیهدی بهه طهول 

رديفی تهوالی پپتیهدی نن (. نتیجه هم5ل تولید کند )شک
-RPP13موتانت مشابهت بسیار بالايی بها تهوالی پپتیهد 

1Like protein (Oryza glaberrima)5  نشهههان داد
هههای مقههاومتی بههه عنههوان پروتئین RPP13(. 6)شههکل 

های دفهاعی گیاههان گزارش شده است که در مکانیسهم
 Sakariya et al.2024, Villeth et) مختلت نقش دارد

al., 2015.) RPP13  يههک شههبه پههروتئین دخیههل در
اسهت.   NB-ARCمقاومت به بیمهاری و حهاوی دومهین

، دارای يههک هههای مههوئر در مقاومههتبسههیاری از پروتئین
هستند. ايهن پهروتئین نقهش  NB-ARCدومین مرکزی 

های مختلت گیاهی از جمله مهمی در مقاومت به بیماری

                                                                           
1. Molecular function 

2. Biological process 

3. Nucleotide-binding site and leucine-rich repeat 

4. Transcript 

5. Recognition of Peronospora Parasitica 13-like 
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 (.Cheng et al., 2018; Bittner-Eddy et al., 2000) سفیدک پهودری دارد

Hashemi gene: …..TTGGATAATGTTTAGAATGAGCAAAGTGATTACTGGAAGTCGTT……….AGACTACTTAATCCTGATGA 

CAGCTGGTTGTTATTCAAGCAAACAGCG TTTGTTGAGCATGATAATGTCAGTCCAGCAAACCTAGTA….. 
Hashemi peptid: …..L D N V Stop N E Q S D Y W K S………. D Y L I L Met T A G C Y S S K Q R L L S Met I Met S V Q Q T Stop 

Mutant gene: …..TTGGATGATGTTTGGAATGAGCAAAGTGATTACTCGAAGTCGTT………. AGACTACTTAAATCCTGATGA 

CAGCTGGTTGTTATTCAAGCAAACAGCG TTTGTTGAGCATGATAATGTCAGTCCAGCAAACCTAGTA….. 
Mutant peptid: …..L D D V W N E Q S D Y S K S ………. D Y L N P D D S W L L F K Q T A F V E H D N V S P A N L V….. 

 و پیش بینی پپتید آن در ننوم هاشمی و موتانت Os11g0493000مقايسه توالی نن کانديد . 5شکل 
Figure 5. Comparison of Os11g0493000 Candidate genes sequence and its peptid prediction in Hashemi and Mutant genome 

 

 
 RPP13-Like protein1(Oryza glaberrima)در لاين موتانت با توالی پپتید  Os11g0493000رديفی توالی پپتیدی نن کانديد هم .6شکل 
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Figure 6. Alignment of the peptide sequence of the candidate gene Os11g0493000 in the mutant line with the peptide 

sequence of RPP13-Like Protein1 (Oryza glaberrima) 
 

هههای بهها درک مولکول NBS-LRRهههای پروتئین
( و ABAو  ROSتههههنش )ماننههههد ی دهندهسههههیگنال

 MAPKسههازی مسههیرهای دفهههاعی از جملههه فعال

cascadeبهه تهنش ايفها  ، نقش مهمی در القهای تحمهل
رنج، افهزايش (. در گیاههان بهLi et al., 2023کنند )می

در شهرايط خشهکی موجهب  NBS-LRRههای بیان نن
هههای تنظههیم اسههمزی از طريههق کنتههرل تجمههع پروتئین

ههههها ، ديرينLEAکننههههده از سههههلول ماننههههد حفاظت
(Dehydrinsو پرولین می )( شودFang et al., 2022.) 

ک به علاوه، ارتباط اين نن با مسیر هورمهون آبسهزي
نه  و ت. مطالعهات جوتوجهه اسه( نیهز قابلABAاسید )

انهد کهه همکاران و همچنین کومار و همکاران نشان داده
تعامل بها  از طريق NBS-LRRبرخی از اعوای خانواده 
، موجههب DREB2Aو  WRKYفاکتورهههای رونويسههی 

ها، حفه  ههای مهرتبط بها بسهتن روزنههافزايش بیان نن
شهوند. بنهابراين، پتانسیل آبی سلول و کاهش تبخیهر می

قهای ايجادشده در ايهن نن احتمهالاً منجهر بهه ال تغییرات
تر دفاعی در برابر تنش خشکی شده است های سريعپاسخ
(Kumar et al., 2022; Jung et al., 2020.) 

انههین، شههباهت پپتیههدی بههالای نن موتانههت بهها هم
RPP13-like protein ر گونهه دOryza glaberrima 

خته شهده که نقش آن در مقاومت به سفیدک پودری شنا
دهد که سازوکارهای مشترکی میان پاسخ است، نشان می

های زيستی و غیرزيستی وجود دارد. اين موضوع به تنش
خهوان دهی دفهاعی همدر سیگنال ”cross-talk“با مدل 

سازی يک مسیر مقاومهت بهه تهنش است، جايی که فعال
تواند موجب افزايش تحمل بهه تهنش خشهکی زيستی می
 (.Bertioli et al., 2022; Seo et al., 2022نیز شود )

شهههههده در ههههههای شناسايیدر مجمهههههوع، جهش
Os11g0493000  احتمالاً باعث افزايش پايهداری، بیهان
اند که در نتیجهه بها شده NBS-LRRيا فعالیت پروتئین 

دهی دفاعی، افهزايش محتهوای تقويت مسیرهای سیگنال

خشهکی را  ها در گیاه، تحمل بهشدن روزنهپرولین و بسته
 اند.در رقم موتانت افزايش داده

 

 گیری و پیشنهادهانتیجه
ننههههوم موتانههههت حههههاوی پلههههی مورفیسههههم در نن 

Os11g0493000 ، توالی پروتئینی مشهابهRPP13-Like 

protein1(oryza glaberrima) کنهد. بهه نظهر را رمز می
علاوه بر تأثیر در مقاومت بهه  RPP13رسد شبه پروتئین می
های غیر زيسهتی نیهز نقهش دارد. يستی، در تنشهای زتنش

امید است بتوان بها القهاء موتاسهیون هدفمنهد يها اسهتفاده از 
های ويرايش ننوم بها ههدف تولیهد ايهن پهروتئین در تکنیک

ارقام برنج حسا  به تنش خشکی، به ارقهامی دسهت يافهت 
که علاوه بر داشتن خصوصیات مطلوب مورد نظهر، متحمهل 

باشند. با توجهه بهه شناسهايی و طراحهی  به تنش خشکی نیز
تهوان ايهن پرايمر برای نن مذکور در رقم موتانت هستی، می

نن را به ارقام تجاری حسا  به تنش خشکی بها اسهتفاده از 
 تکنیک انتخاب به کمک نشانگر منتقل کرد.

 

 قدردانیتشکر و 
 اين پژوهش با حمايت مادی و معنهوی گهروه بیوتکنولهونی

ی مشهد انجام شده است. قسهمت مولکهولی دانشگاه فردوس
پههژوهش در آزمايشههگاه بخههش ننههومیکس پژوهشههکده 
بیوتکنولههونی کشههاورزی منطقههه شههمال کشههور و قسههمت 

ای در فارم موسسه تحقیقهات بهرنج کشهور در رشهت مزرعه
و  انجام شده است. سپاسهگزار پشهتیبانی و حمايهت اسهتادان

همکهاری و  بزرگوارانی هسهتیم کهه در پیشهبرد ايهن پهرونه
ن همراهی داشته اند و قطعهاً بهدون حوهور آنهان انجهام ايه

 پژوهش ممکن نبود. 
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