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Abstract 

Introduction: With the rapid growth of the global population and the increasing constraints on water and soil 

resources, achieving sustainable food security-particularly for strategic crops such as rice has emerged as one of 

the major challenges in agricultural development. Stem lodging is a critical limiting factor affecting grain yield 

and quality in many local and improved rice cultivars, significantly reducing harvest efficiency and yield loss. 

Enhancing culm diameter represents one of the most effective genetic strategies for improving lodging resistance, 

and the identification of genes and alleles influencing this trait can play a pivotal role in enhancing breeding 

efficiency. In this context, the STRONG CULM2 (SCM2) gene has attracted considerable attention due to its 

pleiotropic effects on increasing culm diameter, spikelet number, and lodging resistance. The objective of this 

study was to identify and classify rice genotypes based on the presence or absence of the SCM2 allele and to 

evaluate the efficiency of a functional molecular marker associated with this gene for screening genotypes for 

culm diameter. 

Materials and Methods: For this purpose, 50 rice genotypes, including local, improved, and imported cultivars 

from the rice germplasm collection of the Rice Research Institute of Iran, were evaluated in a randomized complete 

block design with three replications under field conditions in 2021-2022 growing season. Culm diameter was 

measured 20 days after the onset of flowering at the fourth internode. For molecular evaluation, genomic DNA 

was extracted from young leaves, and genotypes were screened using a specific functional marker linked to the 

SCM2 gene. Molecular data were scored based on the presence or absence of the relevant gene allele, and 

independent t test, cluster analysis, and mean comparison were applied to analyze the association between 

phenotypic and molecular data. 

Results: The results showed that the SCM2 molecular marker effectively segregated the studied genotypes into 

two distinct groups: Genotypes carrying SCM2 gene allele, which had a larger culm diameter, and genotypes 

lacking the SCM2 allele, which had a smaller culm diameter. Of the 50 genotypes, 31 possessed the SCM2 allele, 

while 19 did not. Phenotypic evaluations showed strong consistency with molecular data, and independent t test 

analysis confirmed a positive and significant relationship between the presence of the SCM2 allele and increased 

culm diameter, with the statistical model showing over 95%, prediction accuracy, indicating the marker's 

appropriate precision and efficiency. Additionally, the dendrogram derived from cluster analysis revealed a strong 

correlation between allele presence and culm diameter, with genotypes clustering logically according to allelic 

status and phenotypic values. 

Conclusion: Overall, the results demonstrate that the SCM2 functional marker is a precise, efficient, and reliable 

tool for the rapid screening of rice genotypes for culm diameter. Its integration into breeding programs can 

accelerate the identification of superior genotypes, reduce time and costs associated with breeding, and enhance 

selection efficiency in early generations, thereby contributing significantly to the development of high-yielding, 

lodging-resistant cultivars through advanced breeding techniques. 
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 چکیده

برنج،  رینظ یدر مورد محصولات راهبرد ژهیوغذا به داریپا نیافزون منابع آب و خاک، تأم روز تیو محدود یجهان تیجمع شیبا افزا: مقدمه

دانه در  تیفیعوامل محدودکننده عملکرد و ک نیترساقه از مهم یدگیشده است. خواب لیتبد یتوسعه کشاورز یاساس یهااز چالش یکیبه 

قطر  شیبرداشت و افت عملکرد دارد. افزا ییکارا در کاهش یاکنندهنییو نقش تع شودیشده برنج محسوب مو اصلاح یاز ارقام محل یاریبس

مؤثر بر  یهاها و آللژن ییو شناسا شودیشناخته م یدگیمقاومت به خواب شیافزا یبرا یکیژنت یراهکارها نیاز مؤثرتر یکیعنوان ساقه به

 لیدلبه STRONG CULM2 (SCM2) راستا، ژن نیکند. در ا فایا نژادیبه یهابرنامه ییدر بهبود کارا ینقش مهم تواندیصفت، م نیا

مورد توجه قرار گرفته  یدیکل یهااز ژن یکیعنوان به ،یدگیها و مقاومت به خوابقطر ساقه، تعداد سنبلچه شیخود بر افزا کیوتروپیاثرات پل

 ییکارا یو بررس SCM2 عدم حضور آلل مطلوب ژن ایاساس حضور برنج بر یهاپیژنوت کیتفکو  ییپژوهش، شناسا نیاست. هدف از ا

 .صفت قطر ساقه بود یبرا هاپیژنوت یژن در غربالگر نیمرتبط با ا یعملکرد ینشانگر مولکول
برنج کشور در  قاتیمؤسسه تحق ونیاز کلکس یشده و وارداتاصلاح ،یمحل یهاپیبرنج شامل ژنوت پیژنوت 50منظور،  نیبد ها:و روش مواد

قطر  یریگقرار گرفتند. اندازه یمورد بررس یامزرعه طیدر شرا 1400-1401در سال زراعی  با سه تکرار یکامل تصادف یهاقالب طرح بلوک

جوان استخراج و  یهااز برگ یژنوم DNA ،یمولکول یابیمنظور ارزچهارم انجام شد. به انگرهیمو در  یروز پس از آغاز گلده 20ساقه 

 ایصورت حضور به یمولکول یهاانجام گرفت. داده  SCM2ژنمرتبط با  یاختصاص ینشانگر عملکرد کیبا استفاده از  هاپیژنوت یغربالگر

کلاستر و  هیمستقل، تجز t از آزمون یو مولکول یپیفنوت یهاداده نیارتباط ب لیتحل یشدند و برا یازدهیعدم حضور آلل ژن مربوطه، امت

 .استفاده شد هانیانگیم سهیمقا

واجد آلل  یهاپیطور واضح به دو گروه شامل ژنوتمورد مطالعه را به یهاپیتوانست ژنوت  SCM2ینشان داد که نشانگر مولکول جی: نتانتایج

 یدارا پیژنوت ۳1 پ،یژنوت 50. از مجموع دینما کیبا قطر ساقه کمتر تفک SCM2 فاقد یهاپیو ژنوت شتریقطر ساقه ب با  SCM2 ژن

مستقل  t آزمون لیداشت و تحل ییبالا یهمخوان یمولکول یهابا داده یپیفنوت یابیارز جیآلل بودند. نتا نیفاقد ا پیژنوت 1۹و   SCM2آلل

 ینیبشیبا درصد صحت پ یمدل آمار کهیطورکرد، به دییقطر ساقه را تأ شیافزا وSCM2 ن حضور آلل ژ نیب داریوجود رابطه مثبت و معن

 نیب یداریمعن یهمبستگ ،یاخوشه هیدندروگرام حاصل از تجز نیداشت. همچن تیمناسب نشانگر حکا ییدرصد، از دقت و کارا ۹5از  شیب

 .مجزا قرار گرفتند یهادر خوشه یپیفنوت ریو مقاد یآلل تیصورت منطبق با وضعبه هاپیحضور آلل ژن و صفت قطر ساقه را نشان داد و ژنوت

 یکارآمد و قابل اعتماد برا ق،یدق یابزار SCM2 یعملکرد یپژوهش نشان داد که نشانگر مولکول نیا جی: در مجموع، نتایریگجهینت

 ییشناسا ندیفرآ عیبا تسر تواندیم نژادیبه یهانشانگر در برنامه نیبرنج از نظر صفت قطر ساقه است. استفاده از ا یهاپیژنوت عیسر یغربالگر

در توسعه ارقام پرمحصول و  ینقش مؤثر ه،یاول یهاانتخاب در نسل ییکارا شیو افزا نژادیبه نهیمطلوب، کاهش زمان و هز یهاپینوتژ

 .دینما فایا عیسر نژادیبه یهاکیبا استفاده از تکن یدگیمقاوم به خواب

 یقطر ساقه، نشانگر مولکول ،یساقه برنج، غربالگر یدگی: خوابواژگان دیکل
 12/11/1404 تاریخ پذیرش:                                                                                                                                         17/0۹/1404 تاریخ دریافت:

مرتبط با ژن  یبرنج با استفاده از نشانگر عملکرد هایپیژنوت یپیو فنوت یکیژنت یغربالگر(. 1404) .ع ،ترنگ.، و م، یمدرس.، ب ،یزنجان یملکا.،  ،یخیکو یطالب منبع:

SCM2 ،188-175(، 2) 6 ،تولید و ژنتیک گیاهی مجله. https://doi.org/10.22034/plant.2026.145069.1185 
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 مقدمه

شود بینی میبه روند کنونی رشد جمعیت، پیشبا استناد 

میلیارد نفر برسد  ۹به بیش از  2050جمعیت جهان تا سال 

و در نتیجه، تقاضا برای غذا بیشتر خواهد شد و لزوم تسریع 

 سازددر افزایش تولید مواد غذایی را بیش از پیش آشکار می
(Rahman et al., 2016) .پایدار  در این مسیر، افزایش

یک  جو، و برنج گندم، از جمله ریزدانه غلات ظرفیت تولید

 محسوبضرورت راهبردی برای تأمین امنیت غذایی جهان 

برای پاسخ  .(Sakuma & Schnurbusch., 2020)شود می

به تقاضای رو به گسترش برنج در پی افزایش جمعیت، 

 نژادیبه فرآیندهای در ژنتیکی تنوعکارگیری و توسعه به

بر مدیریت پایدار و استفاده  که امری است؛ ناپذیراجتناب

 ,.Rachana et al)است  استوار ژنتیکی منابع از متوازن

تحت تأثیر  ،یمیک صفت ک عنوانبهعملکرد دانه . (2019

خصوصیات از جمله عوامل ژنتیکی و محیطی متعددی 

 ژنتیکی هر ژنوتیپ و واکنش آن به عوامل محیطی قرار دارد

(Mohtashami et al., 2023; Zhao et al., 2021) . یکی از

 Zhao) ساقه استقطر ، جلوگیری از نقصان عملکردعوامل 

et al., 2021).  ،در شرایط کنونی، با تشدید تغییرات اقلیمی

یک معضل  به زراعی گیاهان در( ورس) خوابیدگیپدیده 

 ,.Zhao et al)است  شده تبدیل کشاورزی در جدی مهم و

ترین و متداولترین از شایع (Lodging)  خوابیدگی .(2021

طور مستقیم بر بازدهی است که به تهدیدکنندهعوامل 

و کارایی برداشت  دانه عملکردکیفیت و  محصولات، کاهش

تأثیر منفی بر جای  محصولات زراعیدر برنج و سایر 

. از (Chigira et al., 2020 ; Zhao et al., 2021) گذاردمی

های اساسی در توسعه یکی از چالش سوی دیگر خوابیدگی

  .(Zhao et al., 2021) شودارقام پرمحصول محسوب می

های یکی از علل اصلی خوابیدگی در برنج، شکستن میانگره

چهارم اسااات که منجر به  ویژه میانگرهتحتانی سااااقه، به

بخش فوقانی سااااقه و خوشاااه شااادن و افتادن افقی خم

ستحکام . (Girija et al., 2017) شودمی میزان مقاومت و ا

همراه طول ساااقه، از عوامل های پایینی ساااقه، بهمیانگره

 شودتعیین کننده در تمایل گیاه به خوابیدگی محسوب می
(Girija et al., 2017) . امروزه تمرکز تحقیقات متخصصان

 بلند و پابلند با عملکرد برنج، بر توسعه ارقام نیمه نژادیبه

 

شود بالا است، اما چالش اصلی که در این مسیر نمایان می

یدگی می له  .(Yang et al., 2023) باشاااادخواب از جم

های برنج برای گزینش ژنوتیپ نژادیبههای مهم در شاخص

توان به قطر و ضخامت ساقه، طول مقاوم به خوابیدگی، می

مقاومت ، درصد خوابیدگی و میانگره چهارم، استحکام ساقه

معیارهای که یکی از  اشااره کرد. اساتحکام سااقه خمشای

کلیدی در انتخاب ارقام مقاوم به خوابیدگی برنج اسااات، 

ستقیماً تحت تأثیر ساقه، عرض دیواره و تراکم مواد  م قطر 

کاهش  همچون عواملی در مجموع، .دقرار دار ساااازنده آن

اسااتحکام ساااقه و توسااعه  قطر و شاادن، افزایشمیزان خم

مقاومت و تحمل  ایجاد، موجب بیشااتر پوشااش غلاف برگ

 ,.Girija et al) دشاااوندر برابر خوابیدگی می یتهک واری

2017).  

پیچیده است  یمکمقاومت در برابر خوابیدگی یک صفت 

های کنش عوامل زراعی و ویژگیکه حاصل برهم

طور به. (Yadav et al., 2017)د باشمورفولوژیکی گیاه می

تواند های آن میبهبود مقاومت به خوابیدگی و مولفهبالقوه 

 Rashid et) عملکرد داشته باشدافزایش تأثیر معکوس بر 

al., 2022) .این چالش، رفع حل نویدبخش برای یک راه

همزمان با افزایش مقاومت به  هایی است کهشناسایی آلل

خوابیدگی، فاقد اثرات منفی بر عملکرد هستند یا حتی اثر 

ایکدِا و . (Meng et al., 2021)مثبت بر عملکرد دارند 

 APO1 گزارش کردند که ژن 200۹همکاران در سال 

 کندسرعت تکثیر سلولی را در مریستم گل آذین تنظیم می
(Ikeda et al., 2009). طور موثری تعداد این آلل به

ها را افزایش و تعداد خوشه در هر گیاه را کاهش سنبلچه

دهد که نتیجه آن تاثیر منفی یا کاهش عملکرد است می

(Ookawa et al., 2010) .ژن  SCM2با ژن  مشابهAPO1 

دلیل جهشی که باعث ن ژن بهبا این تفاوت که ایباشد. می

ایجاد شده  APO1 کیلو باز در ناحیه بالادست ژن 5/۹درج 

که قبلاً برای کنترل ساختار  شناسایی شد که آن ژنی بود

 آلل ژن. (Ookawa et al., 2010) خوشه گزارش شده بود

SCM2  گیاهی برنج نژادیبهتری برای گزینه مناسب 

، تعداد APO1 شود، چرا که برخلاف آللمحسوب می

ها را ها را افزایش داده و در عین حال، تعداد خوشهسنبلچه
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 ژن. (Ookawa et al., 2010)دهد کرده و کاهش نمی حفظ

SCM2  که بر روی بازوی بلند کروموزوم شماره شش برنج

قرار دارد سبب افزایش قطر ساقه و در نتیجه افزایش تعداد 

شود دلیل اثرات پلیوتروپیک این ژن میها بهسنبلچه

(Yadav et al., 2017; Ookawa et al., 2016; Ookawa 

et al., 2010;Hirano et al., 2017  ) .ژنبر این، علاوه 
SCM2  توسعه آوندی و اولین شاخه خوشه، بر  با تنظیم

عملکرد، شاخص برداشت و افزایش مقاومت به خوابیدگی 

این ژن که در تنظیم  .(Terao et al., 2010) گذاردتاثیر می

کار را با کدکردن قطر و مورفولوژی ساقه نقش دارد، این

 دهدانجام می( f BOX) افپروتئین دومین جعبه

(Ookawa et al., 2010). 

ی گسترده از کودها و اصلاح سنتی برنج وابسته به استفاده

در . (Girija et al., 2017)پاکوتاه است کشت ارقام نیمه

منظور شناسایی تنوع ژنتیکی بین های کلاسیک بهروش

های گیاهی، به خصوصیات مورفولوژیکی متکی بودند گروه

که این خصوصیات نیز متاثر از عوامل محیطی هستند 

(Rachana et al., 2019) . اساس اصلاح گیاهان به روش

 Salgotra)های برتر است سنتی انتخابِ فنوتیپی ژنوتیپ

& Stewart Jr, 2020).  معایبی همچون زمانبر و پر

بودن اصلاح نباتات به شیوه سنتی و مرسوم همراه با هزینه

کارآیی پایین آن، موجب عدم امکان انتخاب گیاهان برتر در 

 .(Lau et al., 2015) شودها میروش گسترش سریع نسل
ی، مستلزم برآورد ارزیابی فنوتیپی مقاومت به خوابیدگ

های اصلاحی گیری دیداری در لایناندازه هری، محاسبهظا

های و نیز بررسی تنوع ژنتیکی است که این تنوع در نسل

ح لااص. (Merugumala et al., 2019)اولیه بسیار زیاد است 

های معمول و با روش ارقام جهت مقاومت به خوابیدگی

های ساختاری ساقه و عوامل آب و دلیل ویژگیمتداول به

ناچار در حال حاضر هوایی بسیار دشوار است. پس به

های مولکولی تنها راهکار موثر در رفع گیری از روشبهره

. (Merugumala et al., 2019) باشداین چالش می

های مولکولی سرعت و دقت آنها مهمترین مزیت روش

 .(Liu et al., 2022) ها استنسبت به سایر روش
های دخیل در صفات کمی های نوین، شناسایی ژنفناوری

های های ساختاریِ مکاناند و بسیاری از ژنکردهرا تسهیل 

ژنی صفات کمی که در عملکرد برنج موثر هستند با این 

 . (Ikeda et al., 2013) اندها شناسایی شدهفناوری

گیاهان است که در آن صفت  نژادیبهاصلاح دقیق روشی در 

گیری از یک ا بهرهصورت مستقیم و بهفنوتیپی مطلوب ب

که منشا آن از  (Functional Markers) نشانگر عملکرد

ناحیه ژنومی پیوسته با ژن هدف بوده و از آن مشتق شده 

 ینشانگرها .(Conner., 2004)شود است شناسایی می

پلاسم را ژرم عیثر و سرمؤ یو غربالگر ییشناسا یعملکرد

کنند چرا که در یم ریامکان پذ زیاد با دقت یتنوع آلل یبرا

 ,Salgotra & Stewart Jr) قرار ندارند یبیمعرض نوترک

امکان برخی نشانگرهای تصادفی با توجه به اینکه با . (2020

، نشانگرهای وجود ندارددر ژن گیرنده  شناسایی چندشکلی

تر و مؤثرتر از ، دقیقژنی های خاصشده برای آللطراحی

 Kim) کنندعمل میهدف نشانگرهای تصادفی اطراف ژن 

et al., 2016) .دلیل عدم به عملکردی نشانگرهای مولکولی

از عوامل محیطی بر صفات، مستقیماً با تنوع  تأثیرپذیری

طور مستقیم به تنوع بهو  ها مرتبط هستندتحت کنترل ژن

ابزار عنوان بهپردازند. این نشانگرها، ها میحاصل از ژن

کارآمدی برای سنجش تنوع ژنتیکی، تشریح روابط ژنتیکی 

ناسایی گوناگونی ژنتیکی و ، شهادر داخل و بین گونه

 وری از منابع ژنتیکی گیاهی نقش دارندرهتسهیل به

(Rachana et al., 2019) . نشانگرهای عملکردی همواره

های کنترل کننده صفات خاص بصورت اختصاصی با ژن

های چرا که در برنامه. (He & Park, 2015)مرتبط هستند 

، انتخاب ارقام منحصر به فرد که حاوی صفت نژادیبه

موردنظر در یک جمعیت در حال تفرق هستند بسیار مهم 

صفات دانه معمولاً پس  های مربوط بهاز آنجائیکه داده .است

دادن یک فصل شوند، منجر به از دستاز برداشت ثبت می

طور موثرتر در هنژادگران بتوانند آنرا بو اگر به. شودمی

جویی در زمان و مراحل اولیه انتخاب کنند علاوه بر صرفه

 & He) یابدهزینه، سرعت برنامه اصلاحی نیز افزایش می

Park, 2015) . بنابراین بهتر است از نشانگرهای عملکردی

 استفاده کرد.

های استفاده از نشانگرهای مولکولی نیاز به مقدار از مزیت

کم نمونه، تجزیه و تحلیل با دقت و صحت زیاد و شناسایی 
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 Cordeiro) ای استهای مورد نظر در مرحله گیاهچهبوته

et al., 2002). که ند نشانگرهای عملکردی این قابلیت را دار

های گیاهی، جهت ترکیب هدفمند آلل لاحهای اصدر برنامه

یافته مورد استفاده قرار لاحمطلوب در ارقام هیبرید و اص

در برنج تعدادی از . (Lübberstedt et al., 2005) گیرند

نشانگرهای عملکردی برای صفاتی مثل کیفیت دانه، 

اند عملکرد دانه و مقاومت در برابر تنش بکار برده شده

(Zhang et al., 2020) . نشانگرBADH2  یک نشانگر

عملکردی است که بطور مستقیم برای تشخیص ژنوتیپ 

 Bradbury)شود دارای آلل معطر از غیر معطر استفاده می

et al., 2005) . نشانگرWX  بطور مستقیم برای تمایز ژنوتیپ

 ,.Tran et al)شود دارای آلل ژن آمیلوزکم بکار برده می

در  (Yousefi et al., 2023) و همکاران یوسفی .(2011

ای با استفاده از نشانگرهای عملکردی مرتبط با صفت مطالعه

های برنج نتیجه عطر در ارزیابی مولکولی تعدادی از ژنوتیپ

توانست  Nksbad2 گرفتند که نشانگر مولکولی عملکردی

  متمایز نماید.خوبی از هم ارقام معطر و غیر معطر را به

 های حاوی آلل ژنهدف این پژوهش شناسایی ژنوتیپ
SCM2 ،گیاه  نژادیبههای در برنامه منظور استفاده از آنهابه

 باشد.برنج می

 

 هامواد و روش

شده و ژنوتیپ محلی، اصلاح 50از  ش،یآزما یاجرا یبرا

برنج از کلکسیون مؤسسه تحقیقات برنج کشور  یواردات

(. بذور هر ژنوتیپ جداگانه و پس از 1)جدول  استفاده شد.

-1401فروردین در سال زراعی  20ضدعفونی در تاریخ 

در خزانه مزرعه تحقیقاتی موسسه تحقیقات برنج  1400

دقیقه  16درجه و  ۳7کشور واقع در رشت )عرض جغرافیایی 

دقیقه شرقی(  ۳6درجه و  4۹یایی شمالی و طول جغراف

روزه به مزرعه تحقیقاتی و در  25بذرپاشی شده و نشاهای 

شرایط کشت غرقابی منتقل گردید. فاصله بوته ها در مزرعه 

سانتی متر در نظر گرفته شد. ابعاد  25در  20از یکدیگر 

( متر در نظر گرفته شد. ۳×2ها شش متر مربع )کرت

های مولکولی، از برای آزمایش های برگی موردنیازنمونه

در مرحله رویشی ای های دوهفتهگیاهچههای جوان برگ

 درجه سلسیوس -80دمای  تهیه و بلافاصله به فریزر با

عنبربو و منتقل و نگهداری شدند. لازم به ذکر است که 

دو لاین متفاوت هستند که اولی از خوزستان و  لامیعنبربو ا

اند و هر چند نام مشابهی دارند آوری شدهدومی از ایلام جمع

قدیمی  هایلایناز  2۳و  7 نیلااما با هم متفاوت هستند. 

هستند که به همین صورت در کلکسیون موسسه تحقیقات 

ها مشخص نیست. در برنج کشور ثبت شده اند و منشا آن

م برنج روشن که توسط دانشگاه علوم کشاورزی و مورد رق

رغم شباهت منابع طبیعی ساری معرفی شده است، علی

ظاهری، خصوصیات کیفی ژنوتیپ موجود در کلکسیون 

موسسه با خصوصیات اعلام شده رقم اصلی متفاوت است، 

بنابراین جهت ایجاد تمایز حرف ام به انتهای نام این ژنوتیپ 

 هایلاینها این RI198-200 - 217 هایلایناضافه شد. 

اینبرد نوترکیب حاصل از تلاقی گوهر/هاشمی/دم سیاه 

.هستند
 

 های برنجدر ژنوتیپ 2 استحکام ساقهی نتایج ارزیابی فنوتیپی و نشانگر مولکولی صفت مقایسه -1ل جدو

 ردیف ژنوتیپ تیپ  SCM2 ن آلل ژ قطر ساقه تعداد دانه در خوشه وزن هزاردانه
25 1۳0 54/5  1 آبجی بوجی محلی + 

27 ۹0 56/5 1اهلمی طارم محلی +   2 

26 140 68/4  ۳ انام اصلاح شده - 

27 120 08/6  4 عنبربو محلی + 

24 140 78/5  5 عنبربو ایلام محلی + 

۳0 180 50/6  6 چمپابودار محلی + 

26 140 05/5 سیاهدم محلی -   7 

26 140 14/5  8 درفک اصلاح شده - 

2۳ 160 ۹8/5  ۹ فجر اصلاح شده + 

28 125 45/5  10 فوجی مینوری محلی - 

28 1۳0 ۹1/4  11 قدسی اصلاح شده - 

2۹ 205 82/5  12 گوهر اصلاح شده + 

25 125 22/5 سرائیحسن محلی -   1۳ 

24 110 7۳/4 سرائی آتشگاهحسن محلی -   14 
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24 145 41/4  IR64 15 اصلاح شده - 

26 160 ۹8/5  16 کادوس اصلاح شده + 

27 140 58/6  17 کشوری اصلاح شده + 

24 110 65/4  18 کوهسار اصلاح شده - 

7/27  1۳4 17/6  Line 7 1۹ اصلاح شده + 

27 115 54/5  Line23 20 اصلاح شده + 

۳0 100 6۹/4  21 محمدی چپرسر محلی - 

26 200 60/5  22 رش اصلاح شده + 

24 180 16/5  RI198-200 2۳ اصلاح شده - 

24 150 01/6  RI198-201 24 اصلاح شده + 

24 105 ۳8/6  RI198-202 25 اصلاح شده + 

27 100 01/6  RI198-203 26 اصلاح شده + 

25 1۳2 ۹0/5  RI198-204 27 اصلاح شده + 

۳0 58/102  01/6  RI198-205 28 اصلاح شده + 

24 125 70/4  RI198-206 2۹ اصلاح شده - 

25 150 02/6  RI198-207 ۳0 اصلاح شده + 

24 1۳2 60/4  RI198-208 ۳1 اصلاح شده - 

27 1۳0 ۹5/5  RI198-209 ۳2 اصلاح شده + 

25 120 62/4  RI198-210 ۳۳ اصلاح شده - 

۳0 160 6۹/5  RI198-211 ۳4 اصلاح شده + 

27 100 ۳2/4  RI198-212 ۳5 اصلاح شده - 

27 120 ۹5/4  RI198-213 ۳6 اصلاح شده - 

1۹ 160 18/6  RI198-214 ۳7 اصلاح شده + 

26 145 67/5  RI198-215 ۳8 اصلاح شده + 

27 1۳4 ۹8/5  RI198-216 ۳۹ اصلاح شده + 

28 1۳0 72/4  RI198-217 40 اصلاح شده - 

25 175 ۹۹/5 امروشن اصلاح شده +   41 

28 150 58/5  42 صالح اصلاح شده + 

25 101 16/5 طارمسنگ محلی -   4۳ 

25 125 ۹7/5  44 سپیدرود اصلاح شده + 

26 140 00/6  45 شفق اصلاح شده + 

27 115 78/5 پسندشاه محلی +   46 

2۹ 56/102  00/6  T196 47 محلی + 

28 1۳0 58/5  TH1 48 اصلاح شده + 

27 200 51/5  Tisa 4۹ اصلاح شده + 

5/25  1۳5 8۳/4  50 زنیت اصلاح شده - 

 SCM2عدم وجود آلل ژن = -و  SCM2وجود آلل ژن = توضیحات: +

روز پس از آغاز  20قطر ساقه با کولیس ورنیه، گیری اندازه

 شد گلدهی و در چهارمین میانگره )از بالا به پایین( انجام
(Girija et al., 2017). منظور کنترل در این پژوهش، به

تغییرات حاصلخیزی خاک، افزایش دقت و قدرت آماری، 

های کامل تصادفی با سه تکرار آزمایش در قالب طرح بلوک

ها از خطای انجام شد. چراکه با حذف تغییرات بین بلوک

ها با حساسیت بیشتری ژنوتیپآزمایش، اختلاف بین 

نمونه  ۹گیری تعداد شود. بنابراین بعد از اندازهشناسایی می

قطر ساقه برای  تصادفی ساقه از هر کرت، از میانگین اندازه

 هر ژنوتیپ استفاده شد.

از DNA  استخراج ،های مولکولیآزمونانجام  منظوربه

 ,.Doyle) انجام شد CTAB روشجوان به های برگینمونه

از نحوه تشکیل نوارها  DNA برای تعیین کیفیت .(1991

معیار  عنوانبهدرصد در الکتروفورز  7/0برروی ژل آگارز 

اسپکتروفتومتر نیز  روشهمچنین از  .استفاده گردید

روشی مکمل برای تعیین کیفیت و کمیت  عنوانبه

استفاده شد. برای جداسازی )غربالگری(  ، DNA)غلظت(

جفت  یکاز نشانگرهای عملکردی، از  با استفادهها نمونه

(.2استفاده شد )جدول  SCM2قطر ساقه آغازگر وابسته به 
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 ای پلیمرازپس از تعیین غلظت، برای انجام واکنش زنجیره

PCRهای، نمونه DNA سپس واکنش مذکور با  رقیق و

شده استفاده از آغازگرهای نشانگر عملکردی طراحی

 مولارمیلی 10 ،الگو DNA نااااانوگرم 40شااااامل 

dNTPsمولار، دو میلی MgCl2 ،2/0 هار مولار ازمیکارو 

 و یاک واحد آنزیم 1X PCR آغازگرهاا، باافریاک از

TaqDNA  میکرولیتر انجام شد. 20در حجم پلیمراز 

در دستگاه ترموسایکلر شامل یک مرحله چرخاه حرارتای 

 ۹4در دماای دقیقه  5مدت بهساازی اولیاه واسرشاته

متوالی متشکل از   سیکل ۳5درجه سانتیگاراد، ساپس 

 ،درجه سانتیگراد ۹4سازی در دمای واسرشته یک دقیقه

دقیقه  یک، درجه سانتیگراد 54مرحله اتصال آغازگر 

در پایان  گاراد ودرجاه ساانتی 72مرحله بسط در دمای 

به گراد درجه سانتی 72دمای در یک مرحله بسط نهایی 

ای زنجیره واکنش دقیقه باود. پس از انجام 10مدت 

 رنگ ایمنآمیزی با درصد و رنگ ۳از ژل آگارز  ،پلیمراز

Kiagene SYBR Safe DNA Gel Stain 

(Kiagenefanavar.iran)  از  مشاهده باندهای حاصلجهت

، داک ژل دستگاهاستفاده گردید و با استفاده از  الکتروفورز،

زیر نور ماوراء بنفش انجام  آشکارسازی باندهای حاصله

های مولکولی آزمایش برای اطمینان از صحت نتایج،گرفت. 

ها ژنباندهای مرتبط با حضور یا عدم حضور  وبار تکرار  دو

 (.1گردید )جدول ترتیب با یک و صفر امتیازدهیبه

 در فرآیند DNA منظور تعیین جایگاه اتصال آغازگر بهبه 
PCR همچنین اندازه محصول  وPCR  نسبت به دریافت

 NCBI1از سایت 003628.3AP )بارگیری یا دانلود( توالی

برای  استفاده قدام گردید. در این آزمایش آغازگرهای موردا

 تکثیر PCR ، قطعه نهایی را با استفاده ازSCM2 آلل ژن

آغازگرها را به ابتدا و انتهای توالی مورد نظر  نمودند. سپس

آید )شکل دست میمتصل نموده و توالی قطعه تولیدی به

منت( کرده و پرایمرها ترازی )الاین(. دو قطعه را با هم هم1

دست شود که شکل گرافیکی آن بههم به آن اضافه می

 (.2آید )شکل می

PCR Products results 

10-119 bp product from linear template Untitled. 

TTGGTTTGTCTCAGCTCTGATCTGTTATTCTATGCATTTTTATTTTTATTTTTTGCAC 

ACGGCAGTGGTTGATTTTAAACAATTTGTTGGACAGTGTTCATCATTTC 

 قطعه تولیدی با آغازگرها توالی -1 شکل

 

 

 باشد(ها می)خطوط نقطه چین، قسمت حذف شده یکی از آلل DNA (Alignment) ترازیشکل گرافیکی هم -2 شکل

 
 
1 https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AP003628.3?report=fasta 

توالی آغازگرهای مورد استفاده در آزمایش -2جدول  

 منبع
اندازه باندی 

 مورد انتظار

دمای 

 اتصال
 توالی آغازگر

شماره 

 کروموزوم 
 نام ژن کد

Reference Amplicon 
Annealin

g Temp. 

Primer Sequence 

Forward & Reverse 

5′              3′ 

Chromosome 

number 
Code 

Gene 

Name 

)kim et al., 

2016( 
117 53 

F-GAAATGATGAACACTGTCCAACA 

        R-TTGGTTTGTCTCAGCTCTGATCT  

6 AP003628.3 SCM2 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/AP003628.3?report=fasta
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 افزارنرم 26محاسبات آماری این مطالعه با استفاده از نسخه 

IBM SPSS statistics افزارنرم 201۹نسخه  و Microsoft 

Excel جهت آنالیز آماری و تحلیل ه است. انجام شد

 Independent) مستقل t ساقه از آزمونهای صفت قطر داده

Samples t-test در )SPSS میانگین قطر ساقه  برای مقایسه

 و فاقد آن SCM2 های دارای آللبین دو گروه ژنوتیپ

دو  نیب نیانگیتفاوت م ماًیآزمون مستق نیا .استفاده شد

 یهاو با توجه به طرح بلوک کندیم یگروه مستقل را بررس

در این  شده است. تیفرض استقلال رعا ،یکامل تصادف

متغیر وابسته پیوسته و  عنوانبهمحاسبات اندازه قطر ساقه 

متغیر مستقل  عنوانبه SCM2وجود یا عدم وجود آلل ژن 

 یبندجهت گروه نیهمچن. دو سطحی در نظر گرفته شد

های مدل قطر ساقه، از یپیفنوت یهابر اساس داده هاپیژنوت

 یمراتب سلسله یاخوشه لیتحلآماری مکمل شامل تجزیه و 

(Hierarchical Cluster Analysis)  روشبا Ward  فاصله و

ها به برای نمایش گرافیکی تفکیک ژنوتیپ یدسیمربع اقل

با آزمون  هانیانگیم سهیمقادو گروه اصلی در دندروگرام و 

   استفاده شد.ی اچنددامنه

 نتایج و بحث

در ،  PCRدر طی الکتروفورز محصول در این تحقیق،

ی باا اندازه حدود قطعاههای دارای آلل قطر ساقه ژنوتیپ

ی های فاقد آلل قطر ساقه قطعهدر ژنوتیپ وجفت بااز  117

 .(۳)شکل  جفت باز تولید گردید 100

 

 
  :ترتیبهای بهدر ژنوتیپدرصد  3ژل آگارز  درSCM2 ای پلیمراز برای نشانگرزنجیرهالکتروفورز محصول واکنش  -3شکل 

 .سپیدرود8و  .کشوری7سرائی آتشگاه، . حسن6.گوهر، 5. درفک، 4. عنبربو، ۳. چمپابودار،2.لادر، 1 

 

ساس به دو دسته، ها برژنوتیپ با قطر ساقه بیشتر  همین ا

نتایج ارزیابی  بندی شاادند.ساااقه کمتر تقساایم قطرو با 

 50 از های ارزیابی مولکولی را تایید کرد.فنوتیپی نیز داده

عه،  یپ واجد آلل ژن ۳1ژنوتیپ مورد مطال و  SCM2 ژنوت

لل این ژن 1۹ قد آ فا یپ    بودند. همچنین نشاااانگر ژنوت

SCM2  اام ا ات ارق ا ارقام  و دارای آلل ژن قطر ساقهتوانس

بر . خوبی از هااام متماااایز نمایااادرا بهفاقد آلل قطر ساقه 

نشانگر اختصاصی از توان اظهار داشت کااااه این اساس می

اصاالاحی برای گزینش غیر مسااتقیم  در برنامهعملکردی 

فاده کرد )جدولمی حاصااال از این (. 1توان اسااات تایج  ن

گر  ن بخشاااای نشااااا ثر لی و ا م ع برد  هش، کااار پژو

مه  SCM2 عملکردی نا بالگری و بهنژادی را در بر های غر

  tنتایج آزمونعلاوه بر این  کند.برنج به وضاااوح تأیید می

مسااتقل نشااان داد که تفاوت میانگین قطر ساااقه بین دو 

 ،و گروه دارای آلل( p < 0.001) دار اسااتگروه بساایار معنی

به عنوان مثال ژنوتیپ  (. ۳)جدول  میانگین بالاتری دارد

و ژنوتیپ  58/6کشاااوری واجد آلل این ژن و قطر سااااقه 

سرائی آتشگاه فاقد آلل این ژن بوده که قطر ساقه در حسن

با توجه به همخوانی کامل نتایج . (1است )جدول  7۳/4آن 

  SCM2 (، دقت نشاااانگر۳و 1مولکولی و فنوتیپی )جدول 

 .است %۹5یش از ب
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 مستقل برای مقایسه میانگین قطر ساقه t نتایج آزمون -3جدول 

 میانگین اشتباه استاندارد انحراف استاندارد میانگین تعداد گروه آماری 

 قطر ساقه
 SCM2  (1) ۳1 740/5 ۳46/0 062/0 دارای آلل

 SCM2  (0) 1۹ 820/4 2۹2/0 067/0 فاقد آلل

 درجه آزادی t متغیر
 داریمعنی

P- Value 

 اختلاف میانگین

 فاصله اطمینان( %۹5)
 

  p < 112/1 – 728/0 001/0 48 65/۹ قطر ساقه

 

ته یاف عه، براساااااس  طال ماری این م های مولکولی و آ

ژنوتیپ مورد  50 با دقت بسیار بالا توانست  SCM2 نشانگر

این تفکیک ند. دو گروه کاملاً متمایز تفکیک ک را به ارزیابی

شده های فنوتیپی اندازهکامل با داده طوربهمولکولی  گیری 

های از قطر سااااقه همخوانی داشااات. برای نمونه، ژنوتیپ

بااا میااانگین قطر  چمپااابودار ماااننااد SCM2 دارای آلاال

مشاااخصااای نسااابت به  طوربهمتر، میلی 6 /50 یسااااقه

یپ للژنوت قد آ فا ند SCM2 های  ب مان ا قطر کوهسااااار 

شتند. این نتایج بمیلی 65/4 یساقه خوبی همتر، برتری دا

اوُوکاااوا و همکاااران  هااای محققااانی همچونیااافتااهبااا 

(Ookawa et al., 2010)  و هیرانو و همکاران(Hirano et 

al., 2017) که نقش ژن SCM2   را در افزایش قطر ساقه و

جه  یدگی نشاااان دادهدر نتی به خواب قاومت  ند،م منطبق  ا

درصااد  5داری کمتر از باشااد. همچنین سااطح معنیمی

دهنده تاثیر متغیر مساااتقل بر متغیر وابساااته و نشاااان

 معناداری مدل است. 

دندروگرام حاصاال از تجزیه کلاسااتر با اسااتفاده از فاصااله 

های مورد نشااان داد که ژنوتیپ (4)شااکل  مربع اقلیدساای

مطالعه در آزمایش در دو گروه مجزا از هم تفکیک شاادند، 

های با قطر ساقه بیشتر و آلل مثبت و ژنوتیپ یعنی خوشه

طوری بههای با قطر ساقه کمتر و آلل منفی، ژنوتیپ خوشه

به عداد که در گروه اول و دوم  یب ت یپ  1۹و  ۳1ترت ژنوت

تواند همبسااتگی بین حضااور دندروگرام میقرار گرفتند و 

هد قه را نشااااان د لل ژن و قطر سااااا بهآ ثال .  عنوان م

ای قرار عمدتاً در خوشاااه SCM2هایی با آلل ژن ژنوتیپ

دهد گرفتند که قطر سااااقه بالاتری دارند که نشاااان می

حضااور آلل این ژن با صاافت قطر ساااقه بهتر ارتباط دارد. 

تری دارند در اقه نزدیکهایی که قطر ساااهمچنین ژنوتیپ

 (.4)شکلاند های مجاور هم قرار گرفتهزیرخوشه

 
 دندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر -4 شکل

درک صحیح از گروههای حاصل از تجزیه کلاستر، منظور به

مقایسه بین گروهها براساس صفت مورد مطالعه انجام 

گرفت. مقایسه میانگین بین گروههای مختلف نشان داد که 

)کشوری و  aبیشترین میزان صفت، مربوط به گروه

هایی که در چمپابودار( بود که برتری آماری دارند و ژنوتیپ

و ... قرار دارند همگن هستند یعنی تفاوت  a ،b ،c هایگروه

هایی که در انتهای جدول قرار داری ندارند ولی ژنوتیپمعنی

های نازکتری هستند مثل ژنوتیپ گیرند دارای ساقهمی



 841                                                                                                         4140، 2، شماره 6جلد  ،یاهیگ کیو ژنت دیتول

RI198-212  که در گروهX (. همچنین 4)جدولقرار دارد

های کامل تصادفی سبب افزایش استفاده از طرح بلوک

یج، کنترل موثر عوامل محیطی و امکان صحت و پایایی نتا

ده ژنوتیپ( را فراهم کر50های پر تعداد)مقایسه بین ژنوتیپ

ها با حذف اثر بلوکها محاسبه است. جدول مقایسه میانگین

های مشاهده شده واقعاً دهد که تفاوتشده است و نشان می

ها است و شرایط محیطی ناهمسان تاثیری ناشی از ژنوتیپ

بندی نیز بر اساس شته است. دندروگرام خوشهبر آن ندا

های تصحیح شده با اثر بلوک ترسیم شده است، بنابراین داده

ها معتبرتر است.بندی ژنوتیپگروه
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ویژه از نتاج تولید شده، بهمنابع ژنومی بدست آمده 

پلاسم به شناسایی یابی مجدد ارقام با تنوع بالا از ژرمتوالی

کند بنابراین در نهایت راه و بررسی تغییرات آللی کمک می

های جدید را برای شناسایی ارقام بخشنده جدید و آلل

برداری از منظور بهرههای مورد علاقه بهمرتبط با ویژگی

تواند منجر به کند که به نوبه خود میتنوع ژنتیکی باز می

 . برای (Varshney et al., 2018)بهبود تولید محصول گردد 

 

توان از ها برای صفات پیچیده میبرداری از این ژنبهره

های خالص خاص این صفات که با استفاده از برنامه لاین

اصلاحی تلاقی برگشتی همراه با انتخاب فنوتیپی ایجاد 

برای بهبود  .(Zhang et al., 2013)اند استفاده کرد شده

عملکرد برنج داشتن خزانه ژنتیکی وسیع ضروری است 

(Gichuhi et al., 2016) .های مطلوب پیش استخراج آلل

و . (Li et al., 2023)باشد می نیاز طراحی بهنژادی مولکولی

 های مختلفمقایسه میانگین صفت قطر ساقه بین گروه -4جدول 

 ردیف هاگروه پاسخ ردیف هاگروه پاسخ

mn 5۹0000/5 TH1l 26 a 580000/6 Keshvari 1 

mn 576667/5 Saleh 27 a 500000/6 Champabooda

r 
2 

mn 560000/5 AhlamiTarom1 28 b ۳80000/6 RI198-202 ۳ 

mn 540000/5 AbjiBooji 2۹ c 180000/6 RI198-214 4 

mn 540000/5 Line23 ۳0 c 170000/6 Line7 5 

no 510000/5 Tisa ۳1 d 080000/6 Anbarboo 6 

o 450000/5 Fuji-minori ۳2 de 020000/6 RI198-207 7 

p 220000/5 HassanSara1 ۳۳ de 010000/6 RI198-201 8 

p 160000/5 RI198-200 ۳4 de 0.10000/6 RI198-203 ۹ 

p 160000/5 SangTarom ۳5 de 010000/6 RI198-205 10 

p 140000/5 Dorfak ۳6 de 00۳۳۳۳/6 T196 11 

q 050000/5 DomSiah ۳7 e 5/۹۹6667 Shafagh 12 

r ۹50000/4 RI198-213 ۳8 ef ۹۹0000/5 RoshanM 1۳ 

rs ۹10000/4 Ghodsi ۳۹ efg ۹80000/5 Fajr 14 

s 8۳۳۳۳۳/4 Zenit 40 efg ۹80000/5 Kadoos 15 

t 470000/4 HassanSara2 41 efg ۹66667/5 RI198-216 16 

t 7۳۳۳۳۳/4 RI198-217 42 efg ۹50000/5 RI198-209 17 

tu 700000/4 RI198-206 4۳ fg ۹1۳۳۳۳/5 Sepidrood 18 

tu 6۹0000/4 MohammadiCh

aparsar 
44 gh ۹0000/5 RI198-204 1۹ 

tuv 680000/4 Anam 45 hi 820000/5 Gohar 20 

uv 650000/4 Koohsar 46 i 780000/5 AnbarbooIlam 21 

uv 620000/4 RI198-210 47 ij 770000/5 Shahpasand 22 

v 600000/4 RI198-208 48 jk 6۹0000/5 RI198-211 2۳ 

w 41000/4 IR64 4۹ kl 670000/5 RI198-215 24 

x ۳20000/4 RI198-212 50 lm 600000/5 Rash 25 
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بهنژادی مولکولی با طراحی دقیق یک راهبرد اصلاحی 

های توسعه ترکیب آلل برای بهبود سریع و هدفمندجدید 

در اصلاح برنج  .(Tao et al., 2019) های مطلوب استژن

های مفید برای صفات مختلف و توان از شناسایی ژنمی

ریزی لازم را داشت. انتقال آنها به ارقام مطلوب بومی برنامه

 ر این، تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی وارتباط بین یاعلاوه ب

ها و افراد مختلف در های مختلف، جمعیتدرون گونه

های اصلاحی انتخاب ارقام برای تلاقی برگشتی در برنامه

 .(Singh et al., 2015)کند کمک می

ای در مطالعه (Girija et al., 2017)گیریجا و همکاران    

اظهار داشتند که خوابیدگی تاثیر نامطلوب بر کیفیت و 

اجزای عملکرد دانه از جمله نسبت طول به عرض، دمای 

ای ایکدا و همکاران در مطالعه .شدن و قوام ژل داردژلاتینه

کند پروتئینی را رمزگذاری می APO1 اظهار داشتند که ژن 

زیاد پنجه و قطر  که در کنترل انشعاب محوری خوشه، رشد

یک آلل  SCM2 آلل .(Ikeda et al., 2007)ساقه نقش دارد 

است که در واریته هاباتاکی یافت  APO1 ضعیف از ژن

در گل آذین   APO1 برابر بیان بیشتر ۳تا  2شود )با می

آلل باعث افزایش قطر که این ( Koshihikari) نسبت به

 ساقه و تعداد دانه در خوشه بدون کاهش تعداد پنجه

 .(Ookawa et al., 2010 and Terao et al., 2010)شود می

 APO1عنوان یک آلل مفید از ژن به SCM2-Habataki آلل

برای افزایش عملکرد و مقاومت به خوابیدگی در یک برنامه 

شود. بر اساس پژوهش کیم و اصلاحی استفاده می

که با  SCM2-Habatakiآلل   (kim et al., 2016)همکاران

عملکرد بالا و مقاومت در برابر خوابیدگی مرتبط است،  بطور 

های هندی)ایندیکا( پراکنده شده ای در واریتهگسترده

تواند است. علاوه بر این آنها پیشنهاد دادند که این آلل می

  SCM2های ژاپنی موثر واقع شود. آللدر بسیاری از واریته

ت قطرساقه و تعداد تواند هر دو صفاز والد بخشنده می

اواوکاوا و  .(Guo et al., 2021)ها را افزایش دهد سنبلچه

موجب  SCM2ای گزارش کردند که ژن همکاران در مطالعه

که این  شودها میدرصدی تعداد سنبلچه 20افزایش حدود 

 ثانویه خوشههای  افزایش عمدتاً ناشی از تشکیل شاخه

امروزه مشکلات مختلفی . (Ookawa et al., 2010)باشد می

همچون تغییرات آب و هوایی بر توسعه ارقام با کیفیت بالا 

ی مطالعات گذارد. بر پایهو پرمحصول برنج تاثیر می

های اخیر های نامنظم در سالآژوردهین و همکاران بارش

زنی زنده بر روی این گیاهان همراه با خوابیدگی و جوانه

پایدار برنج شده است  سبب ایجاد چالشی جدی در تولید

(Azharudheen et al., 2021) . در واقع مقاومت در برابر

خوابیدگی یک صفت کمی و یک ویژگی پیچیده است که 

شرایط آب و  عواملی مثل ارتفاع گیاه، وضعیت کشت و

  .(Chigira et al., 2020)گذارند هوایی بر آن اثر می

هایی که بیشترین احتمال ارتباط با منظور شناسایی ژنبه 

بندی توان از غربالگری و اولویتهای هدف را دارند میژن

هره گرفاات ژن ب . (Jiang et al., 2018)هااای کاااناادیااد 

های مرتبط با صفات های کاندید با دیگر ژنکردن ژنهرمی

زراعی ممکن است باعث افزایش عملکرد کلی و مقاومت به 

شود با این ستگی طبیعی برخی حال بهخوابیدگی  دلیل پیو

های کاندید ضاااروری ژنهای مطلوب ژنها، پیداکردن آلل

ست سایی آلل  .(Rashid et al., 2022) ا های های ژنشنا

ها کردن ژنمنظور هرمیبرترِ موثر در ایجاد ساااقه قویتر به

یدگی،  به خواب مت  قاو با م قام پرمحصاااول  ید ار برای تول

 .(Samadi et al., 2019)اهمیت زیادی دارد 

تایج       های مولکولی و بر اسااااس دادهو تحلیل تجزیه ن

یپدر این پژوهش فنوتیپی هت ژنتیکی ژنوت با های ، شااا

شه شان داد که دارای آلل مفید را در یک خو شخص ن ی م

بندی توانایی این نشااانگر را در شااناسااایی و گروه این امر

کند. برای اهداف اصااالاحی تقویت می پلاسااامژرم مدآکار

توان ادعا کرد ، میتحقیق بنابراین، با اساااتناد به نتایج این

نه تنها یک ابزار تشااخیصاای   SCM2نشااانگر عملکردی که

ند برای اجرای  قدرتم خابی  یک نشاااانگر انت که  معتبر، بل

شانگربرنامه صلاح دقیق و انتخاب به کمک ن  (MAS) های ا

 .شاااودهای در حال تفرق برنج محساااوب میجمعیتدر 

شانگر میا ی بر و پرهزینهتواند فرآیند زمانستفاده از این ن

یده فت پیچ خاب فنوتیپی برای صااا به انت مت  قاو ی م

های خوابیدگی را تساااریع نموده و کارایی انتخاب ژنوتیپ

ای( برتر را حتی در مراحل اولیه رشد )مانند مرحله گیاهچه

 .ر برساندبه حداکث

شانگر سریع و  در  SCM2 علاوه بر این، کارایی ن غربالگری 

شاااده مورد تأیید قرار بررسااایهای در میان ژنوتیپ دقیق

 هایژنوتیپ گرفت. نتایج این پژوهش نشااان داد که از بین

 مورد بررساای، چندین ژنوتیپ مانندشااده و اصاالاح محلی

لل مفید چمپابودار جد آ قه  بوده و از قطر  SCM2 وا ساااا

گنجینه ارزشااامندی از  مطلوبی برخوردارند. این موضاااوع

تواند مستقیماً سازد که میرا آشکار می تنوع ژنتیکی بومی
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مه نا یدگی در بر به خواب قاوم  قام م های تلاقی و معرفی ار

برداری قرار گیرد. بنابراین، استفاده از این نشانگر مورد بهره

رتر را در مراحل اولیه های بنه تنها فرآیند شناسایی ژنوتیپ

حفظ و استفاده هدفمند از ذخایر  بخشد، بلکه باتسریع می

شاااده آینده را ژنتیکی محلی، پایه ژنتیکی ارقام اصااالاح

هایی مانند خوابیدگی گسترش داده و آنها را در برابر چالش

، سازد. این رویکرد، گامی عملی در جهت تحققتر میمقاوم

یدار عملکرد در و ا مبتنی بر نشااااانگر بهنژادی پا فزایش 

 .شرایط تغییر اقلیم است

 : گیری کلینتیجه

 SCM2 نتایج این تحقیق نشان داد که نشانگر مولکولی

های واجد و فاقد آلل ژن قطر ساقه خوبی توانست ژنوتیپبه

توان در را جداسازی و شناسایی نماید و از این نشانگر می

های در حال غربالگری جمعیتمنظور های بهنژادی بهبرنامه

مندی از مزایای تفرق برای بهبود صفت قطر ساقه و بهره

های قطر ساقه با کاهش زمان اصلاحی برای پیشبرد برنامه

 ها استفاده کرد.توسعه سریع نسل

 سپاسگزاری: 

های بیوتکنولوژی از مسئولان وکارشناسان محترم آزمایشگاه

یکس پژوهشکده موسسه تحقیقات برنج کشور و ژنوم

بیوتکنولوژی کشاورزی شمال کشور در زمینه همکاری در 

 شود.اجرای این پروژه تشکر و قدردانی می

 

 

 منابع
Azharudheen, T. P., Sah, R. P., Moharana, D., Behera, S., & Pradhan, S. K. (2021). Genetic Improvement of Rice 

for Lowlands. In book:Advances in Rice Breeding : Stress Tolerance, Climate Resilience, Quality & High 

Yield. Edition: 1. ICAR-National Rice Research Institute: Cuttack, India, 63-85.  

Bradbury, L. M., Fitzgerald, T. L., Henry, R. J., Jin, Q., & Waters, D. L. (2005). The gene for fragrance in 

rice. Plant biotechnology journal, 3(3), 363-370. 

Chigira, K., Kojima, N., Yamasaki, M., Yano, K., Adachi, S., Nomura, T., ... & Ookawa, T. (2020). Landraces of 

temperate japonica rice have superior alleles for improving culm strength associated with lodging 

resistance. scientific reports, 10(1), 19855. https://doi.org/10.1038/s41598-020-76949-8.  
Conner, T. (2004). Precision breeding: A new genetic technique providing international opportunities for crop 

improvement. Seed Quest. 
Cordeiro, G. M., Christopher, M. J., Henry, R. J., & Reinke, R. F. (2002). Identification of microsatellite markers 

for fragrance in rice by analysis of the rice genome sequence. Molecular Breeding, 9,245-250. 

Doyle, J. (1991). DNA protocols for plants. Molecular techniques in taxonomy. NATO Science Series, 57, 283-

293. 
GirijaRani,M., Satyanarayana,P.V., Lal Ahmad,M., AshokRani,.Y., Srinivasa Rao,V., & Jhansirani,.P.(2017). 

Breeding Strategies for Lodging Resistance in Rice. InternationalJournal of Bio-resource and Stress 

Management, 8, 895-903.  https://doi.org/10.23910/IJBSM/2017.8.6.1793a. 

Gichuhi, E., Himi, E., Takahashi, H., Zhu, S., Doi, K., Tsugane, K., & Maekawa, M. (2016). Identification of 

QTLs for yield-related traits in RILs derived from the cross between pLIA-1 carrying Oryza longistaminata 

chromosome segments and Norin 18 in rice. Breeding science , 66(5),720-733. doi: https://doi.org/ 10.1270 

/jsbbs.16083. 

Guo, Z., Liu, X., Zhang, B., Yuan, X., Xing, Y., Liu, H., Luo, L., Chen, G., & Xiong, L. (2021). Genetic analyses 

of lodging resistance and yield provide insights into post‐Green‐Revolution breeding in rice. Plant 

Biotechnology Journal, 19(4), 814-829. https://doi.org/10.1111/pbi.13509. 

He, Q., & Park, Y. J. (2015). Discovery of a novel fragrant allele and development of functional markers for 

fragrance in rice. Molecular breeding, 35,(11)-217. https://doi.org/10.1007/s11032-015-0412-4. 
Hirano, K., Ordonio, R. L., & Matsuoka, M. (2017). Engineering the lodging resistance mechanism of post-Green 

Revolution rice to meet future demands. Proceedings of the Japan Academy, Series B, 93(4), 220-233. 
https://doi.org/ 10.2183/pjab.93.014. 

Ikeda, M., Miura, K., Aya, K., Kitano, H., & Matsuoka, M. (2013). Genes offering the potential for designing 

yield-related traits in rice. Current opinion in plant biology, 16(2), 213-220. 
https://doi.org/10.1016/j.pbi.2013.02.002.   

Ikeda-Kawakatsu, K., Yasuno, N., Oikawa, T., Iida, S., Nagato, Y., Maekawa, M., & Kyozuka, J. (2009). 

Expression level of ABERRANT PANICLE ORGANIZATION1 determines rice inflorescence form through 

control of cell proliferation in the meristem. Plant physiology, 150(2), 736-747. 
Ikeda, K., Ito, M., Nagasawa, N., Kyozuka, J., & Nagato, Y. (2007). Rice ABERRANT PANICLE 

ORGANIZATION 1, encoding an F‐box protein, regulates meristem fate. The Plant Journal, 51(6), 1030-

1040. 

https://doi.org/10.1038/s41598-020-76949-8
https://doi.org/10.23910/IJBSM/2017.8.6.1793a


 خی و همکارانیکو یالبط                                                                                                                                    187

Jiang, J., Xing, F., Wang, C., & Zeng, X. (2018). Identification and analysis of rice yield-related candidate genes 

by walking on the functional network. Frontiers in plant science, 9, 1685. 
https://doi.org/10.3389/fpls.2018.01685. 

Kim, S. R., Ramos, J., Ashikari, M., Virk, P. S., Torres, E. A., Nissila, E., ... & Jena, K. K. (2016). Development 

and validation of allele-specific SNP/indel markers for eight yield-enhancing genes using whole-genome 

sequencing strategy to increase yield potential of rice, Oryza sativa L. Rice, 9, 1-12. 

Lau, W. C., Rafii, M. Y., Ismail, M. R., Puteh, A., Latif, M. A., & Ramli, A. (2015). Review of functional markers 

for improving cooking, eating, and the nutritional qualities of rice. Frontiers in Plant Science, 6, 832 
Li, S., Rao, Y., Duan, P., Wang, Z., Hu, P., Yu, R., ... & Mao, Y. (2023). Mapping and Candidate Gene Prediction 

of qPL7-25: A Panicle Length QTL in Dongxiang Wild Rice. Agriculture, 13(8), 1623. 

https://doi.org/10.3390/agriculture13081623. 

Liu, M., Fan, F., He, S., Guo, Y., Chen, G., Li, N., Li, N., Yuan, H., Si, F., Yang, F. (2022). Creation of elite rice 

with high-yield, superior-quality and high resistance to brown planthopper based on molecular design. Rice, 

15, 1-13.  
Lübberstedt, T., Zein, I., Andersen, J. R., Wenzel, G., Krützfeldt, B., Eder, J., Ouzunova, M. and Chun, S. )2005(. 

Development and application of functional markers in maize. Euphytica, 146, 101-108. 
Merugumala, G. R., PV, S., Narne, C., BNVSR, R., PV, R. R., & V, D. (2019). Molecular breeding of “Swarna,” 

a mega rice variety for lodging resistance. Molecular Breeding, 39, 1-14. https://doi.org/10.1007/s11032-019-

0961-z. 

Meng, B., Wang, T., Luo, Y., Xu, D., Li, L., Diao, Y., Gao, Z., Hu, Z., & Zheng, X. (2021). Genome-wide 

association study identified novel candidate loci/genes affecting lodging resistance in rice. Genes, 12(5), 718. 

https://doi.org/10.3390/ genes12050718. 

Mohtashami, R. (2023). Genotype × Environment interaction and grain yield stability analysis of rice genotypes 

(Oryza sativa L). Journal of crop Breeding, 15(47), 113-122.(In Persian). 
https://doi.org/10.61186/jcb.15.47.113. 

Ookawa, T., Aoba, R., Yamamoto, T., Ueda, T., Takai, T., Fukuoka, S., ... & Hirasawa, T. (2016). Precise 

estimation of genomic regions controlling lodging resistance using a set of reciprocal chromosome segment 

substitution lines in rice. Scientific reports, 6(1), 30572. https://doi.org/10.1038/srep30572. 

Ookawa, T., Hobo, T., Yano, M., Murata, K., Ando, T., Miura, H., ... & Matsuoka, M. (2010). New approach for 

rice improvement using a pleiotropic QTL gene for lodging resistance and yield. Nature communications, 1, 
132. https://doi.org/10.1038/ncomms1132. 

Rachana, B., Eswari, K. B., Jyothi, B., Devi, L. G., Vidhya, J. L., Bhavani, L. P., ... & Ram, T. (2019). 

Characterization of new plant type core set of rice (Oryza sativa L.) using QTL/gene-linked markers. ORYZA-

An International Journal on Rice, 56(4), 352-360. https://doi.org/doi.org/10.35709/ory.2019.56.4.2 

Rahman, M.H. (2016). Exploring Sustainability to feed the world in 2050. Journal of Food Microbiology, 1(1), 7-

16. https://doi.org/10.20936/JFM/160102 

Rashid, M. A. R., Zhao, Y., Azeem, F., Zhao, Y., Ahmed, H. G. M. D., Atif, R. M., ... & Li, Z. (2022). Unveiling 

the genetic architecture for lodging resistance in rice (Oryza sativa. L) by genome-wide association 

analyses. Frontiers in Genetics, 13, 960007. https://doi.org/10.3389/fgene.2022.960007. 

Sakuma, S., & Schnurbusch, T. (2020). Of floral fortune: tinkering with the grain yield potential of cereal 

crops. New Phytologist, 225(5), 1873-1882. https://doi.org/10.1111/nph.16189. 

Salgotra, R. K., & Stewart Jr, C. N. (2020). Functional markers for precision plant breeding. International journal 

of molecular sciences, 21(13), 4792. https://doi.org/10.3390/ijms21134792. 

Samadi, A. F., Suzuki, H., Ueda, T., Yamamoto, T., Adachi, S., & Ookawa, T. (2019). Identification of quantitative 

trait loci for breaking and bending types lodging resistance in rice, using recombinant inbred lines derived from 

Koshihikari and a strong culm variety, Leaf Star. Plant Growth Regulation, 89, 83-98. 
https://doi.org/10.1007/s10725-019-00517-y. 

Singh, N., Kumar, R., Tomar, A., Singh, J., & Singh, S. (2015). Molecular marker based genetic diversity analysis 

of international rice (Oryza sativa. L) Germplasm. Progressive Agriculture, 15(1), 142-147. 
Tao, G. U. O., Hong, Y. U., Jie, Q. I. U., JiaYang, L. I., Bin, H. A. N., & HongXuan, L. I. N. (2019). Advances in 

rice genetics and breeding by molecular design in China. Scientia Sinica Vitae, 49(10), 1185-1212. 

Terao, T., Nagata, K., Morino, K., & Hirose, T. (2010). A gene controlling the number of primary rachis branches 

also controls the vascular bundle formation and hence is responsible to increase the harvest index and grain 

yield in rice. Theoretical and Applied Genetics, 120, 875-893. https://doi.org/10.1007/s00122-009-1218-

810.1007/s00122-009-1218-8. 

Tran, N. A., Daygon, V. D., Resurreccion, A. P., Cuevas, R. P., Corpuz, H. M., & Fitzgerald, M. A. (2011). A 

single nucleotide polymorphism in the Waxy gene explains a significant component of gel 

consistency. Theoretical and Applied Genetics, 123(4), 519-525. https://doi.org/10.1007/s00122-011-1604-x 

Varshney, R. K., Singh, V. K., Kumar, A., Powell, W., & Sorrells, M. E. (2018). Can genomics deliver climate-

change ready crops?. Current opinion in plant biology, 45, 205-211. 

https://doi.org/10.3390/agriculture13081623
https://doi.org/10.1007/s11032-019-0961-z
https://doi.org/10.1007/s11032-019-0961-z
https://doi.org/10.61186/jcb.15.47.113
https://doi.org/10.1007/s10725-019-00517-y
https://doi.org/10.1007/s10725-019-00517-y


 881                                                                                                         4140، 2، شماره 6جلد  ،یاهیگ کیو ژنت دیتول

Yadav, S., Singh, U. M., Naik, S. M., Venkateshwarlu, C., Ramayya, P.J., Raman, K.A., Sandhu, N., & Kumar, 

A. )2017(. Molecular mapping of QTLs associated with lodging resistance in dry direct-seeded rice (Oryza 

sativa L.). Frontiers in Plant Science, 8, 1431. https://doi.org/10.3389/fpls.2017.01431. 
Yang, X., Lai, Y., Wang, L., Zhao, M., Wang, J., Li, M., ... & Jiang, S. (2023). Isolation of a novel QTL, qSCM4, 

associated with strong culm affects lodging resistance and panicle branch number in rice. International Journal 

of Molecular Sciences, 24(1), 812. https://doi.org/10.3390/ijms/24010812. 

Yousefi, Z., Bagheri, K., Modarresi, M., & Hosseinpour Azad, N. (2023). Phenotypic and Molecular Screening of 

Different Genotypes of Rice based on the Markers Related to the Aroma Trait. Journal of Crop 

Breeding. 15(47), 186-194. (In persian). https://doi.org/10.61186/jcb.15.47.186. 
Zhang, W., Wu, L., Wu, X., Ding, Y., Li, G., Li, J., ... & Wang, S. (2016). Lodging resistance of japonica rice 

(Oryza Sativa L.): morphological and anatomical traits due to top-dressing nitrogen application 

rates. Rice, 9(1), 31. https://doi.org/10.1186/s12284-016-0103-8. 
Zhang, H., Wang, H., Qian, Y., Xia, J., Li, Z., Shi, Y., ... & Li, Z. (2013). Simultaneous improvement and genetic 

dissection of grain yield and its related traits in a backbone parent of hybrid rice (Oryza sativa L.) using 

selective introgression. Molecular Breeding, 31, 181-194. 

Zhao, D. D., Son, J. H., Lee, G. S., & Kim, K. M. (2021). Screening for a novel gene, OsPSLSq6, using QTL 

analysis for lodging resistance in rice. Agronomy, 11(2), 334. https://doi.org/10.3390/agronomy11020334. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

https://doi.org/10.61186/jcb.15.47.186
https://doi.org/10.3390/agronomy11020334

