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Extended Abstract  
Introduction and Objective: Creating semi-dwarf plants is one of the most important goals in 
rice breeding. The decrease in the quality and quantity of the  crope produced due to the 
dormancy of the rice plant has a negative effect on the farmers' economy. In order to stabilize 
the cultivated area and also to supply rice for the country's consumption, it is recommended to 
introduce cultivars of local origin with semi-dwarfing traits, along with increasing yield. The 
first step to transferring this trait to local cultivars is screening to identify suitable parents for 
transferring the semi-dwarf gene and also identifying efficient markers for the advancement of 
backcrossing projects with the help of markers. 
For this purpose, this research was carried out for the phenotypic evaluation and molecular 
screening of the available genotypes based on the functional markers related to the semi-
dwarfing trait. 
Material and Methods: In this research, 50 local and improved rice genotypes were prepared 
from the collection of the Rice Research Institute of Iran And the dwarfing trait was 
investigated based on phenotypic and molecular evaluations in the field related to the band 
pattern created by a pair of specific primers (semidwarfing gene = sd1) contiguous with the 
gene locus controlling the semi-dwarfing trait. The generalized linear logistic regression model 
was used to analyze the observed correlation between genes. Also, the hypothesis of  a genetic 
relationship between the sd1 gene allele and plant height was tested through a logistic 
regression model.  
Results: Based on the genetic evaluation, 26 cultivars were found to have the allele of the semi-
dwarfing gene and 24 cultivars did not have the allele of this gene, and the used marker is able 
to predict and differentiate the  cultivars for future breeding  programs with high confidence and 
accuracy. The logistic regression results also confirmed this result. 
Conclusion: According to the observed results, the used functional marker sd1 can be used as 
an efficient marker for the screening of separating populations to improve the semi-dwarfing 
trait. 
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 "مقاله پژوهشی"
 

 عملکردی بر اساس نشانگر  برنج مختلف یهاپیژنوت غربالگری ژنتیکی و فنوتیپی
 sd1 نیمه پاکوتاهی ژنمرتبط با 
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 مبسوط چکیده

بوته  ثر خوابیدگیبر ا ول تولیدیاهش کیفیت و کمیت محصک. ستا اصلاح برنجدر مهم  اریاز اهداف بس یکییاهان نیمه پاکوتاه ایجاد گ :و هدف مقدمه
 دارای صفت محلی أ، معرفی ارقام با منشرمنظور تامین برنج مصرفی کشوهو نیز ب سطح زیر کشت ثباتگذارد. برای اقتصاد کشاورزان می، تاثیر منفی بر برنج

ناسب جهت برای شناسایی والدین م انتقال این صفت به ارقام محلی، غربالگری م برایدشود. اولین قهمراه افزایش عملکرد توصیه مینیمه پاکوتاهی به
در این تحقیق منظور بدینبرگشتی به کمک نشانگر است. های تلاقیپاکوتاهی و همچنین شناسایی نشانگرهای کارآمد برای پیشبرد پروژه انتقال ژن نیمه

 اکوتاهی اجرا گردید.پبر اساس نشانگرهای عملکردی مرتبط با صفت نیمه  در دسترس هاییپتژنو یولکولم غربالگری جهت ارزیابی فنوتیپی و
بر  اکوتاهیپ نیمهه و صفت تهیه شد کلکسیون مؤسسه تحقیقات برنج کشور از ژنوتیپ محلی و اصـلاح شـده برنج 50در این پژوهش  :هامواد و روش

پیوسته با  (semidwarfing gene= sd1) جفت آغازگر اختصاصی یک الگوی باندی ایجاد شدهبا  تبطرم مولکولیهای فنوتیپی در مزرعه و ارزیابی اساس
مشاهده  مبستگی قابلای تحلیل هرگرسیون لجستیک بر از مدل خطی تعمیم یافته .مورد بررسی قرار گرفت کوتاهی پانیمه مکان ژنی کنترل کننده صفت 

 .قرار گرفت شیمورد آزما ن لجستیکرگرسیومدل  کی قیو ارتفاع بوته از طر sd1آلل ژن  نیب یکیارتباط ژنت دووج هیفرضها، استفاده شد. همچنین بین ژن
 بامورد استفاده،  نشانگرشناخته شدند که  این ژن آلل فاقد رقم 24تعداد و  ژن نیمه پاکوتاهیآلل دارای  رقم 26تعداد  ،ژنتیکی یابیارز براساس ها:یافته

 مود.ون لجستیک نیز، این نتیجه را تایید ننتایج رگرسی .است آتی اصلاحی هایبرنامهجهت  ارقامی و متمایز کردن نیبشیپ به قادریار بالا سباطمینان و دقت 

ی در حال تفـر  اهجمعیت رای غربالگریب عنوان نشانگر کارآمدبهد توانمیمورد استفاده  sd1 عملکردی نشانگر ،شدهبا توجه به نتایج مشاهده  گیری:نتیجه
 صفت نیمه پاکوتاهی مورد استفاده قرار گیرد. بهبود برای

 
 کارآیی نشانگر عملکردی، ، غربالگری ژنتیکینیمه پاکوتاهیبرنج، صفت : کلیدی هایواژه

 

 مقدمه
برنج یکی از انواع پرمصرف غلات در جهان است که 

 ,Modarresi) طور گسترده در رژیم غذایی مردم وجود داردبه

2023). 
برنج در رتبه سوم تولیدات محصولات غذایی جهان قرار 

 Kanafi) کننددارد و نیمی از جمعیت جهان از آن تغذیه می

Lesko Kelayeh et al., 2021). ها جمعیتبینیپیش طبق 
 و رسدمینفر  میلیارد 4/9به میلادی  2050 سال تا جهان
 برنج، به مردم سالانه نیاز برآورد برای شودکهزده می تخمین
درصد(  5/1سال )یا بیشتر از  در تن میلیون10باید  آن تولید

 .(Patra et al., 2015) یابد افزایش
برنج بعد از گندم دومین ماده غذایی حیاتی برای بیشتر 

سرانه  .(Ardakani & D’Amico, 2020) مردم ایران است
 Dehghani et) بودهکیلوگرم  8/58برنج در جهان مصرف 

al., 2016) 40برنج در ایران حدود  نهلاسرانه سا مصرف و 
 .(Ardakani & D’Amico, 2020) کیلوگرم است

ه زینهپر اصلاح نباتات به شیوه سنتی و مرسوم زمانبر و 
 م برد:نا آن معایبمهمترین از توان زیر را می دارمو و است

و  مغلوب ایهژندارای مطلوب  شناسایی گیاهانامکان 
 هتیجنکه  وجود ندارد کان مقایسه صفات غیر قابل مشاهدهما

گسترش سریع  روشانتخاب گیاهان برتر در  دشواری آن
خصوص ن بههای نویاز فناوری امروزه باشد.می هانسل
 .(Lau et al., 2015) شودمولکولی استفاده می یهاریفناو

روش سنتی انتخابِ فنویپی ههان بح گیااساس اصلا
نژادی و توسعه های برتر است و تنوع ژنوتیپی پایه بهژنویپ

 .(Salgotra & Stewart Jr, 2020) باشدارقام جدید می
 آوری مولکولیهای اخیر رشد و استفاده از فندر سال

باعث کاهش هزینه و زمان و افزایش سرعت و دقت 
های اصلاح نباتات نژادی شده و انقلابی در برنامههای بهپروژه

بعضی از چند هر. (Lau et al., 2015) ایجاد کرده است
 DNAکارگرفته شده توسط محققان بر پایه هنشانگرهای ب

 باشندلازم میفنوتیپی  مشخصاتتصادفی هستند که فاقد 
(Kage et al., 2016). 

وجب های جدید و تعیین توالی ژنوم، ماستفاده از فناوری
های ی چندشکلی در ژنعملکردی بر پایه نشانگرهایایجاد 

ه تفاداس مرتبط با فنوتیپ و نواحی رمز کننده شده است. برای
های عملکردی از نشانگرهای عملکردی ابتدا باید توالی ژن

به  چندشکل مشخص شود. نشانگرهای عملکردی در گزینش
های QTLیابی کمک نشانگر، تحقیقات فیلوژنتیکی، مکان

ع سازی ژن و تخمین تنومختلف پیوسته با صفات، همسانه
 .(Zhang et al., 2005) ژنتیکی کاربرد دارند

باشد که در اصلاح دقیق روشی برای اصلاح گیاهان می
نظر با شناسایی یک نشانگر آن صفت فنوتیپی مورد

 ،یعملکرد یبه نشانگرها. شودانتخاب می 1عملکردی
 یصیتشخ ی، نشانگرهاقیدق یکامل، نشانگرها ینشانگرها

 یو غربالگر ییشناسا یعملکرد ینشانگرها. شودیگفته م زین

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري
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 16... .................................................................................................... عملکردی مرتبطبر اساس نشانگر  برنج مختلف یهاپیژنوت غربالگری ژنتیکی و فنوتیپی

 ریپذبا دقت امکان یتنوع آلل یپلاسم را برارمژ عیو سر ثرمؤ
 & Salgotra) قرار ندارند یبیکنند چرا که در معرض نوترکیم

Stewart Jr, 2020).  
منجر به شناسایی های عملکردی شناسایی چند شکلی

شود که ی میید تغییر یافته و تنوع صفت فنوتیپتوالی آمینو اس
آمیز نشانگرهای مولکولی عملکردی بسیار در توسعه موفقیت

مزیت نشانگرهای . (Kage et al., 2016) مهم است
ها با عملکردی نسبت به سایر نشانگرها، پیوستگی بالای آن

دلیل ارتباط کامل با فنوتیپ است. نشانگرهای عملکردی به
 2تصادفی DNA مبتنی بر نشانگرهایهای منبع صفت از آلل

 Gupta et) ها برتر هستندAFLPها و SSRها، RFLPمانند 

al., 2010; Lau et al., 2015).  ه به مشکلات توجبا
توان با تصادفی امروزه می DNAتنی بر نشانگرهای مب

، ضمن غلبه بر این مشکلاتاستفاده از نشانگرهای عملکردی 
 بینی کردصد فنوتیپ مربوطه را پیش در طور صدهب
(Spielmeyer et al., 2002). براین برای بررسی یک بنا

توان دودی از نشانگرهای عملکردی میحبا تعداد مصفت 
اقدام نمود. در  هنسبت به ردیابی حضور ژن و یا آلل مربوط

سنجش فنوتیپی تفاوت هموزیگوت از هتروزیگوت مشخص 
نیست، اما با استفاده از نشانگرهای عملکردی انتخاب ژنوتیپ 

 ,.Gupta et al) ر استسینظر در مرحله آغاز نمو ممورد

2010; Lau et al., 2015).  
 عوامل متعددی در کاهش عملکرد محصول برنج موثر    

خصوص در ایران هستند که یکی از مهمترین آنها به
 ه،ساقخمیدگی و شکستگی  باشد.یا ورس می بوته خوابیدگی

 (Lowlandغرقابی ) نوع اصلی ورس یا خوابیدگی در برنج
در  وشهشود که علت اصلی آن افزایش وزن خمحسوب می
طح یش سفزایش طول میانگره پایینی با افزاا و دوره رسیدگی

ران با وآب و وقوع شرایط نامساعد آب و هوایی از جمله باد 
 .  (Kono, 1995) شدید در اواخر فصل رشد است

طور مستقیم باعث هعملکرد بوه بر کاهش دگی علاخوابی    
یش افزایش هزینه های برداشت، کاهش کیفیت محصول )افزا
ال خو  رطوبت دانه و شکستگی دانه با تولید نیمدانه بیشتر

 ینهزدگی دانه(، عدم امکان برداشت ماشینی و افزایش هز
های پرداخت خسارت بیمه محصولات کشاورزی برای 

 شود. می بیمه صندو 
 برای اصلی هدف بوته، ارتفاع کاهش نباتات صلاحا در    

 Ishimaru) است بوته خوابیدگی به مقاومت جهت در اصلاح

et al., 2008). دلیل ارتفاع زیاد دچار در ارقام محلی که به
شوند، کاهش ارتفاع بوته اهمیت زیادی ورس یا خوابیدگی می

 . (Khazaie, 2022) دارد
چینی در  نژادگرانبههای برنج نیمه پاکوتاه توسط واریته    
ج در برنتحقیقات المللی و اصلاحگران موسسه بین 1950دهه 
 .(Xie et al., 2015) توسعه داده شدند 1960دهه 
 25ا تا رتواند ارتفاع گیاه می sd1 گزارش شده است که ژن    

اً درصد کاهش دهد که این کاهش را از طریق کاهش تقریب
عملاً  راین تغیی و دهدمتناسب پنج میانگره بالایی انجام می

 .(Rutger et al., 2004) هیچ تاثیری بر طول پانیکول ندارد

 2 اکسیداز 20 کدکننده هورمون جیبرلیک اسید sd1ژن     
(GA20ox-2) سنتز در کلیدی کاتالیز  که یک آنزیم اشدبمی

 sd1 هاییافتهجهشفعال زیستی است و  جیبرلیک اسید

جیبرلیک اسید زیست فعال کافی برای افزایش  توانندنمی
 Spielmeyer) آوری کرده و تجمیع نمایندطول ساقه را جمع

et al., 2002). 
ورت جیبرلیک اسید فعال برای تشکیل گل و باروری ضر    
 ی آشکاری درگیاه هیچ ناهنجاراز ارتفاع وجود غیر . با ایندارد

ا ممکن است ب . این امرنشده است یافت sd1های یافتهجهش
های زایشی تولید که عمدتاً توسط اندام GA20ox-1تجمع 
 .(Sasaki et al., 2002) جبران شود ،شودمی
عدیل عنوان منبع شناخته شده جهت تهنوز هم به sd1ژن     

ه قرار کم آن مورد استفاددلیل اثرات منفی هارتفاع گیاه ب
 .(Zhang et al., 2020) گیردمی
 Dee-Geo-Woo-Genاز رقم در ابتدا  که sd1ژن    

که  جفت باز 383 حذفشناسایی شد، دارای یک ناحیه 
. باشدمی گیردمیرا در بر 2ن وو اگز 1ون زهایی از اگبخش

ندن باعث ایجاد تغییر در چهارچوب یا قالب خوااین حذف 
 شودمییک کدون پایان یا خاتمه ایجاد  ترجمه و در نتیجه

(Ashikari et al., 2002). 
نشان  ی برنجدنژابهو تاریخچه نامه شجرهاطلاعات     
تا حدود  IR8به  DGWGاز  sd1دهد که معرفی آلل می

 Huang) های جدید کمک کردرد واریتهزیادی به بهبود عملک

et al., 2018 ؛McNally et al., 2009 ؛Xie et al., 

2015).  
ار ز به مقدهای استفاده از نشانگرهای مولکولی نیااز مزیت    

و  مانکم نمونه، تجزیه و تحلیل با دقت و صحت زیاد، در ز
در مرحله  نظرموردهای هزینه کمتر و شناسایی بوته

 .(Cordeiro et al., 2002)ای است گیاهچه
اتی مثل تعدادی از نشانگرهای عملکردی برای صفدر برنج     

کار برده هعملکرد دانه و مقاومت در برابر تنش ب ،دانهکیفیت 
 .(Zhang et al., 2020) شده اند

 یمولکول یغربالگر و یپیفنوت یابیمنظور ارزبه یقتحق این    
 کردیعمل نشانگر، بر اساس برنج هایتعدادی از ژنوتیپ
ق تحقی نتایج این .گردیداجرا  پاکوتاهی نیمهمرتبط با صفت 
ده از پاکوتاه با استفاهای تولید گیاهان نیمهبرای اجرای پروژه

برگشتی تلاقیکمک روش ارقام محلی برنج ایرانی و به
 .کمک نشانگر مفید خواهد بودبه
 

 ها مواد و روش
ژنوتیپ محلی و اصـلاح شـده برنج  50مواد گیاهی شامل     

تهیه  کلکسیون مؤسسه تحقیقات برنج کشور بود که از
بذور مورد نظر در مزرعه موسسه تحقیقات (. 2گردیدند )جدول

 16و  درجه 37 برنج کشور در رشت واقع در عرض جغرافیایی
دقیقه طول جغرافیایی شرقی  36درجه و  41شمالی و  دقیقه

در مرحله رویشی کاشته شدند.  1400-1401در سال زراعی 
ای های دوهفتهها از گیاهچههای جوان تمامی ژنوتیپبرگ

در دمای تا زمان انجام آزمایشات ژنتیکی و  برش داده شده
 هایآزمونم اجان. جهت نددرجه سلسیوس نگهداری شد -80

1- Functional Markers                                                                                                     2- RDMs or Random DNA Markers 
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جوان  های برگینمونهاز  DNA استخراج ،مولکولی
 تشکیل از نحوه .(Doyle ,1991) انجام شد CTAB1روشبه

عنوان در الکتروفورز به درصد 7/0 آگارز ژل برروی نوارها
 روشاستفاده گردید.  DNA کیفیت تعیین معیاری برای

کیفیت و  تعیین عنوان روشی مکمل برایاسپکتروفتومتر نیز به
ه قرار گرفت. برای داتفاس مورد DNA )غلظت( کمیت

 یکبا استفاده از نشانگرهای عملکردی، از  هاغربالگری نمونه
استفاده شد  sd1نیمه پاکوتاهی ژن جفت آغازگر وابسته به 

برای انجام  DNAهای (. پس از تعیین غلظت، نمونه1)جدول 
و با استفاده از رقیق ، (PCR)زپلیمرا ایواکنش زنجیره

الگو  DNAنانوگرم  40امل ش یدکرآغازگرهای نشانگر عمل
 MgCl2،2/0مولار ، دو میلیdNTPs مولارمیلی 10

و یک  X PCR1یک از آغازگرها، بافر از هر مولارمیکـرو
انجام  یکرولیترام 20 حجمدر پلیمراز  TaqDNAواحد آنزیم 

در دستگاه ترموسایکلر با برنامه زمانی چرخـه حرارتی  شد.
 94در دمـای دقیقه  5مدت هب ـهلیسـازی اوواسرشتهخاص 
دقیقه در دمای  1مدت سازی بهواسرشته، گـرادسانتیدرجه 

 دقیقه 1 صورتهچرخه ب 35سپس درجه سانتیگراد  94
مرحله اتصال  ،گرادسانتیدرجه  94سازی در دمای واسرشته
دقیقه مرحله بسط در دمای  یک، درجه سانتیگراد 5/64آغازگر 

 72دقیقه بسط نهایی در دمای  10 و دراگسانتیدرجـه  72
برای  ،PCR بـود. پس از انجام واکنش گرادسانتیدرجه 

از  رز،واز الکتروف مشاهده باندهای حاصل آشکارسازی باندها و
 SAFEرنگ ایمن آمیزی با درصد و رنگ 3گارز ژل آ

STAIN، ماوراء نور زیر آشکارسازی باندهای حاصلهبرای  و 
برای  صورت پذیرفت. داك ژل گاهدستزا استفاده با بنفش

حضور یا  وآزمایشات دوبار تکرار  اطمینان از صحت نتایج،
ترتیب با یک و صفر ها بهژنباندهای مرتبط با عدم حضور 
آماری این مطالعه با استفاده از  محاسبات .گردیدامتیازدهی 
 2019و نسخه  IBM SPSS statisticsافزار نرم 26نسخه 
برای تحلیل  ه وانجام شد Microsoft Excelر افزانرم

تعمیم یافته  ها، از مدل خطیژن بین قابل مشاهده همبستگی
 . استفاده شد لجستیک رگرسیون

 

 الی آغازگرهای مورد استفاده در آزمایشتو -1جدول 
Table 1. The characteristics of applied oligos in this research 

Linked Gene marker 
Chromosome 

number 
Primer Sequence 

Annealing 
Temp 

Expected 
fragment 

size 
Reference 

sd1 h 1 
F:CACGCACGGGTTCTTCCAGGTG 

R:AGGAGAATAGGAGATGGTTTACC 64.5 384/731 
Raina et al 

2019 

 

 نتایج و بحث
 نیمهقــام توانســت ار sd1 نشانگر در این تحقیق،     

ی قطعـهو  ـدخوبی از هـم متمـایز نمایهب ار پا بلندو  پاکوتاه
های وتیپبرای ژنجفت بـاز  384تولیـد شـده بـا اندازه حدود 

د. از بو لندهای پا بجفت باز برای ژنوتیپ 731 نیمه پاکوتاه و
ژنوتیپ 24ژنوتیپ نیمه پاکوتاه و  26مطالعه، ژنوتیپ مورد 50

توان یاس مسان ایبر غیرنیمه پاکوتاه درست شناسایی شدند.  
مهدر برناعملکردی نشانگر اختصاصی از اظهار داشت کـه 

 توان استفاده کرد.مستقیم میاصلاحی برای گزینش غیر 
تیپیفنوارزیابی با نتایج حاصل از  sd1نتایج نشانگر     

عنـوان یک معیار بهاز آنها توان می در نتیجهمنطبـق بــود.  
و  نیمه پاکوتاههای نوتیپژ ییو سریع در شناسـا ارزانگزینش 
 . استفاده کرد پابلند
جهت آنالیز آماری با توجه به دو وضعیتی بودن متغیر     

ها از رگرسیون صفت نیمه پاکوتاهی برای تحلیل داده
لجستیک استفاده شد. برازندگی مدل لجستیک در جدول 

نشان از مناسب بودن  000/1و  75/0خلاصه مدل و اعداد 
مقدار که  pند. طبق نتایج و با توجه به سته یونیمدل رگرس

درصد کوچکتر است وجود  5برای تمام متغیرهای مستقل از 
توجه  تمامی آنها در مدل رگرسیونی معنادار است. در نتیجه با

نسبت درست نمایی لگاریتمی برازش  (000a.)به صفر بودن 
بنابراین مدل برازش الگوی رگرسیون لجستیک مناسب است. 

 صورت ذیل خواهد بود:به دهش داده
 

 
 و مقدار کمتر از یک( 4.493-) منفی بودن ضریب بتا    

exp(B)  بیانگر رابطه معکوس بین وجود آلل ژن نیمه
باشد. پیش از این نیز مطالعات پاکوتاهی و ارتفاع بوته می

لجستیک برای  رگرسیون زیادی برای استفاده از روش
 انگرهای مولکولی و فنوتیپنش زا ارتباط نتایج حاصل بررسی

از این روش  عنوان مثالمشاهده شده انجام شده است. به
بررسی ارتباط میان مقاومت به بیماری ویروسی و  برای

بتاکاروتن و  (Mcharo et al., 2005) نشانگرهای مولکولی
در  (Mcharo & LaBonte, 2010) نشانگرهای مولکولی

های و یا نشانگرهای مرتبط با ژن زمینی شیرینسیب
مقاومت به بیماری بلاست و بروز مقاومت به بیماری در 

استفاده شده  (Yang et al., 2017) شرایط مزرعه برنج
    است.

 
 
 
 
 
 
 
 
 

1- Cetyltrimethyl ammonium bromide 
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 .bp384 اندازه نشانگر و درصد 3 آگارز ژل روی مطالعهمورد برنج های. در ژنوتیپsd1با نشانگر  ینمونه باندده -1شکل 
Figure 1. Example of marker banding with sd1 marker.for semi dwarf  in the studied rice genotypes on 3% agarose gel and 384 bp 

ladder 
 

 های برنجدر ژنوتیپ نیمه پاکوتاهیی نتایج ارزیابی فنوتیپی و نشانگرهای مولکولی برای صفت مقایسه -2 جدول
Table 2. Comparison phenotyping and molecular markers results for semi dwarf  trait in rice genotypes 

Genotype ژنوتیپ Type ارتفاع گیاه تیپ Plant Height sd1 
A85-01  01-85ای Improved 1 116 اصلاح شده 

Abji Booji1  1آبجی بوجی Local 0 163 محلی 

Abji Booji2  2آبجی بوجی Local 0 163 محلی 

Ahlami Tarom1  1اهلمی طارم Local 0 160 محلی 

Ahlami Tarom2  2اهلمی طارم Local 0 164 محلی 

Anam امنا Improved 1 110 اصلاح شده 

Anbarboo بربوعن Local 0 165 محلی 

Anbarboo Ilam نبربوایلامع Local 0 165 محلی 

B115  115بی Improved 1 105 اصلاح شده 

Binam بی نام Local 0 149 محلی 

Champa boodar چمپا بودار Local 0 164 محلی 

Dom Sefid دم سفید Local 0 189 محلی 

Dom Siah دم سیاه Local 0 159 محلی 

Dom Zard دم زرد Local 0 156 محلی 

Dorfak درفک Improved 1 115 اصلاح شده 

Gharib Siah Reyhani غریب سیاه ریحانی Local 0 140 محلی 

Ghodsi قدسی Improved 0 140 اصلاح شده 

Gohar گوهر Improved 1 115 اصلاح شده 

Gohar Mutant 1 1وتانتم هرگو Improved 1 118 اصلاح شده 

Hassan Saraee حسن سرائی Local 0 155 محلی 

Hassan Saraee Atashgah حسن سرائی آتش گاه Local 0 155 محلی 

Hassani حسنی Local 0 135 محلی 

IR36  36آی آر Improved 1 100 اصلاح شده 

K87 87کا Improved 1 108 اصلاح شده 

K96 96کا Improved 0 136 اصلاح شده 

Keshvari کشوری Improved 1 118 اصلاح شده 

Koohsar کوهسار Improved 1 100 اصلاح شده 

Line 7  7لاین Improved 1 113 اصلاح شده 

Line23  23لاین Improved 1 117 اصلاح شده 

Modarresi 1  1مدرسی Improved 1 105 اصلاح شده 

Modarresi 2 2مدرسی Improved 1 112 اصلاح شده 

Modarresi 3  3مدرسی Improved 1 116 اصلاح شده 

Modarresi 4  4مدرسی Improved 1 109 اصلاح شده 

Modarresi 5 5مدرسی Improved 1 108 اصلاح شده 

Modarresi 6 6مدرسی Improved 1 110 اصلاح شده 

Modarresi 7 7مدرسی Improved 1 115 اصلاح شده 

Modarresi 8 8مدرسی Improved 0 132 اصلاح شده 

Mohammadi Chaparsar محمدی چپرسر Local 0 135 محلی 

Nemat نعمت Improved 1 112 اصلاح شده 

Rash راش Improved 1 115 اصلاح شده 

Roshan M روشن ام Improved 1 118 اصلاح شده 

Saleh صالح Improved 1 116 اصلاح شده 

Sang Tarom مراسنگ ط Local 0 130 محلی 

Sepidrood سپیدرود Improved 1 110 اصلاح شده 

Shafagh شفق Improved 1 110 اصلاح شده 

Shahpasand شاه پسند Local 0 150 محلی 

T196  196تی Local 0 151 محلی 

Tetep تتپ Improved 0 125 اصلاح شده 

TH1  1تی اچ Improved 0 130 اصلاح شده 

Zenit زنیت Improved 1 110 اصلاح شده 

 1: غیرپاکوتاهی: 0: غیر پاکوتاهی-+: نیمه پاکوتاهی 
1:semi dwarf 0:nonsemi dwarf  +:semi dwarf -: Non-semi dwarf 
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 لاصه مدللجستیک، متغیرهای معادله، متغیرهای بیرون از معادله، خ رگرسیون الگوی بندیطبقه درصدصحت -3 جدول
Table 3. Percentage accuracy of logistic regression model classification, equation variables, variables outside the  
                 equation, model summary 

 
های کنترل کننده ارتفاع برنج بیش از هر ها و ژنمکانیسم    

 Liu et)محصول زراعی دیگر مورد بررسی قرار گرفته اسـت 

al., 2018). 
های پاکوتاهی در گیاهان برای روشن ساختن جهش یافته    

چند این فرآیندهای رشد و نمو بسیار مهم هستند هر
خصوصیت یک صفت مطلوب در اصلاح گیاهان است 

(Ashikari et al., 1999). های ولی بیشتر جهش یافته
با یک یا چند صفت نامطلوب  دلیل همراه بودنهپاکوتاه برنج ب

 Neeraja et) نژادی نیستنداستفاده جهت به مثل عقیمی قابل

al., 2009). 
 های پاکوتاهی و عملکرد شناسایی شدند زمانیکه ژن    

تواند توان نشانگرهای عملکردی را توسعه داد و این میمی
منظور شناسایی ژنوتیپی در جهت اصلاح ارتفاع محصول یا هب
 ,.Liu et al) استفاده شود برای انتخاب ژنوم ایپایهعنوان به

2018). 
اکوتاه پدر ارقام نیمه  sd1جهش در ژن  ،ز نظر فنوتیپیا    
 رتبططور چشمگیری با کاهش ارتفاع گیاه یا طول ساقه مهب

 وتواند باعث افزایش مقاومت به خوابیدگی است که می
 .(Peng et al., 1999) افزایش شاخص برداشت شود

طح زیر درصد از س 80ارقام نیمه پاکوتاه  2017در سال     
ت برنج درصد از سطح زیر کش 55کشت مزارع برنج لوئیزانا و 

 .(Salassi et al., 2018) اندخود اختصاص دادهآمریکا را به
آن  وجوده کن داد نشا sd1ژن  برایارقام وحشی  بررسی    

، شهر خوه، تعداد انشعابات اولیه خوشهباعث افزایش وزن کلی 
ها و کاهش عرض انهتعداد دانه در هر خوشه و طول نسبی د

 .(Jia et al., 2020) شوددانه می
کل و توده زیستافزایش  قابلیت sd1آلل عملکردی     

ممکن گرچه اباشد می را دارا مقاومت به خوابیدگی نینهمچ
 شودخوابیدگی از نوع خمشی  به یتحساس است سبب

(Okuno et al., 2014) .  
 sd1 جزیه و تحلیل پیوستگی ژنی ثابت کرد که آللت    

یاه علیرغم اپیستازی پیچیده کننده کلیدی برای ارتفاع گتنظیم
ت ممقاو پیشنهاد شده است که. (Zhang et al., 2020) است

های ژنی و مکان  sd1تواند با مشارکت ژنبه خوابیدگی می
برنج های با این دیدگاه، لاینو  حاصل شودایجاد ساقه قویتر 

لکرد بالای دانه با مقاومت عالی در برابر خوابیدگی و عم
 .(Nomura et al., 2019) دست آمده استهب
نشان داد که گیاهان  2019و همکاران در سال  Huنتایج     

نظر خوبی دارای مکان ژنی موردبه sd1انتخابی برای ژن 
منظور مقاومت بهتر به ههستند که باعث کاهش ارتفاع گیاه ب

در نتیجه سازگاری با شرایط استفاده از کود ازته  خوابیدگی و
 Hu et) شودمی شاخص برداشت بالا آوردن دستهزیاد و ب

al., 2019). 
نج ختلف برمنتایج ارزیابی مولکولی و تعیین ژنوتیپ ارقام     

آلل ی اژنوتیپ دار 26داد از نظر صفت نیمه پا کوتاهی نشان 
تایج این ژن هستند که با ن آللژنوتیپ فاقد  24 و sd1ژن 

 . ت داشتگیری ارتفاع بوته مطابقآزمون فنوتیپی اندازه
توانستند با  2019همچنین راینا و همکاران در سال     

 Raina et) را به رقم باسماتی منتقل کنند sd1موفقیت ژن

al., 2019). 
های توان برای تثبیت آللنگرهای عملکردی را میانش    

 ,.Varshney et al)مفید در جمعیت اصلاحی استفاده کرد 

2005). 
های نژنتایج وانگ و همکاران نشان داد که هرمی کردن     

sd1 و HTD1 ه ملکرد دانظرفیت بالقوه زیادی در افزایش ع
 .(Wang et al., 2020) ارقام جاپونیکا دارد

 

 کلیگیری نتیجه
 sd1مولکولی  نشانگرداد که  نتایج این تحقیق نشان    
مندی از منظور بهرهههای اصلاحی بخوبی در برنامهبه دتوانمی

 غربالگری منظوردینو ب شودمزایای پاکوتاهی استفاده 
، با یزمان اصلاحی پس از انجام تلاق کاهش ها برایگیاهچه

، هدف حفظ گیاهان واجد این ژن و حذف گیاهان فاقد آن
قابل انجام  هانسل عهای توسعه سریمهبرای پیشبرد برنا

 باشد.می
 

 تشکر و قدردانی 
از مسوول محترم آزمایشگاه بیوتکنولوژی موسسه     

سرکار خانم دکتر خزائی، کارشناس تحقیقات برنج کشور 
آزمایشگاه سرکار خانم مهندس جمالزاده، معاون محترم 

 درصد کل
Overall Percentage 

 ژنوتیپ
Genotype بینیدرصد صحت پیش 

Prediction accuracy percentage پاکوتاه 
Semi dwarf 

 کوتاهپا غیر
Non-Semi dwarf 

 100.0 026 240 0.100.0 

Exp (B) داریمعنی 
Sig. 

 درجه آزادی
df 

 والد
Wald 

 خطای استاندارد
Standard error 

(S.E.) 
 بتا ضریب

Beta coefficient  

.011 .991 1 .000 398.015 -4.493 a 

2.017E237 .991 
 
1 

 
.000 4.839E4 546.414 ضریب ثابت   Constant 

 Independent variables متغیرهای مستقل Score نمره df درجه آزادی .Sig داریمعنی
.000 
 27 50.000 Sd1 

 نگلکرك R ضریب
Nagelkerke R Square 

 کاکس و اسنل Rضریب 
Cox & Snell R Square 

 منهای دو لگاریتم لاکلیهود
-2 Log likelihood 

 مرحله
Step 

1.000 .750 a000.  1  
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پژوهشکده بیوتکنولوژی کشاورزی شمال کشور جناب جناب 
معاون محترم پژوهشکده بیوتکنولوژی نی آقای دکتر صیقلا

و کارشناسان آزمایشگاه ژنومیکس کشاورزی شمال کشور 

ندس جوادی و آقای مهندس پتکی ذکور خانم مهوهشکده مپژ
در زمینه همکاری در اجرای این برنامه تشکر و قدردانی 

شود. می
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