
 164...........................................................................................................  1402بهار  /45پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال پانزدهم/ شماره 

 "مقاله پژوهشی"

 5پورسعید نواب و 4تبار، سید کمال کاظمی3مجید ستاری ،2، غفار کیانی1محمد سیه چهره

 

 دكتري رشته اصلاح نباتات دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبیعی ساري موختهآدانش -1
 (gh.kiani@gmail.com :ولونویسنده مس، )انشیار گروه اصلاح نباتات و بیوتكنولوژي دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبیعی ساريد -2

 عاونت مازندرانم -عضو هیات علمی، موسسه تحقیقات برنج كشور -3
 انشیار گروه اصلاح نباتات و بیوتكنولوژي دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبیعی ساريد -4

 انشیار گروه اصلاح نباتات دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبیعی گرگاند -5
 1/6/1401تاریخ پذیرش:       5/11/1400تاریخ دریافت: 

 171 تا 164صفحه:  
 

 چکیده مبسوط
در برنج استفاده از نرعقیمی پیش شرط بهره برداري تجاري از هتروزیس است. دو سازوكار نرعقیمی تثبیت شده در برنج عبارتند از:  :قدهه و هدفم

داراي دو نوع سازوكار  EGMS(.  EGMS)( كه یک سازوكار سه لاینی است و نرعقیمی ژنتیكی حساس به محیط CMSنرعقیمی ژنتیكی سیتوپلاسمی )
درجه سانتیگراد باشند، عقیم می شوند.  30-25وقتی طی مراحل شروع خوشه و گلدهی در دماي بالاتر از  TGMSهاي . لاینTGMSو  PGMSاست: 

تواند سرعت و دقت این انتقال را ( میMASهاي ژنتیكی مختلف، انتخاب به كمک نشانگر )در زمینه TGMSهاي سرعت بخشیدن به توسعه لاین منظوربه
همبسته با این ژن در رقم نعمت  SSRو نشانگر  TGMSافزایش دهد. هدف از این پژوهش شناسایی محل كروموزومی ژن كنترل كننده صفت عقیمی 

TGMS باشد.می 
براي انجام مطالعات ژنتیكی حاصل  BC1و  F2هاي با رقم فجر تلاقی داده شد تا جمعیت TGMSبراي انجام این پژوهش رقم نعمت ها: مواد و روش

در  TGMSبه خوبی بیانگر این بود كه صفت  BCF1و   F1 ،F2نتایج مشاهده شده در نسل ، PCRژنوتیپ و انجام  142از  DNAشوند. پس از استخراج 
استفاده شد. فراوانی نوتركیبی بین  SSRنشانگر  14از  TGMSگردد. براي تعیین نشانگر همبسته با ژن توسط یک ژن مغلوب كنترل می TGMSنعمت 

هموزیگوت می باشند، تخمین  TGMSبا استفاده از حداكثر درست نمایی و با فرض اینكه همه افراد كاملا عقیم از نظر مكان  TGMSنشانگرها و لوكوس 
بر اساس  LOD( و مقیاس χ2) از دو روش آزمون كاي اسكویر TGMSهاي ژنی بین نشانگرها و ژن زده شد. براي انجام آزمون پیوستگی یا استقلال مكان

 تجزیه تابع حداكثر درست نمایی انجام شد. 
سانتی مورگان(. نشانگرهاي  63/11و  74/5 ترتیببهداشتند ) TGMSهمبستگی بالایی با ژن  RM29و  RM110در بین نشانگرها، آغازگرهاي ها: یافته

 گزارش شده است.  2بر روي كروموزوم  TGMSمختلفی توسط محققین براي ژن 
زارش گاوتی حتی براي یک ژن بخصوص ( و تنوع در ژنوتیپ ارقام باعث شده تا نشانگرهاي متفTGMSاستفاده از جهش در ایجاد عقیمی )گیری: نتیجه

 را به ارقام دیگر تسهیل كند. TGMSن ژتواند انتقال ( میMASشود. استفاده از نشانگري كه همبستگی بالایی با این صفت داشته باشد )
 

 ولكولی منشانگر نرعقیمی حساس به دما، هاي درحال تفكیک، برنج، جمعیتهای کلیدی : واژه
 

 مقدمه
افزایش رشد جمعیت در چند دهه گذشته نیاز به تولید ارقام   

جدید با عملكرد بالا را بطور قابل توجهی افزایش داده است. 
یكی از مهمترین غلات  عنوانبهدر بین جوامع بشري، برنج 

)جهش نیمه   sd1رود. شناسایی و استفاده از ژن به شمار می
نقلاب سبز شد كه منجر به ا 1950پاكوتاه( در گندم در دهه 

به رفع كمبود غذا در كشورهاي در حال توسعه كمک كرد. 
توسعه و استفاده از هیبریدها براي چندین محصول كلیدي، 
مانند ذرت و برنج نیز سهم قابل توجهی در افزایش تولیدات 

(. در برنج استفاده از نرعقیمی 18كشاورزي جهانی داشت )
وزیس است زیرا برنج پیش شرط بهره برداري تجاري از هتر

یک محصول خودگرده افشان است. گیاهان نر عقیم یا گرده 
كنند و یا اینكه گرده آنها فاقد قدرت باروري است تولید نمی

مشاهده شد  1926(. هتروزیس در برنج از اوایل سال 17)
(. با این حال، تلاش براي استفاده از فناوري هیبرید از 21،9)

، پدر برنج هیبریدي، در پینگ-نگیوان لو توسط 1966سال 
( CMS1(. شناسایی نرعقیمی سیتوپلاسمی )35چین آغاز شد )

منجر به موفقیت در بهره  1970( در سال WA2نوع وحشی )
برداري از هتروزیس در برنج هیبریدي شد. تولید بذر برنج 

هاي نرعقیمی است. دو هیبرید شامل استفاده از سازوكار
تثبیت شده در برنج عبارتند از: نرعقیمی سازوكار نرعقیمی 

( كه یک سازوكار سه لاینی CMSژنتیكی سیتوپلاسمی )

(. EGMSاست و نرعقیمی ژنتیكی حساس به محیط )
 آوري هیبرید سه لاینی مبتنی بر نرعقیمی فن

تواند عملكرد ( به راحتی میCMSژنتیكی )-سیتوپلاسمی
م نیمه پاكوتاه با درصد نسبت به ارقا 20-15برنج را تا سقف 

عملكرد بالا افزایش دهد. موفقیت در استفاده از برنج 
هاي تولید بذر هیبریدي به میزان هتروزیس و كارایی تكنیک

بینی شده هاي پیشترین محدودیتبستگی دارد. یكی از عمده
براي تأمین هزینه تولید هتروزیس در برنج، وجود بذر با 

هاي ه صرفه است. در برنامهكیفیت در محدوده قیمت مقرون ب
( مشكلات مربوط به نگهداري CMSتولید هیبرید سه لاینی )

، و وجود Rو  Aهاي ، عدم تنوع در لاینAهاي نرعقیم لاین
باید به طور مداوم  Bهاي هاي باروري جزئی در لاینژن

برطرف شود كه در نهایت منجر به پتانسیل پایین هتروزیس و 
شود. علاوه بر ید بذر در این سازوكار میهاي بالاي تولهزینه

و برنج باسماتی ظاهراً  japonicaاین، از آنجا كه ارقام برنج 
( نیستند، تولید هیبرید با استفاده Rهاي اعاده كننده )حامل ژن

نیازمند به یک فرایند طولانی انتقال   japonicaهاي از لاین
داراي  به طور كلی EGMS (. 4،12،15،23،26است ) Rژن 

دو نوع سازوكار است: سازوكار دو لاینی نرعقیمی ژنتیكی 
( و نرعقیمی ژنتیكی حساس PGMS3حساس به طول روز )

وقتی  TGMSهاي طور كلی، لاین(. بهTGMS4به گرما )
 30-25طی مراحل شروع خوشه و گلدهی در دماي بالاتر از 

1- Cytoplasmic male sterility                                      2- Wild abortive                             3- Photoperiod genetic male sterility            

4- Termosensitive genetic male sterility 

 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبیعی ساري
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی

 

 

 

 

 

 
 

 

  نعمت موتانت رقمبرنج در  (TGMS)ن نرعقیمی حساس به دما ژنشانمند کردن 
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و همكاران یونگ بین  گراد باشند، عقیم می شوند.درجه سانتی
 Cبه  Tپی بردند كه تغییر باز  DNAبا بررسی توالی  (32)

 PHD-finger)ترانزیشن( در ژن كدكننده پروتئین 
(OsMS1باعث ظهور عقیمی می ) شود. درک كنترل ژنتیكی

( در برنج براي TGMSنرعقیمی ژنتیكی حساس به دما )
توسعه پایدار صنعت بذر برنج هیبرید در مناطق گرمسیري 

خطر آسیب پذیري  TGMSم است. علاوه بر این، سازوكار مه
دهد زیرا تظاهر نرعقیمی به سیتوپلاسم ژنتیكی را كاهش می

هاي وابسته نیست، بنابراین می توان هیبریدها را با زمینه
هاي مختلف ژنتیكی تولید كرد. شناسایی و استفاده از آلل

را براي تر در برنج، یک پایه ژنتیكی گسترده TGMSمختلف 
سرعت بخشیدن  منظوربهتوسعه برنج هیبرید فراهم می كند. 

هاي ژنتیكی مختلف، در زمینه TGMSهاي به توسعه لاین
تواند سرعت و دقت ( میMAS1انتخاب به كمک نشانگر )

، MASاین انتقال را افزایش دهد. اما براي بهبود كارایی 
ته باشد شناسایی نشانگري كه بتوانند با صفت عقیمی همبس

توانند سطح بالایی از می SSRبسیار مهم است. نشانگرهاي 
تنوع آللی را شناسایی كنند و به صورت گسترده براي 
شناسایی تنوع ژنتیكی در برنج استفاده شده است. نشانگرهاي 

SSR صورت همبارز هستند در تشخیص كه به
سم ها از ژرم پلاهاي ژنتیكی و تمایز بین ژنوتیپمورفیسمپلی

. چندین ژن مربوط به (10) هاي مختلف كارآمد هستند
EGMS  مانندtms1 (29 ، )tms2 (30 ،)tms3 (12،25 ،)

tms4 (4 ،)tms5 (8،19،29،32)  ،tms6 (13) ،tms7 (t) 
(14 ، )tms8 (6 ، )tms9 (24 ، )tms9-1 (21) ،tmsX (18) ،

p/tms12-1 (35 و )rtms1 (7.تا به حال گزارش شده است ) 
ترل هدف از این پژوهش شناسایی محل كروموزومی ژن كن   

همبسته با این  SSRو نشانگر  TGMSكننده صفت عقیمی 
 باشد. می TGMSژن در رقم نعمت 

 

 هامواد و روش
منظور بررسی آغازگرهاي همبسته با ژن نرعقیمی به   

(، آزمایشی در موسسه تحقیقات برنج TGMSحساس به دما )
كشور )معاونت مازندران( واقع در شهرستان آمل با خصوصیات 

 52دقیقه شمالی و طول جغرافیایی  28درجه و  36جغرافیایی 
متر از سطح دریا در  8/29دقیقه شرقی و ارتفاع  46درجه و 

طی سه سال انجام شد. در سال اول آزمایش رقم نعمت 
TGMS ر تلاقی داده شد. در سال بعد بخشی از با رقم فج

1F هاي حاصل از این تلاقی با لاینTGMS  تلاقی داده
 2Fتولید گردد و باقیمانده براي تولید  1BCشدند تا جمعیت 

در  1BCو  2Fهاي مدیریت شدند. پس از به خوشه رفتن بوته
سال سوم، ابتدا جمعیت از نظر خصوصیات ظاهري )عقیمی و 

 دوره به مربوط حرارت درجهباروري( مورد ارزیابی قرار گرفت. 
 داده نشان 1 شكل در شیآزما سوم سال در برنج اهیگ رشد
جهت انجام آزمایشات ژنتیكی و تعیین نشانگر)هاي( . شد

رگی از پیوسته با ژن مورد نظر و جایگاه ژنی، نمونه ب

گرفته  1BCو  2Fهاي ، رقم فجر و بوتهTGMSهاي لاین
شد. در ابتداء برگها با استفاده از ازت مایع پودر گردیدند. سپس 

تغییر یافته انجام گرفت  CTABبه روش  DNAاستخراج 
(، غلظت PCRاي پلیمراز )(. براي انجام واكنش زنجیره25)

DNAاسپكتروفتومتر  هاي استخراج شده با استفاده از دستگاه
 PCRنانوگرم بر میكرولیتر رسانده شد 50گیري و به حد اندازه

میكرولیتر انجام شد. چرخه حراراتی  5/12در حجم نهایی  .
درجه سانتیگراد براي  94دقیقه دماي  4مورد استفاده شامل 

چرخه به  35و به دنبال آن  DNAواسرشت سازي اولیه 
 55ثانیه دماي  45تیگراد، درجه سان 94ثانیه دماي  45صورت 

)بسته به تعداد و نوع باز در هر آغازگر( درجه سانتیگراد  60تا 
درجه سانتیگراد  72دقیقه دماي  1براي اتصال آغازگرها و 

بود. اسامی نشانگرهاي مورد استفاده در این پژوهش در جدول 
درجه سانتیگراد براي  72آمده است. دماي گسترش نهایی  1
نظر گرفته شد شناسایی كروموزوم داراي ژن دقیقه در  5

عقیمی و تعیین محل این ژن بر روي كروموزوم با استفاده از 
با  PCRانجام گرفت. تفكیک محصولات  SSRنشانگرهاي 

دقیقه با  30ساعت و  1درصد به مدت  3استفاده از ژل آگارز 
وات انجام گرفت. رنگ آمیزي ژل با استفاده از  50توان 

(. فراوانی 5دقیقه انجام گرفت ) 15رماید به مدت اتیدیوم ب
با استفاده از  TGMSنوتركیبی بین نشانگرها و لوكوس 

( و با فرض اینكه همه افراد كاملا 1حداكثر درست نمایی )
هموزیگوت می باشند، تخمین  TGMSعقیم از نظر مكان 

هاي زده شد. براي انجام آزمون پیوستگی یا استقلال مكان
از دو روش آزمون كاي  TGMSنشانگرها و ژن ژنی بین 
بر اساس تجزیه تابع حداكثر  2LOD( و مقیاس 2χاسكویر )

انجام شد. در آزمون كاي اسكویر، فراوانی  3درست نمایی
مقایسه شدند.  1:2:1مشاهده شده با نسبت هاي مورد انتظار 

و نشانگر، باید در  TGMSدر صورت فقدان پیوستگی بین ژن 
 1)نوار هتروزیگوت(:  2)نوار بارور(:  1نسبت  كلاس عقیم

نیز نسبت لگاریتم  LOD)نوار عقیم( مشاهده شود. در روش 
تابع درست نمایی تحت فرض صفر )عدم پیوستگی نشانگر و 

( TGMS( به فرض یک )پیوستگی نشانگر و ژن TGMSژن 
باشد پیوستگی  3بزرگتر از  LODشود. اگر آماره محاسبه می
باشد  -2ن ژنی قابل قبول است. اگر كمتر از بین دو مكا

باشد قبل از  3و  -2شود و اگر بین پیوستگی رد می
گیري باید مشاهدات بیشتري انجام گیرد. تبدیل مقادیر نتیجه

نوتركیبی به فواصل ژنتیكی نیز بر اساس تابع كوسامبی  با 
. براي (1)محاسبه شد  1BCو  2Fهاي نرعقیم استفاده از بوته

 افزار اكسل استفاده شد.جام محاسبات آماري از نرمان
 

 km= 0.25 ln [(1+2r)/(1-2r)] تابع فاصله كوسامبی
r = فراوانی نوتركیبی 

 

1- Marker assisted selection                                    2- Logarithm of odds                                             3- Maximum likelihood 

 
 پورسعید نواب و تبار، سید کمال کاظمیمجید ستاری ،، غفار کیانیمحمد سیه چهره
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 1398 یزراع سالبرنج در  اهیدوره رشد گ به مربوطحرارت  درجه نمودار -1 شكل
Figure 1. Temperature diagram related to the growth period of rice plant in the 2019 crop year  

 نتایج و بحث
 ارزیابی مورفولوژیکی

هاي دخیل هاي بارور و عقیم، تعداد ژنبا شمارش تعداد بوته  
( ارزیابی χ2در ایجاد عقیمی با استفاده از مربع كاي اسكویر )

حاصل از تلاقی لاین  2Fژنوتیپ  142گردید. در مجموع، از 
TGMS  نعمتTGMS  ژنوتیپ داراي  46با فجر، تعداد

ژنوتیپ دیگر داراي فنوتیپ بارور بودند  96فنوتیپ عقیمی و 
 TGMSحاصل از تلاقی  1BCهاي (. در بین بوته2)شكل 

بوته  6بوته داراي فنوتیپ عقیمی و  1F (1BCF ،)6نعمت با 
آمده است  2ج كه در جدول داراي فنوتیپ بارور بود.  ایـن نتای

 1:1و  2Fعقیم( در  )بارور: 3:1هاي ژنتیكی مندلی بـا نسبت
مطابقت دارد. نتایج  p =0.01در سطح احتمال  1BC در

به خوبی بیانگر این  1BCFو  1F ، 2Fمشاهده شده در نسل 

توسط یک ژن  TGMSدر نعمت  TGMSاست كه صفت 
گردد كه تقریبا با تمامی مطالعات محققین مغلوب كنترل می

  (.2،6،15،21،29) دیگر همخوانی دارد
 ارزیابی ژنتیکی

باشد و جفت كروموزوم می 12با توجه به اینكه برنج داراي    
به وسیله جهش ایجاد گردیده، عملا امكان  TGMSژن 

هاي بالاي هاي آن به دلیل هزینهمطالعه تمامی كروموزوم
پذیر نبود. با بررسی تولید آغازگرها در این پژوهش امكان

مقالات مختلف مشاهده شد كه اكثر مقالات وجود ژن 
TGMS  اند. با توجه گزارش كرده 2را در كروموزم شماره
 TGMSانگر كه در اولویت همبستگی با ژن نش 14مقالات، 

بودند براي مطالعه انتخاب شدند. اسامی این نشانگرها در 
 نشان داده شده است. 1جدول 
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 این تحقیقفهرست آغازگرهای مورد استفاده در  -1جدول 

Table1. List of primers used in this research 
Annealing 

temperature 
 دمای اتصال

Backward sequence 
 توالی برگشت

Forward sequence 
 توالی رفت

Chromosome 
Number 

 شماره کروموزوم
Primers 
 آغازگرها

56 ggctaggagttaacctcgcg gcgggagagggatctcct 2 RM279 
56 ctcctcccgatcccaatc caagaaacctcaatccgagc 2 RM341 
56 tcctgtacgccgacgaggtcgag tcgaagccatccaccaacgaag 2 RM110 
56 aacgttggtcatatcggtgg cagggacccacctgtcatac 2 RM29 
56 tctttgacaagaggaaagaggc ttttccttctcacccacttca 2 RM27 
56 tccacgtcgatcgacacgacgg agcgacgccaagacaagtcggg 2 RM174 
56 gggatcaaaccacgtttctg ctgatcgagagcgttaaggg 2 RM452 
56 catcttcctctcttcggcac cacactttccagtcctctcc 2 RM485 
56 cctttttcagtagccctccc agcacccatgccttatgttg 2 RM423 
56 cagcattgtggcatggatac ttggatcagccaaaggagac 2 RM555 
56 acggtgggattagactgtgc cctcacgattttcctccaac 2 RM475 
56 gccactattcctgcatgtgtttgc aaattcacgacagagtccacaactgc 2 RM12371 
56 cgtacgacgaaagccctaactcg acaccatcaagcgcctctgc 2 RM12373 
56 ctgcaaattggtgggtgattgc actgacgattgggcacattattcc 2 RM12676 
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 (B)در مقابل گیاه بارور ( A)گیاه عقیم  ،فجر/tgmsنعمت 2Fرزیابی وضعیت باروري دانه گرده در جمعیت ا -2شكل 

Figure 2. Evaluation of pollen grain fertility in F2 population of Nemat-tgms/Fajr. Strile plant (A) versus fertile plant 
(B) 

 بر اساس ارزیابی فنوتیپی 1BCF و 2Fهاي ر جمعیتدالگوي تفرق عقیمی  -2جدول 
Table 2. Sterility dispersion pattern in F2 and BCF1 populations based on phenotypic evaluation 

 باشد.می 63/6و  84/3درصد به ترتیب برابر  1و  5بحرانی با یک درجه آزادي در سطوح χ2 مقدار 
Critical χ2 with 1 degree of freedom in 5 and 1 percent levels are 3.84 and 6.63, respectively.  

 

مورفیسم لیپابتدا براي غربالگري، نشانگرهایی كه توانستند    
 كردن ژن را در بین والدین نشان بدهند براي نشانمند

TGMS نشانگر (. 16) در جمعیت مغلوب استفاده شدند
ي برا نهاآتوانستند تنوع را در بین والدین نشان دهند كه از 

در جمعیت  TGMSشناسایی نشانگر)هاي( همبسته با ژن 
ستفاده ( با اrكلاس مغلوب استفاده شد. فراوانی نوتركیبی )

 .(19) فرمول زیر محاسبه گردید
r = (2N1 + N2) / 2N 

تعداد  N1تعداد كل گیاهان عقیم بررسی شده،  Nكه در آن    
اد افراد تعد N2افراد عقیم با نوار هموزیگوت والد بارور، و 

ن ی نشاباشد. فراوانی نوتركیبعقیم با نوارهاي هتروزیگوت می
است كه به  TGMSدهنده فاصله ژنتیكی نشانگر از ژن 

. فراوانی مورد (20) شود( بیان میcMمورگان )صورت سانتی
رهاي براي نشانگ χ2انتظار، فراوانی مشاهده شده و آزمون 

ارائه شده است. همچنین درصد  3بررسی شده در جدول 
و  TGMSكراسینگ اور )نوتركیبی(، فاصله ژنتیكی بین ژن 

 آمده است. 4در جدول  LODنشانگرهاي مورد استفاده و 
 ر انجام گرفت.با استفاده از فرمول زی LODمحاسبه 

LOD =log 
(1−𝑟)𝑁𝑅 × 𝑟𝑅

0/5(𝑁𝑅+𝑅)  

r = فراوانی نوتركیبی 
NR = تعداد افراد عقیم بدون نوتركیبی 
R = تعداد افراد عقیم داراي نوتركیبی 

 RM29و  RM110، نشانگرهاي 3با توجه به جدول    
 42/11و  71/5 ترتیببهفراوانی نوتركیبی پایینی داشتند )
نسبت  RM29و  RM110درصد(. فاصله ژنتیكی نشانگرهاي 

و  74/5 ترتیببهبر اساس تابع كوسامبی  TGMSبه ژن 
نشانگر الگوي نواري  سانتی مورگان شده است. 63/11

RM29  آمده است. 3در شكل 
 و همكاران(دونگ 25) و همكاران سوبودي بر اساس نتایج   

در كروموزوم ( 23) و همكارانردي و ( 30) و همكارانزو  ،(4)
  ptgms2-1و  tms4 ،tms5 ،tms9هاي تا به حال ژن 2
طی تحقیقی ( 4) و همكاراندونگ  كشف شده است. ترتیببه

باشد. همبسته می RM27با  tms4گزارش كردند كه ژن 
( بدست آمد. آنها 2001و همكاران ) Vuنتیجه مشابهی توسط 

پی بردند كه نشانگر  TGMS-1با تحقیق بر روي لاین 
RM27 ( 7) و همكارانجیا باشد.با صفت عقیمی می همبسته

را همبسته با  RM174، نشانگر tms5با مطالعه بر روي ژن 
 و همكاران وانگ آن دانستند. این در حالی است كه در مطالعه

قرار  RM492و  RM279این ژن بین نشانگرهاي ( 29)
با مطالعه بر روي یكی از ( 16) و همكاران ماتایاتاورن داشت.

، گزارش كردند كه ژن عقیمی در این لاین TGMSهاي لاین
باشد. تمامی لینک می RM300و  RM154با نشانگرهاي 

نشانگرهایی كه توسط این محققین گزارش شده است بر روي 
قرار دارد. موقعیت برخی از این  2ه كروموزوم بازوي كوتا

آمده است. 4در شكل 2نشانگرها بر روي كروموزوم 

χ2 Total Plants 
 تعداد كل بوته

No. Fertile plants 
 هاي بارورتعداد بوته

No. Sterile plants 
 هاي عقیمتعداد بوته

population 
 جمعیت

3.15 ns 142 96 46 2F 
0 ns 12 6 6 1BC 

 

 

A 

B 
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 غلوببا فراوانی مورد انتظار در كلاس م SSRمقایسه فراوانی ژنوتیپی نشانگرهاي  منظوربهآزمون كاي اسكویر  -3جدول 
Table 3. Chi-square test to compare the genotypic frequency of SSR markers with the expected frequency in the  
              recessive class 

χ2 No. expected plants with sterile band 
 هاي مورد انتظار داراي باند عقیمتعداد بوته

No. plants with sterile band 
 هاي داراي باند عقیمبوتهتعداد 

Primers 
 پرایمرها

6.76* 35.5 20 RM341 
0.57ns 35.5 31 RM110 

1.19ns 35.5 29 RM29 
5.13ns 35.5 22 RM27 

 باشد.می 21/9و  99/5درصد به ترتیب برابر  1و  5بحرانی با دو درجه آزادي در سطوح χ2 مقدار 
Critical χ2 with 2 degree of freedom in 5 and 1 percent levels are 5.99 and 9.21, respectively.  

 
 LODو مقیاس  TGMSرصد نوتركیبی، فاصله ژنتیكی بین نشانگر و ژن د -4جدول 

Table 4. Percentage of recombination, genetic distance between marker and TGMS gene and LOD scale 
LOD 

Genetic distance based on Kosambi 
 فاصله ژنتیكی بر اساس تابع كوسامبی

Recombination percent 
 درصد نوتركیبی

Primers 
 پرایمرها

4.77 5.74 5.71 RM110 
1.47 11.63 11.42 RM29 
-0.14 16.66 24 RM27 

 

 
 (F)و بارور  (MS) میعق نر يهاپیژنوت ينوار يالگو -3 شكل

Figure 3. Band pattern of male sterile (MS) and fertile (F) genotypes 
 

 
 ر روي كروموزومموقعیت نشانگرها ب -4شكل 

Figure 4. Position of markers on chromosomes 
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هاي با هدف تولید لاین( 19) و همكاران خلایمونگخون
ی ایندیكای TGMSهیبرید، سه لاین مختلف را با یک لاین 

ین بدر  یمیتلاقی دادند. نتایج آنها حاكی از آن بود كه ژن عق
)نشانگر  2gAP0050058و  RM12676نشانگرهاي 

InDelن ز آزمواهاي بیشتر و با استفاده ( قرار  دارد. با بررسی
QTR-PCR (Quantitative Real Time PCR آنها )ی پ

ا بیان در بژن مرتبط  10تا  7بردند كه در بین این نشانگرها، 
توانند ها میخوشه و پاسخ به دما حضور دارد كه این ژن

 باشند. TGMSكاندیداي كنترل كننده ژن 
 

 کلیی گیرنتیجه
( و تنوع در TGMSاستفاده از جهش در ایجاد عقیمی )   

ژنوتیپ ارقام باعث شده تا نشانگرهاي متفاوتی حتی براي 

یک ژن بخصوص گزارش شود. علاوه بر این، چندین ژن 
مرتبط براي بروز فنوتیپ عقیمی بر روي كروموزوم كوتاه 

تواند در هر یک از در برنج وجود دارد كه جهش می 2شماره 
ر دارند، با آنها روي دهد و چون بر روي یک كروماتید قرا

توانند همبسته باشند. استفاده از نشانگرهاي مختلفی می
نشانگري كه همبستگی بالایی با این صفت داشته باشد 

(MASمی ) تواند انتقال ژنTGMS  را به ارقام دیگر تسهیل
 كند.
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: In rice, the use of male sterility is a prerequisite for the 
commercial exploitation of heterosis. Two well established male sterility systems in rice are 
cytoplasmic genetic male sterility (CMS), a three-line system, and environmentally sensitive 
genic male sterility (EGMS). EGMS has two types of mechanisms: PGMS and TGMS. TGMS 
lines are sterilized when they are at a temperature above 25-30°C during the cluster and 
flowering stages. In order to accelerate the development of TGMS lines in various genetic 
fields, marker-assisted selection (MAS) can increase the speed and accuracy of this 
transmission. The aim of this study was to identify the chromosomal location of the gene 
controlling the sterility trait TGMS and the SSR marker associated with this gene in Nemat 
TGMS cultivar. 
Material and Methods:  For this study, Nemat TGMS cultivar was crossed with Fajr cultivar 
to obtain F2 and BC1 populations for genetic studies. After DNA extraction from 142 genotypes 
and PCR, the results observed in F1, F2 and BCF1 generations clearly indicated that the TGMS 
trait in TGMS is controlled by a recessive gene. For this study 14 SSR markers were used to 
determine the marker correlated with TGMS gene. The frequency of recombination between 
markers and TGMS locus was estimated using maximum likelihood, assuming that all 
individuals were completely sterile in terms of TGMS homozygous location. Linkage between 
marker loci and TGMS QTL was tested by chi square (χ2) test and LOD score.  
Results: Among the markers, RM110 and RM29 primers had a high correlation with TGMS 
gene (5.74 and 11.63 cM, respectively). Various markers have been reported by researchers for 
the TGMS gene on chromosome 2.  
Conclusion: The use of mutation in sterilization (TGMS) and variation in cultivar genotype has 
led to different markers being reported even for a particular gene. The use of markers that have 
a high correlation with this trait (MAS) can facilitate the transfer of TGMS gene to other 
cultivars. 
 
Keywords: Molecular Marker, Rice, Segregating Populations, Temperature Sensitive Genic  
                     Male Sterility  
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