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نشانمند کردن ژن هاي برگرداننده باروري در 
 DN-33-18 لاین ايراني اميدبخش برنج

شماره 94، بهار 1391

)پژوهش و سازندگی(

چكيد‌ه 
سيس�تم نرعقيمي ژنتيکي- سيتوپلاس�مي جهت به�ره برداري از هتروزي�س در گياهان زراعي هنگامي اثربخش اس�تک ه لاين 
 DN-32-6 با س�ه لاين اميدبخش به نام هاي A برگرداننده باروري مناس�بي در اختيار باش�د. تلاقي بين لاين نرعقيم به نام ندا
DN-33-1 و DN-33-18 انجام گرفت. مطالعات باروري دانه گرده و دانه بندي خوش�ه در نتاج نس�ل F1 اين تلاقي ها نشان داد 
که تنها تلاقي "DN-33-18 / ندا A" داراي باروري دانه گرده و دانه بندي خوش�ه بيش از 80 درصد مي باش�د. توارث پذيري ژن 
هاي برگرداننده باروري در جمعيت F2 اين تلاقي در مرحله خوش�ه دهي و پر ش�دن دانه ارزيابي گرديد. آزمون رنگ آميزي دانه 
گرده، تفرق 312 بوته بارور: 16 بوته عقيم را نشان دادک ه با نسبت مندلي 1: 15 بر اساس آزمون مربع كاي مطابقت داشته و حاکي 
 SSR مي باشد. براي نشانمند كردن مولكولي اين ژن‌ها، از 12 نشانگر DN-33-18 از وجود دو ژن برگرداننده باروري در ژنوم لاين
اس�تفاده گرديد كه 4 نشانگر RM591 ،RM258 ،RM171 و RM3148 باندهاي چند شکل را بین والدين توليد نمودند. تجزیه و 
تحلیل لینکاژ نش�ان دادک ه نش�انگر RM3148 واقع بر روي كروموزم ش�ماره 1 با ژن Rf3 در فاصله ژنتيكي 19/7 سانتی مورگان 
و نش�انگرهای RM171 و RM258 واقع درک روموزم ش�ماره 10 با ژن Rf4 بترتیب در فواصل ژنتيكي 3/1 و 6/2 س�انتی مورگان 
همبستگی دارند. انتظار مي‌رود از این نشانگرها بتوان در انتخاب بهک م کنشانگر مولکولی )MAS(، همچنين انتقال و هرمیک ردن 

ژن های برگرداننده باروری در برنامه های اصلاحی برنج هیبرید استفاده نمود.  

كلمات كليد‌ي: برنج، نرعقيمي سيتوپلاسمي، توارث پذيري، نشانگرهای ریزماهواره
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نشانمندک ردن ژن های ...

مقد‌مه
از سيس��تم نرعقيمي سيتوپلاس��مي به طور وس��يعي در توليد بذر 
هيبريد برنج اس��تفاده مي شود. در حال حاضر حدود 90 درصد از ارقام 
هيبريد برنج در کش��ور چين داراي سيتوپلاس��م نوع WA مي باش��د 
)Yuan، 1992(، همچني��ن رفتار اصلاحي ژن هاي برگرداننده باروري 
نيز به طور گسترده اي مورد مطالعه قرار گرفته است )Jing و همكاران، 
2001(. مطالعات اکثر محققين نشان مي دهد که ژن برگرداننده باروري 
در نر عقيمي سيتوپلاسمي از نوع WA به وسيله دو مکان ژني مستقل 
 ،Virmani 1988؛ ،Virmani و Govinda Raj( کنترل مي شود
1994؛ Bharaj و هم��کاران؛ 1995؛ Zhuang و هم��کاران، 1997؛ 
و   Ali 2000؛  هم��کاران،  و   Zhuang 1997؛  هم��کاران،  و   Yao

همکاران، 2003(. 
علاوه بر سيس��تم نرعقيمي سيتوپلاس��مي نوع WA، ان��واع ديگري از 
سيس��تم‌هاي نرعقيمي سيتوپلاس��مي نظير HL و BT نيز وجود دارند 
و ژن ه��اي برگردانن��ده باروري آنها نيز مورد مطالعه قرار گرفته اس��ت. 
ژن‌ه��اي Rf3 ،Rf2 ،Rf1 و Rf4 ب��ه ترتي��ب ب��راي CMS هاي نوع 
 Zhuang 1975؛ ،Shinjyo( نامگ��ذاري ش��ده‌اند WA و BT، HL
و هم��کاران، 1997؛ Shinjyo و Sato، 1994(. ژن Rf1 ک��ه بر روي 
کروم��وزم ش��ماره 10 قرار دارد، ب��اروري را در CMS ن��وع BT اعاده 
مي‌نمايد )Shinjyo، 1975( و همس��انه سازي اين ژن نيز اخيراً انجام 
ش��ده اس��ت )Kazama و Toriyama، 2003؛ Akagi و همکاران، 
2004؛ Komori و همکاران، Rf2 .)2003 که بر روي کروموزم شماره 
2 ق��رار دارد باروري را در CMS نوع HL اعاده مي کند )Shinjyo و 
Sato، 1994( در حاليک��ه ژن ه��اي Rf3 و Rf4 براي اعاده باروري در 
CMS نوع WA مي باش��ند که به ترتيب بر روي کروموزم‌هاي 1 و 10 

قرار دارند )Yao و همکاران 1997؛ Zhuang و همکاران، 1997(. دو 
ژن ديگ��ر به نام‌هاي Rf5 و t(Rf6( براي CMS نوع HL يافت ش��ده 
اس��ت که بر روي کروم��وزم 10 قرار دارند )Liu و هم��کاران، 2004( 
 Tan( يافت ش��ده است D1 نوع CMS براي )t(RfD1 همچنين ژن
 CMS و هم��کاران، 2004(. اي��ن ژن‌هاي برگرداننده ب��اروري بجز در
ن��وع WA در ارتباط با تجديد باروري ب��ه صورت گامتوفيتي عمل مي 
 WA نوع CMS براي Rf4 و Rf3 کنند ولي ژن‌هاي تجديد ب��اروري
ب��ه صورت اس��پوروفيتي عم��ل مي‌نمايند. در خص��وص ژنتيک تجديد 
كننده‌هاي باروري گزارشات متعددي وجود دارد. Mishra و همکاران 
)2003( با بررس��ي و جمع بندي منابع در زمينه توارث پذيري ژن هاي 
برگردانن��ده باروري، ت��وارث پذيري تک ژني، دو ژني با اثر اپيس��تازي، 
 )1983( Zhou .همچنين سه ژني و چهار ژني را خاطر نشان نموده‌اند
بي��ان نمود ک��ه ژنتيک تجديد باروري به عوام��ل متعددي از جمله نوع 
نشانگرهاي مورد استفاده، منابع نرعقيمي سيتوپلاسمي و تجديد كننده 

باروري و نوع جوامع مورد استفاده براي نقشهي‌ابي بستگي دارد.
 عليرغم مطالعات مختلف در سيس��تم هاي نرعقيمي، شناس��ائي و 
نقشه يابي ژن )هاي( تجديد باروري بخاطر فقدان ژن‌هاي تجديد باروري 
در بين ارقام ايراني کمتر مطالعه شده است. هدف از اين تحقيق مطالعه 
 DN-33-18 ژنتيکي ژن )هاي( برگرداننده باروري در لاين اميدبخش
مي‌باش��د كه توسط پژوهشكده برنج و مركبات ساري معرفي شده است. 
اين گون��ه مطالعات پيش نياز مطالعات مولکولي ب��وده و مواد اصلاحي 
با ارزش��ي را براي اينگون��ه مطالعات فراهم م��ي‌آورد. بدين معني که با 
شناس��ائي نشانگرهاي مولکولي همبس��ته با ژن‌هاي برگرداننده باروري 
مي‌‌‌توان از مزيت‌ه��اي انتخاب به کمک نش��انگر مولکولي )MAS( در 

برنامه‌هاي اصلاحي برنج هيبريد استفاده نمود. 

Agronomy Journal (Pajouhesh & Sazandegi) No 94 pp: 95-103

Tagging of fertility-restoring genes in Iranian restorer rice promising line DN-33-18 
By: G.A. Nematzadeh Professor and G. Kiani (Corresponding Author; Tel: +989351818462) and Assistant Professor 
of Department of Agronomy and Plant Breeding, Sari Agricultural and Natural Resources University, Rice and Citrus 
Research Institute.
Cytoplasmic-genetic male sterility system can be used to exploit heterosis in grain crops only when the effective 
restorer lines are available. Crosses between CMS line Neda A with three promising lines DN-32-6, DN-33-1 and 
DN-33-18 were made. Studies on pollen and grain fertility of these crosses showed that the cross of Neda-A/DN-33-18 
had more than 80% pollen and grain fertility in the F1 generation. The inheritance of fertility restoration genes in F2 
population of this cross was evaluated at flowering and grain filling stages. Pollen staining test showed segregation of 
312 fertile: 16 sterile plants that in accordance with Mendelian 15: 1 ratio, representing existence of two genes in the 
genome of DN-33-18. 12 SSR markers were used for molecular tagging of these fertility-restoring genes showing that 
4 markers including RM258, RM171, RM591 and RM3148 produced polymorphic bands between parents. Linkage 
analysis showed that marker RM3148 located on chromosome 1 linked with Rf3 gene at a genetic distance of 19.7 cM 
and markers RM258 and RM171 located on chromosome 10 flanked to Rf4 gene at the genetic distances of 3.1 and 
6.3 cM, respectively. These markers are useful in MAS (marker-assisted selection) for transferring and pyramiding of 
fertility restoring genes in hybrid rice breeding programs.

Key words: Rice, CMS, Inheritance, Molecular tagging, SSR markers
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مواد و روش‌ها
F2 مواد گياهي و توليد جمعيت

در اي��ن مطالع��ه يک رقم نرعقيم ايراني به نام ندا A به همراه س��ه 
 DN-33-18 و DN-32-6،  DN-33-1 لاین جديد برنج به نام‌ هاي
)معرفي ش��ده توسط پژوهشكده برنج و مركبات ساري( استفاده گرديد. 
ابتدا تلاقي بين رقم نرعقيم به عنوان والد مادري با لاين هاي مذکور به 
عنوان والد پدري انجام گرفت و بذور نس��ل دورگ )F1( بدست آمدند. 
ندا A از طريق روش تلاقي برگشتي با لاين نرعقيم IR58025A )که از 
کشور فيليپين وارد شده و داراي سيتوپلاسم عقيم نوع WA مي‌باشد( 
DN-33- و DN-32-6، DN-33-1 اصلاح ش��ده اس��ت. لاین های

18 لای��ن های جديدي از برنج هس��تند که به تازگي توس��ط محققين 
پژوهشکده برنج و مرکبات با استفاده از روش تلاقي برگشتي- شجره‌اي 

از تلاقي سپيدرود/ سنگ جو اصلاح و در دست معرفي مي‌باشد. 

ارزيابي باروري دانه گرده و دانه بندي خوشه
براي ارزيابي باروري دانه گرده، سه خوشچه از هر گياه انتخاب و از 
محلول يديد يدور پتاس��يم 1 درصد براي رنگ آميزي نمونه‌ها استفاده 
گرديد. دانه‌هاي گرده براساس رنگ پذيري و شکل ارزيابي شدند، آنهايي 
 ک��ه وضعيت رنگ پذيري ش��ان به صورت تيره و توپ��ر بودند به عنوان 
بوته هاي بارور با دانه‌هاي گرده فعال و بوته هايي که دانه‌هاي گرده آنها 
به صورت روشن و چروکيده بودند، به عنوان بوته هاي کاملًا نرعقيم در 
نظر گرفته ش��دند. براي آزمون باروري خوش��ه، سه خوشه از هر گياه با 
پاکت س��لوفان پوشانده ش��ده و دانه بندي اين خوشه ها ارزيابي شدند. 
 بوت��ه هائي که هي��چ گونه دانه بندي روي خوش��ه نداش��تند به عنوان 
بوته ه��اي کاملًا عقيم در نظر گرفته ش��دند. از آزمون X2 براي برازش 

نسبت تفکيک با نسبت مورد انتظار استفاده گرديد. 

آنالیز PCR با استفاده از نشانگرهای ریز ماهواره
اس��تخراج DNA از نمون��ه های برگ��ی به روش دلاپورت��ا و همکاران 
)1983( انج��ام گرف��ت. واکنش زنجیره ای پلی مراز با اس��تفاده از 12 
نش��انگر SSR انج��ام گرفت )جدول 1(. مخلوط واکنش PCR ش��امل 
50 نانوگ��رم DNA نمونه، 2/5 میکرولیتر باف��ر X10، 0/3 میکرولیتر 
dNTP (mM 10(، 1 میکرولیت��ر MgCl2 )mM 50(، 1 میکرولیتر 
 PCR پلی مراز  بود. واکنش Tag از هر جف��ت پرایمر و 1 واحد آنزیم
ش��امل 5 دقیقه 94 درجه سانتی گراد )واسرش��ت سازی اولیه( سپس 
 35 چرخ��ه 94 درجه س��انتی گ��راد به مدت 1 دقیق��ه، 67-50 درجه 
سانتی گراد به مدت 1 دقیقه و 72 درجه سانتی گراد به مدت 2 دقیقه 
 و دم��ای اتص��ال نهائی 72 درجه س��انتی گراد به م��دت 5 دقیقه بود. 
فرآورده های PCR با اس��تفاده از الکتروفورز ژل آگارز متافور 2 درصد 

مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند.

نقشه یابی ژن های برگرداننده باروری
گروه هاي لينكاژ براس��اس نقش��ه هاي ژنتكيي SSR در برنج ارائه شده 
توسط Mc Conch و همكاران )2002( تعيين شدند. فواصل ژنتكيي 
براساس فرمول Kosambi )1944( محاسبه و از روش حداكثر درست 

نمائ��ي )Allard، 1956( براي محاس��به ميزان نوتريكبي با اس��تفاده 
از بوت��ه هاي مغل��وب جمعيت F2 با فرض مغل��وب و هموزيگوت بودن 
 ژن‌هاي Rf در آنها محاسبه گرديدند. براي ترسيم نقشه ژنتكيي از برنامه

Liu) MapDraw و Mang، 2003( استفاده گرديد.

نتايج و بحث 
تفرق ژن هاي اعاده كننده باروري به روش كلاسيك

ارزياب��ي ب��اروري دانه گرده در آزمايش��گاه و همچني��ن دانه بندي 
 خوش��ه در مزرعه نش��ان داد كه از س��ه تلاقي نداA / DN-32-6، ندا
ن��دا تلاق��ي  در  فق��ط   ،A / DN-33-18ن��دا و   A / DN-33-1 

A / DN-33-18 بي��ش از 80 درصد باروري دان��ه گرده و دانه بندي 
خوشه در نسل F1 مشاهده گرديد )جدول 2(. اين نتيجه نشان مي‌دهد 
که ژنوم هسته اي لاین DN-33-18 حاوي ژن هاي برگرداننده باروري 
براي سيتوپلاس��م عقيم نداA بوده و لاین برگرداننده باروري مي باشد. 
براي مش��خص نمودن تعداد ژن هاي برگرداننده باروري در اين لاین از 
نتاج دورگ مربوطه پس از خودگش��ني، بذور نس��ل F2 بدست آمدند. 
اين بذور در س��ال بعد کش��ت و جمعيت در حال تفکيک F2 مش��تمل 
 ب��ر 328 ت��ک بوته براي مطالع��ه ژنتيک تجديد ب��اروري ايجاد گرديد. 
ارزيابي هاي باروري دانه گرده و دانه بندي خوشه بر روي تمام اين تک 
 بوته ها انجام و نتايج مربوطه در جدول 3 منعکس شده است. نتايج اينگونه 
ارزيابي ها نشان داد که نسبت بوته هاي بارور به بوته هاي عقيم 16 : 312 
مي باشد )شکل 1( اين نسبت تفکيک با نسبت تفرق مندلي دو ژني 1: 
15 مطابقت کامل دارد و آماره کاي اسکوئر محاسباتي 1/054 مي باشد 
 که از نظر آماري در س��طح احتمال 5% معني دار نمي‌باش��د. اين بدين 
معني اس��ت که لاین DN-33-18 حاوي دو ژن مس��تقل برگرداننده 
باروري در ژنوم خود مي باش��د. نتايج حاصل از باروري خوش��ه نيز اين 
نتايج را تائيد مي‌نمايد )جدول 3(. نتايج بدست آمده در اين تحقيق در 
 Young انطباق با نتايج بس��ياري از محققين ديگر از جمله ژو، 1983؛
 Teng 1988؛ ،Virmani و Govinda Raj 1984؛ ،Virmani و

و Shen، 1994 مي باشد.

ارزيابي مولكولي براي مكاني ابي ژن هاي 
DN-33-18 اعاده كننده باروري در لاین

براي تشخيص ژن‌هاي اعاده كننده باروري در لاین DN-33-18 با 
نش��انگرهاي SSR، 12 جفت نشانگر ريز ماهواره براي يافتن چندشكلي 
بين نداA و DN-33-18 اس��تفاده گرديد )جدول 1(. تجزيه و تحليل 
 ،RM258 ،RM171 مولكولي با اين نش��انگرها نشان داد كه 4 نشانگر
RM591 و RM3148 چن��د ش��کلی بین والد نرعقی��م )نداA( و والد 

برگرداننده باروری )DN-33-18( را نشان دادند. 
تجزیه و تحلیل لینکاژ با استفاده از 16 بوته کاملًا عقیم در جمعیت 
F2 و نیز روش حداکثر درست نمائی نشان داد که نشانگرهای ریزماهواره 
RM171 و RM258 واق��ع در کروموزم ش��ماره 10 با ژن برگرداننده 
 )LOD 3/85( 3/1 در دو طرف آن به ترتی��ب در فاصله Rf4 ب��اروری
 و LOD 3/19( 6/2( س��انتی مورگان همبس��تگی دارن��د )جدول 4 و 

شکل 2(.  

www.SID.ir

www.


Arc
hive

 of
 S

ID

98   )پژوهش‌وسازند‌گی(

 ،RM1 در اي��ن مطالع��ه نش��انگرهاي واقع ب��ر كروموزم 1 برن��ج يعني
RM315 ،RM443 و RM294 ك��ه در مطالعات محققين ديگر با ژن 
Rf3 همبستگي نشان داده بودند، بين والدين مونومورف بودند. جستجو 
براي يافتن پلي مورفيسم با ديگر نشانگرهاي SSR روي كروموزم 1 ادامه 
يافت. در اين تحقيق نهايتاً نش��انگر جديدي بنام RM3148 شناس��ائي 
گرديد كه پلي مورفيسم بين والدين را نشان داد و تجزيه و تحليل لينكاژ 
هم حاكي از همبس��تگي اين نشانگر با ژن اعاده كننده باروري Rf3 بود. 
فاصله این نشانگر از ژن مزبور 19/7 سانتي مورگان محاسبه گرديد )جدول 
DN- 4 و ش��کل 2(.در اين تحقيق دو ژن اعاده كننده باروري در لاین
18-33 مکان يابي شدند. كيي ژن Rf4 روي بازوي بلند كروموزم شماره 
10 برنج واقع بوده و با نش��انگرهاي ريزماهواره RM171 و RM258 به 
 ترتيب در فاصله ژنتكيي 6/3 و 3/1 سانتي مورگان در دو طرف آن همبسته 
مي باش��د. Satari و همكاران )2008( نش��ان دادند كه ژن‌ برگرداننده 
ب��اروري ب��راي CMS هاي تي��پ WA، HL و BT در كي مكان روي 
كروموزم 10 واقع مي‌باشد و اين ژن مكان يابي شده )Rf4( در اين تحقيق 
ني��ز در همان مكان مش��ابه‌ قرار دارد. اما ديگر ژن اع��اده كننده باروري 
Rf3 ك��ه روي بازوي كوتاه كروموزم ش��ماره 1 برنج م��كان يابي گرديد 

با نش��انگر RM3148 در فاصله ژنتكيي 19/7 س��انتي مورگان همبسته 
مي‌باش��د. اين ژن با هيچ كدام از نش��انگرهاي SSR گزارش شده توسط 
محققين ديگر همبس��تگي ندارد، بنابراين پيشنهاد مي شود كه مطالعات 
بيش��تري در خصوص نقشهي‌ابي اشباع شده آن صورت گيرد. با مشخص 
نمودن نش��انگرهايي که با ژن هاي تجديد کننده باروري پيوسته هستند 
مي‌توان از آنها در برنامه‌هاي اصلاحي برنج از استراتژي انتخاب به کمک 
نش��انگر مولکولي )Marker-Assisted Selection = MAS( براي 
انتق��ال ژن، هرمي کردن ژن‌ها، توليد و اصلاح ارقام جديد با خصوصيات 
مطلوب از نظر زراعي اس��تفاده نمود. نشانگرهاي مولكولي SSR مزاياي 
س��رعت و سادگي RAPD و در عين حال قابليت اعتماد و تكرارپذيري 
RFLP را دارن��د )Jing و هم��كاران، 2001(. نتايج اين تحقيق نش��ان 
داد كه نش��انگرهاي ريزماهواره RM258 ،RM171 و RM3148 براي 
بكارگيري در انتخاب به كمك نش��انگر مولكولي يا MAS در سيس��تم 
CMS-WA بسيار مناسب هستند و باعث تسريع در ايجاد ارقام هيبريد 
 MAS برنج خواهند ش��د. همچنين اس��تفاده از اين نشانگرها در برنامه
همراه با تلاقي برگش��تي، مي‌تواند لاين‌ه��اي نزدكي ايزوژن )NILs( را 

براي لاين‌هاي برگرداننده باروري توليد نمايد. 

توالی برگشتتوالی رفتکروموزمنشانگر

RM11gcg aaa aca caa tgc aaa aagcg ttg gtt gga cct gac

RM4431ggg agt tag ggt ttt gga gctcc agt ttc aca ctg ctt cg

RM3151cgg tca aat cat cac ctg accaa ggc ttg caa ggg aag

RM2941ttg gcc tag tgc ctc caa tcgag ggt aca act tag gac gca

RM63447aca cgc cat gga tga tga ctgg cat cat cac ttc ctc ac

RM70939ctggttaacgtgagagctcggcagatcaattggggagtac

RM17110aac gcg agg aca cgt act tacacg aga tac gta cgc ctt tg

RM25810tgc tgt atg tag ctc gca cctgg cct tta aag ctg tcg c

RM24410ccg act gtt cgt cct tat cactg ctc tcg ggt gaa cgt

RM59110cgg tta atg tca tct gat tggttc gag atc caa gac tga cc

RM312310att tcc cac aca tct cgc tggtg tcg ccg gtc aag aac

RM700312  ggc aga cat aca gct tat agctgc aaa tga acc cct cta gc

جدول 1- فهرست نشانگرهای مورد استفاده به همراه موقعیتک روموزمی و توالی هاي رفت و برگشت آنها.
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قابليت اعادهک نندگي باروريباروري خوشهباروري دانه گردهتلاقي

A ندا / DN-32-680<80<برگرداننده باروري بطور ناقص

A ندا / DN-33-1880>80> برگرداننده باروري بطور کامل

A ندا / DN-33-180<80<برگرداننده باروري بطور ناقص

 X2نسبت ژنتيکيکاملًا عقيمبارورنتاج

10-نداA )10 بوته(

-DN10-33-18 )10 بوته(

-F110 )10 بوته( 

316( 16 )12(15 :1( F2312 )328 بوته( 
X2 = 1/054 ns

)3/760(

 LODفاصله ژنتيكي(%) ميزان نوتركيبيكروموزملوكوس

RM2581012/33/13/85

RM171106/256/33/19

RM5911037/537/90/22

RM3148118/7519/71/46

جدول 2- تلاقي آزمون )تستک راس( لاین‌های امیدبخش DN-32-6، DN-33-1 و DN-33-18 با لاين نرعقيم نداA براي مطالعه ژنوم هسته‌اي 
WA آنها در ارتباط با برگردانندگي باروري در سيستم نرعقيمي سيتوپلاسمي نوع

A / DN-33-18 حاصل از تلاقي ندا F2 و جمعيت F1 جدول 3- توزيع فراواني باروري دانه گرده و خوشه )اعداد داخل پرانتز( در والدين، نسل

جدول 4– ميزان نوتركيبي و فواصل ژنتيكي بين نشانگر و لوكوس برگرداننده باروري با استفاده از روش حداكثر درست نمائي

مقدار بحراني براي درجه آزادي 1 در سطح احتمال 5 درصد 3/840 مي باشد
ns : غير معني دار در سطح 5 درصد 
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 "A ندا / DN-33-18 " F2 شکل 1- تفرق باروري )زنده ماني( دانه گرده در جمعيت
.)C( و بارور ناقص )B( ک املًا بارور،)A( 1 %. دانه هاي گرده بوتهک املًا عقيم I2KI با استفاده از محلول
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شکل 2- نشانگرهای SSR همبسته با ژن هاي اعاده كننده باروري رويک روموزم هاي 1 )سمت چپ( و 10 )سمت راست( برنج

شكل 3- تحليل لينكاژ براي نشانگر RM3148 )واقع بر كروموزم شماره 1 برنج( 
.A ندا / DN-33-18 حاصل از تلاقي F2 روي تعدادي از بوته هاي كاملاٌ‌ عقيم از جمعيت

.A، P2= DN-33-18 ندا =P1
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تشکر و قدرداني
اين پروژه با حمايت مالي پژوهش��کده برنج و مرکبات دانشگاه علوم 

کشاورزي و منابع طبيعي ساري به اجراء در آمده است. 
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