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)پژوهش و سازندگی(

چكيده
سيس�تمنرعقيميژنتيكي-سيتوپلاس�ميجهتبه�رهبرداريازهتروزی�سدرگياهانزراعيهنگامياثربخشاس�تكهلاین
DN-32-6باس�هلایناميدبخشبهنامهايAبرگردانندهباروريمناس�بيدراختيارباش�د.تلاقيبينلایننرعقيمبهنامندا
DN-33-1وDN-33-18انجامگرفت.مطالعاتباروريدانهگردهودانهبنديخوش�هدرنتاجنس�لF1اینتلاقيهانشانداد
كهتنهاتلاقي"DN-33-18/نداA" دارايباروريدانهگردهودانهبنديخوش�هبيشاز80درصدميباش�د.توارثپذیريژن
هايبرگردانندهباروريدرجمعيتF2اینتلاقيدرمرحلهخوش�هدهيوپرش�دندانهارزیابيگردید.آزمونرنگآميزيدانه
گرده،تفرق312بوتهبارور:16بوتهعقيمرانشاندادكهبانسبتمندلي15:1براساسآزمونمربعكايمطابقتداشتهوحاكي
SSRميباشد.براينشانمندكردنمولكولياینژنها،از12نشانگرDN-33-18ازوجوددوژنبرگردانندهباروريدرژنوملاین
اس�تفادهگردیدكه4نشانگرRM591،RM258،RM171وRM3148باندهايچندشكلرابينوالدینتوليدنمودند.تجزیهو
تحليللينكاژنش�اندادكهنش�انگرRM3148واقعبررويكروموزمش�ماره1باژنRf3درفاصلهژنتيكي19/7سانتیمورگان
ونش�انگرهایRM171وRM258واقعدركروموزمش�ماره10باژنRf4بترتيبدرفواصلژنتيكي3/1و6/2س�انتیمورگان
همبستگیدارند.انتظارميرودازایننشانگرهابتواندرانتخاببهكمكنشانگرمولكولی)MAS(،همچنينانتقالوهرمیكردن

ژنهایبرگردانندهباروریدربرنامههایاصلاحیبرنجهيبریداستفادهنمود.

كلماتكليدي:برنج،نرعقيميسيتوپلاسمي،توارثپذیري،نشانگرهایریزماهواره
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نشانمندكردنژنهای...

مقدمه
از سیس��تم نرعقیمي سیتوپلاس��مي به طور وس��یعي در تولید بذر 
هیبرید برنج اس��تفاده مي شود. در حال حاضر حدود 90 درصد از ارقام 
هیبرید برنج در کش��ور چین داراي سیتوپلاس��م نوع WA مي باش��د 
)Yuan، 1992(، همچنی��ن رفتار اصلاحي ژن هاي برگرداننده باروري 
نیز به طور گسترده اي مورد مطالعه قرار گرفته است )Jing و همکاران، 
2001(. مطالعات اکثر محققین نشان مي دهد که ژن برگرداننده باروري 
در نر عقیمي سیتوپلاسمي از نوع WA به وسیله 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 سیس��تم نرعقیمي سیتوپلاس��مي نوع WA، ان��واع دیگري از 
سیس��تم هاي نرعقیمي سیتوپلاس��مي نظیر HL و BT نیز وجود دارند 
و ژن ه��اي برگردانن��ده باروري آنها نیز مورد مطالعه قرار گرفته اس��ت. 
ژن ه��اي Rf3 ،Rf2 ،Rf1 و Rf4 ب��ه ترتی��ب ب��راي CMS هاي نوع 
 Zhuang 1975؛ ،Shinjyo( نامگ��ذاري ش��ده اند 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 
مي نماید )Shinjyo، 1975( و همس��انه سازي این ژن نیز اخیراً 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 حالیک��ه ژن ه��اي Rf3 و Rf4 براي اعاده باروري در 
CMS نوع WA مي باش��ند که به ترتیب بر روي کروموزم هاي 1 و 10 

قرار دارند )Yao و همکاران 1997؛ Zhuang و همکاران، 1997(. دو 
ژن دیگ��ر به نام هاي Rf5 و t(Rf6( براي CMS نوع HL یافت ش��ده 
اس��ت که بر روي کروم��وزم 10 قرار دارند )Liu و هم��کاران، 2004( 
 Tan( یافت ش��ده است D1 نوع CMS براي )t(RfD1 همچنین ژن
 CMS و هم��کاران، 2004(. ای��ن ژن هاي برگرداننده ب��اروري بجز در
ن��وع WA در ارتباط با تجدید باروري ب��ه صورت گامتوفیتي عمل مي 
 WA نوع CMS براي Rf4 و Rf3 کنند ولي ژن هاي تجدید ب��اروري
ب��ه صورت اس��پوروفیتي عم��ل مي نمایند. در خص��وص ژنتیک تجدید 
کننده هاي باروري گزارشات متعددي وجود دارد. Mishra و همکاران 
)2003( با بررس��ي و جمع بندي منابع در زمینه توارث پذیري ژن هاي 
برگردانن��ده باروري، ت��وارث پذیري تک ژني، دو ژني با اثر اپیس��تازي، 
 )1983( Zhou .همچنین سه ژني و چهار ژني را خاطر نشان نموده اند
بی��ان نمود ک��ه ژنتیک تجدید باروري به عوام��ل متعددي از جمله نوع 
نشانگرهاي مورد استفاده، منابع نرعقیمي سیتوپلاسمي و تجدید کننده 

باروري و نوع جوامع مورد استفاده براي نقشه یابي بستگي دارد.
 علیرغم مطالعات مختلف در سیس��تم هاي نرعقیمي، شناس��ائي و 
نقشه یابي ژن )هاي( تجدید باروري بخاطر فقدان ژن هاي تجدید باروري 
در بین ارقام ایراني کمتر مطالعه شده است. هدف از این تحقیق مطالعه 
 DN-33-18 ژنتیکي ژن )هاي( برگرداننده باروري در لاین امیدبخش
مي باش��د که توسط پژوهشکده برنج و مرکبات ساري معرفي شده است. 
این گون��ه مطالعات پیش نیاز مطالعات مولکولي ب��وده و مواد اصلاحي 
با ارزش��ي را براي اینگون��ه مطالعات فراهم م��ي آورد. بدین معني که با 
شناس��ائي نشانگرهاي مولکولي همبس��ته با ژن هاي برگرداننده باروري 
مي   توان از مزیت ه��اي انتخاب به کمک نش��انگر مولکولي )MAS( در 

برنامه هاي اصلاحي برنج هیبرید 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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موادوروشها
F2موادگياهيوتوليدجمعيت

در ای��ن مطالع��ه یک رقم نرعقیم ایراني به نام ندا A به همراه س��ه 
 DN-33-18 و DN-32-6،  DN-33-1 لاین جدید برنج به نام  هاي
)معرفي ش��ده توسط پژوهشکده برنج و مرکبات ساري( استفاده گردید. 
ابتدا تلاقي بین رقم نرعقیم به عنوان والد مادري با لاین هاي مذکور به 
عنوان والد پدري انجام گرفت و بذور نس��ل دورگ )F1( بدست آمدند. 
ندا A از طریق روش تلاقي برگشتي با لاین نرعقیم IR58025A )که از 
کشور فیلیپین وارد شده و داراي سیتوپلاسم عقیم نوع WA مي باشد( 
DN-33- و DN-32-6، DN-33-1 اصلاح ش��ده اس��ت. لاین های

18 لای��ن های جدیدي از برنج هس��تند که به تازگي توس��ط محققین 
پژوهشکده برنج و مرکبات با استفاده از روش تلاقي برگشتي- شجره اي 

از تلاقي سپیدرود/ سنگ جو اصلاح و در دست معرفي مي باشد. 

ارزیابيباروريدانهگردهودانهبنديخوشه
براي ارزیابي باروري دانه گرده، سه خوشچه از هر گیاه انتخاب و از 
محلول یدید یدور پتاس��یم 1 درصد براي رنگ آمیزي نمونه ها استفاده 
گردید. دانه هاي گرده براساس رنگ پذیري و شکل ارزیابي شدند، آنهایي 
 ک��ه وضعیت رنگ پذیري ش��ان به صورت تیره و توپ��ر بودند به عنوان 
بوته هاي بارور با دانه هاي گرده فعال و بوته هایي که دانه هاي گرده آنها 
به صورت روشن و چروکیده بودند، به عنوان بوته هاي کاملًا نرعقیم در 
نظر گرفته ش��دند. براي آزمون باروري خوش��ه، سه خوشه از هر گیاه با 
پاکت س��لوفان پوشانده ش��ده و دانه بندي این خوشه ها ارزیابي شدند. 
 بوت��ه هائي که هی��چ گونه دانه بندي روي خوش��ه نداش��تند به عنوان 
بوته ه��اي کاملًا عقیم در نظر گرفته ش��دند. از آزمون X2 براي برازش 

نسبت تفکیک با نسبت مورد انتظار استفاده گردید. 

آناليزPCRبااستفادهازنشانگرهایریزماهواره
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.

نقشهیابیژنهایبرگردانندهباروری
گروه هاي لینکاژ براس��اس نقش��ه هاي ژنتیکي SSR در برنج ارائه شده 
توسط Mc Conch و همکاران )2002( تعیین شدند. فواصل ژنتیکي 
براساس فرمول Kosambi )1944( محاسبه و از روش حداکثر درست 

نمائ��ي )Allard، 1956( براي محاس��به میزان نوترکیبي با اس��تفاده 
از بوت��ه هاي مغل��وب جمعیت F2 با فرض مغل��وب و هموزیگوت بودن 
 ژن هاي Rf در آنها محاسبه گردیدند. براي ترسیم نقشه ژنتیکي از برنامه

Liu( MapDraw و Mang، 2003( استفاده گردید.

نتایجوبحث
تفرقژنهاياعادهكنندهباروريبهروشكلاسيك

ارزیاب��ي ب��اروري دانه گرده در آزمایش��گاه و همچنی��ن دانه بندي 
 خوش��ه در مزرعه نش��ان داد که 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 بی��ش از 80 درصد باروري دان��ه گرده و دانه بندي 
خوشه در نسل F1 مشاهده گردید )جدول 2(. این نتیجه نشان مي دهد 
که ژنوم هسته اي لاین DN-33-18 حاوي ژن هاي برگرداننده باروري 
براي سیتوپلاس��م عقیم نداA بوده و لاین برگرداننده باروري مي باشد. 
براي مش��خص نمودن تعداد ژن هاي برگرداننده باروري در این لاین از 
نتاج دورگ مربوطه پس از خودگش��ني، بذور نس��ل F2 بدست آمدند. 
این بذور در س��ال بعد کش��ت و جمعیت در حال تفکیک F2 مش��تمل 
 ب��ر 328 ت��ک بوته براي مطالع��ه ژنتیک تجدید ب��اروري ایجاد گردید. 
ارزیابي هاي باروري دانه گرده و دانه بندي خوشه بر روي تمام این تک 
 بوته ها انجام و نتایج مربوطه در جدول 3 منعکس شده است. نتایج اینگونه 
ارزیابي ها نشان داد که نسبت بوته هاي بارور به بوته هاي عقیم 16 : 312 
مي باشد )شکل 1( این نسبت تفکیک 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 نمي باش��د. این بدین 
معني اس��ت که لاین DN-33-18 حاوي دو ژن مس��تقل برگرداننده 
باروري در ژنوم خود مي باش��د. نتایج حاصل از باروري خوش��ه نیز این 
نتایج را تائید مي نماید )جدول 3(. نتایج بدست آمده در این تحقیق در 
 Young انطباق با نتایج بس��یاري از محققین دیگر از جمله ژو، 1983؛
 Teng 1988؛ ،Virmani و Govinda Raj 1984؛ ،Virmani و

و Shen، 1994 مي باشد.

ارزیابيمولكوليبرايمكانیابيژنهاي
DN-33-18اعادهكنندهباروريدرلاین

براي تشخیص ژن هاي اعاده کننده باروري در لاین DN-33-18 با 
نش��انگرهاي SSR، 12 جفت نشانگر ریز ماهواره براي یافتن چندشکلي 
بین نداA و DN-33-18 اس��تفاده گردید )جدول 1(. تجزیه و تحلیل 
 ،RM258 ،RM171 مولکولي با این نش��انگرها نشان داد که 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(.  
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 ،RM1 در ای��ن مطالع��ه نش��انگرهاي واقع ب��ر کروموزم 1 برن��ج یعني
RM315 ،RM443 و RM294 ک��ه در مطالعات محققین دیگر با ژن 
Rf3 همبستگي نشان داده بودند، بین والدین مونومورف بودند. جستجو 
براي یافتن پلي مورفیسم با دیگر نشانگرهاي SSR روي کروموزم 1 ادامه 
یافت. در این تحقیق نهایتاً نش��انگر جدیدي بنام RM3148 شناس��ائي 
گردید که پلي مورفیسم بین والدین را نشان داد و تجزیه و تحلیل لینکاژ 
هم حاکي از همبس��تگي این نشانگر با ژن اعاده کننده باروري Rf3 بود. 
فاصله این نشانگر از ژن مزبور 19/7 سانتي مورگان محاسبه گردید )جدول 
DN- 4 و ش��کل 2(.در این تحقیق دو ژن اعاده کننده باروري در لاین
18-33 مکان یابي شدند. یکي ژن Rf4 روي بازوي بلند کروموزم شماره 
10 برنج واقع بوده و با نش��انگرهاي ریزماهواره RM171 و RM258 به 
 ترتیب در فاصله ژنتیکي 6/3 و 3/1 سانتي مورگان در دو طرف آن همبسته 
مي باش��د. Satari و همکاران )2008( نش��ان دادند که ژن  برگرداننده 
ب��اروري ب��راي CMS هاي تی��پ WA، HL و BT در یک مکان روي 
کروموزم 10 واقع مي باشد و این ژن مکان یابي شده )Rf4( در این تحقیق 
نی��ز در همان مکان مش��ابه  قرار دارد. اما دیگر ژن اع��اده کننده باروري 
Rf3 ک��ه روي بازوي کوتاه کروموزم ش��ماره 1 برنج م��کان یابي گردید 

با نش��انگر RM3148 در فاصله ژنتیکي 19/7 س��انتي مورگان همبسته 
مي باش��د. این ژن با هیچ کدام از نش��انگرهاي SSR گزارش شده توسط 
محققین دیگر همبس��تگي ندارد، بنابراین پیشنهاد مي شود که مطالعات 
بیش��تري در خصوص نقشه یابي اشباع شده آن صورت گیرد. با مشخص 
نمودن نش��انگرهایي که با ژن هاي تجدید کننده باروري پیوسته هستند 
مي توان از آنها در برنامه هاي اصلاحي برنج از استراتژي انتخاب به کمک 
نش��انگر مولکولي )Marker-Assisted Selection = MAS( براي 
انتق��ال ژن، هرمي کردن ژن ها، تولید و اصلاح ارقام جدید با خصوصیات 
مطلوب از نظر زراعي اس��تفاده نمود. نشانگرهاي مولکولي SSR مزایاي 
س��رعت و سادگي RAPD و در عین حال قابلیت اعتماد و تکرارپذیري 
RFLP را دارن��د )Jing و هم��کاران، 2001(. نتایج این تحقیق نش��ان 
داد که نش��انگرهاي ریزماهواره RM258 ،RM171 و RM3148 براي 
بکارگیري در انتخاب به کمک نش��انگر مولکولي یا MAS در سیس��تم 
CMS-WA بسیار مناسب هستند و باعث تسریع در ایجاد ارقام هیبرید 
 MAS برنج خواهند ش��د. همچنین اس��تفاده از این نشانگرها در برنامه
همراه با تلاقي برگش��تي، مي تواند لاین ه��اي نزدیک ایزوژن )NILs( را 

براي لاین هاي برگرداننده باروري تولید نماید. 

توالیبرگشتتوالیرفتكروموزمنشانگر

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

جدول1-فهرستنشانگرهایمورداستفادهبههمراهموقعيتكروموزمیوتوالیهايرفتوبرگشتآنها.
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قابليتاعادهكنندگيباروريباروريخوشهباروريدانهگردهتلاقي

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

X2نسبتژنتيكيكاملًاعقيمبارورنتاج

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(

 LODفاصلهژنتيكي)%(ميزاننوتركيبيكروموزملوكوس

RM2581012/33/13/85

RM171106/256/33/19

RM5911037/537/90/22

RM3148118/7519/71/46

جدول2-تلاقيآزمون)تستكراس(لاینهایاميدبخشDN-32-6،DN-33-1وDN-33-18بالایننرعقيمنداAبرايمطالعهژنومهستهاي
WAآنهادرارتباطبابرگردانندگيباروريدرسيستمنرعقيميسيتوپلاسمينوع

A /DN-33-18حاصلازتلاقينداF2وجمعيتF1جدول3-توزیعفراوانيباروريدانهگردهوخوشه)اعدادداخلپرانتز(دروالدین،نسل

جدول4– ميزاننوتركيبيوفواصلژنتيكيبيننشانگرولوكوسبرگردانندهباروريبااستفادهازروشحداكثردرستنمائي

مقداربحرانيبرايدرجهآزادي1درسطحاحتمال5درصد3/840ميباشد
ns:غيرمعنيداردرسطح5درصد
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 "Aندا/DN-33-18 "F2شكل1-تفرقباروري)زندهماني(دانهگردهدرجمعيت
.)C(وبارورناقص)B(كاملًابارور،)A(1%.دانههايگردهبوتهكاملًاعقيمI2KIبااستفادهازمحلول
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شكل2-نشانگرهایSSRهمبستهباژنهاياعادهكنندهباروريرويكروموزمهاي1)سمتچپ(و10)سمتراست(برنج

شكل3-تحليللينكاژبراينشانگرRM3148)واقعبركروموزمشماره1برنج(
.Aندا/DN-33-18حاصلازتلاقيF2رويتعداديازبوتههايكاملاٌعقيمازجمعيت

.A،P2=DN-33-18ندا=P1
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تشكروقدرداني
این پروژه با حمایت مالي پژوهش��کده برنج و مرکبات دانشگاه علوم 

کشاورزي و منابع طبیعي ساري به اجراء در آمده است. 

منابعمورداستفاده
1- Akagi H, Nakamura A, Yokozeki Y, Inagaki A, Takahashi 
H, Mori K, Fujimura T (2004) Positional cloning of the rice 
Rf-1 gene, a restorer of BT-type cytoplasmic male sterility 
that encodes a mitochondria targeting PPR protein. Theor Appl 
Genet, 108: 1449–1457.
2- Ali AJ, Mohammed SEN, Rajagopalan R, Vijaykumar CHM 
(2003) Inheritance of fertility restoration WA cytoplasm in sod-
ic tolerant rice hybrids. In: Khush GS, Brar DS, Hardy B (eds) 
Advances in rice genetics. Supplement to rice genetics IV. Pro-
ceedings of the fourth international rice genetics symposium, 
22–27 October 2000, Los Banos, Philippines. International 
Rice Research Institute, Manila, Philippines, pp 19–20 
3- Allard RW (1956) Formulas and tables to facilitate the cal-
culation of recombination values in heredity. Hilgardia, 24: 
235–278.
4- Bharaj TS, Virmani SS, Khush GS (1995) Chromosomal lo-
cation of fertility restoring genes for wild abortive cytoplasmic 
male sterility using primary trisomics in rice. Euphytica, 83: 
169–173 
5- Dellaporta RP, Wood J, Hicks JB (1983) A plant DNA mini-
preparation: version II. Plant Mol Biol Rep, 1: 19-21.
6- Govinda Raj K, Virmani SS (1988) Genetics of fertility res-
toration of WA type cytoplasmic male sterility in rice. Crop Sci, 
28: 787–792.
7- Jing R, Li X, Yi P, Zhu Y. (2001) Mapping fertility-restoring 
genes of rice WA cytoplasmic male sterility using SSLP mark-
ers. Bot Bull Acad Sin, 42: 167-171.
8- Kazama T, Toriyama K (2003) A pentatrico peptide repeat-
containing gene that promotes the processing of aberrant apt6 
RNA of cytoplasmic male-sterile rice. FEBS Lett., 544: 99-
102.
9- Komori T, Yamamoto T, Takemori N, Kashihara M, Matsu-
shima H, Nitta N (2003) Fine genetic mapping of the nuclear 
gene, Rf-1, that restores the BT-type cytoplasmic male steril-
ity in rice (Oryza sativa L.) by PCR-based markers. Euphytica, 
129: 241-247.
10- Kosambi D D (1944) The estimation of map distances from 
recombination values. Ann Eugen, 12: 172–175.
11- Liu RH and Meng JL (2003) MapDraw: a Microsoft Excel 
macro for drawing genetic linkage maps based on given genetic 

linkage data.] Heraditas (Beijing), 25 (3): 317-321
12- Liu XQ, Xu X, Tan YP, Li SQ, Hu J (2004) Inheritance and 
molecular mapping of two fertility-restoring loci for Honglian 
gametophytic cytoplasmic male sterility in rice (Oryza sativa 
L.). Mol Genet Genome, 271: 586-94.
13- McCouch S R, Teytelman L, Xu Y, Lobos K B, Clare K, 
Walton M, Fu B, Maghirang R, Li Z, Zing Y, Zhang Q, Kono 
I, Yano M, Fjellstrom R, DeClerck G, Schneider D, Cartinhour 
S, Ware D, Stein L (2002) Development and mapping of 2240 
new SSR markers for rice (Oryza sativa L.). DNA Res, 9: 199-
207.
14- Mishra GP, Singh RK, Mohapatra T, Singh AK, Prabhu 
KV, Zaman FU, Sharma RK (2003) Molecular mapping of a 
gene for fertility restoration of wild abortive cytoplasmic male 
sterility using a Basmati rice restorer line. J Plant Biochem Bio-
technol, 12: 37–42.
15- Sattari M, Kathiresan A, Gregorio GB, Virmani SS (2008) 
Comparative genetic analysis and molecular mapping of fertil-
ity restoration genes for WA, Dissi, and Gambiaca cytoplasmic 
male sterility systems in rice. Euphytica, 160: 305–315.
16- Shinjyo C (1975) Genetical studies of cytoplasmic male ste-
rility and fertility restoration in rice (Oryza sativa L). Sci Bull 
Coll Agri Univ Ryukyus, 22:1–57.
17- Shinjyo C, Sato S (1994) Chromosomal location of fertility-
restoring gene Rf-2. Rice Genet News Lett, 11: 93-95
18- Tan XL, YL Tan, YH Zhao, XM Zhang, RK Hong, SL 
Jin, XR Liu and DJ Huang (2004) Identification of the Rf gene 
conferring fertility restoration of the CMS Dian-type 1 in rice 
by using simple sequence repeat markers and advanced inbred 
lines of restorer and maintainer. Plant Breeding, 123: 338-341.
19- Teng LS, Shen ZT (1994) Inheritance of fertility restoration 
for cytoplasmic male sterility in rice. Rice Genet News Lett, 11: 
95–97
20- Virmani SS (1994) Heterosis and hybrid rice breeding. 
Monographs on theoretical and applied genetics 22, Springer-
Verlag, Berlin, pp 41–71 
21- Yao FY, Xu CG, Yu SB, Li JX, Gao YJ, Li XH, Zhang Q 
(1997) Mapping and genetic analysis of two fertility restorer 
loci in the wild-abortive cytoplasmic male sterility system of 
rice (Oryza sativa L). Euphytica, 98: 183–187.
22- Young J B, Virmani S S (1984) Inheritance of fertility res-
toration in a rice cross. Rice Genet News Lett, 1: 102–103.
23- Yuan LP (1992) Development and prospect of hybrid rice 
breeding. In: You CB, Chen ZL (Eds.), Agricultural Biotech-
nology. Proc. Asian-Pacific Conf. Agric. Biotechnol., China 

نشانمندكردنژنهای...

www.SID.ir

www.


Arc
hive

 of
 S

ID

شماره94،نشریهزراعت،بهار1391

  )پژوهش وسازند گی(103

Sciences and Technology Press, Beijing, pp. 97-105.
24- Zhang Q, Bharaj TS, Virmani SS, Huang H (1997) Map-
ping of the Rf-3 nuclear fertility restoring gene for WA cyto-
plasmic male sterility in rice using RAPD and RFLP markers. 
Theor Appl Genet, 94: 27-33.
25- Zhou T (1983) Analysis of R genes in hybrid indica rice of 
‘WA’ type. Acta Agron Sin, 9: 241–247.
26- Zhuang JY, Fan YY, Wu JL, Xia YW, Zheng KL (2000) 
Mapping major and minor QTL for rice CMS-WA fertility res-
toration. Rice Genet Newsl, 17: 56–58.

www.SID.ir

www.

