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ABSTRACT 

Introduction: Rice, a key agricultural crop globally, is vital for feeding millions of people. Blast is one of the important diseases of rice and 

it causes severe damage to many rice fields every year. This disease is caused by the fungus Magnaporthe oryzae, which infects plant tissues 

and significantly reduces performance.The genus Oryza belongs to the Poaceae family and comprises 24 different species. Species within 

this genus are divided into two categories in terms of genome: diploid and tetraploid. The existence of synteny between genes specially 

those that cause resistance to plant diseases is considered a very suitable way to identify genes from other species. The pizh and pigm gene 

clusters play a role in rice blast disease resistance in rice. Synteny in pizh and pigm clusters was investigated in 11 species of Oryzaand three 

related species. 

Materials and methods: The pizh and pigm gene clusters were identified in 13 other species using the BLASTN tool.  Subsequently, the 

genome sequences of these 13 species were obtained from the NCBI database then, all genes for all species were compared together by 

BLASN tool to construct the homology file (BLAST file). After, the genes were mapped to the respective species by Gmap software. 

Finally, gene blocks exhibiting synteny were identified through the utilization of the MCScanX software. 

Results: The results of synteny analysis of blast resistance genes in 14 studied species showed synteny only in five species: O. meridionalis, 

O. sativa indica, O. glumipatula, O. barthii, and O. glaberrima. Synteny was not observed in other species, including O. sativa japonica, 

regarding these gene clusters for blast resistance. According to the results, it could be concluded that the gene cluster involved in blast 

disease resistance, has not been spread and preserved between different chromosomes of studied Oryza species during evolution. In fact, 

they are located mainly on chromosomes Number 6 and 9. Micro synteny for the species including O. meridionalis, O.sativa indica, O. 

glumipatula, O. barthii and O. glaberrima were observed, but no synteny was observed for other five Oryza species and three wild relatives. 

It is necessary to mention that these genes are clustered on chromosome Number 6 for O. sativa japonica, however, they have no synteny 

with other species. 

Conclusion: Species including O. meridionalis, O.sativa indica, O. glumipatula, O. barthii and O. glaberrima may be used as a promising 

source of blast resistance for blast resistance breeding programs. 
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نه گو 11بلاست برنج در  یماریعامل مقاومت به ب pigmو  pizh یژن یهابلوک ینتنیس یبررس

Oryza یشاوندو سه گونه خو  
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 چکیده

نماید. بلاست به عنوان یکی از ها نفر در سراسر جهان را تامین میشود به طوری که قوت میلیونمی نیا محسوبزراعی د ن گیاهانگیاه برنج یکی از اصلی تری :مقدمه

 شودمی جادیا Magnaporthe oryzaeتوسط قارچ  یماریبآورد. این های مهم برنج، هر ساله خسارت شدیدی به بسیاری از مزارع برنج در سراسر دنیا وارد میبیماری

ها باشد. گونهگونه مختلف می 24است که دارای   Poaceaیخانواده متعلق به  Oryzaجنس شود.را آلوده کرده و باعث کاهش قابل توجه عملکرد می اهیهای گبافته ک

کار بسیار مناسبی ها راهسایر گونه قاومت درایجاد م های عاملشوند. وجود سینتنی بین ژنو تتراپلوئید تقسیم می ی دیپلوئیددر این جنس از لحاظ ژنوم به دو دسته

 11که در مقاومت به بیماری بلاست برنج نقش دارند در  pigmو  pizhی ژنی هاخوشهشود. در این پروژه وجود سینتنی در های مقاومت محسوب میبرای شناسایی ژن

 .خویشاوند آن بررسی شده است گونهو سه   Oryzaمختلف هگون

با  در آنهابه بلاست های ژنی عامل ایجاد مقاومت توالی خوشه دریافت شد و  NCBI یبانک اطلاعات از Oryzaجنس  هگون 14 ی ژنومتوالاین پروژه  رد :هاوشمواد و ر

 به منظور nrپایگاه  درج برن گیاه pizhو  pigm ژنی یهاخوشه مربوط به های تقاضاتوالی وجوصورت که در این جستشناسایی شدند، به این BLASTN ابزار استفاده از

 Oryzaهای مختلف جنس گونه های رمزکنندةیوالت انجام گرفت. Oryzaة گون 14  های مشابه درمورد استفاده قرار گرفتند. جستجوی توالی های مشابهشناسایی ژن

ها با گونه ههمها در گردید. سپس همه ژناستفاده  Gmapافزار از نرم گونهمانژنوم ه اب هگونمربوط به هر  یهاژن یابینقشهمنظور شدند. به دریافت NCBIنیز از پایگاه 

 یژن یهابلوک MCScanXافزار با استفاده از نرم نهایتدر ها را بررسی کرد. گونه ههمبتوان میزان تشابه آنها در  تاهمردیف شدند  BLASTNیکدیگر با استفاده از ابزار 

 .دندمشخص ش ینتنیس یدارا

 .O. meridionalis ،O.sativa indica ،Oی گونه مورد مطالعه نشان داد که در پنج هگون 14های عامل مقاومت به بلاست در ژننتایج بررسی سینتنی  ها:تهیاف

glumipatula ، O. barthiiوO. glaberrima از جمله  هاگونهو در سایر  شودسینتنی مشاهده میO. sativa japonica   ژنی مقاومت به بلاست  هایوشهمورد خ رد

های مورد برنج قرار داشتند در تعدادی از گونه 9و  6های های ژنی مورد مطالعه که روی کروموزومنتایج تجزیه سینتنی نشان داد که خوشه سینتنی مشاهده نشد.

 O. meridionalis ،O.sativa یهاگونه نتنی بین برنج ووجود سی دست آمدهه نتایج ب طبقای قرار دارند. ها و به صورت خوشهمطالعه نیز روی همین کروموزوم

indica ،O. glumipatula ،O. barthii وO. glaberrima   پنج ی مقاومت مورد بررسی در این پژوهش اثبات شد. اما سینتنی برای هاژنی ژنی حامل هاخوشهبرای

 .گونه دیگر برنج و سه خویشاوند وحشی مشاهده نشد

های مذکور توان از گونهدهد که مینشان می Oryzaجنس  هگونهای ژنی عامل ایجاد مقاومت به بلاست در پنج وجود سینتنی در ژنهای مربوط به خوشه :ریگینتیجه

 .برداری کردهای ژنی مطلوب بهرههای مقاومت به عنوان خزانهبرای شناسایی ژن

 .MCScanX، ای ژنیههخوش، نتکامل ژ، بیوانفورماتیک های کلیدی:واژه
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 هدممق

یکی از اصلی ترین  Oryza sativa با نام علمی برنجگیاه 

سال  5000 بیش از بایتقر یبراگیاهان زراعی است که 

 یاصلای هیغذا ی ازکشود و یمصرف میا هنتوسط انسا

از . شودیمسیا محسوب ویژه قاره آه مردم در کل دنیا و ب

در رژیم غذایی مردم دنیا ی اهطور گسترده باین محصول

ه ب شودمیبرای تامین انرژی و مواد مغذی استفاده 

ای ههطوریکه بیش از نصف جمعیت جهان از برنج در وعد

 .(Zhou et al., 2002) کنندغذایی خود استفاده می

 24که دارای  است  Poaceaیهخانوادجز   Oryzaجنس

ا در این جنس از لحاظ ژنوم ههگون .اشدبیمگونه مختلف 

و  O. sativaمانند   (2n=24)دیپلوئید یهدست دوبه 

  شوندمی تقسیم O. coarctataمانند  (4n=48)تتراپلوئید 

.( Vaughan, 2003)ای این ههیکی از معروف ترین گون

زیر د دارای خو که باشدمی  O. sativa یهجنس گون

دو . است japonicaو   indicaای مختلفی از جمله ههگون

  O. sativa indicaو   O. sativa japonica یهزیرگون

دو مربوط به یک گونه هستند و مبدا )چین( و  گرچه هر

ه باما  ؛( دارند385 میلیون جفت بازژنوم یکسانی )اندازه 

ی بیوشیمیای، زراعی، مورفولوژیکطورکلی از لحاظ صفات 

و همچنین در عملکرد و مقاومت به آفات و  وژیکیولفیزو 

در  .(Yang Y, 2014) ا با یکدیگر متفاوت هستندهساستر

 هگونو سه  Oryzaمختلف  هگون 11این پژوهش از 

مختلفی در  اندازها هنشد که ژنوم آاده استفآن خویشاوند 

. دارند میلیون جفت باز 1340تا  266  محدوده

که سایز  استمی  L. perrieriکوچکترین ژنوم مربوط به 

و مبدا این گونه  بوده میلیون جفت باز 266ژنوم آن 

 E. crus-galli  یههمچنین گون .باشدماداگاسکار می

در  بررسی شدهای ههگوندر بین ترین ژنوم دارای بزرگ

میلیون جفت  1340 که سایز ژنوم آن  باشدمیاین پروژه 

 Guo et)باشد می و مبدا آن آسیای گرمسیری است باز

al., 2017). در این  مطالعه شدهای دیگر ههاز جمله گون

که ژن  کرداشاره  O. longistaminataبه  توانمیپروژه 

برای اولین بار از این گیاه جداسازی شده  xa21 مقاومت

که در واقع نوعی  O. barthiiتوان به است.همچنین می

که نام دیگر  O. puctataو  باشدمی برنج وحشی آفریقایی

نیز  شودمیو به عنوان علوفه استفاده  است آن برنج قرمز

 یماریب .(Nayar, 2014; Singh et al., 2018) اشاره کرد

 یعیوس فیمخرب است که ط یقارچ یماریب کیبلاست 

 یاریذرت و بس، جو، گندم، از محصولات از جمله برنج

توسط قارچ  یماریهد. بدیم قرار ریرا تحت تاث گرید

Magnaporthe oryzae را  اهیگای هتکه باف شده جادیا

ن یاود. شیم آلوده کرده و باعث کاهش قابل توجه عملکرد

برنج در  یاهیماریب نیرتماز مه یکی واقع ربیماری د

، ایآس ژهیوهب، از کشورها یاریسراسر جهان است و در بس

 درا به همراه دار یقابل توجه یخسارات اقتصاد

(Srivastava et al., 2017). سینتنی برای اولین  یهکلم

کار برده ه ب 1971در سال  John H Renwikبار توسط 

شد که در یک ایی گفته میهنو به ژ (Stein, 2013) شد

امروزه این . گونه بر روی یک کروموزوم قرار داشتند

و  دوشمی محسوب سینتنیاز کلاسیک  یتعریف، تعریف

و نوین سینتنی عبارت است از حفظ  تعریف بیولوژیک



 64 ...و  Oryzaگونه  11در  بلاست برنج یماریعامل مقاومت به ب pigmو  pizh یژن یهابلوک ینتنیس یبررس
 

ایی که با یکدیگر ههگون مای ژنی درون کروموزوهکبلو

  .(McCouch, 2001) سینتنی دارند

 هایگونهر یکی از تحقیقات انجام شده بر روی گیاهان  د

گیلاس و ، زردآلو، آلو، )شامل هلو prunus جنس مختلف

ن در ای. ت شدیک سینتنی کاملا حفظ شده یاف بادام(

 گیاهان مدلرا با  prunus جنس مختلف هایگونهسی برر

به منظور یافت  یونجهارابیدوپسیس و ، صنوبر شامل

یافت  مناطق دارای سینتنی مقایسه کردند که نتیجه آن

 جنسمختلف ای ههگونیک سینتنی کاملا حفظ شده بین 

Prunus ،مناطق دارای سینتنی . اشدبیم صنوبر و یونجه

و  بودندکیلو باز  477تا ایی هلی طوصنوبر دارا در

هیچ گونه سینتنی بین ارابیدوپسیس و درختان  همچنین

الگوی  شناسایی نشده است.در این تحقیق این تیره 

مضاعف شدن کامل  یهای مشاهد شده از فرضیهیسینتن

، کندصنوبر و یونجه پشتیبانی میای ههژنوم در گون

مشاهده  ینتنیسطح سی اهجطور جالب توه همچنین ب

صنوبر نسبت به گیاهان  با prunusشده بین گیاهان تیره 

در حالیکه از لحاظ  باشدمی این تیره با یونجه بالاتر

به گیاه یونجه نزدیک تر   prunusتکاملی گیاهان تیره

در تحقیقات  .(Jung et al., 2009) هستند تا گیاه صنوبر

لاست انجام شده است دیگری که در ارتباط با بیماری ب

مشخص شده که تنها تعداد کمی ژن مقاومت وجود دارند 

طور ه و زایشی ب یاهگیاهچ در مرحله تبه بلاسنسبت که 

همچنین در اصلاح ایجاد می کنند. مشترک مقاومت 

طور تجاری ه نباتات تنها از تعداد کمی از این ژنها ب

مقاومتی ای هندر این تحقیق تمامی ژ فاده شده است.است

شناخته شده بودند مورد  2020تا سال  1960که از دهه 

 100بیش از به ها نژمطالعه قرار گرفتند که تعداد این 

که   ه استمشخص شد در این تحقیق همچنین، .سدریم

 12کروموزوم از  11این تعداد ژن مقاومت بر روی 

شدند و تنها بر روی کروموزوم  کروموزوم برنج پخش

از این ژنهای  درصد 64 در واقع . شونددیده نمی 3شماره 

شماره ای همست بر روی کروموزومقاومت به بیماری بلا

بر روی کروموزوم شماره  درصد 18) قرار دارند 12، 6، 11

بر  درصد 21و 11بر روی کروموزوم شماره  درصد 25، 6

از زمان  .(Chung et al., 2022) (12روی کروموزوم شماره 

 pibکه ژن  1999کلونینگ اولین ژن مقاومت در سال 

طور ه ژن مقاومت ب 31داد تع 2020بوده است تا سال 

 ، pi21به غیر از ا هنکه همه این ژند اهموفقی کلون شد

همچنین در میان این ژنها همگی به  ژن غالب هستند.

باعث   pi21 ،pi35 ،pi63 ،pb1 ،pbd3-IIای هنغیر از ژ

 شوندست میکامل نسبت به بیماری بلاد مقاومت ایجا

(Martin-Urdiroz et al., 2016; Nalley et al., 2016). 

مقاومت استفاده شده و کلون شده باعث ای هنژ یهعمد

برگ در دوران جوانه زنی  بلاستمقاومت نسبت به 

 و pb1 ،pi25اد کمی شامل طوریکه تنها تعده شوند بمی

pi64  شودمیپانیکول  بلاستباعث مقاومت به (Ning et 

al., 2020).  در این تحقیق از ژنهای مقاومت به بلاست در

استفاده  Piz-tو   Pi1 ،Pi2 ،Pi9 ،Pigmگیاه برنج نظیر 

به شناسایی  توانمیاین بررسی ای هدشده و از دستاور

و تعدادی آلل جدید برای  مقاومت جدید تعدادی ژن 

گونه  11 در Prps و  Pipr1مانند  Pik ،Pikx ،pif یاهنژ
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 .اشاره کرد خویشاوند آن گونهو سه  Oryza طالعهمورد م

های خوشه وجود سینتنیبررسی پژوهش  این از هدف

جنس گونه  14به بیماری بلاست در  مقاومت عامل یژن

Oryza و سه خویشاوند وحشی به منظور شناسایی 

. این نتایج بودمقاومت عامل های جدید برای ژنهای آلل

لوب عامل مقاومت به بیماری نی مطهای ژتواند خزانهمی

جنبه های مورد مطالعه از بلاست و روابط تکاملی بین گونه

ژنی خوشه های موجود در این دو سینتنی بین ژن

 .ارزشمند را نشان دهد

 هامواد و روش

و سه   Oryzaمختلف جنس  هگون 11در این پروژه از 

 ژنوم توالیدر اولین مرحله  که، خوشاوند آن استفاده شده

)متعلق  خویشاوند گونهسه و   Oryzaمختلف هگون 11هر 

 1NCBI یآن از بانک اطلاعات (Poaceaeخانواده به 

آمده  1در جدول  مذکور ایههگون اسامی .دریافت شد

 .است

 دنگ و همکارانای ههپس از بررسی مقال این مطالعهدر 

(Deng et al., 2017)  ی و همکارانژو (Xie et al., 2019) 

مقاومت به بیماری بلاست برنج عامل  ژنیه خوش دو

 با اسامی مقاومتعامل  خوشه ژنی دوانتخاب شدند. 

pigm یابی شماره دست باKU904633.2  پایگاهدرNCBI  

  وباز جفت 178704و طول کلی  CDS عدد 16 که شامل

pizhیابی شماره دست باMH807580.1  یگاهپادرNCBI  

 یگاهپاز ا جفت باز165207و طول کلی  CDSعدد  16 که

NCBI .که از طریق ایی هنژ مرحله بعددر  دریافت شدند

 
1 https://www.ncbi.nlm.nih.gov 

 13پژوهش انتخاب شدند در تمام  اینمقالات برای 

ای مشابه برنج با هیشناسایی توالدیگر به منظور  یهگون

 .شناسایی شد BLASTN(v2.13.0)ابزار  ده ازاستفا

)برای هر گونه بود فایل مختلف  13خروجی این مرحله  

ها با یکدیگر با گونههمه ها در در ادامه همه ژن. یک فایل(

بتوان میزان تا همردیف شدند  BLASTNاستفاده از ابزار 

به منظور  ها را بررسی کرد. سپسگونههمه تشابه آنها در 

 گونه همانای مربوط به هر گونه با ژنوم هنژ بیاینقشه

مشخص  ( وبا ژنوم آن گونها هن)در واقع همردیف کردن ژ

 از نرم افزار شدن مکان آنها بر روی کروموزومها

Gmap2022.08.25  استفاده گردید که خروجی این نرم

خروجی ای هلدر ادامه فای .اشدبیم GFF3افزار به فرمت 

پس از  و شدندیکدیگر ادغام  با هاگونه همهدر  قبل مرحله

با استفاده از نرم  bed قالببه موجود  GFF3 قالب، ادغام

 . در نهایت دو فایلتبدیل شد v(2edtoolsB(2.31.0افزار 

و  bed ها در قالبگونههمه ژنومی تلفیقی برای شناسنامه 

ظور نمبه هاگونههمه بین ژنها همردیفی نتیجه فایل 

نرم  استفاده از های مورد مطالعه باژن یبررسی سینتن

مورد ستفاده قرار گرفتند.  MCScanX(v3.3.2)افزار 

با  شناسایی شده های ژنی دارای سینتنیبلوک نمودار

 MCScanX (Wang et al., 2012) استفاده از نرم افزار 

 .ترسیم شد dev)-1.0xv(3SynVisio رنرم افزا وسیلهبه

 

 

 

 
2 https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/ 
3 https://synvisio.github.io/#/ 
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 هر گونه.ای هماندازة ژنوم و تعداد کروموزو، مورد استفادهای ههاسامی گون -1جدول 

Table 1 –List of species, genome size and chromosome number of each species used in this 

study. 

 تعداد کروموزوم

Chromosome 

number 

 ژنوماندازه 

Genome size 

 گونه

species 

2n=24 448Mb O. nivara 

2n=24 386Mb O. rufipogon 

2n=24 362Mb O. brachyanth 

2n=24 423Mb O. punctate 

2n=24 464Mb O. glumipatula 

2n=24 435Mb O. meridionalis 

2n=24 411Mb O. barthii 

2n=24 340Mb O. longistaminata 

2n=24 358Mb O. glaberrima 

2n=24 385Mb O. sativa japonica 

2n=24 385Mb O. sativa indica 

2n=34 603Mb Zizania latifolia 

2n=54 1,340Mb Echinochloa crus-galli 

2n=24 266Mb Leersia perrieri 

 

 تایج و بحثن

های عامل مقاومت به بلاست در ژننتایج بررسی سینتنی 

 .O هگون پنجدر که  مورد مطالعه نشان دادگونه  14

meridionalis ،O.sativa indica ،O. glumipatula ، O. 

barthiiوO. glaberrima در  و ودشیسینتنی مشاهده م

در مورد این    O. sativa japonicaاز جمله  هاهگونسایر 

. نشدژنی مقاومت به بلاست سینتنی مشاهده ای ههخوش

 ینژای ههخوش این یههمچنین مشخص شد که عمد

قرار دارند و  9و  6مقاومت بر روی کروموزوم شماره 

های برای ژن سینتنی های مورد مطالعه کهگونهدر  اگرچه

های مطبوع ژنهای ژنی شناسایی نشد اما مربوط به خوشه

ها وجود داشتند که بیانگر حفظ شدگی همه گونهدر 

 O. sativa گونه . درهای مورد نظر استبالایی ژن

japonica  صورت خوشه بر روی کروموزوم ه ا بهناین ژ

نشان ا ههاما سینتنی با سایر گون داشتندقرار  6 هشمار

 .ندادند
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 .ogl (O. glaberrima) ،oba (Oکه با یکدیگر سینتنی دارند. کدهای ایی ههگون یبرا synvisio نرم افزار  یخروج-1شکل 

barthi) ،ogu (O. glumipatila و ) si(O. sativa indica و شماره )مورد مطالعه است.ای ههشماره کروموزوم در گون 9و  6 

Figure 1. Synteny graph constructed using Synvisio program. Abbereviations: gl (O. glaberrima), oba (O. barthi),  ogu 

(O. glumipatila),  si (O. sativa indica), 6 and 9 are chromosome numbers. 

متتاریهنبررسی سینتنی ژ بتته بی متتت   ای عامل مقاو

شتته ) بلاست شتتماره  (Pizhخو متتوزوم   .O 6در کرو

sativa japonica 

در شکل برای این کروموزوم  MCScanX فزارامنرروجی خ

گونه  در خروجی این نرم افزار هیچقرار گرفته است.  2

 13و  sativa japonica. O گونه نیب 4یهم ارزی نبلوک ژ

 یهعدم مشاهد یهکه نشان دهند شددیده ندیگر گونه 

اما این به معنی  .است گونه در اینا هنسینتنی برای این ژ

عدم وجود این ژنها روی این کروموزوم نیست بلکه صرفا 

مقاومت به  خوشه ژنی سینتنی مشاهده نشده است.

ای گرفته روی این کروموزوم ج ژن 16با  pizhبلاست 

 .کنیدها را مشاهده میcdsاین  2شکل  است که در

ای هشوموزوم نیز نقه روی این کرای قرار گرفتهنژ

ای مقاومتی در برابر بیماری هشنق مختلفی از جمله

( را برعهده Piو  Pizای مقاومت هنبلاست برنج )مانند ژ

 2ید در جدول توانمیا را هندارند که لیست کامل این ژ

 .یدده کنمشاه

متتاری ای هنبررسی سینتنی ژ بتته بی متتت  عامل مقاو

شتت   بلاست شتتماره ر د (pigm)خو متتوزوم   .O 6کرو

sativa indica 

 
4 Collinear block 

در  برای این کروموزوم MCScanX فزارامنرروجی خ

. همانطور که در نمایش داده شده است 3تصویر شماره 

 .Oگونة  5شمارة  ومزدر کرومو شوددیده می 3شکل 

sativa indica برای خوشة ژنی  سینتنی بین ژنیpigm  با

انجام شده ای هیرسبرا و ب شودمیدیده  شش گونة دیگر

روی این ژن  16با  pigm خوشه ژنیمشخص شد که 

یی که اهنژدر این خروجی  .(3)شکل کروموزوم قرار دارد

، قرار دارند tandem repeat ورتصهببه رنگ قرمز هستند 

یی هستند که با اهنژنیز  هاcollinear blockهمچنین 

. نی دارندی قرار گرفته بر روی این کروموزوم سینتاهنژ

ی ژنی نیز در این بخش نیز بر اساس کدی که اهکبلو

انگلیسی  حروفدر واقع ، وندشیمدارند مشخص 

 شمارة کنندةگونه هستند و عدد تعین  نندةکنییتع

ای هنژاز لحاظ عملکرد نیز همچنین  .کروموزومی باشد

ای مقاومتی هشعمدتا نق گرفته بر روی این کروموزومقرار 

ا به همراه هنلیست کامل این ژ، pigmای هند ژدارند مانن

 .قرار گرفته است 3در جدول ا هنعملکرد آ
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 6اره کروموزوم شم یرو های عامل مقاومت به بیماری بلاستژندارای  pizh یخوشه ژنعدم وجود سینتنی برای -2شکل 

O. sativa japonica . 

Figure 2. No synteny for pizh gene cluster carried out genes resistance to blast located on chromosome 6 of O. sativa 

japonica. 

 

 O. sativa japonica 6 شماره کروموزوم یرو واقع pizhمربوط به خوش  ژنی  یژنها ملکردع-2 جدول

Table 1. Biological function of genes of pizh gene cluster located on chromosome 6 of O. sativa indica. 

 ژن

Gene 

 عملکرد

Function 

 ژن

Gene 

 عملکرد

Function 

QBA09452.1 hypothetical protein Os06t0286700-00 not found in NCBI database 

QBA09451.1 ENODL1-like domain-
containing protein 

MH807580.112 not found in NCBI database 

QBA09454.1 DUF1409 domain-containing 
protein 

MH807580.113 not found in NCBI database 

QBA09455.1 DNA oxidative demethylase 
ALKBH2 

Os06t0287000-00 hypothetical protein 

QBA09456.1 AF-4 domain-containing 
protein-like protein 

QBA09460.1 NBS-LRR type R protein, Nbs7-Pi2 

QBA09457.1 putative nitrate-induced NOI 
protein 

Os06t0287200-00 hypothetical protein 

Os06t0286375-00 hypothetical protein 
EE612_033423 

MH807580.115 not found in NCBI database 

Os06t0286500-01 putative disease resistance 
RPP13-like protein 3 

MH807580.110 not found in NCBI database 

QBA09458.1 NBS-LRR type R protein, 
Nbs1-Pi2 

MH807580.116 not found in NCBI database 

QBA09461.1 Piz-t Os06t0288100-01 leucine-rich repeat receptor-like 

serine/threonine/tyrosine-protein 
kinase SOBIR1 

QBA09459.1 NBS-LRR type R protein 
Pizh-2 

QBA09453.1 ty3-gypsy sub-class 

retrotransposonable element 
polyprotein 



 69 .61-73(، 1)3، 1403غلات،  یوشیمیو ب یوتکنولوژیو همکاران/ ب یساسان
 

 

سات ونیلیم 15حدود  تکامل در گیاه برنج از غااز  ساال ا آ

جااد  5ایی نظیر پلی پلوئیدیهدشده است و فرآین عاث ای با

سات. Oryza جانس درگونه خویشاوند وحشی  22  شاده ا

سا در شااوندیخو ایههگون ساترال، قاایرفآ، ایآ  کاایو آمر ایا

قااتی  .(Tapan K. Mondal, 2018) نداهشاد پراکنده تحقی

 هگوناخیر بر روی شناسایی مسیر تکاملی  یهر دو دهکه د

O. sativa japonica ساتای شاتر شاناخت در را سایر  بی م

ناه  6مشخص شدن جد مشترک تکاملی این گونه و این گو

 .Oهصورت گرفته است مشخص نموده که این گونه از گون

rufipogon  یازی در اشتقاق گرفته که زمان این جدایی چ

ناین  شاود، میهزار سال پیش تخمین زده  9حدود  همچ

ناه  نای از گو شاار ژ یاان  قاات جر یان تحقی  O. sativaدر ا

japonica هبه گون O. sativa indica  سایده باات ر نیز به اث

ساات از  .(Choi et al., 2017; Kim et al., 2020) ا

باین هشپژوه ساینتنی  ای صورت گرفته در حوزه بررسی 

ناا صاای ههگو جاانس اختصا یااک  لااف   بااه تااوانماایای مخت

کااران که یتحقیق لای و هم ساط  بار  (Li et al., 2024) تو

نااه یرو جاانس  یهاگو لااف  صااورت  Dendrobiumمخت

 لیکه دخ Cyp یژن یهاخوشه نیب ینتنیگرفت وجود س

سا هادیادر سنتز آلکالوئ باات ر باه اث ساتند  یاق و  دیه تحق

نا بار روی گو کاه  گاری  جاانس ههدی لاف   Glycineای مخت

خاانوادههخوش بین سینتنیود صورت گرفت وج  های ژنی 

FH باه هشکه در پاسخ به تن یاز  ای غیر زنده نقش دارند ن

 .اشاره کرد (Zhang et al., 2024) اثبات رسید

 
5 Polyploidy 
6 Common ancestor 

در مورد ژوهش دست آمده در این په با توجه به نتایج ب

ای دخیل در مقاومت به بیماری هنای ژهیخوشه ژن

ا در طی تکامل بین هنگفت که این ژ وانتیمبلاست 

در  .نداهحفظ شد ای مختلف پخش نشده وهمکروموزو

و  6شماره  یاهمکروموزوبر روی  عمدتاً اهنآواقع جایگاه 

با   O. sativa japonica گونه قرار دارد حتی اگر مانند 9

ا سینتنی نشان ندهد نیز جایگاه این ژن ههسایر گون

ای مقاومت بررسی شده هن)در این گونه ژ تغییری نکرده

همانطور که در  د(.دارقرار  6بر روی کروموزوم شماره 

ای ههکه در گون ه استتحقیقات پیشین اثبات شد

ای دفاعی و یا در پاسخ هشایی که نقهنژ، خویشاوند برنج

شده هستند و  حفظایی هنا نقش دارند ژهشبه تن

، (Stein et al., 2018) شودمیا مشاهده هنسینتنی در آ

ای ههخوشژنومی  جایگاه نشان داد که پژوهش یج ایننتا

 که در مقاومت به بیماری بلاست نقش pizhو  pigmژنی 

ای ههگون 9و  6 ةشمارای همدر کروموزو ،دارند کلیدی

این  اند. به عبارتیحفظ شده Oryzaمختلف جنس 

مختلف مورد مطالعه دارای ی اههدر گونای ژنی ههخوش

طرفی این موضوع از  .جهی هستند.میکروسینتی قابل تو

  O. sativa japonicaای ژنی در ههکه این خوش

گونه بررسی شده در این پژوهش  13باهیچکدام از سایر 

که به  O. rufipogonند )حتی با گونه اهسینتنی نشان نداد

شناخته  O. sativa japonicaعنوان جد مشترک گونه 

ایی که هنامل ژشده است( با توجه به سرعت بالاتر تک

 & Richter) اهنای دفاعی دارند نسبت به سایر ژهشنق

Ronald, 2000) ای انتخاب هدو نقش غیر قابل انکار فرآین



 70 ...و  Oryzaگونه  11در  بلاست برنج یماریعامل مقاومت به ب pigmو  pizh یژن یهابلوک ینتنیس یبررس
 

ا بر روی این هنکه توسط انسا و اهلی کردن مصنوعی

. در است قابل توجیه استگونه زراعی صورت گرفته 

ای ژنی بر روی ههشارتباط با جایگاه حفظ شده این خو

ای بررسی شده نیز ههدر گون 9و  6ای شماره همکروموز

 همو  7هم بیانییکی از دلایل این امر را نیاز به  توانمی

ا هنا و همچنین عدم پراکنده شدن آهناین ژ 8تنطیمی

در سینتنی مشاهده شده همچنین  در طی تکامل دانست.

 .O. meridionalis ،O.sativa indica ،O یهاهگون

glumipatula ، O. barthii وO. glaberrima   باتوجه به

ای قبلی که نزدیکی ژنتیکی بالای این هشنتایج پژوه

عدم شباهت مورفولوژیکی به  رغمعلیدیگر ا با یکههگون

قابل  یاهنتیج، (Stein et al., 2018) اثبات رسیده است

تر نقطه اشتقاق نزدیک هنشان دهنداشد و بیش بینی مپی

دست آمده ه نتایج ب .باشدمی نیز ا از یکدیگرههاین گون

رتباط با سینتنی مشاهده شده در دراین پژوهش که در ا

ای ژنی مقاومت به بلاست برنج صورت گرفته است ههخوش

آتی در اصلاح کلاسیک مورد ای هشد در پژوهتوانمی

ای هلدست یابی به آلبه قرار گیرد و منجر استفاده 

ای مقاومت هنای مقاومت موجود و یا ژهنجدیدی برای ژ

ی سینتنی در این ای داراههبا استفاده از گون جدید

 شود. ای ژنیههخوش

 گیری نتیجه

های ژنی مورد مطالعه با هیچ یک از گونه های لوکب

،  Zizania latifoliaخویشاوند وحشی یعنی 

Echinochloa crus-galli  وLeersia perrieri   برنج
 

7 Co-expression 
8 Co-regulation 

تنها  Oryzaجنس  هگون 14سینتنی نداشتند و در بین 

 .O. meridionalis, O. sativa indica, O هایگونه

glumipatula, O. barthii , O. glaberrima  دارای

تواند بیانگر برنج زراعی بودند که میگونه میکروسینتنی با 

تکامل جایگاه ژنومی جنبه ین گیاهان از شباهت بالاتر ا

های ژنی عامل مقاومت به بیماری بلاست باشد. به خوشه

شد که بین دو طور جالب توجهی در این پژوهش مشاهده 

 O. sativaو O. sativa indica رنج زراعی یعنی نوع ب

japonica  برای این دو بلوک ژنی میکرو سینتنی مشاهده

کاملی دو نوع برنج زراعی از نظر نشد که بیانگر اختلاف ت

های ژنی مورد مطالعه می باشد. این جایگاه ژنومی خوشه

آنها در رغم شباهت بالای ژنومی یاختلاف تکاملی عل

 .است Oryzaهای جنس گونهمقایسه با سایر 
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 OsR کد .O. sativa indica 6موزوم شماره مقاومت به بیماری بلاست قرار گرفته بر روی کروای هنژنی ژای ههخوش-3شکل 

(O. sativa indica) ،OMEY (O. meridionalis) ،ORGLA (O. glaberrima) ،OGLUM (O. glumipatula )و OBAR (O. 

barthii .) 

Figure 3. Synteny for pigm gene cluster carried out genes resistance to Blast located on chromosome 6 of O. sativa 

indica. Abbereviations: ORGLA (O. glaberrima), OBAR (O. barthi),  OGLUM (O. glumipattula), OMEY (O. 

meridionalis) and  OsR (O. sativa indica). 

 

 O. sativa indica 6روی کروموزوم شماره  واقع pigm ژنی خوش  به مربوطای هنعملکرد ژ-3 جدول

Table 2. Biological function of genes of pigm gene cluster located on chromosome 6 of O. sativa indica. 

 عملکرد

Function 
 ژن

Gene 
 عملکرد

Function 
 ژن

Gene 
 عملکرد

Functon 
 ژن

Gene 
Gumei4 

Pigm locus 

 

OsR498G0612

162700.01.T01 

 

putative disease resistance 

RPP13-like protein 3 

 

OsR498G06121

59700.01.T01 

 

early nodulin-like protein 1 

 

OsR498G061215690

0.01.T01 

 
Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

162700.01.T02 

Piz(t) gene for NBS-LRR OsR498G06121

60500.01.T01 

DNA oxidative demethylase 

ALKBH2 

OsR498G061215830

0.01.T01 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

164700.01.T01 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

60900.01.T01 

sister chromatid cohesion 

protein PDS5 homolog A 

isoform X2 

OsR498G061215860

0.01.T01 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

164700.01.T02 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

60900.01.T04 

sister chromatid cohesion 

protein PDS5 homolog A 

isoform X2 

OsR498G061215860

0.01.T02 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

165700.01.T01 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

61300.01.T01 

sister chromatid cohesion 

protein PDS5 homolog A 

isoform X2 

OsR498G061215860

0.01.T03 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

165900.01.T01 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

61300.01.T02 

sister chromatid cohesion 

protein PDS5 homolog A 

isoform X2 

OsR498G061215860

0.01.T04 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

165900.01.T02 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

61300.01.T03 

sister chromatid cohesion 

protein PDS5 homolog A 

isoform X2 

OsR498G061215860

0.01.T05 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

165900.01.T03 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

61300.01.T04 

protein NOI4 OsR498G061215950

0.01.T02 

Gumei4 

Pigm locus 

OsR498G0612

167200.01.T01 

Pigm locus genomic sequence OsR498G06121

61300.01.T05 

protein NOI4 OsR498G061215950

0.01.T01 
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