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  چكيده 

هـاي   تعيين ميزان تنوع ژنتيكي موجود در ذخاير ژنتيكي برنج، اولـين گـام در جهـت پيشـرفت برنامـه     

مـرتبط  نشانگر ريزمـاهواره   40رقم برنج با استفاده از  50در اين مطالعه تنوع ژنتيكي  .باشد نژادي برنج مي به

هاي مشاهده شـده در   نتايج تجزيه مولكولي نشان داد كه تعداد آلل. مورد ارزيابي قرار گرفتبا آهن و روي 

ميزان محتواي اطلاعـات چندشـكلي در   . متغير بود آلل 10تا  2آلل از  27/5هر جايگاه نشانگري با ميانگين 

ميـانگين محتـواي اطلاعـات    . متغير بـود   (RM276, RM402)83/0تا  (RM19675) 24/0بين نشانگرها از 

مشـاهده   RM276بيشترين ميزان تنوع ژنتيكي و شـاخص شـانون در نشـانگر    . برآورد شد 63/0چندشكلي 

به دو زير جمعيت تقسيم شدند، زير جمعيت اول شامل ارقام بـومي  در ارزيابي تجزيه ساختار، ارقام . گرديد

در تجزيه واريانس مولكولي، واريانس درون جمعيتي بيشـتر از  . و دوم شامل ارقام اصلاحي و خارجي بودند

واريانس بين جمعيتي بوده و حداقل فاصله ژنتيكي بين ارقام اصلاحي و خـارجي و حـداكثر آن بـين ارقـام     

اي نيز ارقام بومي در گروه مجزايي نسبت به ساير ارقـام   براساس تجزيه خوشه. مشاهده شد بومي و خارجي

هـاي   و گسـترش پايـه  دانـه   آهـن و روي  نـژادي  هاي به تواند جهت طراحي برنامه اين نتايج مي. قرار گرفتند

  .ژنتيكي ارقام برنج استفاده شود

محتواي اطلاعات ، شاخص شانون، جمعيت اي، تجزيه ساختار تجزيه خوشه :كليدي هاي واژه

  .چندشكلي
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  مقدمه 

غذاي اصلي بيش از نيمي از مردم دنيا را  برنج

به منظور تأمين منابع غذايي براي . كند تأمين مي

 2025جمعيت روزافزون دنيا، توليد برنج تا سال 

 ,.Yashitola et al(بايد به دو برابر افزايش يابد 

غذيه فقط سال قبل سوء ت سيحدود ). 2002

مفهومي معادل كمبود دريافت پروتئين و انرژي 

گستره وسيعي از كمبود ه داشت، اما امروز

 ,.Cole et al(شود  ها را نيز شامل مي ريزمغذي

حدود يك سوم جمعيت جهان و عمدتاً ). 2010

در كشورهاي در حال توسعه، به شدت تحت 

هاي كليدي مانند آهن و  تأثير كمبود ريزمغذي

. (Ghandilyan et al., 2006) باشند روي مي

سازي محصولات  امروزه تمركز بر روي غني

ها به واسطه  از نظر اين ريزمغذي 1زراعي

هاي ژنتيكي و اصلاح نباتات به عنوان  دستورزي

. باشد كارها مدنظر مي يكي از بهترين راه

سازي  هاي اصلاح نباتات در غني برنامه

برنج نيازمند گندم و محصولات زراعي از قبيل 

غربال كردن گيري از تنوع ژنتيكي موجود و  بهره

براي  هاي منتخب ها و لاين ژرم پلاسم، واريته

استفاده به عنوان والدين دهنده است 

)Stangoulis, 2010.( هاي اخير به علت  در سال

 ،استفاده از ارقام اصلاح شده و يكنواختي كشت

رض تنوع ژنتيكي انواع مختلف گياهان در مع

بنابراين بررسي تنوع  .خطر قرار گرفته است

هاي گياهي جهت حفظ و  پلاسم ژنتيكي ژرم

                                                
1
 Bio fortification 

پلاسم و  هاي ژن و ژرم نگهداري تنوع در بانك

نژادي اهميت فراواني دارد  ريزي به برنامه
Mohammadi et al., 2003; Omidbakhsh) 

(Fard, 2005.  نشانگرهاي متداول مورد استفاده

مولكولي و فاصله ژنتيكي  براي بررسي تنوع

RFLPشامل 
2 ،RAPD

3 ،AFLP
4 ،

Microsatellites ،5
SNPs  باشد  مي …و

)Mburu and Hanotte, 2005( . در حال حاضر

نشانگرهاي ريزماهواره به دليل پوشش مناسب 

ژنومي و تكرارپذيري بالا يكي از بهترين و 

ترين ابزارهاي مولكولي در بررسي تنوع  كامل

هاي  واحدها  ريزماهواره. آيند مار ميبه شژنتيكي 

نوكلئوتيدي هستند كه در  6تا  1 تكرار شونده

ها وجود  ها و يوكاريوت پروكاريوتبيشتر ژنوم 

ها عموماً از  اين توالي. )Zane et al., 2002( دارند

چندشكلي بالايي برخوردارند و در نواحي 

كدكننده و غيركدكننده ژنوم موجودات مختلف 

 ,.Zane et al., 2002; Karp et al( ندوجود دار

نشانگر  25كه با استفاده از در پژوهشي  .)1997

رقم  23تنوع ژنتيكي بررسي  ه منظورريزماهواره ب

صورت رقم برنج وارداتي  12برنج ايراني و 

. شناسايي شدآلل  164در مجموع گرفت، 

با  RM70بيشترين تعداد آلل مربوط به جايگاه 

جايگاه  دركمترين تعداد آلل آلل و  10تعداد 

RM184  بودآلل  2با تعداد )Noori et al., 

 روي تنوع ژنتيكيكه در مطالعه ديگري  ).2004

                                                
2
 Restriction Fragment Lengh Polmorphism 

3 Randomly Amplified Polymorphic DNA 
4
 Amplified Fragment Lengh Polmorphism 

5
 Single Nucleotide Polymorphism 
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 انجام گرفتنشانگر  30 با استفاده ازرقم برنج  41

تعداد آلل  و آلل در كل مشاهده شد 104تعداد 

 متغير بود 6تا  2توليد شده توسط هر نشانگر بين 

)Rabbani et al., 2010( . هدف از اين پژوهش

جمع تمرتبط با  ريزماهواره هاياستفاده از نشانگر

 ساختاربه منظور ارزيابي تنوع و  آهن و روي

مورد  ارقام برنجبندي  و نيز گروه جمعيت ژنتيكي

انتخاب والدين مناسب  .است  بوده مطالعه

و ساير تجزيه و  بندي گروهبراساس نتايج 

تواند گامي مؤثر براي  مي شپژوههاي اين   تحليل

آهن  بهبودراستاي  دردستيابي به هتروزيس بالاتر 

  .برنج باشد و روي

  ها مواد و روش

  مواد گياهي

به منظور اجراي اين پژوهش يك مجموعه 

رقم برنج از ايستگاه تحقيقات برنج  50شامل 

وابسته به مؤسسه تحقيقات برنج چپرسر تنكابن 

رقم بومي  26شامل اين ارقام  .تهيه شدكشور 

رقم  9 و رقم اصلاح شده ايراني 15ايراني، 

به  DNAاستخراج  .)1 جدول(باشد  خارجي مي

برگي  هاي نمونهاز  )Safaie et al )2005.روش 

  .انجام شد

  

  .اسامي ارقام مورد بررسي در اين تحقيق -1 جدول
Table 1- The names of evaluated cultivars in this research. 

ديلماني، موسي طارم، هاشمي، قشنگه، حسن مولايي، غريب، قنبرك، رشتي سرد، 

، فريده، آبجي بوجي، علي كاظمي، شاهك، حسني، چلي، دمسياه، جو، عنبربو سنگ

صدري، شاهپسند، سالاري، چمپابودار، حسني فومني، آقايي سياه، رمضانعلي طارم، 

   دمسرخ، دادرس
Deilamani, Mosa tarom, Hashemi, Ghashange, Hasan molaee, Gharib, 

Ghanbarak, Rashti sard, Sang ju, Anbarbu, Faride, Abjibuji, Ali kazemi, 

Shahak, Hasani, Cheli, Domsiah, Sadri, Shahpasand, Salari, Champabudar, 

Hasani fumani, Aghaee seiah, Ramezanali tarom, Domsorkh, Dadras  

يرانيارقام بومي ا  
Iranian landrace 

cultivars 

، درفك، خزر، سپيدرود، دشت، بجار، ، فجر، هزار، نعمت، مهر1، گيل3، گيل3آمل

 Ch21× از عسگري طارم  27، شماره )طارم×  3آمل (×از محمدي 29شماره ، 111

Amol3, Gil3, Gil1, Haraz, Neemat, Mehr, Fajr, Dorfak, Khazar, Sepidrud, 

Dasht, Bojar, 111, 29 number of Mohammadi ×(Amol3× Tarom), 27 number 

of Asgari× Ch21 

ارقام اصلاح شده 

 ايراني
Iranian improved 

cultivars 

Fuji ،IR24 ،IR30 ،Onda ،Zineb ،Norin22 ،Cantury patna ، ايري از  13شماره

   لاين 207ايري از  18شماره  ،لاين 207
Fuji, IR24, IR30, Onda, Zineb, Norin22, Cantury patna, 13 number of IRRI 

from 207 Lines, 18 number of IRRI from 207 Lines 

 ارقام خارجي
foreign cultivars 
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مطالعات براساس نشانگر ريزماهواره  چهل

آهن تجمع كنترل كننده  هاي ژني يابي مكان نقشه

 ;Susanto, 2008(دانه برنج در و روي 

Garcia‐Oliveira et al., 2009; Stangoulis et 

al., 2007; Norton et al., 2010; Lu et al., 

اطلاعات نقشه ژنتيكي برنج از و نيز  2008)

-www.agriو  www.gramene.org هاي سايت

trait.dna.affrc.go.jp  آغازگرو سفارش انتخاب 

. )2 جدول(صورت گرفت  از شركت سيناژن

ميكروليتر  15مراز در حجم اي پلي واكنش زنجيره

شامل براي يك نمونه مخلوط واكنش . انجام شد

ميكروليتر  5/0ژنومي،  DNAنانوگرم از  20

MgCl2 50  ،10ميكروليتر بافر  5/1ميلي مولx ،

 4/0ميلي مول،  dNTPs 10ميكروليتر  18/0

 15/0و  آغازگرميكروليتر از هر يك از دو 

ركت ساخت ش( Taq polymeras ليترميكرو

اي پليمراز از  واكنش زنجيرهبراي . بود )سيناژن

. استفاده شد Veritمدل  ABIدستگاه ترموسايكلر 

دقيقه واسرشته سازي  3در ابتدا بعد از گذشت 

به صورت يك دقيقه واسرشتگي  چرخه 35اوليه، 

 ر دماهاي، يك دقيقه اتصال دC94°در دماي

°C58-54  و يك دقيقه بسط در°C72  انجام شد

در آخر واكنش با يك مرحله بسط نهايي به و 

. پايان يافت C72°مدت هفت دقيقه در 

اي   محصولات تكثير شده در واكنش زنجيره

ساخت ( درصد 3آگارز متافور  مراز در ژل پلي

تفكيك شدند و رنگ آميزي و  )Sigmaشركت 

 5/0( ظهور باندها با استفاده از اتيديوم برومايد

   .گرفت انجام )ليترميلي ميكروگرم در 

  هاي ژنوتيپي تجزيه و تحليل داده

نرم افزار استفاده از با  امتيازدهي باندها

AlphaEase ميزان اطلاعات  .انجام گرفت

ترين معيارها در شناسايي  كه از مهم 1چندشكلي

ترين نشانگر جهت بررسي تنوع ژنتيكي  مناسب

 ،)Botstein, 1980) (1(رابطه براساس  باشد مي

  .گرديد محاسبه

   )1(رابطه  

هاي  برابر فراواني آلل Pjو  Pi  در اين رابطه

i  وj  در يك مكان ريزماهواره است كه برايn 

و ) Nei, 1978(تنوع ژني  .شود مي  آلل بسط داده

 Shannon and(شاخص تنوع ژنتيكي شانون 

Weaver, 1949 (معيارهاي ديگري  از نيز كه

هاست از  نمونهبراي مقايسه ميزان تنوع ژنتيكي 

  . بدست آمدند )3(و ) 2(هاي  رابطه

فراواني  Pijدر اين رابطه    )2(رابطه 

  .ها است مجموع آلل nو  iبراي نشانگر  jآلل 

 Pi فوق در رابطه   )3(رابطه 

هاي مشاهده  تعداد كل آلل nام و  iفراواني آلل 

هاي  كليه شاخص .شده در آن مكان ژني است

 Power markerه از نرم افزار ذكر شده با استفاد

ver 3.25 (Liu and Muse, 2005) برآورد شدند. 

تجزيه واريانس مولكولي نيز با استفاده از نرم 

 Excoffier ( انجام شد Arlequin ver 3.5 افزار

                                                
1
 Polymorphic Information Content (PIC) 
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et al., 2005.(  به منظور تجزيه مؤثر همچنين

ها به  بندي دقيق ژنوتيپ ساختار جمعيت و دسته

هاي  اسب و تشخيص ژنوتيپهاي من جمعيت

افزار  و نرم Bayesianمختلط با استفاده از روش 

2.3.4 Structure  ارزيابي ساختار جمعيت انجام

اين روش هر ). Pritchard et al., 2000(گرفت 

ها را با يك احتمال و طوري به  يك از ژنوتيپ

كند كه در هر  هاي فرضي منتسب مي زيرجمعيت

ادل پيوستگي حداقل و زيرجمعيت ميزان عدم تع

 10تا  1بين . تعادل مرحله گامتي حداكثر باشد

زيرجمعيت فرضي اوليه در نظر گرفته شد و 

ها  جهت افزايش دقت براي هركدام از زيرجمعيت

براي اين منظور از مدل . سه تكرار منظور گرديد

استقلال فراواني آللي با  و Admixtureتركيبي 

 50000و  burn-inتكرار آزمايش يا  50000

MCMCتكرار 
استفاده گرديد تا منحني حداكثر  1

 Structureافزار  نرم. درست نمايي حاصل شود

يك ) تعداد واقعي زير جمعيت( Kبراي هر مقدار 

دهد كه اين  را بدست مي Qstماتريس به نام 

ماتريس شامل برآورد ضرايب احتمال عضويت 

. ها است هر ژنوتيپ در هر يك از زيرجمعيت

 Evannoعداد واقعي زيرجمعيت براساس روش ت

اين روش بر آماره . تعيين شد) 2005(و همكاران 

K∆  استوار است كه شيب تابع احتمالي را در

فرضي درآن نقطه  Kشكند كه تعداد  اي مي نقطه

اي با  تجزيه خوشه. داراي حداكثر احتمال باشد

به روش Distance  Pاستفاده از ضريب فاصله 

Neighbor Net  افزار  تكرار توسط نرم 1000با

                                                
1
Markov Chain Monte Carlo  

Split Tree ver 4.13.1 بدست آمد )Huson and 

(Bryant, 2006  و توسط آناليزBootstrap 

 ,.Huson et al(بندي بررسي گرديد  صحت گروه

1998.(   

  نتايج و بحث

  هاي تنوع ژنتيكي ارزيابي آماره

نشانگر  34نشانگر مورد بررسي  40از ميان 

آلل مشاهده  179و در مجموع چندشكل بودند 

تا  2تعداد آلل مشاهده شده در هر جايگاه از . شد

آلل براي  27/5متغير بود كه به طور متوسط  10

بيشترين تعداد آلل در آغازگر . باشد هر نشانگر مي

RM6925  و كمترين تعداد آلل درRM349  و

RM28722 همچنين ). 3جدول ( مشاهده شد

و  RM276در نشانگر  بيشترين تعداد آلل مؤثر

بيشترين . بدست آمد RM19675كمترين آن در 

و نيز تنوع ژني ) 83/0( ميزان اطلاعات چندشكلي

و كمترين  RM276مربوط به آغازگر ) 85/0(

و تنوع ژني ) 24/0(ميزان اطلاعات چندشكلي 

. بود RM19675مربوط به آغازگر ) 25/0(

 63/0ميانگين شاخص ميزان چندشكلي كل 

در ارزيابي فراواني آللي و چندشكلي  .آمدبدست 

نشانگر ريزماهواره مرتبط با كيفيت دانه برنج  27

رقم بومي و اصلاح شده و خارجي،  47روي 

RM276  بيشترين تعداد آلل چندشكل، شاخص

شانون و ميزان چندشكلي را نشان داد 

)Tabkhkar et al., 2011( .  
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  .استفادهمورد  ريزماهواره يمشخصات نشانگرها -2 جدول
Table 2- Characteristics of used microsatellite markers. 

  نشانگر
Marker 

 كروموزوم
hromosomeC  

  توالي
 تكراري

Repeat Motif 

 نشانگر
Marker 

 كروموزوم
Chromosome  

  توالي
 تكراري

Repeat Motif 
RM259 1 (CT)17 RM234 7 (CT)25 
RM243 1  (CT)18 RM137 8  (CT)7 

81RM 1 (TCT)10 RM152 8  (GGC)10 
RM237 1  (CT)18 RM407 8  (AG)13 
RM34 1 (CT)17(TC)2 RM337 8  (CTT)8-19-(CTT)4 
RM53 2  (GA)14 RM6925 8  (TTA)30 
RM300 2 (GTT)14 RM22253 8  (TA)13 

6641RM 2  (GTA)14 RM22254 8  (ATAG)5 
RM6931 3 (TTA)32 RM296 9  (GA)10 
RM6832 3  (TCT)8 RM257 9  (CT)24 
RM349 4 (GA)16 RM215 9  (CT)16 
RM1089 5  (AC)33 RM239 10  (AG)5TG(AG)2 
RM276 6  (AG)8A3(GA)33 RM21 11  (GA)18 
RM402 6  (ATA)7 RM270 12  (GA)13 
RM217 6  (CT)20 RM20 12  (ATT)14 
RM204 6  (CT)44 RM3331 12  (CT)15 
RM7193 6  (ATAG)7 RM235 12  (CT)24 
RM8226 6  (AAG)14  RM1999 12  (AT)19 
RM19708 6  (TA)14 RM28722 12  (TA)44 

RM19675 6  (TA)22 RM17 12  (GA)21 

  

براساس نتايج بدست آمده در اين پژوهش، 

هاي بومي، اصلاحي و  شاخص شانون جمعيت

بوده  027/1و  088/1، 125/1خارجي به ترتيب 

بومي بالا بودن شاخص شانون در جمعيت . است

  . باشد بيانگر وجود تنوع بالا در ارقام بومي مي

  

بررسي واريانس مولكولي و ساختار ژنتيكي 

  جمعيت 

به منظور ارزيابي درصد و سهم تنوع ژنتيك 

درون و بين جمعيتي در سطح مولكولي تجزيه 

انجام گرديد كه نتايج در  1واريانس مولكولي

براساس نتايج . نشان داده شده است 4جدول 

                                                
1
 Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 

درصد از تنوع كل به  03/16جزيه واريانس، ت

ها بود در حالي  علت تنوع و تمايز بين جمعيت

درصد از تنوع كل به تفاوت درون  97/83كه 

در مطالعه تنوع ژنتيكي . گردد ها برمي جمعيت

رقم بومي، اصلاحي ايراني و خارجي با  119

استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با عطر 

ج، نتايج مشابهي گزارش گرديد و در و طعم برن

ها  پژوهش مذكور درصد تنوع درون جمعيت

 ,.Moumeni et al(ها بود  بيشتر از بين جمعيت

تواند به خاطر استفاده از  كه علت آن مي؛ )2007

باشد  هاي اصلاحي برنج ارقام خارجي در برنامه

هاي آللي در ارقام  افزايش تفاوت كه به دنبال آن

ياد شدن واريانس درون جمعيتي را ايراني و ز

  . موجب شده است



 1393ابوطالبي و همكاران، 

7 

 

  .بررسيمورد  هاي تنوع ژنتيكي نشانگرهاي ريزماهواره در ارقام برنج آماره -3جدول 
Table 3- Diversity statistic of microsatellite markers in evaluated rice cultivars. 

 نشانگر
Marker 

فراواني آلل 
 غالب

Major 
Allele 

Frquency  
 

تعداد آلل 
 مشاهده شده
Observed 

Allele 
number 

تعداد آلل 
 مؤثر

Effective 
Allele 

number 

 تنوع ژني
gene 

diversity 

محتواي 
اطلاعات 
  چندشكلي

PIC  

شاخص 
 شانون

Shannon 
Index 

اندازه 
  )bp(آلل

Size of 
Allele 
(bp) 

RM217 0.42 5 3.23 0.69 0.64 1.32  129-162  
RM276 0.28 9 6.51 0.85 0.83 2.03 96-155 
RM8226 0.26 6 5.12 0.80 0.78 1.69 205-250 
RM402 0.18 7 6.58 0.85 0.83 1.91 116-139 
RM7193 0.5 8 3.20 0.69 0.65 1.49 122-186 
RM204 0.27 7 4.90 0.80 0.77 1.72 105-168 
RM337 0.46 5 3.18 0.69 0.64 1.34 154-457 
RM152 0.38 5 3.50 0.71 0.66 1.36 132-159 
RM407 0.44 4 3.25 0.69 0.64 1.27 162-176 
RM235 0.26 6 5.12 0.80 0.78 1.69 102-137 
RM17 0.72 5 1.82 0.45 0.42 0.9 154-184 
RM3331 0.31 5 4.45 0.78 0.74 1.55 128-144 
RM270 0.5 3 2.6 0.62 0.54 1.02 104-111 
RM20 0.32 9 5.59 0.82 0.80 1.92 201-307 
RM259 0.46 5 2.93 0.66 0.60 1.22 147-186 
RM237 0.64 3 2.09 0.52 0.46 0.89 124-132 
RM243 0.38 4 3.64 0.73 0.68 1.34 116-128 
RM34 0.52 3 2.59 0.61 0.55 1.02 168-180 
RM300 0.42 5 2.72 0.63 0.56 1.14 121-176 
RM1089 0.44 7 3.33 0.70 0.65 1.42 212-261 
RM234 0.26 6 4.70 0.79 0.75 1.61 132-158 
RM215 0.36 3 2.98 0.66 0.59 1.1 138-147 
RM257 0.36 8 4.88 0.80 0.77 1.80 121-196 
RM21 0.34 7 4.84 0.79 0.77 1.73 128-150 
RM6925 0.32 10 5.27 0.81 0.79 1.88 155-287 
RM22254 0.58 4 2.30 0.57 0.50 1.00 252-274 
RM19708 0.46 3 2.72 0.63 0.56 1.04 316-337 
RM28722 0.78 2 1.52 0.34 0.28 0.52 183-200 
RM19675 0.86 4 1.34 0.25 0.24 0.54 357-417 
RM1999 0.34 5 4.31 0.77 0.73 1.54 170-227 
RM6931 0.41 5 2.91 0.66 0.59 1.23 180-233 
RM6832 0.46 6 3.62 0.72 0.69 1.53 136-186 
RM349 0.76 2 1.57 0.36 0.30 0.55 136-144 
RM22253 0.42 3 2.77 0.64 0.56 1.05 306-327 

 ميانگين
Mean 

0.44 5.27 3.59 0.67 0.63 1.34  
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به عنوان مثال رقم هراز از تلاقي 

 و رقم دشت از تلاقي آمل IR8×IR498×دمسياه

1×IR29  حاصل شدند

)http://berenjamol.areo.ir .( براي بررسي

ها، فاصله  فاصله ژنتيكي بين و درون جمعيت

يك شاخص تمايز ژنت. محاسبه گرديد Neiژنتيكي 

هاي مورد مطالعه از نظر آماري در  كل جمعيت

دار بود  درصد معني 5سطح احتمال 

)1602/0=Fst ،000/0<P .( مقايسه تفاوت

نشان داد كه ) 1شكل (ها  دوي جمعيت به دو

بين ارقام خارجي و  Neiبيشترين فاصله ژنتيكي 

و ) هاي آبي و سبز شدت رنگ(بومي وجود دارد 

اصلاحي و خارجي  كمترين فاصله بين ارقام

تواند به دليل استفاده از  باشد، كه اين مي مي

.هاي اصلاحي باشد هاي خارجي در برنامه ژنوتيپ

  

   .هاي برنج جمعيت بر رويتجزيه واريانس مولكولي  نتايج -4 جدول
 Table 4- Result of AMOVA for populations of rice. 

  منابع تغيير
S.V. 

درجه  
 df   آزادي

 مربعاتمجموع 

Sum of squares  
 اجزاي واريانس

Variance 
component  

 درصد تنوع

Percentage of 
variation  

 Between بين جمعيت

populations  
2  124.513  1.748  16.03  

 Within درون جمعيت

population  
97  888.727  9.162  83.97  

    Total  99  1013.240  10.910 كل

  
  .)Arlequinبراساس نرم افزار ( ها جمعيت تفاوت دو به دوي توسطم -  1شكل

Figure 1- Populations average pairwise difference (Using Arlequin software). 
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بندي دقيق  و دسته تجزيه مؤثر ساختار جمعيت

نرم با استفاده از هاي مناسب  جمعيتزيرافراد به 

با توجه  .)2شكل (گرفت  انجام structureافزار 

 ،بدست آمده K=2در  K∆ه مقادير حداكثر به اينك

هاي برنج مورد مطالعه به احتمال  بنابراين ژنوتيپ

از  K=2در . اند قوي داراي دو زيرجمعيت بوده

از  درصد 92/76(رقم  20رقم بومي،  26 ميان

 6 در زيرجمعيت اول قرار گرفتند و) ارقام بومي

دادرس، قنبرك، ) (درصد 08/23(رقم بومي 

علاوه بر ) ي فومني، چلي و شاهكحسني، حسن

هايي از ژنوم خود با  بخشدر زيرجمعيت اول 

د اما با وجود اين، نزيرجمعيت دوم مشابهت دار

ميزان شباهتشان به زيرجمعيت اول بيشتر 

اغلب ارقام اصلاحي و خارجي زير . باشد مي

شدند، همچنين ارقام  جمعيت دوم را شامل مي

حمدي م 29اره و شم 1اصلاحي بجار، خزر، گيل

يكسان . تركيبي از هر دو زيرجمعيت را دارا بودند

شدن زيرجمعيت ارقام اصلاحي با ارقام خارجي 

ها با ارقام بومي ايراني  و نيز حالت اختلاط آن

زمينه ژنتيكي مشترك بين تواند به دليل وجود  مي

طي  شده جريان ژني به ارقام اصلاحارقام و نيز 

  .ي باشدهاي اصلاح انجام برنامه

  

 

  
  .Structure افزار رقم برنج براساس نرم 50بندي  گروه - 2 شكل

Figure 2- Classification of 50 rice cultivars using structure software. 

  

  ارقام برنج اي تجزيه خوشه

اي ارقام در  براساس نمودار تجزيه خوشه

چهار گروه قرار گرفتند كه گروه اول بيشترين 

اغلب و شد  را شامل مي) رقم 27(قام تعداد ار

شكل ( ارقام بومي را به خود اختصاص داده است

و چهارم هر دو نوع رقم دوم  هاي گروه. )3

با گروه دوم  و را دارا بودند اصلاحي و بومي

) دادرس، بجار و درفك(رقم  3داشتن 

 16وم شامل سگروه . باشد كوچكترين گروه مي

جي همراه با برخي كه اكثر ارقام خار هرقم بود

مهر، فجر، هراز، نعمت، دشت، ( اصلاحي ارقام

در اين گروه قرار  )و سپيدرود 3آمل ،3گيل

رقم بومي،  119اي  در تجزيه خوشه .گرفتند

 هاي اصلاحي و خارجي با استفاده از نشانگر
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دو جمعيت اصلاحي و خارجي در ريزماهواره، 

 اي يك گروه و جمعيت بومي در گروه جداگانه

با توجه  .)Moumeni et al., 2007( گرفتندرارق

به معيارهاي مختلف محاسبه شده در ارقام مورد 

كه تنوع ژنتيكي نسبتاً  بيان كردتوان  مطالعه مي

هاي بومي، اصلاحي  خوبي در هر يك از جمعيت

نشانگرهاي ريزماهواره مرتبط با نظر از و خارجي 

اين وجود دارد و  مورد بررسيآهن و روي 

بومي را از ارقام تقريباً تمام توانستند نگرها نشا

ساير ارقام به ويژه از ارقام خارجي تفكيك 

اين در حالي است كه در اكثر نتايج اين  .نمايند

، ارقام اصلاح شده ايراني از ارقام خارجي بررسي

با  شود به اين خاطر پيشنهاد مي و ندشدتفكيك ن

تفكيك افزايش تعداد نشانگرهاي ريزماهواره به 

از  .بهتري از ارقام مورد مطالعه دست يافت

آنجايي كه نشانگرهاي مورد مطالعه در اين تحقيق 

دانه كنترل كننده آهن و روي  يژنهاي  مكانبا 

هاي  بندي براي مكان ، اين گروهباشند پيوسته مي

از توان  مي ژني مرتبط با اين دو ريزمغذي است و

در  اين پژوهش ژنوتيپيو ساير نتايج  موجودتنوع 

آهن و روي دانه ارقام در تجمع جهت اصلاح 

نژادي مخصوصاً انتخاب والدين  هاي به برنامه

  .مناسب استفاده نمود

  

  
  .Neighbor-Netبراساس الگوريتم   برنج با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره مارقابندي  گروه - 3شكل 

Figure 3- Grouping of rice cultivars using microsatellite markers according to 

Neighbor- Net algorithm. 
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Abstract 
Determine genetic diversity in rice genetic resources is the first step toward the 

development of rice breeding programs. In this study genetic diversity of fifty cultivars of rice 

were analyzed using forty microsatellite markers linked to iron and zinc loci. Molecular 

analysis results showed the number of observed alleles per locus markers with average of 5.27 

was varied from 2 to 10. The polymorphic information content values of loci was varied from 

0.24 (RM19675) to 0.83 (RM276, RM402), respectively. The average of polymorphic 

information contents was estimated 0.63. RM276 marker was showed the highest genetic 

diversity and Shannon Index. Cultivars were classified into two sub-population groups 

according to analysis of population structure including landraces as first group and improved 

and foreign cultivars as second group. Based on the analysis of molecular variance, intra-

population variance was higher than inter-population variance and the minimum and 

maximum genetic distance was between improved and foreign cultivars and landraces and 

foreign cultivars, respectively. Based on the cluster analysis, landraces cultivars were separate 

group than other cultivars. The results of this research could be useful in breeding programs 

of grain iron and zinc and expanding the genetic bases of rice cultivars. 

Keyword : cluster analysis, population structure analysis, Shannon Index, Polymorphic 

Information Content. 
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