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 چكيده
ژنوتيپ از كشورهاي مختلف  95در اين تحقيق به منظور بررسي تنوع ژنتيكي برنج مجموعه اي از 

دادند ارزيابي شدند. هاي برنج را پوشش مينشانگر ريزماهواره كه تمامي كروموزوم 67 باآوري و جمع
آلل به ازاي هر جايگاه ريزماهواره تكثير يافت. آماره  52/4آلل چندشكل با ميانگين  303مجموعا تعداد 

در كل جمعيت بود. حداكثر و حداقل محتوي اطلاعات  51/0محتوي اطلاعات چند شكلي داراي ميانگين 
) بود. تجزيه 11/0( RM 4862) و RM )81/0 10364ماهواره  چند شكل به ترتيب مربوط به نشانگر ريز

گروه  4هاي ژنتيكي و مبدا جغرافيايي در ها را بر مبناي تفاوتاي بر مبناي ضريب فاصله ني ژنوتيپخوشه
% از تغييرات كل را  15/71اصلي جاي داد. تجزيه به مختصات اصلي با در نظر داشتن دو مولفه اول كه 

بندي افراد به وسيله تجزيه واريانس را تاييد كرد. صحت گروه ايخوشهه كردند نيز نتايج تجزيتوجيه مي
مولكولي ارزيابي و  تاييد شد. اين تحقيق با ارزيابي فواصل ژنتيكي بخشي از ژرم پلاسم برنج ايراني در 

نژادي ههاي بوري از ذخاير توارثي داخلي در برنامههاي خارجي نتايج مناسبي براي بهرهمقابل ارقام و لاين
 كند.را فراهم مي

 تجزيه به مختصات اصلي، ، تجزيه خوشه ايSSR، تنوع ژنتيكي ،برنجهاي كليدي: واژه
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 مقدمه

) غذاي اصلي بيش از Oryza Sativaبرنج (
هاي جمعيت كشور نيمي از مردم جهان است،

مصرف كننده برنج روز به روز در حال افزايش 
توليد  2030شود تا سال است و پيش بيني مي

 ,Khush)درصد افزايش پيدا كند  40برنج بايد تا 

گذاري در زمينه افزايش  . بنابراين سرمايه(2005
بسيار  طريق بهنژادي نقش كميت و كيفيت برنج از

براي مؤثري در تامين غذاي بشر خواهد داشت. 
اتخاذ تدابير اصلاحي مناسب، بـهنژادگـر بايـستي 

مورد نظر شناخت  از تنوع ژنتيكي صفات گياه
هاي بهنژادي خود را  كافي داشته باشد تا برنامه

با وسـعت نظـر بيـشتري تـدوين نمايد. توليد 
ارقام پر محصول و با كيفيت مطلـوب، از طريـق 
شناسـايي ذخـاير ژنتيكـي و اطـلاع از ميـزان 
تنـوع ژنتيكـي موجود در جوامع گياهي و ارقام 

برنج داراي . شودداراي صفات مطلوب ميسر مي
هاي ذخاير توارثي در يكي از بزرگترين كلكسيون

. )Jackson and Juggan, 1993(جهان است 
نيز با داشتن ژرم پلاسمي وسيع سهم   كشور ايران

. المللي برنج داردي بينثبسزايي در ذخاير توار
براي استفاده از اين سرمايه عظيم، اطلاع از 

و ميزان تنوع موجود در ژرم پلاسم، از ماهيت 
هاي بهنژادي اهميت بسيار زيادي در برنامه

برخوردار است. والديني كه از لحاظ ژنتيكي 
متفاوت هستند، هيبريدهايي با هتروزيس بيشتر 

كنند و احتمال به دست آوردن نتاج توليد مي
بايد. (تفكيك متجاوز) افزايش مي تفرق يافته برتر

-طبقه بندي ذخاير توارثي همچنين ميارزيابي و 

هاي تكراري و آسان تواند براي شناسايي نمونه
 نمودن مديريت حفظ منابع ژنتيكي استفاده شود.

اطلاعات حاصل از بررسي تنوع و فواصل ژنتيكي 
-المللي براي مديريت و بهرههاي بينكلكسيون

وري ذخاير توارثي براي بهنژادگران ضروري 
كي عموما بر اساس تجزيه و تنوع ژنتي است.

ها و اي، مورفولوژي، ايزوزايمتحليل شجره
شوند بررسي مي DNAهاي مولكولي مبتني ماركر

(Doebley et al., 1988; Smith et al., 1997; 
Smith and Smith, 1992) انواع مختلفي از .

شامل: چند شكلي  DNAهاي مبتني بر نشانگر
، قطعات (RFLP)حاصل از قطعات برش يافته 

DNA  تكثير يافته تصادفي(RAPD) چندشكلي ،
-و توالي (AFLP)عات تكثير يافته حاصل از قط

در مطالعات تنوع  (SSR)هاي ساده تكراري 
ژنتيكي گياهي به كار گرفته شده است 

)Tanksley, 1983(هاي مبتني . در ميان نشانگر
ها) ي (ريزماهوارههاي ساده تكرارتوالي DNAبر 

 1-6كه عموما قطعاتي شامل اجزاي تكرار شونده 
) در مطالعات  (Rotolski et al,.1996تايي هستند

، تنوع ژنتيكي، تشخيص DNAانگشت نگاري 
ارقام و نقشه يابي ژنتيكي به علت طبيعت چند 
آللي، تكرار پذيري، الگوي همبارزي، فراواني 

شكلي و پوشش ژنومي مناسب به وفور در چند
-مطالعات تنوع ژنتيكي برنج به كار گرفته مي

 ,.Ashfaq and Khan 2012; Cao et al)شوند

2006; Choudhary et al., 2013; Huang et 
al., 2010; Abutalebi et al., 2014; Zarea et 

al., 2013)  هاي تغييرات ژنتيكي در جمعيت
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هاي مختلفي از تواند به وسيله مكانيسمگياهي مي
قبيل جهش، نوتركيبي ژنتيكي، مهاجرت، جريان 
ژني، رانده شدن ژنتيكي و گزينش به وجود آيند. 

يندي است كه تفاوت يا آمطالعات تنوع ژنتيكي فر
ها و يا افراد را با استفاده ها، جمعيتشباهت گونه

كند هاي آماري خاصي بيان ميها يا مدلوشاز ر
)Mohammadi and Prasanna, 2003(روش .-

در بررسي  مهميهاي آماري چند متغيره نقش 
-ز اين روشيكي ا .تنوع ژنتيكي بر عهده دارند

اي است كه افراد را بر هاي آماري تجزيه خوشه
اساس فواصل در يك تصوير گرافيكي 

كند. در بندي مي) از هم جدا و گروهدندروگرام(
اين روش ابتدا فاصله دو به دو تمامي افراد توسط 

شود و سپس ها مشخص مييك سري الگوريتم
رسم  دندروگرامي هاي تجزيه خوشهبا الگوريتم

هاي آماري چند متغيره شود. از ديگر روشمي
 مختصاتبراي بررسي تنوع ژنتيكي تجزيه به 

هاي دو و سه بعدي اصلي است كه با ارئه پلات
با توجه روابط ژنتيكي ميان افراد مورد بررسي را 

كند. آشكار ميهاي مولكولي به اطلاعات نشانگر
هاي اساس مطالعه بسياري از محققين چنين روش

اي بررسي تنوع ژنتيكي ذخاير توارثي گياهان بر
ژنوتيپ برنج  416  (Jin et al., 2010)بوده است:

هاي اصلاحي و كه شامل ارقام بومي، لاين
نشانگر  100كولتيوارهاي برنج بود را به وسيله 

زير  7ساختار شناسي به  ا روشبريزماهواره 
 Yan)كه در مطالعهجامعه تقسيم كردند. در حالي

et al., 2009)   90در بررسي تنوع ژنتيكي 
نشانگر ريز ماهواره و  108ژنوتيپ برنج بر پايه 

بر  ايخوشهافراد در تجزيه  Indelيك نشانگر 
 UPGMAو روش   Rogersمبناي ضريب فاصله 

همچنين در اين  به سه خوشه اصلي تقسيم شدند.
هاي اصلي با توجيه حدود مطالعه تجزيه به مولفه

و مولفه اول نيز نتايج % از تغييرات توسط د70
به  ها رارا تاييد كرد و ژنوتيپ ايخوشهتجزيه 

. در مطالعه سه گروه اصلي تقسيم بندي كرد
 100تعداد(Choudhary et al., 2013)  ديگري

نشانگر ريزماهواره  52ژنوتيپ برنج را به وسيله 
آلل با  184. مجموعا مورد ارزيابي قرار دادند

لوكوس گزارش شد.  آلل در هر 63/3ميانگين 
ژنوتيپ برنج را به چهار  100اي تجزيه خوشه

 (Zhang et al., 2011)  گروه متمايز تقسيم كرد.

نشانگر ريزماهواره براي ارزيابي تنوع  274از 
و در  ژنوتيپ برنج استفاده كردند 150ژنتيكي در 

گروه اصلي را گزارش  دوبررسي تنوع ژنتيكي 
بررسي تنوع ژنتيكي هدف از اين مطالعه  .كردند

و همچنين  هاي فاصله محوربه وسيله الگوريتم
هاي اصلي به منظور بررسي روابط تجزيه به مولفه

هاي بومي ايراني ژنتيكي و فواصل ارقام و ژنوتيپ
هاي برنج المللي ژنوتيپدر يك كلكسيون بين

 باشد. مي
 

 هامواد و روش
 95مواد گياهي شامل مجموعه اي از 

از كشورهاي ايران، هند، ايتاليا، فيليپين، ژنوتيپ 
 ). 1ويتنام و چين بود (جدول 
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 هاي ارزيابي شده.نام و مبدا ژنوتيپ -1جدول 
Table 1- Name and origin of evaluated genotypes. 

 شماره
Number 

 نام
Name 

 مبدا
Origin 

 شماره
Number 

 نام
Name 

 مبدا
Origin 

 شماره
Number 

 نام
Name 

 امبد
Origin 

 سنگ جو 1
SANGE JO 

 ايران
IRAN 

 كريپتو 33
CRIPTO 

 ايتاليا
ITAL

Y 
65 IR 84677-132-2-B 

 فيليپين
Philipp

ines 

2 
 305ماري 

MARI 305 
- 34 

 گرده
GERDEH 

 ايران
IRAN 

66 IR 84678-25-5-B 
 فيليپين
Philipp

ines 

3 
 حسن سرايي

HASAN SARAI 
 ايران

IRAN 
 دشت 35

DASHT 
 ايران

IRAN 
67 HHZ 5-SAL9-Y3-Y1 

 فيليپين
Philipp

ines 

4 
 اهلمي طارم
EHLAMI 
TAROM 

 ايران
IRAN 

 قائم 36
GHAEM 

 ايران
IRAN 

68 HHZ 8-SAL9-DT1-Y1 
 فيليپين
Philipp

ines 

5 
 شصتك

SHASTAL 
 ايران

IRAN 
 24آي آر  37

IR24 

 فيليپين
Philip
pines 

69 HHZ 11-Y6-Y1-Y1 
 فيليپين
Philipp

ines 

6 
 يوسن
USEN 

 ويتنام

Vietna
m 

38 
 58آي آر 

IR58 

 فيليپين
Philip
pines 

70 HHZ 11-SAL6-Y1-Y1 
 فيليپين
Philipp

ines 

7 
 2سي اچ 
CH 2 

هندو
 ست

 ان
INDI

A 

39 
 آبجي بوجي
ABJI BUJI 

 ايران
IRAN 

71 HHZ 12-Y4-Y3-Y1 
 فيليپين
Philipp

ines 

8 
 بينام

BINAM 
 ايران

IRAN 
 عنبر بو 40

ANBARBOO 
 ايران

IRAN 
72 HHZ 5-SAL10-DT1-

DT1 

 فيليپين
Philipp

ines 

9 
 لوملينو

LOMELLINO 

 ايتاليا
ITAL

Y 
41 

 دمسياه
DOMSIAH 

 ايران
IRAN 

73 HHZ 5-SAL10-DT2-
DT2 

 فيليپين
Philipp

ines 

10 
 كورالو

CORALLO 

 ايتاليا
ITAL

Y 
42 

 3آمل 
AMOL 3 

 ايران
IRAN 

74 HHZ 5-Y3-SAL3-DT1 
 فيليپين
Philipp

ines 

11 
 حسني

HASANI 
 ايران

IRAN 
 سپيد رود 43

SEPIDROD 
 ايران

IRAN 
75 HHZ 9-DT 7-SAL2-

DT1 

 فيليپين
Philipp

ines 

12 
 مانجينگ

MANJING 

 چين

CHIN
A 

44 IR 83140-B-11-B 
 فيليپين
Philip
pines 

76 HHZ 11-Y11-Y3-DT1 
 فيليپين
Philipp

ines 

13 
 فوجي مينوري

FUJI MINORI 
 ايران

IRAN 
45 IR 83140-B-28-B 

 فيليپين
Philip
pines 

77 HHZ 17-DT 6-SAL3-
DT1 

 فيليپين
Philipp

ines 

14 
 اوندا

ONDA 

 ايتاليا
ITAL

Y 
46 IR 83140-B-32-B 

 فيليپين
Philip
pines 

78 
 123ايري 

IRRI 123 

 فيليپين
Philipp

ines 

15 
 رايب
RIBE 

 ايتاليا
ITAL

Y 
47 IR 83140-B-26-B 

 فيليپين
Philip
pines 

79 
 64آي آر 

IR 64 

 فيليپين
Philipp

ines 

16 
 دولار

DULAR 

هندو
 ستان

INDI
A 

48 IR 83141-B-17-B 
 فيليپين
Philip
pines 

80 
  132 ايري

IRRI 132 

 فيليپين
Philipp

ines 
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17 
 رم

ROMEO 

 ايتاليا
ITAL

Y 

49 IR 83141-B-18-B 
 فيليپين
Philip
pines 

81 IR 04L191 
 فيليپين
Philipp

ines 

18 JASMINE 85 
 ويتنام

Vietna
m 

50 IR 83142-B-19-B 
 فيليپين
Philip
pines 

82 IR 66946-3R-178-1-1 
 فيليپين
Philipp

ines 

19 
 2آمل

AMOL 2 
 ايران

IRAN 
51 IR 83142-B-20-B 

 فيليپين
Philip
pines 

83 
 زرك

ZARAK 
 ايران

IRAN 

20 
 سالاري

SALARI 
 ايران

IRAN 
52 IR 83142-B-21B 

 فيليپين
Philip
pines 

84 
 نماريوران

NEMARIVARAN 
 ايران

IRAN 

21 
 پژوهش

PAJOUHESH 
 ايران

IRAN 
53 IR 83142-B-49-B 

 فيليپين
Philip
pines 

85 
 آلم سبز

ALAM SABZ 
 ايران

IRAN 

22 
 56 ر آآي 

IR56 

 فيليپين
Philip
pines 

54 IR 83142-B-57-B 
 فيليپين
Philip
pines 

86 
 23كا اچ 

KH23 
- 

23 
 طارم اميري

TAROM AMIRI 
 ايران

IRAN 
55 IR 83142-B-60-B 

 فيليپين
Philip
pines 

87 
 كلا چاي زود رس

KOLA CHAI 
ZOODRAS 

 ايران
IRAN 

24 
 رشتي

RASHTI 
 ايران

IRAN 
56 IR 83142-B-61-B 

 فيليپين
Philip
pines 

88 
 خزر

KHAZAR 
 ايران

IRAN 

25 
 غريب

GHARIB 
 ايران

IRAN 
57 IR 83142-B-79-B 

 فيليپين
Philip
pines 

89 
 شاهك

SHAHAK 
 ايران

IRAN 

26 
 50آي آر 

IR50 

 فيليپين
Philip
pines 

58 IR 83142-B-7-B-B 
 فيليپين
Philip
pines 

90 
 سردك

SARDAK 
 ايران

IRAN 

27 
 صدري
SADRI 

 ايران
IRAN 

59 IR 83142-B-8-B-B 
 فيليپين
Philip
pines 

91 
 شلتوك هراز

SHALTOK HARAZ 
 ايران

IRAN 

28 
 بالدو

BALDO 

 ايتاليا
ITAL

Y 
60 IR 84675-7-3-2-B-

B 

 فيليپين
Philip
pines 

92 
 قاطردم بيريشك
GHATERDOM 

BIRISHK 

 ايران
IRAN 

29 
 1آمل 

AMOL 1 
 ايران

IRAN 
61 IR 84675-25-7-3-

B-B 

 فيليپين
Philip
pines 

93 
 پرديس

PARDIS 
 ايران

IRAN 

30 
 بجار

BEJAR 
 ايران

IRAN 
62 IR 84675-58-4-1-

B-B 

پينفيلي  

Philip
pines 

94 
 ندا

NEDA 
 ايران

IRAN 

31 VIALONE 
NANO 

 ايتاليا
ITAL

Y 
63 IR 84677-34-1-B 

 فيليپين
Philip
pines 

95 
 جلودار

JELODAR 
 ايران

IRAN 

32 RINGO 
 ايتاليا
ITAL

Y 

64 IR 84677-51-1-B 
 فيليپين
Philip
pines 

   

 
اين مجموعه از بانك بذر ملي ايران، 

1Fالمللي برنج ينموسسه تحقيقات ب

و پژوهشكده  1

                                                
1 International Rice Research Institute (IRRI) 

P2F ژنتيك و زيست فناوري كشاورزي طبرستان

2
P 

هاي برنج در شرايط دريافت گرديد. ژنوتيپ
هاي  گرم از برگ 1/0مقدار  اي كشت وگلخانه

                                                
2 Genetics and Agricultural Biotechnology Institute 
of Tabarestan (GABIT) 
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 DNAجوان هر ژنوتيپ برداشت شد. استخراج 
  (Dellaporta et al., 1983)از روش تغيير يافته

 67 انجام شد.كه براي گياه برنج بهينه شده 
نشانگر ريزماهواره با پوشش هر دوازده كرموزوم 

نشانگر در هر كروموزوم) از پايگاه  6برنج (تقريبا 
 Gramene  (http://www.gramene.org/)داده 

مراز در حجم گزينش شدند. واكنش زنجيره پلي
مولار از ميلي 5/0ليتر محتوي ميكرو 5/12نهايي 

ميلي  2/0و و برگشتي، هركدام از پرايمرهاي پيشر
، بافر MgClR2Rميلي مولار  dNTPs ،5/1مولار 

نانو  1X ،60مراز با غلظت واكنش زنجيره پلي
ژنومي و يك واحد از آنزيم پليمراز  DNAگرم 
Taq ها در دستگاه ترمال سايكلر بود. نمونه

Veriti (Applied Biosystems)  دقيقه  5به مدت
سانتيگراد قرار  درجه 95در دماي واسرشته سازي 

چرخه سه گانه واسرشته  35گرفتند و سپس وارد 
درجه سانتيگراد  95سازي، اتصال و بسط به شرح 

ثانيه، دماي بهينه شده براي اتصال به  45به مدت 
 1درجه سانتيگراد به مدت  72ثانيه و  45مدت 

دقيقه  5دقيقه شدند متعاقبا بسط نهايي به مدت 
هاي اد انجام شد. تواليدرجه سانتيگر 72در دماي 

ساده تكراري تكثير شده داراي الگوي نواربندي با 
تفاوت ناچيز هستند از اين رو براي تفكيك اين 

مراز نشانگر محصولات واكنش زنجيره پلي
ريزماهواره قبل از بارگذاري، واسرشته شدند. 

-ميكروليتر از بافر بار 2براي اين منظور مقدار 

ميكروليتر  5/12به آميد گذاري حاوي فرم
اضافه شد. همچنين نشانگر وزني  PCRمحصول 

-استاندارد نيز كه به آن بافر بارگذاري حاوي فرم

آميد اضافه شده به همراه ديگر نمونه ها به مدت 
گراد به منظور  درجه سانتي 95دقيقه در دماي  5

واسرشته سازي قرار گرفتند و بلافاصله بر روي 
-ها بر روي ژل پليونهيخ منتقل شدند، اين نم

درصد بارگذاري  6اكريل آميد واسرشته كننده 
كه فقط  SSRدر نشانگرهاي همچون  شدند و

 شود.تكثير مي PCRيك لوكوس در فرآيند 
توان در يك ژل چندين مجموعه محصول  مي

PCR  را بارگذاري كرد. با اين توضيح كه بهينه
و  ودبه خوبي انجام شده ب PCRسازي فرايند 

 2شته هاي غير هدف تكثير نشده باشند.مقدار ر
واسرشته شده در  PCRميكروليتر از محصول 

با  الكتروفورزها بارگذاري شده و داخل چاهك
اندازي شد. مدتي پس از وات راه 65قدرت ثابت 

 نمونه ها در ژل مجموعه دوم  يرس
بارگذاري  همان چاهك هادر   PCRمحصولات

ي از يك نشانگر براي هربار بارگذار( شدند
در تمام  شود). استاندارد وزني مجزا استفاده مي

 50طول مدت انجام الكتروفورز دماي ژل روي 
درجه سانتيگراد ثابت نگه داشته شد تا 

مراز فرم خطي محصولات واكنش زنجيره پلي
خود را حفظ كنند. آشكار سازي الگوي نواربندي 

 روشآميزي نيترات نقره طبق به وسيله رنگ
انجام شد. تصاوير (Ji et al., 2007)  ابداعي

 TotalLabها به وسيله نرم افزار اسكن شده ژل
تصوير ژل آكريل  1در شكل  امتيازدهي شدند.

با سه بارگذاري و نشانگر  RM487آميد نشانگر 
-شاخص استاندارد وزني مجزا آورده شده است.

هاي نشانگري (تعداد آلل، فراواني آلل غالب، 
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-نرم افزار محتوي اطلاعات چند شكلي) به وسيله

 ,GenAlEx V 6.5 )Peakall and Smouse  هاي

 Liu and( PowerMarker V 3.25و  )2012

Muse, 2005(  محاسبه شدند. ضريب فاصلهNei 
و رسم  PowerMarker V  3.25افزار از طريق نرم

افزار  در نرم UPGMA  دندروگرام با الگوريتم
XLSTAT   )Addinsoft, 2012 ( انجام شد.به

 هايهخوشمنظور بررسي ميزان تنوع بين و درون 
) AMOVAواريانس مولكولي (معرفي شده تجزيه

در  Φآماره  يانجام شد. آزمون معني دار
AMOVA  جايگشت در افراد  999بر اساس
انجام شد. تجزيه به مختصات ها خوشهمربوط به 

فزار ها از طريق نرماصلي و رسم باي پلات 
GenAlEx V6.5 )Peakall and Smouse, 

مكان برش صحيح دندروگرام  انجام شد. )2012
يه تجزپلات پراكنش ژنوتيپ ها در بايبا توجه به 

انجام و به وسيله تجزيه  به مختصات اصلي
واريانس مولكولي تاييد شد.

 

 
 .RM487اكريل آميد مربوط به نشانگر ريزماهواره پلي تصوير ژل  -1شكل 

Figure 1- Image of polyacrylamide gel for RM487 
 

 نتايج و بحث
نشانگر الگوي نواربندي  67در اين مطالعه 

ترين تعداد  چند شكل داشتند كه در اين ميان بيش
آلل  10با  RM 1341آلل مربوط به ريز ماهواره 

بود. در مورد اهميت تعداد آلل هاي تكثير شده 

بايد به اين نكته اشاره كرد كه تعداد آلل هاي 
ني، تأثير مستقيمي بر ميزان تكثير شده از مكان ژ

هتروزيگوسيتي، فراواني ژنوتيپي و محتواي 
اطلاعات چند شكلي آن نشانگر دارد. با افزايش 
تعداد آلل تكثير شده در يك مكان، ميزان 

http://www.sciencedirect.com/science/article/pii/0003269787905872
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ن تنوع ژنوتيپ ها يرساني آن مكان براي تعي اطلاع
 52/4آلل با ميانگين  303يابد. تعداد افزايش مي

نشانگر تكثير يافت.  67اين  آلل در هر مكان در
 94/0كه فراواني آلل غالب در دامنه به طوري

)RM4862 ( 26/0) تاRM10346 در جامعه (
ميزان متوسط  ).2مورد مطالعه متغير بود (جدول 

 Borba et)تعداد آلل در مقايسه با مطالعات پيشين

al., 2010)  و (Agrama et al., 2007) كمتر بود
توان به تفاوت در اندازه يكه اين تفاوت را م

جامعه و ميزان تنوع بين افراد جامعه مربوط مورد 
ها و مطالعه مربوط دانست. مقايسه تعداد آلل

هاي ژني مختلف نشان فراواني آلل غالب در مكان
داد كه عموماً حداكثر فراواني آلل غالب مربوط به 
نشانگرهايي بود كه داراي تعداد آلل كمتري 

ن محتوي اطلاعات چند شكلي در بودند. ميزا
متغير بود.  81/0تا  11/0جامعه مورد بررسي از 
واقع در  RM 10364نشانگر ريز ماهواره 
ترين ميزان آماره محتوي  كروموزوم يك برنج بيش

اطلاعات چند شكلي را به خود اختصاص داد اين 
كه به   RM 4862در حالي است كه نشانگر

اراي كمترين شود دمربوط مي 11كروموزوم 
محتوي اطلاعات چند شكلي بود. به طور كلي 
ميانگين آماره محتوي اطلاعات چند شكلي در 

بود كه حاكي از چند  51/0جامعه ارزيابي شده 
باشد. ها ميشكلي مناسب در تمامي نشانگر

آورده شده است.  2اطلاعات نشانگري در جدول 
كه رقم ايراني  20اي از در مجموعه ايدر مطالعه
بررسي شدند محتوي  SSRنشانگر  19به وسيله 

متغير  89/0تا  7/0اطلاعات چند شكلي از مقدار 
برآورد  817/0بود و ميانگين اين آماره به ميزان 

به  .(Amini Nasab et al., 2012) شده بود
ژنوتيپ بر  95 منظور تعيين اندازه فاصله ژنتيكي

نشانگر ريزماهواره،  67اساس اطلاعات 
وگرام حاصل از تجزيه خوشه اي به روش دندر

UPGMA  اي ). تجزيه خوشه2ترسيم شد (شكل
گروه  4هاي برنج اين مجموعه را به ژنوتيپ

، 21ول شامل اخوشه بندي كرد. اصلي تقسيم
سوم و چهارم به خوشه و  13دوم شامل خوشه 
ژنوتيپ را در خود جاي دادند.  25و  36ترتيب 
ي و محلي ايراني مانند اول حاوي ارقام بومخوشه 

سنگ جو، حسن سرايي، شصتك، عنبر بو و 
دوم ارقام ايتاليايي خوشه كه دمسياه بود در حالي

همچون بالدو، رينگو، كريپتو و اوندا را در خود 
در اين  خوشهسوم كه بزرگترين  خوشهجاي بود. 

مجموعه بود ارقام پر محصول و مدرن ايراني و 
اصلاحي وارد شده از  هايهمچنين برخي از لاين

المللي تحقيقات برنج را در برگرفته موسسه بين
توان به ارقام پرمحصول ندا، اين ارقام مي زبود ا

 3و آمل  2، آمل 1قائم، پرديس حسني، آمل 
هاي اصلاحي چهارم لاين خوشهاشاره كرد. نهايتا 

نتايج تجزيه به  را شامل بود. IRبا پيشوند 
دي بر نتايج تجزيه ييأتمختصات اصلي به نوعي 

بود به نحوي كه توانست با دو  ايخوشه
% از تغييرات كل  15/71مختصات اول كه مقدار 

بعدي ها را در پلات دوكردند ژنوتيپرا توجيه مي
 ) تقسيم كردند.3گروه متمايز (شكل  4به 
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 فهرست نشانگرهاي ارزيابي شده. -2جدول 
Table 2- List of evaluated markers. 
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ber of alleles
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RM1034
6 1 293 0.26 7 0.81 RM1748

8 4 166 0.76 3 0.36 
RM1038
6 1 216 0.27 8 0.8 RM1749

2 4 113 0.69 2 0.33 
RM1040
2 1 287 0.43 5 0.66 RM241 4 264 0.58 6 0.58 
RM1201 1 189 0.5 4 0.61 RM401 4 241 0.37 5 0.72 
RM3148 1 159 0.43 6 0.66 RM6314 4 169 0.55 4 0.56 
RM3746 1 139 0.37 5 0.63 RM6748 4 255 0.41 9 0.76 
RM414 1 159 0.86 2 0.21 RM3345 5 201 0.55 7 0.63 
RM443 1 167 0.45 3 0.52 RM3631 5 82 0.6 3 0.42 
RM466 1 191 0.58 2 0.37 RM459 5 437 0.68 4 0.43 
RM5 1 194 0.48 5 0.63 RM3343 6 146 0.33 9 0.79 
RM580 1 145 0.62 9 0.56 RM340 6 139 0.58 7 0.57 
RM106 2 297 0.62 2 0.36 RM454 6 268 0.87 3 0.21 
RM112 2 128 0.69 2 0.33 RM510 6 193 0.42 4 0.59 
RM1358 2 374 0.34 7 0.77 RM527 6 106 0.48 4 0.61 
RM174 2 268 0.56 2 0.37 RM11 7 115 0.31 7 0.78 
RM262 2 154 0.33 4 0.66 RM2878 7 165 0.6 3 0.4 
RM279 2 164 0.38 4 0.62 RM436 7 81 0.61 2 0.36 
RM4499 2 176 0.85 3 0.24 RM256 8 127 0.82 2 0.25 
RM497 2 199 0.56 3 0.5 RM284 8 87 0.64 4 0.5 
RM1164 3 97 0.72 2 0.32 RM310 8 176 0.38 7 0.74 
RM16 3 148 0.47 4 0.63 RM447 8 112 0.55 7 0.61 
RM186 3 124 0.48 3 0.42 RM7027 8 122 0.65 3 0.38 
RM2334 3 155 0.36 8 0.78 RM8018 8 199 0.69 7 0.47 
RM282 3 136 0.38 3 0.59 RM288 9 125 0.57 2 0.37 
RM3607 3 254 0.51 3 0.52 RM566 9 143 0.35 9 0.78 
RM468 3 159 0.56 3 0.5 RM3123 10 197 0.89 4 0.19 
RM487 3 176 0.73 2 0.32 RM596 10 242 0.65 2 0.35 
RM6959 3 92 0.33 8 0.74 RM1341 11 183 0.32 10 0.74 
RM 3471 4 149 0.46 5 0.67 RM441 11 185 0.31 6 0.77 
RM1359 4 241 0.59 5 0.55 RM4862 11 558 0.94 2 0.11 
RM1746
6 4 172 0.93 2 0.13 RM101 12 154 0.82 3 0.28 
RM1747
3 4 493 0.77 5 0.36 RM309 12 178 0.38 3 0.59 
RM1748
3 4 148 0.85 2 0.22 RM3739 12 377 0.69 5 0.45 
RM1748
6 4 194 0.43 7 0.72       
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-نشانگر ريز 67ژنوتيپ برنج بر اساس اطلاعات  95دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه اي  -2شكل 

 .ماهواره
Figure 2- Clustering analysis for 95 rice genotypes base on 67 microsatellite marker. 
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بعدي مشخص همانطور كه در پلات دو
م كه هر دو داراي اول و سوهاي خوشهاست 

 ارقام ايراني هستند فاصله و تمايزكمتري دارند.
تجزيه واريانس مولكولي براي بررسي تمايز 

 ايخوشهناشي از تجزيه هاي خوشهو تفكيك 
% و  64ها خوشهانجام شد. ميزان واريانس درون 

% محاسبه گرديد. مقدار آماره  36 هاخوشهبين 
)359/0=Φ ار بودمعني د % 1) و در سطح 

-خوشه) كه نشان دهنده تمايز بالا ميان 3(جدول 

هاي به كار برده شده در تمامي روش است.ها 
براي تفكيك مجموعه مورد مطالعه مبدا 

ها دخيل بود و ها در تفكيك آنجغرافيايي ژنوتيپ
ارقام هر كلاستر عموما از يك كشور بخصوص 

 .اي داشتندهاي ژنتيكي مشابهبودند و يا ويژگي
مدرن از جمله ندا،  ايراني ارقاماختلاط برخي 

تواند با ارقام خارجي مي پژوهش، قائم و پرديس
حاكي از اين مطلب باشد كه ارقام ايراني مدرن 

ممكن است حاوي بخشي از ژنوم ارقام خارجي 
كه توسط والدين آنها به اين ارقام انتقال  باشند

 .يافته است
 

 نتيجه گيري
شانگر ريزماهواره به در اين تحقيق از ن

اي از منظور بررسي تنوع ژنتيكي مجموعه
هاي اصلاحي و ارقام لاين هاي ايراني،ژنوتيپ

هاي مانند ايراني و خارجي استفاده شد. نشانگر
RM 10346  وRM 10386  كه داراي بيشترين

توان در محتواي اطلاعات چند شكلي بودند را مي
علت چند  مطالعات آتي تنوع ژنتيكي برنج به

نتايج بررسي تنوع  شكلي مناسب به كار برد.
هاي مختلف به خوبي ژنتيكي به وسيله تجزيه

 هاي برنج بود.قادر به تفكيك ژنوتيپ

 ها.تجزيه واريانس مولكولي بين خوشه -3جدول
Table 3- Analysis of molecular variance between clusters. 

 منبع تغييرات
Source of 
variation  

 درجه آزادي

Degree of 
freedom 

 مجموع مربعات
Sum od 
squares 

 ميانگين مربعات
Mean of 
squares 

 تخمين واريانس
Estimated 
variance 

درصد 

 تغييرات
Present 

of 
variatio

n 

Φ 

هاخوشهبين   

Between clusters 
3 2285.111 761.704 30.998 36 0/395P

*

* 

هاخوشهدرون   

Within clusters 
91 5039.268 55.377 55.377 64  

  total 94 7324.379  86.375 100 كل
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 .هاپلات دو بعدي مختصات اول و دوم در تفكيك خوشه -3شكل

Figure 3-  Bi-dimensional plot of two first coordinates for classification of groups 
 

هاي به كار برده شده براي در تمامي روش
موعه مورد مطالعه مبدا جغرافيايي تفكيك مج

ها دخيل بود و ارقام هر ها در تفكيك آنژنوتيپ
عموما از يك كشور بخصوص بودند و يا  خوشه
اي داشتند. ارقام هاي ژنتيكي مشابهويژگي

هاي هاي بومي ايراني، لاينايتاليايي، ژنوتيپ

المللي تحقيقات برنج و ارقام مدرن و موسسه بين
جداگانه تفكيك شدند. هاي خوشه محصول درپر

گيري از همچنين بر اساس نتايج تحقيق بهره
ماهواره و تجزيه خوشه اي به هاي ريزنشانگر
بر اساس معيار فاصله ني در  UPGMAروش 

 رسند.مطالعات تنوع ژنتيكي كارا بنظر مي
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Abstract 

The study was designed to characterize the genetic diversity of 95 rice genotypes from 
various countries by 67 microsatellite markers which covered all rice chromosomes. Number 
of 303 alleles was detected with an average of 4.52 alleles per locus. The average 
polymorphism information content value across the marker dataset was 0.51, and it was 
varied from 0.81 (RM 10346) to 0.11 (RM 4862). The cluster analysis based on UPGMA and 
Nei genetic distance grouped the studied population in four main subgroups with a significant 
tendency to cluster by geographical origins. Phylogenetic relationships among the genotypes 
were in agreement with cluster analysis results. Principal co-ordinates analysis (PCoA) with 
considering two first co-ordinates that explained about 71.15% of the total variation also 
confirmed cluster analysis results. Accuracy of cluster analysis was assessed by analysis of 
molecular variance and results revealed significant difference between clusters. The present 
study by evaluation genetic distances in part of Iranian germplasm against foreign inbreed 
lines and varieties obtain appropriate results for applying Iranian germplasm in rice breeding 
projects. 
Key words: Rice, Genetic diversity, SSR, Cluster analysis, Principal Co-ordinates Analysis. 
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