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  چكيده
هاي رو اطلاع دقيق از رفتار ژنتيكي و شناسايي مكاناز اين رقم به صفات مختلف آن بستگي دارد وارزش اقتصادي يك 

 25، ارتباط و پيوستگي بين تحقيقدر اين . دنژادگر در اصلاح ارقام كمك كنهبتواند به ژنومي دخيل در كنترل اين صفات مي
 ابييهاي ارتباطاز طريق مدل برنجمختلف و رقم لاين  121مرفولوژيك در زراعي و صفات مهم از نشانگر ريزماهواره با برخي 
مورد  Tasselو  Structureاي افزارهبا استفاده از نرم) MLM( مدل خطي مخلوط و )GLM( شامل مدل خطي عمومي

جمعيت به پنج زيرجمعيت  ينشانگر ريزماهواره مورد استفاده در اين مطالعه، ساختار ژنتيك 25بر اساس  .ارزيابي قرار گرفت
، MLMو  GLMروش  ا دوب يدر تجزيه ارتباط. درا تاييد كرآن د كه نتايج حاصل از رسم بارپلات نيزشتقسيم ) K=5(فرعي 

ل توجهي از اين صفات را توجيه با صفات مورد مطالعه نشان دادند و تغييرات قابرا داري ارتباط معني ،نشانگر 30و  26ترتيب به
طول و با صفات  RM5نشانگر دار معنيمانند ارتباط وجود نشانگرهاي مشترك در ميان برخي صفات بررسي شده  .دندكر

پليوتروپي و  آثارتواند ناشي از مي درصد گلدهي و ارتفاع بوته 50وز تا تعداد ربا صفات  RM3355نشانگر  عرض برگ پرچم و
ترتيب به ضريب تبيين بالابا  RM6080و  RM190نشانگرهاي  ،همچنين. يا پيوستگي نواحي ژنومي دخيل در اين صفات باشد

شناسايي  منظوربه، نتايج تأييد هاي تكميلي وتوانند پس از آزمايشصفات طول شلتوك و عملكرد دانه منتسب شدند كه مي اب
 . يابي شوندكننده اين صفات، ناحيه ژنومي مربوطه اشباع و تواليرمزهاي ژن

  
  عدم تعادل لينكاژي، پليوتروپي، ساختار ژنتيكي جمعيت :كليدي هاي واژه
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  مقدمه
 از عنوان غذاي نيمي از جمعيت دنيا، گياهيبه برنج
 زيرتيره ،) Poaceaeيا Gramineae(گندميان  خانواده

Oryzoideae ،جنس Oryza 24 داراي و، ديپلوئيد=n2 
 ميزان كهاست  خودگشن گياهي برنج. باشدمي كروموزوم
 از Oryza جنس. است درصد 5 تا صفر بين آن نيدگرگش

 گونه دو گونه آن وحشي و 23كه  شده تشكيل گونه 25
 O. glaberrima و  O.sativa آن معروف و زراعي مهم

 انشعاب فقدان هاآن هايتفاوت ترينمهم كه باشدمي
 گونه در پوشينه روي بر كرك وجود و خوشه ثانويه

glaberrima به گونه زير سه داراي زراعي برنج. است   
اي جاوه و) ژاپونيكا(ژاپني  ،)اينديكا(هندي  هاينام

 هايويژگي داراي كي هر كه باشدمي) جاوانيكا(
 ;Zhu et al., 1998(هستند  خاصي مورفولوژيكي

Triphati et al., 2011(.  ميليون  164برنج با حدود
، داراي متوسط 2013هكتار سطح زير كشت در سال 

ميليون  720تن در هكتار و توليد كل حدود  4/4د عملكر
  ).FAO, 2013(تن بوده است 

كيفيت دانه در برنج نيز همانند ساير غلات، اهميت 
بسيار زيادي دارد و به خصوص در بازار پسندي و ارزش 

هاي مربوط به يكي از جنبه. تجاري آن بسيار مؤثر است
كه خود  باشدكيفيت دانه برنج، كيفيت ظاهري آن مي
باشد، كه ها ميشامل طول، عرض، ضخامت، نسبت بين آن

از . ها در ارزش اقتصادي و بازارپسندي برنج مؤثرندهمه آن
طرفي با توجه به اينكه در ايران، برنج يكي از محصولات 
استراتژيك بوده و طي دو دهه اخير ميزان مصرف سرانه 

رم افزايش كيلوگ 40تا  38كيلوگرم به  20تا  15از (برنج 
و الگوي مصرف و تغذيه مردم تغيير يافته و ) يافته است

عنوان يكي از مواد اوليه اصلي و اساسي مصرف برنج به
بنابراين توليد  .غذاي روزانه، وارد سبد خانوار شده است

بالا و كيفيت دانه مناسب، عملي دانه ارقام با عملكرد 
وري برنج كردن الگوي مكانيزاسيون در مراحل مختلف فرآ

فيزيكي و ظاهري دانه و ساير  هايويژگياز طريق اصلاح 
مرتبط با  هاي زراعي، مرفولوژيك و فيزيولوژيكويژگي

ها ضروري به و شناخت ماهيت ژنتيكي آندانه عملكرد 
  .رسدنظر مي

اگرچه اطلاعات كمي در رابطه با معماري ژنتيكي 
  ارث  صفات مهم و به ويژه صفاتي كه بصورت كمي به

، ولي در )Mackay et al., 2009(رسند، وجود دارد مي

حال حاضر به منظور پي بردن به ماهيت ژنتيكي صفات 
هاي مختلف ژنوميكس امكان كالبد شكافي كمي، روش

 ,.Tuberosa et al(ها را فراهم ساخته است دقيق آن

2002; Semagn et al., 2010( .يابي پيوستگي نقشه
)Linkage mapping( يابي ارتباطي و نقشه
)Association mapping (يابي عدم تعادل يا نقشه

هاي مهم ژنتيك كمي هستند كه اكثراً پيوستگي از روش
يك فنوتيپ خاص جهت فهم ارتباط بين يك ژنوتيپ و 

يابي اگرچه موفقيت نقشه. گيرندميمورد استفاده قرار 
در  ها براي صفات متعددQTLپيوستگي در شناسايي 

 Mauricio et(ها به اثبات رسيده است بسياري از گونه

al., 2001; Doerge, 2002; Maccaferri et al., 
2010; Pasam et al., 2012( ولي با توجه به اينكه ،

مورگان و شناسايي شده بيشتر از چند سانتي QTLمنطقه 
هاي كانديدي QTLباشد، شناسايي شامل صدها ژن مي

  . سازدل مواجه ميمناسب را با مشك
  يابي مانند هاي نقشههمچنين ساخت جمعيت

هاي از طريق تلاقي) RILs(هاي اينبرد نوتركيب لاين
بر بوده كنترل شده و سپس چندين نسل خودگشني زمان

هاي استفاده از و اين نيز خود يكي ديگر از محدوديت
يابي ارتباطي به عنوان نقشه. باشدهاي پيوستگي مينقشه

ك روش جايگزين و يا مكمل جهت شناسايي ارتباط بين ي
يابي نشانگر و صفت، داراي مزاياي زيادي نسبت به نقشه

QTL توان به افزايش وضوح است كه از آن جمله مي
QTLپلاسم طبيعي و افزايش پوشش آللي ، استفاده از ژرم

  ). Yu et al., 2006(اشاره نمود 
تر، با يابي دقيقنقشهيابي ارتباطي علاوه بر روش نقشه

هاي داراي تنوع ژنتيكي بيشتر سازگار بوده و پلاسمژرم
. دهديابي چندين صفت بطور همزمان را مياجازه نقشه

  بنابراين، براي هر صفت مورد نظر نيازي به ايجاد 
هاي دو والدي كه خود باعث هزينه اضافي جهت جمعيت

همچنين اين  .شود، نيستارزيابي ژنوتيپي و فنوتيپي مي
اي در ژنتيك انساني و جانوري كه در طور گستردهروش به

هاي در حال تفرق بزرگ غير ممكن ها ايجاد جمعيتآن
  ).DeWan et al., 2006(شود باشد، استفاده ميمي

  كنون مطالعات قابل توجهي در مورد تعيين  تا
يابي هاي ژني صفات مختلف با استفاده از نقشهجايگاه
 ,.Sabouri et al(ي در برنج صورت گرفته است پيوستگ

2012; Mardani et al., 2013; Kovi et al., 2015 .(
منظور شناسايي يابي ارتباطي نيز بهاگرچه از روش مكان
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هاي مطلوب براي صفات مختلف در برنج مانند عملكرد آلل
)Agrama et al., 2007; Vanniarajan et al., 2012( ،

هاي ، مقاومت به تنش)Jin et al., 2010(كيفيت دانه 
 ,.Zheng et al(و غيرزيستي ) Jia et al., 2012(زيستي 

استفاده شده است، ولي نسبتاً گزارشات كمتري با ) 2015
استفاده از اين روش براي صفات مهم برنج به خصوص 

بر اين اساس در اين  .هاي ايراني وجود داردبراي ژنوتيپ
يابي ارتباطي براي برخي از هتحقيق در نظر است نقش

خصوصيات مهم آگرومورفولوژيك با استفاده از نشانگرهاي 
پلاسم برنج كه بيشتر اي روي بخشي از ژرمريزماهواره

گيرد، شده ايران را در بر ميهاي بومي و اصلاحژنوتيپ
  .انجام شود

  
  هامواد و روش

  فنوتيپي هايمواد گياهي و ارزيابي
ژنوتيپ مختلف برنج  121عداد در اين مطالعه، ت

شده لاين اصلاح 26رقم محلي،  33شامل ) 1جدول (
در قالب طرح بود كه شده خارجي لاين اصلاح 62ايراني و 

با دو تكرار در مزرعه تحقيقاتي  11×11لاتيس ساده 
با طول و عرض  ، رشت،مؤسسه تحقيقات برنج كشور

 37و  دقيقه شرقي 36درجه و  49 ترتيببه جغرافيايي
  . كشت شددقيقه شمالي  16درجه و 
كاري در ارديبهشت ماه گيري در فروردين و نشاخزانه

. برگي صورت گرفت 5- 4و در مرحله  1393سال زراعي 
هاي كليه عمليات زراعي از قبيل آبياري، مبارزه با علف

خوار كرم ساقه(، مبارزه با آفات )وجين بصورت دستي(هرز 
هاي معمول انجام ي مطابق روشو كودپاش) خوارو برگ

هاي مناسب بر اساس در طول دوره رشد در زمان. شد
  مؤسسه تحقيقات ) SES(سيستم ارزيابي استاندارد 

هاي لازم براي ، ارزيابي)IRRI, 2002(المللي برنج بين
درصد گلدهي، تعداد پنجه  50صفاتي مانند تعداد روز تا 

، )مترسانتي(ل خوشه ، طو)مترسانتي(بارور، ارتفاع بوته 
، طول و عرض )مترسانتي(طول و عرض برگ پرچم 

، تعداد دانه پر و پوك، وزن صد دانه )مترميلي(شلتوك 
. دانجام ش) تن در هكتار(رد دانه و در نهايت عملك) گرم(

  .شد هر كرت انجام ازبوته تصادفي  دهها روي كليه ارزيابي
  

  و ارزيابي ژنوتيپي DNAاستخراج 
هاي برگي برگي نمونه 4- 5ها در مرحله ياهچهاز گ

 CTABا استفاده از ها بژنومي آن DNAانتخاب و 
كيفيت و ). Rogers and Bendich, 1985(استخراج شد 

ترتيب با استفاده از استخراج شده به DNAكميت 
الكتروفورز ژل آگارز يك درصد و اسپكتوفتومتري ارزيابي 

ريزماهواره  نشانگر 25 ي،پژنوتيهاي دادهبراي ثبت . شد
بر اساس توازن در پوشش مناسب ژنوم و وضوح ) 3جدول (

 PCRواكنش . در باندهاي چندشكل توليدي انتخاب شد
مراز پلي DNAميكروليتر حاوي تك  10در حجم نهايي 

ميكروليتر، بافر  15/0به ميزان ) واحد 5/0با غلظت نهايي (
PCR ) ميكروليتر،  1به مقدار ) برابر 10با غلظتMgCl2 

ميكروليتر،  48/0به ميزان ) مولارميلي  50با غلظت (
dNTPs ) ميكروليتر،  6/0به مقدار ) مولارميلي 5با غلظت

) ميكرو مولار 10با غلظت (آغازگرهاي مستقيم و معكوس 
ميكروليتر، آب ديونيزه استريل به  4/0هر كدام به مقدار 

 50با غلظت  DNAر ميكروليت 2ميكروليتر و  97/4مقدار 
شامل برنامه دمايي دستگاه ترموسايكلر . نانوگرم بود

و  C94˚دقيقه در دماي  4سازي اوليه به مدت واسرشت
 C94˚دماي در ثانيه  45صورت چرخه حرارتي به 35بعد 

منظور به C55˚ثانيه در دماي  45 ،سازيواسرشتجهت 
 طجهت بس C72˚ يك دقيقه در دماي ،غازگرهاآاتصال 

منظور به C72˚دماي در دقيقه  5 تينها در وآغازگرها 
منظور به. انجام گرفت) بسط نهايي(بسط تكميل فرآيند 

الگو و  DNA ها بهآغازگر تر شدن اتصالاختصاصي
حذف نوارهاي  نيزو  هاآنجلوگيري از اتصال غيرتخصصي 

 Touchصورت به دستگاه برنامه دمايي ريزماهواره،شبه

down كه دماي مرحله اتصال آغازگرها طوريبه م شد،انجا
در نظر گرفته شد و در هر چرخه  C65˚در ده چرخه اول 

 55يك درجه سلسيوس از اين دما كاسته شد تا به دماي 
چرخه حرارتي  25درجه سلسيوس رسيد و به دنبال آن، 

-فراوردهتفكيك جهت . باقيمانده با همين دما انجام شد

مورد  تنوع موجود در ارقام زيابيارو  شده تكثير هاي
 وشد  استفادهدرصد  6اكريلاميد پلي هاياز ژل، مطالعه

نيترات نقره  با ژل آميزيرنگمنظور مشاهده نوارها به
براي تعيين اندازه باندها نيز از نشانگر اندازه  . صورت گرفت

O'GeneRulerTM )استفاده شد) شركت فرمنتاز.  
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  تحقيقهاي برنج مورد استفاده در اين ينارقام و لا - 1جدول 
Table 1. Rice varieties and lines used in this study 

  منشأ
Origin

  نوع
Type

  ژنوتيپ
Genotype

  منشأ
Origin

  نوع
Type 

  ژنوتيپ
Genotype 

 بينام محلي گيلان، ايران سنگ طارم محلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalSang-e-Tarom Guilan, IranLocal  Binam  
 عنبربو محلي گيلان، ايران اهلمي طارممحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalAhlami-Tarom Guilan, IranLocal  Anbarboo 
 دارابسياه سليماندم محلي گيلان، ايران طارم منطقهمحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocal Tarom-
Mantagheh Guilan, Iran Local  Domsiah-

Soleimandarab 
 گرده رامهرمز محلي گيلان، ايران زيرهمحلي گيلان، ايران

Guilan, IranLocalZireh Guilan, IranLocal  Gardeh-Ramhormoz  
 هاشمي محلي گيلان، ايران موسي طارممحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalMousa-Tarom Guilan, IranLocal  Hashemi  
 پسندشاه محلي گيلان، ايران ديلمانيمحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalDeilamani Guilan, IranLocal  Shahpasand 
 سياهدم محلي گيلان، ايران قشنگهمحلي گيلان، ايران

Guilan, IranLocalGhashange Guilan, IranLocal  Domsiah  
 سفيددم محلي گيلان، ايران گردهمحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalGardeh Guilan, IranLocal  Domsefid  
 غريب محلي گيلان، ايران طارم محليمحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalTarom-Mahali Guilan, IranLocal  Gharib  
 موسي طارم محلي گيلان، ايران م اميريطارمحلي مازندران، ايران

Mazandaran, IranLocalTarom-Amiri Guilan, IranLocal  Mousa-Tarom  
 زرددم محلي گيلان، ايران چمپا اهوازمحلي خوزستان، ايران

Khuzestan, IranLocalChampa Ahvaz Guilan, IranLocal  Domzard 
 سراييحسن محلي ، ايرانگيلان خزر شدهاصلاح گيلان، ايران

Guilan, IranImproved Khazar  Guilan, IranLocal  Hassansaraee 
 حسني محلي گيلان، ايران كوهسار شدهاصلاح مازندران، ايران

Mazandaran, IranImproved Koohsar Guilan, IranLocal  Hassani 
 بودارچمپا محلي گيلان، ايران 1گيل شدهاصلاح گيلان، ايران

Guilan, IranImproved Gil 1Guilan, IranLocal  Champabodar 
 سرايي آتشگاهحسن محلي گيلان، ايران هويزه شدهاصلاح خوزستان، ايران

Khuzestan, Iran Improved  Hoveizeh Guilan, Iran Local  Hassansaraee 
Atashgah 

 پسند مازندرانشاه محلي رانمازندران، اي شيرودي شدهاصلاح مازندران، ايران

Mazandaran, IranImproved  Shiroodi Mazandaran, IranLocal  Shahpasand-
Mazandaran 

 غلافسرايي پيچيدهحسن محلي گيلان، ايران كشوريحاصل رقم باسماتي مازندران، ايران

Mazandaran, Iran
Derived from 

Basmati 
Keshvari  Guilan, Iran Local  Hasansaraee Pichideh 

Ghalaf 
 سرخدم محلي گيلان، ايران دانيال شدهاصلاح خوزستان، ايران

Khuzestan, IranImproved DanialGuilan, IranLocal  Domsorkh 
 سالاري محلي گيلان، ايران پژوهش شدهاصلاح مازندران، ايران

Mazandaran, IranImproved PajouheshGuilan, IranLocal  Salari 
 ريحانيغريب سياه محلي گيلان، ايران جلودار شدهاصلاح مازندران، ايران

Mazandaran, IranImproved Jelodar Guilan, IranLocal  Gharib-Siah-Reihani 
 كاظميعلي محلي گيلان، ايران پرديس شدهاصلاح مازندران، ايران

Mazandaran, IranImproved PardisGuilan, IranLocal  Ali Kazemi 
 عنبوري اهواز محلي خوزستان، ايران رودزاينده شدهاصلاح اصفهان، ايران

Esfahan, Iran  Improved ZayanderoudKhuzestan, IranLocal  Anbouri-Ahvaz 
 وارداتي ايري، فيليپين

IR4491-89-1 
 سازندگي شدهاصلاح اصفهان، ايران

IRRI Foreign Esfahan, Iran Improved Sazandegi 
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 Table 1. Continued ادامه                                                                                                                         - 1جدول 

  منشأ
Origin

  نوع
Type 

  ژنوتيپ
Genotype

  منشأ
Origin

  نوع
Type 

  ژنوتيپ
Genotype 

 قائم شدهاصلاح مازندران، ايران تتپ وارداتي مصر

Egypt Foreign TETEP Mazandaran, IranImproved Ghaem 
 مصر

Egypt 
 وارداتي

Foreign
Usen 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 
 شدهاصلاح

Improved 
 ساحل

Sahel 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign 
NP-125 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 

 IR7328حاصل لاين 

Obtained from 
IR7328 

 فجر

Fajr 

 ايري، فيليپين

IRRI 
IR1541-102-6-

3//IR20*4/O.nivara 
IR30 

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 IR8/ سياهدم

Domsiah/IR8 
 سپيدرود

Sepidroud 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign 
 IR50مازندران 

Mazandaran IR50 
 ران، ايرانمازند

Mazandaran, Iran 

حاصل رقم باسماتي 
Obtained from 

Basmati  

 شفق

Shafagh 

 ايري، فيليپين

IRRI 
IR28/Kwang-Chang-

Ai//IR36 
IR58 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 
 موتاسيون

Mutation 
 تابش

Tabesh 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign

 مقايسه آمل30شماره

Amol, No. 30

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 يدرودسپ/سالاري

Salari/Sepidroud 
 درفك

Dorfak  
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign

 مقايسه آمل229شماره

Amol, No. 229

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 IR8/ اه محليسيدم

Local Domsiah/IR8 
 بجار

Bejar 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR67017-71-3-2 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 
 سنگ طارم/ 3آمل

Amol3/Sange Tarom

 نعمت

Nemat 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign 
 5رستورر شماره 

Restorer, No. 5 
 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 

حسن سرايي/ سنگ طارم
Sange 

Tarom/Hassansaraie 

 ندا

Neda 

 ليپينايري، في

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IRON-70-7053-7 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 
 IR29/ 1آمل 

Amol1/IR29 
 دشت

Dasht 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
Canturypatna 

 مازندران، ايران

Mazandaran, Iran 
 موتاسيون

Mutation 
 پويا

Pooya 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign

IRON-13-VE 304ين لا
Line304, IRON-13-VE 

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 وارداتي

Foreign 
 كادوس

Kadous 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign

IRON-13-VE 305لاين 
Line305, IRON-13-VE 

 ، ايرانگيلان
Guilan, Iran 

 هيبريد

Hybrid 
GH3 

 ژاپن

Japan 
  وارداتي

Foreign 
Norin-22 

 فيليپين ايري،

IRRI 

IR833-6-2-1-
1///IR1561-149-

1//IR24*4/O.nivara 
IR28 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR25571 

 ايري، فيليپين

IRRI

IR1561-228-1-
2/IR1737//CR94-13 

IR36 

 مصر

Egypt 
 وارداتي

Foreign
Ciza-181 

 ايري، فيليپين

IRRI

IR215314-1-6-
2/IR28//IR36 

IR50 

 مصر

Egypt 
 وارداتي

Foreign

 1-آرژانتين
Argentina-1 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR60 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR66233-169-3-3 

 مصر

Egypt

 وارداتي

Foreign 
Dcl 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74718-24-2-3 

 مصر

Egypt

 وارداتي

Foreign 
 CYمصر 

Egypt CY 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74721-199-1-3 

 مصر

Egypt

 وارداتي

Foreign 
 DCمصر 

Egypt DC 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR70445-86-2-1 

 مصر

Egypt

 وارداتي

Foreign 
CN-21 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74719-68-2-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 تيواردا

Foreign 
 338لاين 

Line 338 

 
  
  

5 



 1396بهار / اولشماره / دوره هفتم/ تحقيقات غلاتعزيزي و همكاران                                                                                    
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  منشأ
Origin 

  نوع
Type 

  ژنوتيپ
Genotype 

  منشأ
Origin 

  نوع
Type 

  ژنوتيپ
Genotype 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR75481-108-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 120لاين 

Line 120 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74720-13-1-2 

 ژاپن

Japan

 وارداتي

Foreign 
 نوريميفوجي

Fujiminori 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR75481-123-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 6لاين 

Line 6 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74719-145-2-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 839لاين 

Line 839 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR74720-85-1-2 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 830لاين 

Line 830 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR75481-146-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 831لاين 

Line 831 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR71735-6-3-3 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 833لاين 

Line 833 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
E1 

 ، فيليپينايري

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 834لاين 

Line 834 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
E2 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
 835لاين 

Line 835 
 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign

IR?-15092-RT1031-
62 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR70445-146-3-3 

 يليپينايري، ف

IRRI 
 وارداتي

Foreign

 213لاين
Line 213 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR67418-110-3-2-2-2 

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 هيبريد

Hybrid
GH1 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR71739-24-3-5 

 گيلان، ايران

Guilan, Iran 
 هيبريد

Hybrid
GH2 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR75489-15-2-1 

 ايري، فيليپين

IRRI 
 وارداتي

Foreign
IR66232-88-2-2-1 

 ايري، فيليپين

IRRI

 وارداتي

Foreign 
IR67015-49-2-6 

 
  

  ها تجزيه و تحليل داده
امتيازدهي باندها به صورت يك براي وجود باند و صفر 

و يك به  ماتريس صفر. براي عدم وجود باند انجام گرفت
. منظور ارزيابي ساختار جمعيت مورد بررسي استفاده شد

 )1(از طريق رابطه ) PIC(ميزان اطلاعات چند شكلي 
  ): Anderson et al., 1993( محاسبه شد

)1 (                                       



n

1i

2
iP1PIC  

. استها تعداد مكان nو ام iفراواني آلل  Piكه در آن، 
هاي مناسب و  ها به زيرجمعيتژنوتيپ بندي دقيق دسته

هاي مختلط با استفاده از روش بيزين در تشخيص ژنوتيپ
 Pritchard et(انجام گرفت  Structure 2.3.4افزار  نرم

al., 2000( .ها را با يك  اين روش هر يك از ژنوتيپ
كند  هاي فرضي منتسب مي احتمال و طوري به زيرجمعيت

هر زيرجمعيت ميزان عدم تعادل پيوستگي حداقل  كه در

 Kمقادير اوليه . و تعادل مرحله گامتي حداكثر باشد
در نظر گرفته شد و  10تا  1بين ) زيرجمعيت فرضي اوليه(

تكرار  5ها  جهت افزايش دقت براي هركدام از زير جمعيت
و  Admixtureبراي اين منظور از مدل . دمنظور ش

) Burn-in(تكرار آزمايش  10000لي با استقلال فراواني آل
 MCMC )Markov Chain Monteتكرار  10000و 

Carlo (نمايي استفاده گرديد تا منحني حداكثر درست
تعداد ( Kبراي هر مقدار  Structureافزار  نرم. حاصل شود

را محاسبه  Qstيك ماتريس به نام ) واقعي زير جمعيت
ضرايب احتمال كند كه اين ماتريس شامل برآورد مي

در . باشدها مي عضويت هر لاين در هر يك از زيرجمعيت
بارپلات حاصل، وقتي درصد عضويت يك ژنوتيپ به يك 

باشد، ژنوتيپ به آن كلاستر  7/0كلاستر بيشتر يا مساوي 
شود، ولي در صورتي كه درصد عضويت آن نسبت داده مي

مخلوط (عنوان ژنوتيپ تركيبي كمتر از اين مقدار باشد، به

6 
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تعداد . )Spataro et al., 2011(شود تعريف مي) شده
همكاران  روش ايوانو وبر اساس  (K)واقعي زيرجمعيت 

)Evanno et al., 2005 (اين روش بر . دمشخص ش
استوار است كه شيب تابع احتمالي  ΔKاساس آماره 

LnP(D) شكند كه تعداد اي ميرا در نقطهK  فرضي در
  .ثر احتمال باشدآن نقطه داراي حداك

دار شناسايي نشانگرهاي مرتبط و داراي ارتباط معني
با صفات مورد ارزيابي، بر اساس مدل خطي عمومي 

)GLM ( وابسته به ماتريسQ ) ماتريس ضرايب ساختار
وابسته به ) MLM(و مدل خطي مخلوط ) جمعيت

جهت ) ماتريس روابط خويشاوندي :Q+K )Kماتريس 
با استفاده از  صفت - ذب بين نشانگراز ارتباط كا جلوگيري

منظور همچنين به .انجام گرفت TASSEL 3.0افزار نرم
 Minitab ver.16افزار هاي توصيفي از نرممحاسبه آماره
  .استفاده شد

  نتايج و بحث
  هاي توصيفيآماره

مهم توزيع مشاهدات صفات مورد مطالعه  هايشاخص
ب غييرات و ضريشامل حداقل، حداكثر، ميانگين، دامنه ت

بر اساس . ه شده استاراي 2تغييرات فنوتيپي در جدول 
دست آمده، بالاترين ضريب تغييرات مربوط به هنتايج ب

و  4/45ترتيب به(تعداد دانه پوك در خوشه و عملكرد دانه 
نتايج اين مطالعه بر اساس ارزيابي . بود) درصد 7/26

نشان  هاي مختلف پراكندگيفنوتيپي و محاسبه شاخص
پلاسم برنج مورد مطالعه داراي تنوع بالايي از داد كه ژرم

تواند در مطالعه باشد كه اين تنوع ميصفات مي بيشترنظر 
زيرا در روش تجزيه  ،تجزيه ارتباطي حاضر مفيد واقع شود

هاي فنوتيپي در هاي مرتبط با چندشكليارتباطي عامل
تلاقي دو هاي حاصل از تر از جمعيتهاي متنوعجمعيت

هاي غيرخويشاوند جستجو ژنوتيپ همانند مشخصوالد 
وقوع وقايع نوتركيبي در طول تاريخ  ،بنابراين .شوندمي

هاي با تنوع زياد كه معمولاً چندين تكاملي اين جمعيت
، باعث شكست هستندنسل دورتر از جد مشترك خود 

به . شوندهاي عدم تعادل پيوستگي درون ژنوم ميبلوك
يابي تمام رويدادهاي ميوزي در اين نوع نقشه ،ديگرعبارت 

كه در طول تاريخچه تكاملي گياه انباشته شده است، در 
معمول  هايكه در روششود، در صورتينظر گرفته مي

هاي تلاقي يا در تعدادي از نسل فقطيابي نقشه
بنابراين وجود تنوع زياد . افتدمي ميوز اتفاق ،خودگشني
ورد بررسي جهت وضوح و دقت بيشتر هاي مدر جمعيت

 از نظررسد كه اين تنوع نتايج حاصله ضروري به نظر مي
در اين تحقيق فنوتيپي و ژنوتيپي در جمعيت مورد مطالعه 

 Allahgholipour(پور و همكاران قلياله. شودمشاهده مي

et al., 2004( رحيمي و همكاران ،)Rahimi et al., 

 Kiani and( ادهزنعمتو كياني و ) 2010

Nematzadeh, 2012 ( نيز در مطالعات مشابهي روي
هاي ز ژنوتيپبرنج، سطح بالايي از تنوع را براي بسياري ا

  .دندمورد بررسي گزارش كر

  ارزيابي تنوع و ساختار ژنتيكي
ژنوتيپ  121تنوع و ساختار ژنتيكي  ارزيابيمنظور به

توزيع و  جفت آغازگر ريزماهواره با 25مختلف برنج از 
مكان  98در كل . پوشش ژنومي مناسب استفاده شد

توسط آغازگرهاي مورد استفاده تكثير شد كه از اين تعداد 
محتواي . چند شكل بودند) درصد 7/84(مكان  83

تا ) RM282آغازگر ( 29/0از ) PIC(اطلاعات چندشكل 
جدول (متغير بود  46/0با ميانگين ) RM11آغازگر ( 64/0
دست آمده در پژوهش حاضر هدن چند شكلي ببالا بو). 3

توان به كارآيي بالاي اين نشانگرها، وسعت مناطق را مي
تعداد زياد  نيزهاي مورد بررسي و جغرافيايي منشأ ژنوتيپ

 ,.Mokrani et al(هاي مورد بررسي نسبت داد ژنوتيپ

ها با اي در يوكاريوتاز آنجا كه نواحي ريزماهواره). 2002
اند، بنابراين استفاده از بالا در سراسر ژنوم پراكندهفراواني 

تواند سطح بالايي از چندشكلي را آشكار اين روش مي
در اين بررسي در ). Zietkiewicz et al., 1994(سازد 

مورد استفاده  نشانگرهايبسياري از براي  PICكل مقادير 
دهنده انتخاب صحيح و كارآيي بالاي اين زياد بود كه نشان

و چندشكلي براي  PICمقادير بالاي . باشدرها ميشانگن
نشانگرهاي ريزماهواره در مطالعات ديگري نيز گزارش شده 

  ).Zhou et al., 2012; Das et al., 2013(است 
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  ژنوتيپ برنج 121ميانگين، حداقل، حداكثر، دامنه تغييرات و ضريب تغييرات فنوتيپي صفات مورد بررسي در  - 2جدول 
Table 2. Mean, minimum, maximum, range and phenotypic coefficient of variation of assessed traits in 121 rice 

genotypes. 

  (%)ضريب تغييرات 
Coefficient of 
variation (%) 

  دامنه تغييرات
Range 

  حداكثر
Maximum 

  حداقل
Minimum 

  ميانگين
Mean 

  صفت
Trait 

10.13 57.0 128.0 71.0 99.5±0.61 
  درصد گلدهي 50روز تا 

Days to 50% flowering 

18.41 18.0 28.0 10.0 15.1±0.18 
  تعداد پنجه

Number of tiller 

16.09 101.0 176.0  75.0  118.8±1.23 
  ارتفاع بوته

Plant height (cm) 
9.70 13.0 33.0 20.0  26.3±0.16 

  طول خوشه
Panicle length (cm) 

14.78 25.0 43.3 18.3 27.8±0.26 
  طول برگ پرچم

Flag leaf length (cm) 
11.61 0.8 1.6 0.8 1.12±0.008 

  عرض برگ پرچم
Flag leaf width (cm) 

21.66 107.0 166.0 59.0 111.5±1.55 
  تعداد دانه پر

Number of filled grain 
45.45 57.0 67.0  10.0 23.3±0.68  

  تعداد دانه پوك
Number of unfilled grain 

11.16 5.3 12.5  7.2 10.1±0.07 
  طول شلتوك

Paddy length (mm) 
13.59  1.5 3.6 2.1 2.54±0.02 

  عرض شلتوك
Paddy width (mm) 

13.99 2.0 3.8 1.8 2.48±0.02 
  وزن صد دانه

100-grain weight (g) 
26.74 5.45 7.45 2.0 4.3±0.06 

  عملكرد دانه
Grain yield (t.ha-1) 

  

، ساختار جمعيت كه براي توضيح ژنتيكيات در مطالع
شود، ها استفاده ميروابط افراد در درون و بين جمعيت

ه تكاملي افراد در يك جمعيت را اراياندازي از روابط چشم
همچنين در مطالعات تجزيه ارتباط در حالت . ددهمي
آل نبايد ساختاري در جمعيت مورد مطالعه وجود ايده

معيت نبايد خود به لحاظ ساختاري داشته باشد، يعني ج
ها تقسيم شود، زيرا وجود ساختار در جمعيت به زيرگروه

تواند عامل بازدارنده در جهت دستيابي به مورد مطالعه مي
كه اثر ساختار جمعيت در صورتي .باشدنتايج قابل اعتماد 

و روابط خويشاوندي در تجزيه ارتباط در نظر گرفته 
وجود خواهد آمد هاذب بنشوند، نتايج مثبت ك

)Breseghello and Sorrells, 2006 .( بنابراين آگاهي از
يابي نياز در نقشهعنوان يك پيشساختار جمعيت به

منظور اجتناب از شناسايي ارتباطات تواند بهارتباطي مي
د شومثبت دروغين بين نشانگرها و صفات استفاده 

)Pritchard and Donnelly, 2001 .(ن منظوربه همي، 

ساختار ژنتيكي جمعيت و چگونگي آن و  تحقيقدر اين 
منظور استفاده از آن ها بهعيين تعداد مناسب زيرجمعيتت
عنوان كوواريت در انجام تجزيه ارتباطي بر اساس روش به

بر اساس نتايج  .شدانجام   Structureافزار بيزين در نرم
لاسم پدر ژرم) K=5(زيرجمعيت احتمالي  پنج، حاصل

بهينه  Kعنوان به كه) 1شكل (مورد مطالعه شناسايي شد 
در تخمين ساختار جمعيت و محاسبه ماتريس سهم 

نظر گرفته در ) Qماتريس (عضويت افراد در هر كلاستر 
، از كل )2شكل (ه شده در بارپلات بر اساس نتايج اراي. شد

) درصد 8/29(ژنوتيپ  36ژنوتيپ برنج مورد مطالعه،  121
احتمال تعلق هر ژنوتيپ به هر دو زير (ساختار مخلوط 
به ) درصد 4/17(ژنوتيپ  21، )است 7/0گروه كمتر از 

ژنوتيپ به هر كدام از ساختارهاي دوم و  18ساختار اول، 
 4/12(يپ به ساختار چهارم ژنوت 15، )درصد 9/14(سوم 
به ساختار پنجم تعلق ) صددر 7/10( ژنوتيپ 13و ) درصد

.داشتند
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  با نشانگرهاي ريزماهواره) K= 5( مطالعه هاي برنج موردژنوتيپنمودارهاي دوسويه براي تعيين تعداد مناسب زيرجمعيت در  -1شكل 
Figure 1. Bilateral charts for determination of the number of sub-population in the studied rice genotypes (K=5) 

based on microsatellite markers 
 

  
  
  
  

 
هر رنگ ). K=5(ريزماهواره  مكان 25مورد مطالعه بر اساس  ژنوتيپ برنج 121براي Bayesian تجزيه كلاستر مبتني بر مدل  -2شكل 

  .دهدحورعمودي ضريب تعلق هر فرد به هر كلاستر را نشان ميم. دهديك زيرجمعيت يا كلاستر را نشان مي
Figure 2. Bayesian model based cluster analysis for 121 different rice genotypes using 25 microsatellite loci 
(K=5). Each colors indicate one sub-population or cluster. Vertical axis show belonging coefficient of each 

genotype into clusters. 
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   ي مورد مطالعه در اين تحقيقنشانگرهامشخصات  - 3 جدول
Table 3. Characteristics of the studied markers in this research  

  محتواي اطلاعات چند شكل
Polymorphism 

information content 

  )3'- 5'(توالي آغازگر برگشت 
Reverse sequence 

  )5'-3'(توالي رفت 
Forward sequence 

  موتيف
Motif 

  كروموزوم
Chromosome 

  نشانگر
Marker  

0.58 GCATCCGATCTTGATGGG TGCAACTTCTAGCTGCTCGA  (GA)14 1 RM5 

0.46 TGCGGCCTGCCGTTTGTGAG AGTCTACGTGGTGTACACGTGG  (GAA)9 1 RM128 

0.52 GCTCCCTCACTCACAACTCC  TTTGACCTCAACTCCCAAGC  (GA)18 2  RM3774  

0.39 CTTGCAAGGTCTGTTGCATC  AGAAGGTTGCTTTCTTGGCC  (CT)13  2 RM3248 

0.61 TTAATTCCTTGGTCTCAAATG  CATATGCAATTGATGTTTCG  (CT)15 2 RM3355 

0.34 CATCGGGAGAGAAAGAGAGC  AGAGGAAGCAAGGAGATCGC  (CCT)9 3 RM6080 

0.49 AACACAGCAGGTACGCGC CGCTAGGGCAGCATCTAAA  (TCG)5(GA)16 3 RM16 

0.37 GACAAGAGAACATCGCTAGG CGCTAGGGCAGCATCTAAA  (CT)15(CA)10 3 RM593 

0.51 TGTACCATCGCCAAATCTCC CTACTTCTCCCCTTGTGTCG C9(CT)8 4 RM261 

0.62 ATGACTTGATCCCGAGAACG TTCGCTGACGTGATAGGTTG (CT)19 4 RM252 

0.29 ACGGTTTGGTAGGGTGTCAC  GGCGAATTCTTTGCACTTGG  (GA)11  5 RM574 

0.45 GACAAGAGAACATCGCTAGG  TCCCGTATGTAACGTGCCA (CT)15(CA)10  5 RM593 

0.42 CAAAAACAGAGCAGATGAC TTGCAGATGTTCTTCCTGATG (CT)11 6 RM190 

0.38 AAGAAACCCTCGGATTCCTG ATTATTCCCCTCTTCCGCTC  (CT)15 6 RM3330 

0.64 GGTGGCATTCGATTCCAG TCCAACATGGCAAGAGAGA  (GA)17 7 RM11  

0.53 AAG AAC AGC TGA CTT CAC AA CTG ATG ATA GAA ACC TCT TCTC (CT)14 7 RM214 

0.36 CAACAGCGATCCACATCATC GCTTAAGGACTTCTGCGAACC (CTT)18 7 RM336 

0.47 GTTGATTTCGCCAAGGGC GACAGGGAGTGATTGAAGGCC (CT)21 8 RM256 

0.31 CGTTGAGCAGCGCGACGTTGAC CTTCGGCGCCGTCATCAAGGTG (CT)26 8 RM223 

0.46 ACGTACGGACGTGACGAC CCGGTCAGTTCAAGCTCTG (CA)7G6(GA)7 9 RM288 

0.59 CTACCTCCTTTCTAGACCGATA CTCGTTTATTACCTACAGTACC (CT)17 9 RM201 

0.41 ACTTGCTCTACTTGTGGTGAGGGACTG CTACATCGGCTTAGGTGTAGCAACACG (CA)6(GA)36 10 RM228 

0.53 GTTTCCTACCTGATCGCGAC GAAGCCGTCGTGAAGTTACC (CT)3(GTAT)8(GT)5 10 RM311 

0.48 ATCAACCTGCACTTGCCTGG GCCTCGAGCATCATCATCAG (CT)30 11 RM202 

0.37 AGCTGCAACGATGTTGTCC GATCTGCAGACTGCAGTTGC (GA)16 11 RM286 
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  پيوستگيعدم تعادل 
 اساس بر هاQTL يابيمكان كه يابي ارتباطينقشه در
، علاوه بر تركيب گيردمي صورت پيوستگي تعادل عدم

در ) LD(ساختار جمعيت، گستره عدم تعادل پيوستگي 
ت اساسي برخوردار است ژنوم نيز از اهمي)Al-Maskri et 

al., 2012(.  كل  درصد از 82/2 تحقيق،در اين
تر از دار و بزرگمعني r2 داراي ي مطالعه شدهنشانگرها

عدم . )3شكل ( )r2 ≥ 0.1, P-value ≤ 0.01( دندبو 1/0
در مجموعه ژنتيكي تحت مطالعه،  پيوستگيتعادل 

از . سازدپذير ميرا امكان يابي ارتباطيآناليزهاي مكان
توان به سيستم مي LDعوامل افزايش دهنده مقدار 
هاي ژنومي، رانده شدن اتوگامي، اپيستازي، نوآرايي

يكي، ساختار جمعيت، اندازه ژنتيكي، ايزولاسيون ژنت
كوچك جمعيت، انتخاب و درجه خويشاوندي اشاره كرد، 

، تبديل ژني، مقادير بالاي )آلوگامي(كه دگرآميزي در حالي
اي از عوامل دوره هايجهشو همچنين  جهشنوتركيبي و 

-Gupta et al., 2005; Al( هستند LDكاهنده مقدار 

Maskri et al., 2012( .ت اتوگامي برنج،ماه كنار دري 
 مقدار برآورد در است ممكن نيز استفاده مورد نشانگر نوع

LD باشد  مؤثر)Ching et al., 2002 .(نظر طبق بر 
 مانند( آللي چند نشانگرهاي ،)Slatkin, 1994(اسلاتكين 
 به نسبت دارمعني LD كي حصول جهت) ريزماهواره
 ترحتملم...)  و SNP، DArT مانند( آللي دو نشانگرهاي

 ,.Remington et al( همكاران و رمينگتون. باشندمي

 نشانگرهاي بين را LD از بالاتري نسبتاً دامنه نيز) 2001
SSR نشانگرهاي به نسبت SNP كردند مشاهده .  

 

 
  MLMو  GLMهاي مورد مطالعه بر اساس مدل هاي برنجژنوتيپشده در نشانگرهاي پيوسته با صفات ارزيابي - 4جدول 

Table 4. Linked markers to evaluated traits in the studied rice genotypes based on GLM and MLM models 
  صفت
Trait 

  نشانگر
Marker

GLM model   MLM model 

P-value R2  F-value P-value 
  درصد گلدهي 50روز تا 

Days to 50% flowering 
RM288 0.01 0.18  5.2 0.01 

RM3355 0.03 0.11  7.1 0.02 

  تعداد پنجه
Number of tiller 

RM201 0.02 0.19  4.6 0.01 
RM261 0.01  0.17   5.8  0.02  

  ارتفاع بوته
Plant height 

RM3355 0.01 0.11  3.3 0.04 
RM128 0.03 0.13  4.3 0.02 
RM311 0.06 0.10   5.4 0.01 

  طول خوشه
Panicle length 

RM3774  0.02 0.18  4.9 0.02 
RM593 0.01  0.21   5.4  0.01  

  طول برگ پرچم
Flag leaf length 

RM3248 0.02 0.14  5.3 0.03 
RM574 0.08 0.09 4.5 0.03 
RM5 0.01 0.17  5.1 0.02 

  عرض برگ پرچم
Flag leaf width 

RM16 0.03 0.11  3.9 0.02 
RM5 0.04 0.09  3.3 0.04 

  تعداد دانه پر
Number of filled grain 

RM6080 0.05 0.08  3.8 0.04 
RM214 0.03  0.13   4.6  0.02  

  تعداد دانه پوك
Number of unfilled grain 

RM256 0.03 0.12  2.4 0.04 
RM223 0.04 0.16  5.6 0.01 

  طول شلتوك
Grain length 

RM190 0.01 0.28  4.2 0.02 
RM574 0.03 0.12  3.6 0.04 
RM202 0.13 0.08  5.1 0.01 

  عرض شلتوك
Grain width 

RM201 0.01 0.09  4.4 0.02 
RM336 0.04 0.11  2.6 0.03 

  وزن صد دانه
100-grain weight 

RM3330 0.01 0.19  4.1 0.03 
RM236 0.03 0.12  3.9 0.02 
RM223 0.10 0.09 3.3 0.04 
RM252 0.02 0.18  4.2 0.03 

  عملكرد دانه
Grain yield 

RM6080 0.01 0.23  4.7 0.03 
RM311 0.02  0.14   4.2  0.03  
RM128 0.04 0.09 3.6 0.04 
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  MLMو  GLMهاي يابي ارتباطي با مدلمكان
صفات مورد  با پيوسته نشانگرهاي شناسايي منظوربه
 يابيمكان هاي برنج مورد مطالعه،ژنوتيپ در ارزيابي
 به وابسته) GLM( عمومي خطي مدل اساس بر ارتباطي
 هر به فرد هر عضويت احتمال ضرايب ماتريس( Q ماتريس

) MLM( مخلوط خطي مدل و) ها زيرجمعيت از كي
 روابط ماتريس: Q+K )K هايماتريس به وابسته

 انجام TASSEL 3.0 افزارنرم از استفاده با) خويشاوندي
 GLM، 26 مدل از حاصل نتايج اساس بر كل در. گرفت
 نشان ارزيابي مورد صفات با داريمعني ارتباط نشانگر
 پنج احتمال سطح در ارتباط 17 تعداد، اين از كه دادند
. بودند دارمعني درصد يك احتمال سطح در بقيه و درصد
 شامل مدل اين اساس بر دارمعني و مرتبط هايمكان
درصد  50هر يك از صفات تعداد روز تا  با مكان دو ارتباط

خوشه، طول و  طول ارتفاع بوته، پنجه، گلدهي، تعداد
عرض برگ پرچم، تعداد دانه پر و پوك در خوشه و طول و 

صفت وزن صد دانه و عملكرد  با مكان سه عرض شلتوك و
 اطلاعات از كه MLM مدل اساس بر). 4 جدول( دانه بود
 كمتر اريبي در نتيجه و GLM مدل به نسبت بيشتري

 با مرتبطدار معني مكان 30 تعداد كند،مي استفاده نتايج
درصد  يكو  پنجدر سطوح احتمال  ارزيابي مورد صفات

هر يك از صفات  با مكان دو ارتباط شامل كه شد شناسايي

درصد گلدهي، تعداد پنجه، طول خوشه، عرض  50روز تا 
برگ پرچم، تعداد دانه پر و پوك در خوشه و عرض 

م، شلتوك، سه مكان با صفات ارتفاع بوته، طول برگ پرچ
طول شلتوك و عملكرد دانه و چهار مكان با صفت وزن 

   ).4 جدول( بود صد دانه
 منظور به )Yu and Buckler, 2006( يو و باكلر

 MLM مدل از دروغين مثبت نتايج كاهش و نتايج بهبود
 قطر و خوشه وزن دهي،گل زمان مانند صفاتي بررسي در

 با مقايسه در را تريدقيق نتايج و استفاده ذرت در خوشه
و  آگراما. دندكر گزارش Q يا K منفرد خطي هايمدل

 روشبا استفاده از  نيز) Agrama et al., 2007(همكاران 
 را با SSR نشانگر 123يابي ارتباطي، ارتباط بين مكان

ژنوتيپ برنج بررسي كردند و ضمن  103در  دانهصفات 
مكان با  5دار ، ارتباط معنيMLMتأييد اعتبار مدل 

نسبت طول به عرض فات عملكرد دانه، عرض دانه و ص
با  رامكان با وزن هزار دانه  4مكان با طول دانه و  6دانه، 

 Wen(ون و همكاران . دنداستفاده از اين مدل گزارش كر

et al., 2009 ( با استفاده از مدل نيزMLM ،هاي نشانگر
SSR دهي، ارتفاع گياه و خوشه ت تاريخامرتبط با صف

پلاسم يك ژرم در 7روي كروموزوم شماره را شه طول خو
برنج چيني شناسايي و كارايي اين روش را در شناسايي 

  . دندتأييد كرنشانگر  -  فنوتيپارتباطات 
 
 
 

    

  

  

  

  

  

  

  
  

  
  .دهدان مينش هابراي جفت نشانگررا  P-valueقطر ميزان عدم تعادل لينكاژي و پايين قطر  يبالا .پلات عدم تعادل لينكاژي -3شكل 

Figure 3. Linkage disequilibrium plot (LD plot). Diameter upper and lower indicating linkage disequilibrium and 
p-value statistics for each pair of marker, respectively. 
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هر  با مختلف صفات نيز براي مشترك نشانگر تعدادي
 تحقيقدر اين  وطمخل خطي و عمومي خطي مدلدو 

نشانگر ارتباط و پيوستگي  نمونه عنوان به. شدند شناسايي
RM5  نشانگر  طول و عرض برگ پرچم،با صفات

RM3355  درصد گلدهي و ارتفاع  50روز تا با صفات
با صفات تعداد پنجه و عرض  RM201بوته، نشانگر 

با صفات تعداد دانه پر در  RM6080شلتوك و نشانگر 
 آثارتواند ناشي از ميد دانه احتمالاً خوشه و عملكر

پليوتروپي و يا پيوستگي نواحي ژنومي دخيل در كنترل 
  ). Jun et al., 2008(اين صفات باشد 

  ت زيادي در اهمي شناسايي نشانگرهاي مشترك
زمان چند صفت را نژادي گياهان دارد، زيرا گزينش همبه

). Tuberosa et al., 2002(سازند پذير ميامكان
توان مي 4ه شده در جدول همچنين بر اساس نتايج اراي

اظهار داشت كه ارتباط چند نشانگر با يك صفت خاص 
و  RM3355 ،RM128براي مثال ارتباط نشانگرهاي (

RM311 ت توارث ) با صفت ارتفاع بوتهحاكي از ماهي
از طرفي كم . باشدكمي و چندژني صفات مورد ارزيابي مي

براي اكثر نشانگرهاي ) R2(ب تبيين بودن مقدار ضري
و نشان دهنده توجيه  استمرتبط نيز مؤيد همين مطلب 

هاي ژني بخش كمي از تغييرات اين صفات از طريق مكان
به نسبت (محيط  شده و بنابراين تأثير بيشتر اثرشناسايي 

  .باشدروي تغييرات اين صفات مي) ژنتيكي آثار
ابي يوش نقشههاي رتوجه به محدوديتدر كل با 

هاي در حال نبودن جمعيت رساز قبيل در دست پيوستگي
ها، روش تجزيه تفرق و زمان طولاني لازم جهت ايجاد آن

ها اطلاعات نشانگري ارتباطي با از بين بردن اين محدوديت
 مطالعه كه نتايج دهدمناسبي را در اختيار محققان قرار مي

 در ارتباطي يابيمكان روش از استفاده نيز كارايي حاضر
 در شده ارزيابي صفات با مرتبط نشانگرهاي شناسايي
 است لازم البته. داد نشان را مطالعه مورد هاي برنجژنوتيپ

و مرتبط با  شده شناسايي نشانگرهاي ،جهت اعتبارسنجي
و با سطح بالاتري از  بزرگ هايجمعيت در مربوطهصفات 

ها و ر سالتكرار د(هاي مختلف در محيط نيزتنوع و 
 ارتباط از تا گيرند قرار بررسي مورد) هاي مختلفمكان
 ترتيباين هب و شود حاصل اطمينان هبوطمر صفات با هاآن

 اصلاحي هاي مختلفبرنامه در نشانگرها اين كاربرد كارآيي
بديهي است . يابد مانند گزينش به كمك نشانگر افزايش

 هايQTL از هاي تكميلي و تأييد نتايج،پس از آزمايش
توان براي مي) RM6080و  RM190( بالا R2 داراي

ترتيب به(كننده صفات مورد نظر هاي رمزشناسايي ژن
ناحيه ژنومي استفاده و ، )طول شلتوك و عملكرد دانه

  . دكريابي توالياشباع و  رامربوطه 
  

  گيري كلي نتيجه
نشانگر ريزماهواره با  25، ارتباط بين تحقيقدر اين 

و لاين  121مرفولوژيك در زراعي و صفات مهم از  برخي
بر اساس  .شدارزيابي  تجزيه ارتباطياز طريق  رقم برنج

جمعيت به پنج زيرجمعيت فرعي  ي، ساختار ژنتيكنتايج
)5=K ( د كه نتايج حاصل از رسم بارپلات نيزشتقسيم 

 بيندار ارتباط معني ،يتجزيه ارتباطنتايج . درا تاييد كرآن
بر ترتيب با صفات مورد مطالعه بهرا  نشانگر 30و  26

وجود  .دادنشان  MLMو  GLM هايروشاساس 
مانند ارتباط صفات از برخي  براينشانگرهاي مشترك 

طول و عرض برگ پرچم با صفات  RM5نشانگر دار معني
درصد گلدهي و  50روز تا با صفات  RM3355نشانگر  و

پليوتروپي و يا پيوستگي  آثارتواند ناشي از مي ارتفاع بوته
 وجود ،همچنين. نواحي ژنومي دخيل در اين صفات باشد

ارتباط  مانندچند نشانگر با يك صفت  دارمعني ارتباط
با ارتفاع  RM311و  RM3355 ،RM128نشانگرهاي 

 . را نشان دادصفات اين ماهيت كمي و چندژني  ،بوته
 با ضريب تبيين بالا RM6080و  RM190نشانگرهاي 

صفات طول شلتوك و  اترتيب ببه داريارتباط معني
هاي توانند پس از آزمايشكه مي داشتندعملكرد دانه 

نژادي آينده مورد هاي بهدر برنامه، نتايج تكميلي و تأييد
  .نداستفاده قرار گير

  
  سپاسگزاري

از دانشكده علوم كشاورزي دانشگاه گيلان و مؤسسه 
مكانات لازم ا فراهم كردنبه خاطر تحقيقات برنج كشور 

    .دشوتشكر و قدرداني مي اين تحقيق جرايبراي ا
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Abstract 
The economic value of cultivar depends on different characteristics. Thus detailed knowledge on 

genetic behavior and identification of genomic loci involved in control of these traits could help to 
breeder to improve plant cultivars. In this investigation, relation and linkage among 25 microsatellite 
markers with some of important agromorphological traits in 121 different rice cultivars and lines were 
evaluated based on GLM and MLM association models using the Structure and Tassel software. Based 
on the 25 microsatellite markers used in this study, population genetic structure divided into five 
subpopulations (K=5) that barplat results also confirmed it. In association analysis based on GLM and 
MLM models, 26 and 30 loci showed significant relations with the evaluated traits, respectively, and 
confirmed considerable variations of this studied traits. In the present study, identified common 
markers between of some of assayed traits such as significant relation of RM5 marker with flag leaf 
length and width traits and RM3355 with days to 50% flowering and plant height traits can be due to 
pleiotropic effects or linkage between of genomic regions involved in these traits. Also RM190 and 
RM6080 markers with higher R2 were related to paddy length and grain yield, respectively, that these 
related region could be saturated and sequenced after complementary experiments and confirmation 
for identification of coding genes of these traits. 
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