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  چكيده

كشور شامل  رقم برنج موجود در كلكسيون موسسه تحقيقات برنج 57روابط ژنتيكي بين ارزيابي تنوع و اين تحقيق،  هدف از

 هايويژگينشانگر ريزماهواره پيوسته با  38با استفاده از  بود كه رقم وارداتي 18شده ايراني و رقم اصلاح 13رقم بومي ايراني،  26

ها در هاي مورد مطالعه شناسايي شد و تعداد آللآلل در ژنوتيپ 281. در مجموع انجام شدبرنج  6و كيفي روي كروموزوم  كمي

و آلل  15/5و  39/7ترتيب هاي مشاهده شده و موثر بهريزماهواره از دو تا يازده آلل متغير بود. ميانگين تعداد آلل هر جايگاه

دست آمد كه به 741/0و  685/1، 752/0ترتيب ميانگين تنوع ژني نئي، شاخص تنوع شانون و ميزان اطلاعات چندشكلي نيز به

 شدههاي تنوع جهت مقايسه نشانگرهاي مطالعههاي مورد مطالعه بود. برآورد شاخصدهنده وجود تنوع بالا بين ژنوتيپنشان

 RM3 و RM510  ،RM225 ،RM31، RM402 ،RM528 ،RM204 ،RM162 ،RM584ترتيب نشانگرهاينشان داد كه به

ودند. بعنوان موثرترين نشانگرها جهت بررسي تنوع ژنتيكي در برنج با دارا بودن بالاترين مقادير تنوع در جمعيت مورد مطالعه، به

ده و ششده و وارداتي برنج نشان داد كه بيشترين تشابه بين ارقام بومي و اصلاحارزيابي تشابه ژنتيكي بين ارقام بومي، اصلاح

بر اساس ضريب تشابه جاكارد،  UPGMAاي به روش شده و وارداتي وجود داشت. تجزيه خوشهكمترين تشابه بين ارقام اصلاح

ارقام بومي، اصلاح شده و وارداتي تا حدود زيادي از هم كه طوري، بهگروه جداگانه قرار دادچهار را در رقم مورد مطالعه  57

، RM510 ،RM225ضمن استفاده از نشانگرهاي كه شود تفكيك شدند. بنابراين، بر اساس نتايج اين تحقيق پيشنهاد مي

RM31، RM402 ،RM528 ،RM204 ،RM162 ،RM584 و RM3 در مطالعات بخش عنوان نشانگرهاي كارامد و آگاهيبه

هيه براي تتوان مياي نيز هاي دورتر حاصل از تجزيه خوشهارقام موجود در گروهبين مربوط به تعيين تنوع ارقام برنج، از تلاقي 

  د. استفاده كرهاي كمي و كيفي متنوع داراي ويژگيارقام جديد 

  

   و كيفي كمي هايويژگي، نشانگر ريزماهوارهارقام بومي،  :هاي كليديواژه
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  مقدمه

 ويژه دربرنج غذاي اصلي بيش از نيمي از مردم جهان به

 ,.Park et alدهد (كشورهاي در حال توسعه را تشكيل مي

2014; Zuo and Li, 2014آسياي  مردمكه طوري)، به

د ندهجنوب شرقي رژيم مبتني بر برنج را ترجيح مي

)FAO, 2016 .(  

افزايش توليد با استفاده بهينه از منابع ژنتيكي و تنوع 

ي بندشود. تعيين مشخصات و گروهموجود در آنها ميسر مي

دهد تا از اين امكان را مي گياهي نژادگرانپلاسم به بهژرم

گيري از يك جمعيت خودداري نمايند. كاري در نمونهدوباره

اده از آن و استف نژادگر به تعيين تنوع ژنتيكيموفقيت هر به

رو ضروري است نژادي بستگي دارد و از اينهاي بهدر برنامه

تنوع موجود در جمعيت مورد مطالعه، به دقت بررسي و از 

). كاربرد Aghazadeh et al., 2004آن استفاده شود (

هاي موجب تسريع پروژهجهت ارزيابي تنوع نشانگرها 

ت زراعي و د و در افزايش توليد محصولاوشمياصلاحي 

جهت  ).Collard et al., 2005( رداساسي دا نقشدامي 

د گياهان، از نشانگرهاي مختلفي مانندر تعيين تنوع ژنتيكي 

نشانگرهاي مورفولوژيك، بيوشيميايي و مولكولي استفاده 

ترين دقيق DNAها، نشانگرهاي شود. در بين اين روشمي

). Naghavi et al., 2004ند (هستترين نشانگرها و مطمئن

هاي تواليها يا ريزماهوارهنيز  DNAاز بين نشانگرهاي 

بازي  2-5 متواليي هاتكراركه )، SSRsتكراري ساده (

DNA  شوند ها يافت ميدر ژنوم اغلب يوكاريوت وهستند

)Semagn et al., 2006(نحوه ، اهميت زيادي دارند .

 بارز، سطح بالاي چندشكلي و سادگي كار باتوارث هم

 مطالعاتها باعث شده است كه براي بسياري از ريزماهواره

  ).  Mondini et al., 2009مفيد باشند (

) تنوع Pervaiz et al., 2010پروايز و همكاران (

 35با استفاده از را ژنوتيپ برنج پاكستان  75ژنتيكي بين 

و محتواي اطلاعات چندشكلي  ارزيابينشانگر ريزماهواره 

)PIC ( با  836/0تا  124/0جمعيت مورد مطالعه خود را از

كار و همكاران گزارش كردند. طبخ 569/0ميانگين 

)Tabkhkar et al., 2011 27) فراواني آللي و چندشكلي 

نده كنهاي ژني كنترلنشانگر ريزماهواره پيوسته با مكان

رقم برنج متعلق به چهار گروه  47در بين را كيفيت دانه 

 7شده، رقم اصلاح 16رقم بومي ايراني،  21ل متفاوت شام

كه تنوع  ندنشان داد ورقم آپلند ارزيابي  3و  IRRIرقم 

ين ب ويژههاي مورد مطالعه بهژنتيكي بالايي بين ژنوتيپ

هاي ريزماهواره وجود هاي بومي برنج از نظر جايگاهژنوتيپ

و  PICهاي چندشكل، بيشترين تعداد آلل هاآن دارد.

) 6كروموزوم روي ( RM276نشانگر  را برايشاخص شانون 

) Kumar et al., 2012. كومار و همكاران (گزارش كردند

نشانگر  20ژنوتيپ برنج را با استفاده از  64تنوع ژنتيكي 

بررسي و  12و  7هاي ريزماهواره مربوط به كروموزوم

، RM21نشانگر  8نشانگر فقط  20مشاهده كردند كه از 

RM206 ،RM320 ،RM247 ،RM346 ،RM561 ،

RM47 ،RM264 هاحال آن، با اينچندشكل بودند 

عنوان ابزاري مناسب و كارا در بهرا نشانگرهاي ريزماهواره 

. كردندهاي برنج تاييد ارزيابي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

) در Choudhury et al., 2013چودهوري و همكاران (

نشانگر  7با استفاده از ژنوتيپ برنج  300مطالعه خود روي 

آلل به  57/13آلل با ميانگين  96ماهواره، در مجموع ريز

را  تنوع ژنيو كمترين بيشترين  و ازاي هر نشانگر مشاهده

) 459/0شده () و اصلاح776/0در ارقام برنج بومي (ترتيب به

) Singh et al., 2014. سينگ و همكاران (گزارش كردند

 New(جديد برنج  لاين 120تيكي به منظور بررسي تنوع ژن

Plant Type ماهواره استفاده كردند. نشانگر ريز 39)، از

فراواني  ميانگيننتايج آنها نشان داد كه بيشترين و كمترين 

در  %100تا  RM42در  %75/43ترتيب بين بهآللي 

، RM223 ،RM256 ،RM276 ،RM438نشانگرهاي 

RM485 ،RM502  وRM529  .متغير بود  

 ,.Allahgholipour et alپور و همكاران (قلياله

 94بندي منظور ارزيابي تنوع مولكولي و طبقه) به2014

هاي نشانگر ريزماهواره پيوسته با ژن 54ژنوتيپ برنج از 

مهم زراعي و فيزيكوشيميايي دانه  هايويژگيكننده كنترل

 361هاي چندشكل را تعداد آللها كردند. آنبرنج استفاده 

بيشترين و كمترين و آلل در هر مكان ژني  7ل با متوسط آل

 RM5642براي نشانگرهاي را محتواي اطلاعات چندشكل 

در گزارش كردند.  515/0و  854/0 با ترتيببه RM207و 

 Valizadehزاده صومعه و همكاران (آزمايش ولي

Soumeh et al., 2014 ( 33براي بررسي تنوع ژنتيكي كه 

، در انجام شد نشانگر ريزماهواره 15استفاده از رقم برنج با 

آلل در هر مكان ژني  2/9متوسط  باآلل  90مجموع 

يز ني مورد مطالعه چنين در بين نشانگرها. همشناسايي شد

با داشتن  RM325و  RM153 ،RM317نشانگرهاي 

نوان عبهبيشترين تعداد آلل موثر و بالاترين ميزان تنوع، 

 معرفيارقام برنج تفكيك ش جهت بخنشانگرهاي آگاهي

با نيز ) Sarayloo et al., 2015ند. سرايلو و همكاران (شد

ژنوتيپ برنج تحت دو شرايط كشت  22مطالعه تنوع ژنتيكي 
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و تنش خشكي حاصل از مانيتول) با استفاده  آبياري معمول(

 2-7آلل با دامنه بين  106آغازگر ريزماهواره، تعداد  22از 

و مشاهده آلل براي هر نشانگر  82/4 آلل و ميانگين

ها را نشانگرهاي مناسبي جهت تعيين تنوع ريزماهواره

  كردند.گزارش ژنتيكي ارقام برنج 

در اين مطالعه، ساختار ژنتيكي سه گروه متفاوت از 

وسيله نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با هاي برنج بهژنوتيپ

مورد ارزيابي برنج  6روي كروموزوم و كيفي  كمي ويژگيهاي

بندي ارقام برنج قرار گرفت. هدف از اجراي اين تحقيق، گروه

 جهتن نشانگرهاي ريزماهواره يو شناسايي سودمندتر

  بود. نژادي آيندهبههاي استفاده در برنامه

  

  هامواد و روش

ژنوتيپ برنج  57اي از مواد گياهي اين تحقيق، مجموعه

 13رقم محلي،  26شرايط اقليمي ايران، شامل سازگار با 

رقم و لاين وارداتي و خارجي  18شده و رقم و لاين اصلاح

بودند كه بذر آنها از موسسه تحقيقات برنج كشور (رشت) و 

) تهيه شد. كليه IRRIالمللي برنج (موسسه تحقيقات بين

ه يارا 1جدول همراه مشخصات آنها در ارقام مورد مطالعه به

است. بذر ارقام مورد مطالعه پس از ضد عفوني با  شده

كش كربوكسين تيرام (ويتاواكس تيرام) با محلول قارچ

كه و پس از اين مزرعه كشتدر هزار در  5/2غلظت 

برگي)  چهارمتر (سانتي 30به ارتفاع حدود ها گياهچه

 -20هاي برگي تهيه و بلافاصله به فريزر رسيدند، نمونه

  تقل شدند. درجه سلسيوس من

DNA  هاي برگي جوان با استفاده از از نمونهژنومي

 )CTAB )Murray and Thompson, 1980روش 

به  شدهاستخراج DNAكميت و كيفيت پس و ساستخراج 

وسيله ژل آگارز  يك درصد تعيين شد. با بررسي مطالعات 

 Baoانجام شده در ارتباط با تعيين تنوع ژنتيكي در برنج (

et al., 2003; Wang et al., 2007; Tabkhkar et al., 
2012; Allahgholipour et al., 2014 با جستجو  نيز) و

 38تعداد  ،)www.gramene.orgگرامينه ( وبگاهدر 

 شامل عملكرد و كمينشانگر ريزماهواره پيوسته با صفات 

ل ميزان آميلوز، قوام ژل، اجزاي عملكرد و صفات كيفي شام

چسبندگي نشاسته،  هايويژگيشدن و هدرجه حرارت ژلاتين

برنج قرار داشتند،  6ها روي كروموزوم شماره كه همه آن

 ي مورد مطالعه در اين تحقيقنشانگرهاانتخاب شدند. نام 

  ه شده است.يارا 2در جدول 

اي پليمراز با استفاده از دستگاه واكنش زنجيره

ميكروليتر  10در حجم  GenAmp, USAترموسايكلر 

 PCRميكروليتر محلول اصلي  8براي هر واكنش، شامل 

2PCR Buffer 10X, dNTPs 5mM, MgCl (شامل

50mM, Tag Polymerase 5U/ µL ميكروليتر  2) و

DNA  نانوگرم در ميكروليتر انجام شد.  10ژنومي با غلظت

سازي اوليه سرشتهدقيقه وا 4شامل  PCRرخه حرارتي چ

ثانيه براي  30صورت چرخه به 36، سپس C◦94در دماي 

 C◦94 ،45در دماي  DNAسازي دو رشته مرحله واسرشته

(با  C◦65-50ها در دماي ثانيه براي مرحله اتصال آغازگر

ثانيه براي  45آغازگرها و نسبت بازهاي آلي)،  اندازهتوجه به 

 5بود كه در انتها نيز  C◦72ها در دماي مرحله بسط آغازگر

 Rabieiصورت گرفت ( C72◦دقيقه بسط انتهايي در دماي 

et al., 2004محصولات ي). الگوهاي الكتروفورزPCR 

 10آميد اكريلپلي هايژل رويهاي مورد مطالعه نمونه

تفكيك  MGV-102-33 اه الكتروفورز مدل و دستگ درصد

 3برومايد با غلظت با اتيديومجهت مشاهده نوارها و 

داك آميزي و با دستگاه ژلمتر رنگميكروگرم در ميلي

)Gel Documentation 2000, BioRadبرداري ) عكس

  شدند. 

 بر نواريالگوهاي جهت تجزيه و تحليل آماري آزمايش، 

ها در هر يك از آناساس وجود (يك) يا عدم وجود (صفر) 

اي با دهي شدند. تجزيه خوشهنمره ارقام مورد مطالعه

استفاده از ضرايب تشابه دايس، جاكارد و تطابق ساده به 

 ها وها، دورترين همسايهترين همسايههاي نزديكروش

UPGMA   افزاراز نرمبا استفاده NTSYS-pc 2002  

ها، بهترين روش از آن انجام و پس از مقايسه نتايج حاصل

، داراي بالاترين ضريب بندي مناسبگروهه يكه ضمن ارا

) Chainingاي (همبستگي كوفنتيك بود و شكل پله

براي   PopGene Ver. 1.32افزاراز نرم، انتخاب شد. تنداش

مانند شاخص شانون، شاخص  هاي تنوعارزيابي شاخص

و ا هئي، تعداد آلل موثر و فاصله ژنتيكي جمعيتتنوع ژني ن

نيز براي محاسبه محتواي   Power Marker از نرم افزار

 Polymorphism Informationاطلاعات چند شكلي (

Content (.استفاده شد  
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  هاي برنج مطالعه شده در اين تحقيقنام، منشاء و مشخصات ژنوتيپ -1جدول 
Table 1. Name, origin of country and pedigree of rice genotypes used in this research 

  شماره
No. 

Genotype ژنوتيپ Type  نوع  Origin منشاء  

1 Line 830  830لاين Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

2 Line 831  831لاين  Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

3 Saleh صالح Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

4 Neda ندا Improved شدهاصلاح Mazandran, Iran مازندران، ايران  

5 Khazar خزر Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

6 Nemat نعمت  Improved شدهاصلاح Mazandran, Iran مازندران، ايران  

7 Dorfak درفك  Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

8 Shiroodi شيرودي  Improved شدهاصلاح Mazandran, Iran مازندران، ايران  

9 Sepidrood سپيدرود  Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

10 Kadous كادوس  Improved شدهاصلاح Guilan, Iran گيلان، ايران  

11 Amol 1  1آمل  Improved شدهاصلاح Mazandran, Iran مازندران، ايران  

12 Amol3  3آمل  Improved شدهاصلاح Mazandran, Iran مازندران، ايران  

13 Tarom Mohali طارم محلي  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

14 Hassani حسني  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

15 Anbarbo عنبربو  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

16 Dashti دشتي  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

17 Mosataroom موسي طارم  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

18 Daylamani ديلماني  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

19 Garib غريب  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

20 Anbarbo Illam عنبربو ايلام  Landrace محلي  Illam, Iran ايلام، ايران  

21 Ghashenge قشنگه  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

22 Hashemi هاشمي  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

23 Sangejo جوسنگ  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

24 Ahlamitaroom اهلمي طارم  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

25 Abjiboji بوجيآبجي  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

26 Sadri صدري  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

27 
GharibsiahRayh

ani 
  گيلان، ايران Guilan, Iran  محلي Landrace  ريحانيسياهغريب

28 Domsiah سياهدم  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

29 Domzard زرددم  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

30 Salari سالاري  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

31 
Mohammadicha

parsar 
  مازندران، ايران Mazandran, Iran  محلي Landrace  چپرسرمحمدي

32 Hassansaraiee سراييحسن  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

33 Domsefid سفيددم  Landrace محلي  Guilan, Iran گيلان، ايران  

34 Shahpasand پسندشاه  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

35 Tarom Mantaghe طارم منطقه  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

36 Binam بينام  Landrace محلي  Guilan,Iran گيلان، ايران 

37 IR30  .30آي.آر Foreign وارداتي  IRRI, Philippines فيليپيني، يرا  

38 IR50  .50آي.آر Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا 

36 



 1396اول/ بهار / شماره دوره هفتمحقيقات غلات/ ارزيابي تنوع مولكولي و روابط ژنتيكي بين ارقام برنج                                          ت

  Table 1. Continued                                                                                                                        ادامه -1جدول 

  شماره

No.  
Genotype ژنوتيپ Type  نوع  Origin منشاء  

39 IR60  .60آي.آر Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا 

40 IR36  .36آي.آر Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا 

41 IR58  .58آي.آر Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا 

42 IR28  .28آي.آر Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا 

43 Fojiminori مينوريفوجي Foreign وارداتي Japan ژاپن  

44 DC DC Foreign وارداتي Egypt مصر  

45 CY CY Foreign وارداتي Egypt مصر  

46 Taychoung تايچونگ Foreign وارداتي China چين  

47 Usen يوسن Foreign وارداتي Egypt مصر  

48 Arjantin1 1آرژانتين  Foreign وارداتي Argentina آرژانتين  

49 IRFAON204 اصلاحيلاين Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا  

50 IRFAON113 اصلاحيلاين Foreign وارداتي IRRI, Philippines فيليپيني، يرا  

51 Dular دولار Foreign وارداتي India هند  

52 TETEP تيتپ Foreign وارداتي Egypt مصر  

53 Champa Boodar چمپابودار  Landrace محلي Guilan,Iran گيلان، ايران  

54 Tarom Amiri طارم اميري  Landrace محلي  Mazandran, Iran مازندران، ايران  

55 Kontvare كانتواره  Foreign وارداتي  - -  

56 Gohar گوهر  Improved شدهاصلاح  Guilan, Iran گيلان، ايران  

57 IR25571 IR15571 Foreign وارداتي  IRRI, Philippines فيليپيني، يرا  

  

  نتايج و بحث

مشاهده شده،  هاي تنوع شامل تعداد آللنتايج شاخص

ي ، تنوع ژني نئيتعداد آلل موثر، محتواي اطلاعات چند شكل

و نيز به  2جدول در ها و شاخص شانون براي كل ژنوتيپ

ر دشده و وارداتي هاي بومي، اصلاحتفكيك براي ژنوتيپ

نشانگر مورد استفاده  38. تمامي ه استشدارايه  3جدول 

آلل ايجاد  281بودند و در مجموع  چندشكلدر اين تحقيق 

ها از دو آلل در جايگاه ها در كل ژنوتيپكردند. تعداد آلل

RM7434 هاي تا يازده آلل در جايگاهRM510 ،

RM225،RM528   وRM584  آلل  394/7با ميانگين

پور و همكاران قلياله .)2 متغير بود (جدول

)Allahgholipour et al., 2014منظور ارزيابي تنوع ) به

 52ژنوتيپ برنج با استفاده از  94بندي مولكولي و طبقه

 7آلل چندشكل با متوسط  361جفت آغازگر ريزماهواره، 

آلل در هر مكان ژني گزارش كردند كه نزديك به نتيجه 

هاي حاصل از پژوهش تحقيق حاضر بود. بررسي نتايج

هاي مشاهده شده در محققين ديگر در مورد تعداد آلل

راي باشد. بهاي ريز ماهواره بسيار متفاوت ميجايگاه نشانگر

توسط  RM170مثال تعداد آلل گزارش شده در نشانگر 

) و تعداد Tabkhkar et al., 2012كار و همكاران (طبخ

 RM549و  RM5371آلل گزارش شده در نشانگرهاي 

 ,.Allahgholipour et alپور و همكاران (قليتوسط اله

) با نتيجه اين تحقيق مطابقت داشت، اما تعداد آلل 2014

، RM190  ،RM204 ،RM253نشانگرهاي درگزارش شده 

RM276 ،RM314  وRM584 كار و همكاران توسط طبخ

)Tabkhkar et al., 2012براي نشانگرهاي ،(RM190  ،

RM204، RM253 ،RM276 ،RM103 ،RM3  و

RM340 پور و همكاران (قليتوسط الهAllahgholipour 

et al., 2014 و در نشانگرهاي (RM276  وRM5371 

)، با Sarayloo et al., 2015توسط سرايلو و همكاران (

ر ها دنتيجه اين تحقيق متفاوت بود. تفاوت در تعداد آلل

د گياهي مورد علت تفاوت در مواهاي ژني مختلف بهمكان

علت تغيير در طول به نيزهاي مختلف و استفاده در پژوهش

كه با توجه به  باشدميواحد تكراري در اثر وقوع جهش 

اين هاي ريزماهواره وجود نرخ بالاي جهش در جايگاه

  است. احتمال ممكن
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   در كل جمعيت مورد مطالعهميزان اطلاعات چندشكلي  و نئي و شانون هايتعداد آلل مشاهده شده و موثر، شاخص -2جدول 
Table 2. Observed and effective number of alleles, Shannon's and Nei's indices and polymorphism information 

content in the studied population  

  

 221/5در ارقام بومي، ميانگين تعداد آلل مشاهده شده 

با يك باند كمترين و  RM7434آلل بود كه نشانگر 

و  RM584 ،RM162 ،RM402 ،RM30نشانگرهاي 

RM510  باند بيشترين تعداد آلل را دارا بودند. ميانگين  8با

دست آلل به 184/5شده، هاي اصلاحدر ژنوتيپتعداد آلل 

با يك باند، كمترين و  RM7434كه نشانگر طوريآمد، به

، RM3 ،RM340، RM528 ،RM7179نشانگرهاي 

RM30  وRM510  باند، بيشترين تعداد قطعات تكثير  7با

اطلاعات  محتواي

 چندشكلي

PIC 

 شاخص نئي

Nei’s index 
 

  شاخص شانون

Shannon’s 
index 

  تعداد آلل مؤثر

No. of effective 
allele 

  تعداد آلل مشاهده شده

No. of observed 
allele 

 ارهيزماهور نشانگر

SSR marker 

0.820 0.831 1.895 5.920 8 RM412 
0.134 0.145 0.275 1.169 2 RM7434 
0.634 0.645 1.234 2.821 5 RM141 
0.803 0.813 1.801 5.352 7 RM3183 
0.757 0.776 1.747 4.468 9 RM508 
0.792 0.804 1.785 5.110 8 RM314 
0.611 0.665 1.239 2.982 5 RM527 
0.889 0.891 2.305 9.199 11 RM510 
0.873 0.875 2.199 8.030 11 RM225 
0.811 0.813 1.978 5.349 10 RM30 
0.862 0.867 2.139 7.539 10 RM31 
0.834 0.840 1.956 6.250 9 RM402 
0.829 0.834 1.883 6.006 8 RM340 
0.782 0.798 1.679 4.960 6 RM217 
0.889 0.891 2.297 9.197 11 RM528 
0.877 0.879 2.188 8.244 10 RM204 
0.823 0.830 1.842 5.878 7 RM454 
0.870 0.873 2.163 7.905 10 RM162 
0.834 0.842 1.889 6.312 7 RM586 
0.793 0.807 1.690 5.170 6 RM589 
0.749 0.771 1.608 4.372 6 RM3827 
0.757 0.767 1.578 4.388 6 RM253 
0.797 0.808 1.849 5.212 9 RM276 
0.695 0.719 1.477 3.556 6 RM598 
0.871 0.875 2.207 8.000 11 RM584 
0.659 0.667 1.543 3.000 8 RM7179 
0.779 0.790 1.699 4.771 7 RM6836 
0.855 0.859 2.060 7.083 9 RM3 
0.767 0.785 1.611 4.643 6 RM103 
0.713 0.718 1.486 3.561 6 RM549 
0.375 0.378 0.827 1.609 5 RM170 
0.843 0.849 1.964 6.621 8 RM190 
0.786 0.794 1.723 4.860 7 RM5371 
0.734 0.763 1.548 4.172 6 RM5599 
0.591 0.604 1.102 2.527 4 RM1340 
0.208 0.209 0.468 1.264 4 RM4608 
0.797 0.806 1.778 5.158 8 RM4128 
0.674 0.701 1.315 3.343 5 RM3330 

0.741 0.752 1.685 5.155 7.395 
  ميانگين

Mean 
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هاي شده را ايجاد كردند. ميانگين تعداد آلل در ژنوتيپ

و  RM170آلل بود و نشانگرهاي  079/5خارجي نيز 

RM7434  با يك باند، كمترين و نشانگرRM162  باند،  9با

 هايبيشترين تعداد آلل را داشتند. بالا بودن تعداد آلل

هاي بومي، تنوع و تفاوت بيشتر مشاهده شده در ژنوتيپ

نتايج مشابهي  دهد.هاي بومي را از هم نشان ميژنوتيپ

) و (Tabkhkar et al., 2011كار و همكاران توسط طبخ

بر بالا بودن  ) مبنيMehri-Badloo, 2015مهري بادلو (

 شده و خارجيتعداد آلل در ارقام بومي نسبت به ارقام اصلاح

دست آمده در مطالعه حاضر در ده است. نتيجه بهشگزارش 

مقايسه با نتايج ساير محققين كارايي نسبي بالاي 

  نشانگرهاي ريزماهواره مورد بررسي را نشان داد.

يت جمعتعداد آلل موثر بيانگر ميزان تنوع ژنتيكي در 

. دگيرها مورد استفاده قرار ميعيتاست و براي مقايسه جم

هاي مختلف از تعداد آلل موثر در جايگاه ،در اين تحقيق

 جمعيتها در كل آلل متغير و ميانگين آن 199/9تا  169/1

 هايآلل بود. بيشترين تعداد آلل موثر در جايگاه 155/5

RM510  وRM528  هاي اهدر جايگ آنو كمترين تعداد

M4608  وRM7434  كيبريا و 2مشاهده شد (جدول .(

به  9/2) اين شاخص را Kibria et al., 2009(همكاران 

خسرو كيوان هچنين در مطالعدست آوردند، هم

)Keyvankhosro, 2010كار () و طبخTabkhkar et 

al., 20119/2و  68/2ترتيب ) ميانگين تعداد آلل موثر را به 

-لها هدر مطالعميانگين تعداد آلل موثر دست آوردند. آلل به

-آلل به Allahgholipour et al., 2014 (75/4قلي پور (

 دوجو .استكمتر از آزمايش حاضر  هنتيجاين  كه دست آمد

مشاهده شده نيز بيان شد،  يهااين تفاوت، چنانچه براي آلل

د ها و مواد گياهي مورتواند به علت تفاوت در ژنوتيپمي

  باشد.هاي مختلف استفاده در پژوهش

آلل بود.  65/3ميانگين تعداد آلل موثر در ارقام بومي 

هاي اصلاح شده داخلي ميانگين تعداد آلل موثر در ژنوتيپ

آلل موثر  453/5با  RM3آلل بود كه نشانگر  763/3

ترتيب با بهRM7434 و  RM4608هاي بيشترين و نشانگر

در  .تعداد آلل موثر را دارا بودندآلل كمترين  2و  438/1

آلل به  756/3هاي خارجي نيز ميانگين تعداد آلل موثر لاين

 Tabkhkar etكار و همكاران (دست آمد. در مطالعات طبخ

al., 2011) و مهري بادلو (Mehri-Badloo, 2015 ،(

متوسط تعداد آلل موثر در ارقام اصلاحي و خارجي بيشتر از 

  با نتيجه اين تحقيق مطابقت داشت. ارقام بومي بود كه

هاي )، براي جايگاهPICمحتواي اطلاعات چندشكلي (

و از  نيز متفاوتريزماهواره مورد بررسي در اين آزمايش 

هاي براي جايگاه 889/0تا RM7434 براي جايگاه  134/0

RM510 و RM528 741/0 نيز متغير بود و ميانگين آن 

در مطالعه رباني و  PIC). ميانگين 2 دست آمد (جدولبه

، ساجيب و Rabbani et al., 2010 (571/0همكاران (

سرايلو و همكاران  ،Sajib et al., 2012 (48/0همكاران (

)Sarayloo et al., 2015 (64/0 ) و مهري بادلوMehri 

Badloo, 2015 (595/0  ها كمتر همه آنگزارش شد كه

 پور و همكارانقليبل الهاز مطالعه حاضر هستند، در مقا

)Allahgholipour et al., 2014(  مقدارPIC 731/0 را 

ايسه در مق. اين تحقيق بودنتايج اعلام كردند كه نزديك به 

براي نشانگر  PICمثال مقدار نتايج هر نشانگر نيز براي 

RM276 خسرو (كيوان هدر مطالعKeyvankhosro, 

) و Tabkhkar et al., 2012كار و همكاران ()، طبخ2010

 )Allahgholipour et al., 2014(پور و همكاران قلياله

اندكي  اين پژوهشو در  791/0و  78/0، 77/0ترتيب به

، RM412چنين نشانگرهاي هم ) بود.797/0( بيشتر

RM3183 ،RM510 ،RM225 ،RM30 ،RM31 ،

RM402 ،RM340 ،RM528 ،RM204 ،RM454 ،

RM162 ،RM586 ،RM584  وRM3  در اين تحقيق

بيشتري نسبت به اين نشانگر بودند. شايد  PICداراي ميزان 

جمعيت در پژوهش حاضر، انتخاب  PICدليل مقادير بالاي 

ي شده و وارداتبسيار متنوع از سه گروه مختلف بومي، اصلاح

اساس ميزان اطلاعات  بر SSRهاي و نيز انتخاب نشانگر

ادير مقا در مطالعات قبلي باشد. چندشكل و قدرت تمايز آنه

در اين آزمايش حاكي از  ياطلاعات چندشكل محتوايبالاي 

هاي آن است كه نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با ژن

و كيفي دانه برنج روي  كميكننده خصوصيات كنترل

و براي بررسي  رند، چندشكلي بالايي دا6وم شماره كروموز

   د.نهستبسيار مناسب هاي برنج تنوع ژنتيكي ژنوتيپ

در ارقام بومي، ميانگين محتواي اطلاعات چندشكلي 

)PIC (618/0 كه نشانگر طوريبود، بهRM510  85/0با 

با مقدار صفر كمترين مقدار  RM7434ترين و نشانگر بالا

PIC را دارا بودند. ميانگين PIC  هاي خارجي، در ژنوتيپ

و  RM204نشانگرهاي  و در اين ارقام، دست آمدبه 67/0

RM528  بيشترين مقدار و نشانگرهايRM170  و

RM7434 هاي مقدار صفر را نشان دادند. در ژنوتيپ

نشانگر  و بود 674/0برابر با  PIC ميانگيننيز شده اصلاح

RM4608  وRM528 859/0 و 299/0 با مقدارترتيب به 
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كمترين و بيشترين مقدار را نشان دادند. بالا بودن ميانگين 

دهنده بالا بودن تنوع جمعيت نشانهر سه اين شاخص در 

 همچنين، اين نتايج باشد.مي هاآنژنتيكي و چندشكلي در 

نشانگر مناسبي براي بررسي  RM528نشانگر نشان داد كه 

وده نشانگر مفيدي نب RM7434تنوع بوده و برعكس نشانگر 

) و Tabkhkar et al., 2011كار و همكاران (طبخاست. 

كمترين مقدار نيز ) Mehri-Badloo, 2015مهري بادلو (

PIC  را براي ارقام بومي گزارش كردند كه با نتيجه مطالعه

  حاضر مطابقت داشت.

ا در همقدار تنوع ژني متفاوت، بيانگر تصادفي بودن آلل

هاي ريزماهواره بين جايگاهجمعيت است. اين تنوع براي 

بود كه بيشترين مقدار  752/0با ميانگين  891/0تا  145/0

و كمترين مقدار  RM510و  RM528هاي آن براي جايگاه

). تنوع 2مشاهده شد (جدول  RM7434آن براي جايگاه 

 ,.Ivandic et alژني نئي در مطالعه ايواندريك و همكاران (

، سرايلو و همكاران 79/0ا ت 25/0) در هر مكان بين 2002

)Sarayloo et al., 2015 با  840/0تا  351/0) بين

) Mehri-Badloo, 2015و مهري بادلو ( 686/0ميانگين 

گزارش شد كه  628/0با ميانگين  819/0تا  039/0بين 

 بر طبق دهند.ميانگين كمتري از تحقيق حاضر نشان مي

مي در ارقام بوئي ي ندست آمده، ميانگين تنوع ژننتايج به

بود كه بيشترين ميزان اين شاخص متعلق به نشانگر  639/0

RM510  و كمترين ميزان مربوط به نشانگر 855/0با مقدار 

RM7434 هاي خارجي، با مقدار صفر بود. در ژنوتيپ

به دست آمد، به طوري كه  659/0ميانگين تنوع ژني ني 

ترين و نشانگرهاي بالا 864/0با مقدار RM528نشانگر 

RM170  وRM7434  با مقدار صفر، كمترين مقدار را دارا

ز شده نيهاي اصلاحبودند. ميانگين تنوع ژني در ژنوتيپ

كمترين و  500/0با  RM7434بود و نشانگر  699/0

 816/0و  817/0ترتيب با به RM510و  RM3نشانگرهاي 

 قاماردر  بيشترين مقدار را دارا بودند. ميانگين تنوع ژني

ان توشده بيشتر از دو جمعيت ديگر بود. در واقع مياصلاح

چنين نتيجه گرفت كه بيشترين مقدار تنوع ژنتيكي درون 

شده و كمترين آن در هاي اصلاحجمعيتي در بين ژنوتيپ

ار و ككه اين با نتايج مطالعه طبخ بودهاي بومي بين ژنوتيپ

هري بادلو ) و مTabkhkar et al., 2011همكاران (

)Mehri-Badloo, 2015 مطابقت داشت. در مطالعه (

) Choudhury et al., 2013چودهوري و همكاران (

) و كمترين 776/0بيشترين تنوع ژني در ارقام برنج بومي (

) مشاهده شد كه با نتايج 459/0شده (آن در ارقام اصلاح

شان ناين تحقيق همچنين اين تحقيق مغايرت داشت. نتايج 

 نوعتهاي مختلف در آشكارسازي گرنشان مفيد بودنداد كه 

 هاي مختلف تا حدموجود در جمعيت ارقامژنتيكي بين 

يا ترين كه بيشعبارت ديگر نشانگرهايي بود، بهمشابه زيادي 

برعكس كمترين تنوع را در يك جمعيت نشان دادند، در دو 

  نتايج مشابهي داشتند. جمعيت ديگر نيز 

نون نيز معيار ديگري براي ارزيابي ميزان شاخص شا

ها است. شاخص تنوع و چند شكلي موجود در جمعيت

تا   275/0هاي مورد مطالعه بين شانون براي كل ژنوتيپ

) كه نسبت 2متغير بود (جدول  685/1با ميانگين  305/2

پژوهش كيبريا و همكاران  دردست آمده به مقدار به

)Kibria et al., 2009 كار و ، طبخ866/0ميانگين ) با

و  88/0) با ميانگين Tabkhkar et al., 2011همكاران (

، 233/1) با ميانگين Mehri-Badloo, 2015مهري بادلو (

ر دشانون  شاخص ميانگين دهد.تنوع بيشتري را نشان مي

با  RM7434كه نشانگر د، شبرآورد  309/1ارقام بومي 

 00/2ميزان با  RM510ميزان صفر كمترين و نشانگر 

هاي اصلاح ). ژنوتيپ3بيشترين مقدار را نشان دادند (جدول 

بالاترين مقدار را داشتند. در  4/1شده با داشتن ميانگين 

د شبرآورد  343/1نگين اين شاخص هاي خارجي مياژنوتيپ

داراي مقدار صفر بودند.  RM17و  RM7434و دو نشانگر 

)، Tabkhkar et al., 2012كار و همكاران (در مطالعه طبخ

و در مطالعه مهري بادلو  RM204و  RM287نشانگرهاي 

)Mehri-Badloo, 2015هاي ) نشانگرRM584 

بيشترين مقدار شاخص شانون را در ارقام محلي   RM229و

چنين در مطالعه آنها ميانگين شاخص شانون در داشتند. هم

ايج كه با نتارقام اصلاحي بيشتر از ارقام بومي به دست آمد 

  تحقيق حاضر مطابقت داشت. 

هاي تعداد آلل موثر، بالا بودن ميانگين ،طور كليبه

در  يي و ميزان اطلاعات چند شكلئشاخص تنوع ژني ن

 هاآنبيانگر كارآمدي مورد استفاده هاي ريزماهواره جايگاه

ي ي. از آنجااستهاي مورد مطالعه تمايز ژنتيكي ژنوتيپ در

 ، مناسب بودن آن مكانهر نشانگردر كه ميانگين تعداد آلل 

ن بنابراي ،دهدژني را براي تخمين تنوع ژنتيكي نشان مي

، RM510 ،RM528 ،RM225 ،RM204نشانگرهاي 

RM162  وRM584  با دارا بودن بيشترين ميزان تعداد آلل

ي، شاخص ئمشاهده شده، آلل موثر، شاخص تنوع ژني ن

عنوان موثرترين به يشكلطلاعات چند شانون و ميزان ا

ين در ا ارقام برنجتنوع ژنتيكي در  بررسينشانگرها جهت 

تن ها با داششناسايي شدند. در حقيقت اين نشانگرمطالعه 
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هاي تنوع ژنتيكي بالاتر، از قدرت بيشتري در تفكيك آماره

 تفكيكتوان در ها ميند و از آنبود ها برخوردارژنوتيپ

و  RM7434. دو آغازگر برداز هم بهره بيشتري  هاژنوتيپ

RM4608  هاي فوق ترين مقدار شاخصبا داشتن كمنيز

ا وجود باشند. ببراي بررسي تنوع ژنتيكي برنج مناسب نمي

بيشتر بودن متوسط تعداد آلل مشاهده شده در جمعيت 

 شايدشده و خارجي (كه بومي نسبت به دو جمعيت اصلاح

بودن اندازه اين جمعيت نسبت به دو تر علت بزرگبه

باشد)، ساير پارامترهاي جمعيت ديگر در اين تحقيق مي

ي ئژنتيكي شامل تعداد آلل موثر، شاخص شانون، تنوع ژني ن

ترتيب در ارقام اصلاح ، بهو محتواي اطلاعات چندشكلي

  ).1شده و خارجي بيشتر از ارقام بومي بود (شكل 
 
 

 
باندهاي قابل تكرار در تعداد و  )He( ، ميزان هتروزيگوسيتي)I( ، شاخص شانون)Ne( و مؤثر )Na( تعداد آلل مشاهده شده -1شكل 

   مطالعه شده هاي جمعيت
Figure 1. Number of observed (Na) and effective alleles (Ne), Shannon's information index (I),  Heterozygosity 

(He) and number of private bands in the studied populations 
  
  

اس ها بر استشابه و فاصله ژنتيكي بين جمعيتميزان 

. در ارايه شد 4 جدولو در ) محاسبه Nei, 1972روش ني (

هاي مولكولي، فاصله ژنتيكي ماتريس حاصل از تجزيه داده

 705/0تا  680/0هاي مورد مطالعه در محدوده بين جمعيت

) كه نشان دهنده تنوع بالاي موجود در 4متغير بود (جدول 

چنين نتايج نشان ها بود. همهاي اين جمعيتبين ژنوتيپ

ح شده جمعيت اصلا داد كه بيشترين تشابه ژنتيكي بين دو

باشد. هاي خارجي ميچنين اصلاح شده با لاينو بومي و هم

هاي دليل تشابه زياد دو جمعيت اصلاح شده با ژنوتيپ

توان اين گونه بيان نمود، كه اكثر ارقام اصلاح خارجي را مي

هاي گيري ژرم پلاسمرگشده ايراني در اثر انتخاب يا دو

اند. در واقع ارقام اصلاح آمده وجوددريافت شده از ايري به

شده داخلي يا از طريق معرفي مستقيم ارقام از ايري حاصل 

ايجاد  IR28كه از معرفي مستقيم رقم  2اند مثل آمل شده

شده است، يا از طريق تلاقي يك رقم ايري با يك ژنوتيپ 

و يا از طريق تلاقي يك رقم ايري  IR24×اصلاحي مثل خزر

اند. كبريا وجود آمدهبه IR28×صدري با يك رقم محلي مثل

) بيشترين مقدار فاصله Kibria et al., 2009و همكاران (

هاي مورد مطالعه خود بر اساس ژنتيكي ني را در بين ژنوتيپ

گزارش كردند كه در مقايسه با  SSR ،306/0نشانگرهاي 

اين تحقيق فاصله ژنتيكي كمتري داشتند. مهري بادلو 

)Mehri-Badloo, 2015 نيز بيشترين فاصله ژنتيكي را (

بين جمعيت اصلاح شده داخلي با بومي گزارش كردند، كه 

با نتيجه تحقيق حاضر مطابقت داشت. نتايج حاصل از تنوع 

زش منظور بهبود ار و فاصله ژنتيكي براي انتخاب والدين به

ها مفيد است، به طوري كه تلاقي بين اصلاحي ژنوتيپ

 هاييتواند دورگيكديگر دورترند، مي هايي كه ازژنوتيپ

توليد كند كه احتمالاً پتانسيل ژنتيكي بالاتري از والدين 

خود دارند.
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  هاي مختلف برنجنشانگرهاي ريزماهواره به تفكيك در جمعيتدر  )PIC( ميزان اطلاعات چندشكلي) و Nei)، شاخص نئي (Iشاخص شانون (،)Ne( و مؤثر )Na( تعداد آلل مشاهده شده -3جدول 
Table 3. Number of observed (Na) and effective (Ne) alleles, Shannon's (I) and Nei's (Nei) indices and polymorphism information content (PIC) for SSR markers in different rice 

populations  
 جمعيت خارجي

Foreign population 

 جمعيت اصلاحي 
Improved population 

 جمعيت بومي 
Local population 

ارهيزماهورنشانگر   
SSR marker 

PIC Nei I Ne Na PIC Nei I Ne Na PIC Nei I Ne Na 
0.736 0.758 1.490 4.129 5 0.612 0.657 1.187 2.919 4 0.738 0.763 1.580 4.225 6 RM412 
0.000 0.000 0.000 1.000 1 0.375 0.500 0.693 2.000 2 0.000 0.000 0.000 1.000 1 RM7434 
0.292 0.296 0.634 1.421 4 0.505 0.560 1.020 2.273 4 0.437 0.446 0.971 1.806 4 RM141 
0.753 0.772 1.542 4.378 5 0.593 0.625 1.244 2.920 5 0.777 0.793 1.715 4.828 7 RM3183 
0.814 0.803 1.697 5.070 6 0.698 0.706 1.365 3.400 5 0.477 0.570 0.916 2.323 3 RM508 
0.688 0.720 1.477 3.568 6 0.764 0.782 1.626 4.587 6 0.601 0.644 1.248 2.809 5 RM314 
0.586 0.625 1.040 2.667 3 0.706 0.727 1.455 3.657 5 0.485 0.580 0.926 2.381 3 RM527 
0.801 0.836 1.873 6.095 7 0.811 0.816 1.809 5.444 7 0.850 0.855 2.00 6.914 8 RM510 
0.805 0.827 1.773 5.786 6 0.746 0.765 1.512 4.261 5 0.774 0.76 1.663 4.457 7 RM225 
0.437 0.444 0.636 1.800 2 0.771 0.781 1.721 4.820 7 0.813 0.820 1.727 5.038 7 RM30 
0.803 0.802 1.692 5.062 6 0.775 0.793 1.672 4.829 6 0.727 0.748 1.470 3.967 5 RM31 
0.746 0.713 1.498 3.482 6 0.779 0.793 1.672 4.829 6 0.819 0.826 1.885 5.762 8 RM402 
0.760 0.765 1.505 4.263 5 0.820 0.803 1.758 5.070 7 0.812 0.819 1.802 5.541 7 RM340 
0.737 0.754 1.487 4.070 5 0.705 0.735 1.433 3.769 5 0.773 0.789 1.583 4.745 5 RM217 
0.859 0.864 2.033 7.364 8 0.799 0.805 1.771 5.120 7 0.812 0.818 1.811 5.500 7 RM528 
0.842 0.851 1.978 6.721 8 0.728 0.738 1.529 3.814 6 0.755 0.774 1.611 4.431 6 RM204 
0.777 0.781 1.733 4.568 7 0.774 0.791 1.657 4.787 6 0.721 0.739 1.550 3.835 6 RM454 
0.813 0.821 1.956 5.586 9 0.751 0.766 1.576 4.267 6 0.803 0.817 1.851 5.52 8 RM162 
0.711 0.741 1.532 3.857 6 0.637 0.664 1.234 2.977 4 0.829 0.828 1.876 5.813 7 RM586 
0.808 0.789 1.646 4.738 6 0.750 0.768 1.599 4.313 6 0.761 0.781 1.563 4.571 5 RM589 
0.652 0.686 1.271 3.189 4 0.748 0.758 1.581 4.129 6 0.496 0.540 0.996 2.172 4 RM3827 
0.647 0.687 1.332 3.200 5 0.486 0.539 0.987 2.969 4 0.592 0.646 1.173 2.828 4 RM253 
0.782 0.791 1.657 4.787 6 0.578 0.612 1.215 3.579 5 0.705 0.734 1.486 3.755 6 RM276 
0.412 0.457 0.804 1.841 3 0.487 0.539 0.987 2.169 4 0.555 0.623 1.026 2.656 3 RM598 
0.817 0.821 1.875 5.586 8 0.697 0.722 1.424 3.600 5 0.836 0.844 1.957 6.400 8 RM584 
0.448 0.494 0.849 1.976 3 0.776 0.810 1.778 5.254 7 0.518 0.540 1.094 2.174 5 RM7179 
0.792 0.797 1.750 4.923 7 0.574 0.622 1.035 2.648 3 0.660 0.703 1.290 3.366 4 RM6836 
0.638 0.694 1.288 3.270 4 0.807 0.817 1.809 5.453 7 0.784 0.797 1.732 4.921 7 RM3 
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 Table 3. Continued                                                                                                                               ادامه                                                                                             -3جدول 

 جمعيت خارجي
Foreign population 

 جمعيت اصلاحي 
Improved population 

 جمعيت بومي 
Local population 

ارهيزماهورنشانگر   
SSR marker 

PIC Nei I Ne Na PIC Nei I Ne Na PIC Nei I Ne Na 
0.609 0.644 1.262 2.806 5 0.657 0.699 1.283 3.322 4 0.724 0.734 1.469 3.789 6 RM103 
0.705 0.693 1.360 3.261 5 0.727 0.750 1.483 4.000 5 0.159 0.162 0.356 1.194 3 RM549 
0.000 0.000 0.000 1.000 1 0.692 0.698 1.378 3.314 5 0.286 0.290 0.557 1.409 3 RM170 
0.765 0.773 1.714 4.112 7 0.770 0.782 1.626 4.587 6 0.727 0.750 1.518 4.000 6 RM190 
0.704 0.713 1.498 3.482 6 0.645 0.664 1.395 2.979 6 0.580 0.600 1.176 2.504 5 RM5371 
0.658 0.699 1.283 3.322 4 0.749 0.768 1.599 4.313 6 0.680 0.717 1.397 3.655 5 RM5599 
0.659 0.680 1.223 3.122 4 0.596 0.637 1.181 2.952 4 0.189 0.211 0.367 1.268 2 RM1340 
0.095 0.117 0.234 1.133 2 0.299 0.304 0.578 1.438 3 0.215 0.226 0.456 1.291 3 RM4608 
0.684 0.720 1.402 3.571 5 0.636 0.649 1.287 3.848 5 0.778 0.756 1.587 4.091 6 RM4128 
0.527 0.604 0.991 2.528 3 0.582 0.627 1.157 2.682 4 0.240 0.255 0.509 1.342 3 RM3330 

0.641 0.659 1.343 3.756 5.079 0.674 0.699 1.400 3.763 5.184 0.618 0.639 1.309 3.650 5.221 
  ميانگين
Mean 
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منظور ارزيابي ميزان تنوع مولكولي بين و درون سه به

شده هاي برنج مورد مطالعه (بومي، اصلاحگروه از ژنوتيپ

هاي ريزماهواره، تجزيه ) بر اساس نشانگروارداتيداخلي و 

واريانس مولكولي بين اين سه جمعيت انجام شد (جدول 

ي ها را براواريانس مولكولي اختلاف بين جمعيتتجزيه ). 5

دار نشان داد كه حاكي از وجود نشانگرهاي ريزماهواره معني

اي هتنوع ژنتيكي براي نشانگرهاي ريزماهواره در ژنوتيپ

نشانگر  38مورد بررسي بود. از كل واريانس مربوط به 

درصد در  6ژنوتيپ برنج مورد مطالعه،  57ريزماهواره در 

درصد در درون اين سه جمعيت  94سه جمعيت و بين 

ن د كه تنوع بيكرتوان اذعان اين ترتيب، ميمشاهده شد. به

هاي ساده ها بالا بوده و با روشهاي درون جمعيتژنوتيپ

هاي برتر در هر يك از اين توان ژنوتيپاصلاحي مي

د. اين نتيجه كرها را اصلاح ا انتخاب و جمعيتها رجمعيت

هاي تنوع در هر بر نتايج حاصل از محاسبه معيارتأييدي 

هاي تنوع كه محاسبه معيارطوريها بود، بهيك از جمعيت

نده دهها نشانهاي هر يك از جمعيتتفكيك براي ژنوتيپبه

-Mehri). مهري بادلو (3وجود تنوع بالا در آنها بود (جدول 

Badloo, 2015 واريانس بين سه جمعيت بومي، اصلاح (

هاي درون درصد و واريانس بين ژنوتيپ14ه و خارجي را شد

درصد گزارش كرد كه كمتر از  86اين سه جمعيت را 

ها براي تحقيق هاي درون جمعيتواريانس بين ژنوتيپ

  حاضر بود.

  

  

  شده و وارداتي بر اساس شاخص نئي هاي بومي، اصلاحتشابه (بالاي قطر) و فاصله (پايين قطر) ژنتيكي بين جمعيتضرايب  -4جدول 
Table 4. Genetic similarity (above-) and distance (below- diagonal) between local, improved and forein rice  

populations using Nei's index 

 وارداتي
Foreign 

شدهاصلاح  
Improved 

 بومي
Local 

برنج هايجمعيت  
Rice populations 

  Localبومي     - 0.705 0.699

  Improvedشده    اصلاح 0.350 - 0.680

  Foreignوارداتي    0.358 0.385 -

  
  

  مورد مطالعه برنج جمعيتبين سه تجزيه واريانس مولكولي  -5جدول 
Table 5. Analysis of molecular variance among three studied rice populations 

 درصد واريانس
Variance 

percentage 

 اجزاي واريانس
Variance 

components 

مربعات ميانگين  
Mean square 

مربعات مجموع  
Sum of square 

 درجه آزادي

df 

تغييرات منابع  
Source of variation 

 بين جمعيت 2 251.927 **125.964 3.689 6%
Among population 

 درون جمعيت 54 3167.231 **58.652 58.652 94%
Within population 

 كل 56 3419.158 _ 62.342 100%
Total 

  **probability level.  : Significant at 1%                                                                      . %1 لحتماا سطح در دارمعني :**

 
 

ا اي باستفاده از تجزيه خوشهها با بندي ژنوتيپگروه

دليل جاكارد، به بر مبناي ضريب تشابه UPGMAروش 

اي شدن، ضريب ه دندروگرام مناسب و بدون زنجيرهيارا

ندي ارقام ببهترين نتيجه در گروه بالا وكوفنتيك همبستگي 

مورد مطالعه، انتخاب شد. ضريب همبستگي كوفنتيك 

هنده دهمبستگي نشانبود كه اين مقدار بالاي ضريب  82/0

اي با استفاده از ضريب تشابه اين است كه تجزيه خوشه

از نشانگرهاي ريزماهواره  حاصلهاي جاكارد بر اساس داده

بندي ارقام برنج مورد بررسي مناسب بوده است. در گروه

ه شده يارا 2اي اين روش در شكل دندروگرام تجزيه خوشه

هاي مورد بندي ژنوتيپاست. برش دندروگرام با هدف گروه

ا همطالعه، بر اساس بيشترين فاصله محل ادغام ژنوتيپ

رقم مورد مطالعه در چهار گروه  57انجام شد. بر اين اساس 

  ).2بندي شدند (شكل طبقه

44 



 1396اول/ بهار / شماره دوره هفتمحقيقات غلات/ ارزيابي تنوع مولكولي و روابط ژنتيكي بين ارقام برنج                                          ت

ها درصد از ژنوتيپ 30/19رقم شامل  11با گروه اول 

با منشاء فيليپين  831و  830بود كه شامل دو لاين وارداتي 

شده داخلي شامل صالح، سپيدرود، درفك، رقم اصلاح 9و 

، ندا و نعمت بود. داشتن 3و آمل 1شيرودي، كادوس، آمل

فيزيولوژيك و مورفولوژيك مشابه، دليل روشني  هايويژگي

قام . ارباشدها در يك گروه ميبراي قرار گرفتن اين ژنوتيپ

يت فدر دستيابي به ارقام پرمحصول با كي ندتوانمي اين گروه

پخت و خوراك عالي مورد استفاده قرار گيرند. تمامي ارقام 

ه . اين گروهستندرس اين گروه به استثناي شيرودي ميان

، بلند تي مثل ارتفاع بوته مناسب، خوشهداراي خصوصيا

د هاي باريك و بلنآميلوز بالا، دانه پر و عملكرد زياد با برگ

و سنگ  3آملحاصل تلاقي دو رقم كه باشد. رقم نعمت مي

در يك گروه قرار گرفته است.  3رقم آمل همراهبه است،طارم 

درصد نوار  82/81با  RM4608و  RM253نشانگرهاي 

، RM141 ،RM3183 ،RM598مشابه و نشانگرهاي 

RM5371  وRM1340  درصد نوار مشابه براي  72/72با

  دند.شها يز اين گروه از ساير گروهاين گروه، باعث تما

ژنوتيپ  15اي شامل حاصل از تجزيه خوشه گروه دوم

هاي خارجي با بود كه كليه ارقام و لاين )درصد 32/26(

، IR58  ،IR50 ،IR60 ،IR36 ،IR30شاملمنشاء فيليپين 

IR28 ،IR25571 ،IRFAON204 و IRFAON113 

و يوسن با منشاء مصر و لاين تايچونگ  DCدو لاين  با همراه

رقم گيلاني چمپابودار (بومي) و همراه دو با منشاء چين به

قرار گرفتند. قرار گرفتن دو  دومشده) در گروه گوهر (اصلاح

در يك زير گروه و نزديكي آنها به دو  IR60و  IR50لاين 

 IR50به اين دليل است كه لاين  IR28و  IR36لاين 

بوده و  IR36و  IR2153-14-1-6-2، IR28حاصل تلاقي 

، IR4432-53-3-3ين حاصل تلاقي سه لا IR60لاين 

PTB33 و IR36 همراه . عملكرد بالا و پاكوتاهي بهاست

مثبت و  هايويژگيميزان آميلوز و ميزان برنج خرد بالا از 

ر تواند دآيد كه ميشمار ميبه گروه اين يهامنفي ژنوتيپ

 قرار گيرد نژادگرانبهمواقع لزوم مورد استفاده 

)Allahgholipour et al., 2014 .(دهنده اين ارقام تشكيل

 100داراي  RM170و  RM7434گروه براي دو نشانگر 

و  IR141 ،RM7179درصد نوار مشابه و براي نشانگرهاي 

RM4608 ندبودنوار مشابه درصد  33/93 داراي.  

 TETEPمينوري با منشاء ژاپن، پنج رقم وارداتي فوجي

كانتواره به  با منشاء آرژانتين و 1با منشاء مصر، آرژانتين

درصد از  77/8همراه رقم اصلاح شده داخلي خزر كه شامل 

قرار گرفتند. ارقام اين گروه  سومها بودند، در گروه ژنوتيپ

و  RM7434 ،RM598 ،RM4608براي چهار نشانگر 

RM1340  درصد نوار مشابه و براي دو نشانگر  100داراي

RM527  وRM402  بودند. شكل همنوار درصد  80داراي

شده ايراني در كنار ارقام خارجي قرار گرفتن دو رقم اصلاح

به اين دليل است كه عموماً ارقام اصلاح شده ايراني در اثر 

گيري بين ارقام و يا دورگ IRRIهاي پلاسمگزينش ژرم

اند و همين مشابهت ژنتيكي وجود آمدهبه IRRIبومي و 

با جدا شده و  باعث شده است كه اين ارقام از جمعيت خود

  گيرند.ارقام خارجي در يك گروه قرار 

ارقام بومي برنج ايراني با داشتن شجره و زمينه يكسان 

يل همين دلداشته و بهاز نظر ژنتيكي، شباهت زيادي به هم 

قرار  چهارمتمامي آنها به استثناي رقم چمپابودار در گروه 

د مورهاي از ژنوتيپ رقم) 26( درصد 61/45گرفتند كه 

 شامل طارمگروه اين شد. ارقام محلي مطالعه را شامل مي

محلي، حسني، دشتي، موسي طارم، هاشمي، عنبربو، غريب، 

 هسيا عنبربو ايلام، ديلماني، آبجي بوجي، صدري، غريب

ارم ط بينام،سفيد، سرايي، دمزرد، حسنسياه، دمريحاني، دم

م، اميري، اهلمي طار جو، طارممنطقه، قشنگه، سنگ

 همراه يكبه بودند كه پسندشاه و چپرسر سالاري، محمدي

. در گروه چهارم قرار گرفتند DYرقم وارداتي از مصر به نام 

، RM549 ،RM4608 ها از نظر چهار نشانگراين ژنوتيپ

RM7434  وRM1340 77/80، 92/76ترتيب داراي به ،

شكل بودند. نتايج درصد نوار مشابه و هم 31/92و  46/88

هاي ايراني علاوه بر داشتن كه برنج داداين پژوهش نشان 

)، داراي ساختار ژنتيك 3بسيار زياد (جدول  يتنوع ژنتيك

) 2(شكل  هستندهاي آسيايي خاص و متفاوت از ديگر برنج

همين دليل همگي (به استثناي رقم چمپابودار) در يك و به

ها قرار گرفتند. اين تفاوت گروه و جدا از ارقام ساير جمعيت

هاي بومي ايران اين دليل است كه ارقام و تودهاحتمالاً به

بتاً بوم نسطور مستقل در يك زيستطي ساليان متمادي به

بوم منحصر به فرد (داراي تفاوت قابل ملاحظه با زيست

اصلي اين گياه در آسياي جنوب شرقي، هند و چين) تكامل 

ن ها در چهار گروه بيانگر تنوع بيژنوتيپ بندياند. گروهيافته

  .استهاي ژني مورد نظر هاي مورد مطالعه در مكانژنوتيپ

گي همبستدر مطالعات مختلف  ارقامتنوع ژنتيكي بين 

كه وريطبه شته است،با پراكندگي جغرافيايي آنها دا بالايي

ها اند طي سالكه در شرايط متفاوت كشت شده ارقامي

هاي متفاوت در ارقام اند. اين ژنهاي متفاوتي شدهحاوي ژن

اهي پراكنده بوده و در طول هزاران سال محلي و جوامع گي

توسط زارعين و طبيعت به خاطر سازگاري، مقاومت و 
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). Sarayloo et al., 2015اند (دهي گزينش شدهمحصول

) در بررسي Bao et al., 2006در مطالعه بائو و همكاران (

رقم برنج با استفاده از دو  56تنوع و شباهت ژنتيكي بين 

، مانند تحقيق حاضر، دندروگرام ISSRو  AFLPنشانگر 

شده را به وضوح از هم حاي ارقام بومي و اصلاتجزيه خوشه

 ,.Alvarez et alد. در مطالعه آلوارز و همكاران (كرتفكيك 

اي تنوع ژنتيكي بين ارقام مورد ) نيز تجزيه خوشه2007

ها نشان داد و توانست ارقام را مطالعه را بر اساس منشا آن

ها در سه گروه مختلف تقسيم كند. نشا آنمطابق با م

اي در مطالعه پروايز و همكاران دندروگرام تجزيه خوشه

)Pervaiz et al., 2010گيري تنوع ژنتيكي ) نيز براي اندازه

نشانگر  35ژنوتيپ برنج پاكستان با استفاده از  75بين 

ها را در چهار گروه تقسيم كرد. در ريزماهواره، ژنوتيپ

 ,.Allahgholipour et alپور و همكاران (قليالهمطالعات 

نشانگر  52ژنوتيپ مختلف برنج با استفاده از  94) 2014

ها نيز گروه قرار گرفتند كه در مطالعه آن 9ريزماهواره در 

مشابه تحقيق حاضر، تمامي ارقام بومي ايراني به استثناي 

دو رقم محمدي و چمپابودار در دو گروه مجاور هم قرار 

 Valizadehو همكاران ( زاده صومعهگرفتند. ولي

Soumeh et al., 2014 ژنوتيپ برنج را با استفاده  32) نيز

گروه تفكيك كردند كه در  سهاز نشانگرهاي ريزماهواره به 

تحقيق آنها نيز ارقام اصلاحي در كنار ارقام وارد شده از ايري 

قرار گرفتند.

  

  
   برنج بندي ارقامو ضريب تشابه جاكارد جهت گروه UPGMAاي با روش تجزيه خوشهدندروگرام حاصل از  -2شكل 

Figure 2. Dendrogram of cluster analysis using UPGMA method and Jaccard’s similarity coefficient for 
grouping rice varieties 
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منظور ارزيابي ميزان تنوع مولكولي بين و درون چهار به

اي بر اساس نشانگرهاي گروه برنج حاصل از تجزيه خوشه

ا هريزماهواره، تجزيه واريانس مولكولي با در نظر گرفتن گروه

هاي درون هر گروه به عنوان تكرار عنوان تيمار و ژنوتيپبه

تصادفي انجام شد. نتايج نشان داد كه  قالب طرح كاملاًدر 

ها) در سطح احتمال يك ها (گروهاختلاف بين جمعيت

ها به ين معني كه انتخاب گروهاهب ،دار بوددرصد معني

 38درستي انجام شده است. از كل واريانس مربوط به 

 13ژنوتيپ برنج مورد مطالعه،  57نشانگر ريزماهواره در 

هاي درون درصد در بين ژنوتيپ 87و  هابين گروه درصد در

توان گفت اين ترتيب مي). به6مشاهده شد (جدول  هاگروه

د وجوها گروه قابل توجهي نيز در درونكه تنوع يا واريانس 

متداول ساده و هاي اصلاحي توان با روشميرو و از اين دارد

نتخاب و را اها هاي برتر در هر يك از اين جمعيتژنوتيپ

كه برنج گياهي خودگشن د. از آنجايكرها را اصلاح جمعيت

شود، و با خلوص بالا (هموزايگوس و هموژن) محسوب مي

نمايان ساختن تنوع بين ارقام و استفاده از پديده هتروزيس 

 Spadaهاي اصلاحي نتايج مطلوبي خواهد داد (در برنامه

et al., 2004 .(

  

 

  ايهاي حاصل از تجزيه خوشهگروهبين تجزيه واريانس مولكولي  -6جدول 
Table 6. Analysis of molecular variance among four groups derived from cluster analysis  

  درصد واريانس
Variance 

percentage  

  اجزاي واريانس
Variance 

components 

  مربعات ميانگين
Mean square 

  مربعات مجموع
Sum of square 

  آزادي درجه
df 

  تغييرات منابع
Source of variation 

13% 8.573 165.538**  496.615 3 
  هاگروه بين

Among groups 

87% 55.142 55.142**  2922.543 53 
  هاگروه درون

Within groups 

100% 63.715 _ 3419.158 56 
  كل

Total 
  **.Significant at 1% probability level :                                                                                      . %1 لحتماا سطح در دارعنيم :**

 
  

  گيري كلينتيجه

در اين تحقيق محاسبه شده  مقادير بالاي شاخص تنوع

نشان  PICو  ، شاخص تنوع ژني نئيشانون شامل شاخص

برنج چندشكلي بالايي  6كروموزوم  SSRداد كه نشانگرهاي 

 6مورد مطالعه داشتند و انتخاب كروموزوم برنج در ارقام 

ن در ايشده براي بررسي تنوع ژنتيكي ارقام برنج مطالعه

بسيار مناسب بود. از بين  DNAتحقيق در سطح مولكول 

انگر مورد استفاده در اين تحقيق، نشانگرهاي نش 38

RM510 ،RM225 ،RM31 ،RM402 ،RM528 ،

RM204 ،RM162 ،RM584  وRM3  با دارا بودن

بيشترين تعداد آلل موثر، شاخص تنوع ژني نئي و ميزان 

ها جهت عنوان بهترين نشانگراطلاعات چندشكلي، به

ر شوند و دمعرفي ميدر ارقام برنج ارزيابي تنوع مولكولي 

با  RM7434و   RM4608،RM170مقابل، نشانگرهاي 

، نشانگرهاي تنوعهاي داشتن كمترين مقدار شاخص

ندي ارقام بمناسبي براي بررسي تنوع ژنتيكي نيستند. گروه

اي نيز نشان داد كه سه جمعيت مطالعه شده با تجزيه خوشه

ار توان در چهار گروه قربومي، اصلاح شده و وارداتي را مي

كه نشانگرهاي استفاده شده در اين تحقيق با  ييداد. از آنجا

توان ميصفات مهم كمي و كيفي پيوسته بودند، بنابراين 

با انجام تلاقي بين ارقام برنج موجود در  داشت كهانتظار 

هاي متفاوت بتوان ارقام جديدي كه برتر از اين ارقام گروه

    باشند را توليد كرد.

 
 
 
 
 
 
 

47 



  1396اول/ بهار / شماره دوره هفتمتحقيقات غلات/ نيلي و همكاران                                                                                       

References 
Aghazadeh, R., Ghareyazie, B., Nematzadeh, Gh. and Babaeian Jelodar, N. 2004. Classification of 

Iranian rice germplasm by RAPD markers. Journal of Agricultural Science 3: 757-767. (In Persian 
with English Abstract).  

Alvarez, A., Fuentes, J. L., Puldón, V., Gómez, P. J., Mora, L., Duque, M. C., Gallego, G. and 
Tohme, J. M. 2007. Genetic diversity analysis of Cuban traditional rice (Oryza sativa L.) varieties 
based on microsatellite markers. Genetics and Molecular Biology 4: 1109-1117.   

Allahgholipour, M., Farshadfar, E. and Rabiei, B. 2014. Evaluation of molecular diversity in rice 
(Oryza sativa L.) genotypes using microsatellite markers linked to agronomic and grain physico-
chemical characteristics. Iranian Journal of Crop Sciences 15 (4): 337-354. (In Persian with 
English Abstract). 

Bao, J. S., Corke, H., He, P. and Zhu, L. H. 2003. Analysis of quantitative trait loci for starch 
properties of rice based on an RIL population. Acta Botanica Sinica 45: 986-994. 

Bao, J., Corke, H. and Sun, M. 2006. Analysis of genetic diversity and relationships in waxy rice 
(Oryza sativa L.) using AFLP and ISSR markers. Genetic Resources and Crop Evolution 53:  
323-330. 

Choudhury, B., Latif-Khan, M. and Dayanandan, S. 2013. Genetic structure and diversity of 
indigenous rice (Oryza sativa) varieties in the Eastern Himalayan region of Northeast India. 
Springer Plus 2: 228. 

Collard, B. C. Y., Jahufer, M. Z. Z., Brouwer, J. B. and Pang, E. C. K. 2005. An introduction to 
markers, quantitative trait loci (QTL) mapping and marker assisted selection for crop improvement: 
The basic concepts. Euphytica 142: 169-196. 

FAO. 2016. http://www.fao.org/fsnforum/cfs-hlpe/nutrition-and-food-systems. 
Grishma, S. H., Sasidharan, N., Chakraborty, S., Trivedi, R., Ravikiran, R. and Davla, D. 2012. 

Genetic diversity and molecular analysis for fertility restorer genes in rice (Oryza sativa L.) for wild 
abortive (WA) cytoplasm using microsatellite markers. Journal of Agricultural Technology 8 (1): 
261-271. 

Ivandic, V., Hackett, C. A., Nevo, E., Keith, R., Thomas, W. T. B. and Forster, B. 2002. Analysis 
of sequence repeats (SSR) in wild barley from the fertile crescent: Associations with ecology, 
geography and flowering time. Plant Molcular Biologic 48: 511-527. 

Karim, K., Rawda, A., Hatem, C. M., Mbarek, B. N. and Mokhtar, T. 2010. Analysis of genetic 
diversity and relationships in local Tunesian barley by RAPD and SSR analysis. African Journal of 
Biotechnology 9 (44): 7429-7436. 

Keyvankhosro, A. 2010. Grouping of rice cultivars based on microsatellite markers linked to yield and 
yield components. M. Sc. dissertation, Faculty of Agricultural Sciences, University of Guilan. (In 
Persian). 

Kibria, K., Nur, F., Begum, S. N., Islam, M. M., Paul, S. K., Rahman, K. S. and Azam, S. M. M. 
2009. Molecular marker based genetic diversity analysis in aromatic rice genotypes using SSR and 
RAPD markers. International Journal of Sustainable Crop Production 4 (1): 23-43. 

Kumar, R., Kumar, A., Kumar, S. A. and Radha, J. 2012. Evaluation of genetic diversity in rice 
using simple sequence repeats (SSR) markers. African Journal of Biotechnology 84: 14956-14995. 

Mehri-Badloo, Z. 2015. Identifying suitable parents for production of high yielding rice hybrids using 
SSR markers. M. Sc. dissertation, Faculty of Agricultural Sciences, University of Guilan. (In 
Persian). 

Mondini, L., Noorani, A. and Mario, A. 2009. Assessing plant genetic diversity by molecular tools. 
Diversity 1: 19-35. 

  Murray, M. G. and Thompson, W. F. 1980. Rapid isolation of high molecular weight plant. Nucleic 
Acids Research 8: 4321-4325. 

Naghavi, M. R., Mardi,  M., Ramshini, H. A. and Fazelinasab, B. 2004. Comparative analyses of the 
genetic diversity among bread wheat genotypes based on RAPD and SSR markers. Iranian Journal 
of Biotechnology 2: 195-202. (In Persian with English Abstract). 

Nei, M. 1972. Genetic distanse between population. American Naturalist 160: 283-292. 
Park, G. H., Kim, J. H. and Kim, K. M. 2014. QTL analysis of yield components in rice using a 

cheongcheong/nagdong doubled haploid genetic map. American Journal of Plant Sciences  
5: 1174-1180.  

48 



   
  1396اول/ بهار / شماره دوره هفتمحقيقات غلات/ ارزيابي تنوع مولكولي و روابط ژنتيكي بين ارقام برنج                                          ت

Pervaiz, Z. H., Rabbani,  M. A., Khaliq,  I., Pearce, S. and Malik, S. A. 2010. Genetic diversity 
associated with agronomic traits using microsatellite markers in Pakistani rice landraces. Electronic 
Journal of Biotechnology 13 (3): 1-12. 

Rabbani, M. A., Masood, M. S., Shinwari, Z. K. and Shinozaki, K. Y. 2010. Genetic analysis of 
basmati and non-basmati pakistani rice (Oryza sativa L.) cultivars using microsatellite markers. 
Pakistan Journal of Botany 42 (4): 2551-2564. 

Rabiei, B., Valizadeh, M., Ghareyazie, B., Moghaddam, M. and Ali, A. J. 2004. Identification of 
QTLs for rice grain size and shape of Iranian cultivars using SSR markers. Euphytica 137: 325-332. 

Sajib, A. M., Musharaf Hossain, M., Mosnaz, A. T. M. J., Monirul Islam, M. and Shamsher Ali, 
M. 2012. SSR marker-based molecular characterization and genetic diversity analysis of aromatic 
landraces of rice. Journal of Bioscience and Biotechnology (2): 107-116.  

Sarayloo, M., Sabouri, H. and Dadras, A. R. 2015. Assessing genetic diversity of rice genotypes using 
microsatellite markers and their relationship with morphological characteristics of seedling stage 
under non- and drought-stress conditions. Cereal Research 1-15. (In Persian with English Abstract). 

Semagn, K., Bjornstad, A. and Ndjiondjop, M. N. 2006. An overview of molecular marker methods 
for plants. African Journal of Biotechnology 5 (25): 254-256. 

Senior, M. L., Mutphy, J. P., Goodman, M. M. and Stuber, C. W. 1998. Utility of SSRs for 
determinig genetic similarities and relationships in maize using an agarose gel system. Crop Science 
38:1088-1098. 

Sheng-Jun, W., Zuo-Mei L. and Jian-Min W. 2006. Genetic diversity among parents of hybrid rice 
based oncluster analysis of morphological traits and simple sequence repeat markers. Rice Science 
13 (3): 155-160. 

Singh, S. K., Sharma, S., Koutu, G. K., Mishra, D. K., Singh, P., Prakash, V., Kumar, V. and Pal, 
N. 2014.  Genetic diversity in NPT lines derived from indica × japonica sub-species crosses of rice 
(Oryza sativa L.) using SSR markers. Scholarly Journal of Agricultural Science 4 (3): 121-132. 

Song, L.Y., Liu, X., Chen, W. G., Hao, Z. F., Bal, L. and Zhang, D. G. 2013. Genetic relationships 
among Chinese maize OPVs based on SSR markers. Journal of Integrative Agriculture  12 (7): 
1130-1137. 

Spada, A., Mantegazza, R., Biloni, M., Caporali, E. and Sala F. 2004. Italian rice varieties: Historical 
data, molecular markers and pedigrees to reveal their genetic relationships. Plant Breeding 123: 
105-111. 

Syahsar, B., Allahdu, M. and Shahsavand Hassani, H. 2010. Assessment of genetic diversity of 
tritipyrum, triticale and wheat lines using RAPD and ISJ markers. Iranian Journal of Field Crop 
Science 41 (3): 555-568. (In Persian with English Abstract). 

Tabkhkar, N., Rabiei, B. and Sabouri, A. 2011. Evaluating allele frequency and polymorphism of 
microsatellite markers linked to gene loci controlling rice grain quality. Iranian Journal of Field 
Crop Science 42 (3): 495- 507. (In Persian with English Abstract). 

Tabkhkar, N., Rabiei, B. and Sabouri, A. 2012. Genetic diversity of rice cultivars by microsatellite 
markers tightly linked to cooking and eating quality. Australian Journal of Crop Science 6 (6): 
980-985. 

Valizadeh Soumeh, Z., Samizadeh Lahiji, H. and Rabiei, B. 2014. Assessment of morphologic and 
genetic diversity of rice varieties using SSR markers associated with drought tolerance 
characteristics. Cereal Research 4 (2): 89-101. (In Persian with English Abstract).  

Wang, L. Q., Liu, W. J., Xu, Y., He, Y. Q., Luo, L. J., Xing, Y. Z., Xu, C. G. and Zhang, Q. 2007. 
Genetic basis of 17 traits and viscosity parameters characterizing the eating and cooking quality of 
rice grain. Theoretical and Applied Genetics 115: 463-76. 

Zuo, J. R. and Li, J. Y. 2014. Molecular dissection of complex agronomic traits of rice: A team effort 
by Chinese scientists in recent years. National Science Review 1 (2): 253-276. 

49 



 

 
 

                    Cereal Research 
                          Vol. 7, No. 1, Spring 2017 (33-50)            

 
 
 
 

Assessing molecular diversity and genetic relationships among rice  
(Oryza sativa L.) varieties  

 
Adibe Nili 1, Babak Rabiei2*, Mehrzad Allahgholipour3 and Ali Akbar Ebadi 3  

 
 

Received: October 10, 2015                                             Accepted: January 31, 2016 
 

Abstract 
The objective of this research was to assess the genetic diversity and relationships among 57 rice 

varieties from the collection of Rice Research Institute of Iran, Rasht, Iran, including 26 local, 13 
improved and 18 forein varieties using 38 SSR markers linked to grain quantitative and qualitative 
characteristics on the chromosome 6. In total, 281 alleles were identified in the studied genotypes and 
the number of alleles per locus ranged from 2 to 11. The average number of observed and effective 
alleles were 7.39 and 5.15 alleles, respectively, and Nei’s gene diversity, Shannon's diversity index and 
polymorphism information content were 0.752, 1.685 and 0.741, respectively, showing high levels of 
genetic variation among the studied varieties. Evaluating diversity indices to compare the studied SSR 
markers showed that RM510, RM225, RM31, RM402, RM528, RM204, RM162, RM584 and RM3 
having the highest diversity values, respectively, were the most effective and informative markers for 
studying the genetic diversity in rice. Evaluation of genetic similarity among the local, improved and 
forein varieties revealed that the most similarities was between local and improved varieties and the 
lowest similaties was between improved and forein varieties. Cluster analysis using UPGMA method 
based on jaccard’s similarity coefficient, classified 57 studied rice varieties into four separate groups, 
so that the local, improved and forein varieties were partially segregated. Therefore, based on the results 
of this study, the use of RM510, RM225, RM31, RM402, RM528, RM204, RM162 , RM584 and RM3 
as efficient and informative markers for studying genetic diversity of rice varieties are suggested. The 
crosses between the varieties into further groups derived from cluster analysis can also be used to 
provide new varieties with diverse quantitative and qualitative characteristics. 
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