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  چكيده
هاي كنترل QTL با پيوسته رهريزماهوا هاينشانگر از استفاده با برنج ژنوتيپ 32ژنتيكي و  مرفولوژيكتنوع در اين مطالعه، 

 در نشانگرها از يك هر به وسيله شده وليدت كل نوارهاي تعداد. ندقرار گرفت مورد ارزيابي به خشكي تحملصفات  كننده
از نظر  RM317نشانگر  .بودمتغير  RM231و  RM3، RM228 هايمكان در نوار 8 تا RM317 مكان در نوار 3 محدوده

در بين  داراي بالاترين مقادير ،)PIC( محتواي اطلاعات چند شكلي ني، شاخص اطلاعات شانون و تعداد آلل موثر، تنوع ژن
و نيز بر  بار -4و تنش  تنش شرايط بدونصفات مرفولوژيك در بر اساس  هاي مورد بررسي ژنوتيپ. مورد مطالعه بود نشانگرهاي
با توجه به معيارهاي كه  نشان داد پژوهشحاصل از اين ج نتايدر مجموع . شدند تفكيك گروه سهبه  هاي مولكولياساس داده

. ردوجود داهر گروه ارقام ز بين مختلف و نيهاي  بين گروه مناسبيتنوع ژنتيكي  ،هاي مختلف برنج محاسبه شده در گروه
و  طول ريشه ينبيشترداراي  831و  44هاي و لاين شيروديرقم نيز نشان داد كه  بار -4 واكنش ارقام مورد مطالعه به تنش

بيشترين و كمترين طول ريشه  زرد و صدري بينام، دم ارقام بودند، در حالي كه خشكيتنش به  تحمل ميزان بيشترين
 بيشترين داشتنبا  RM325و  RM153، RM317نشانگرهاي در بين نشانگرها نيز . را داشتند تنش خشكي به حساسيت

در بررسي شده  خصوصياتاز نظر اي مورد مطالعه ساير نشانگره بهتر از را برنج مارقا ،تنوع نازيمآلل موثر و بالاترين تعداد 
انتخاب به  هايبرنامهدر  از آنها توان مي ،تكميلي ديگر هايدر آزمايشنتايج در صورت تاييد  كه كردند تفكيكشرايط تنش 
   .استفاده كردخشكي شرايط تنش در كمك نشانگر 
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  مقدمه
ترين نياز آبي را در بين غلات گياهي است كه بيش برنج

تنش خشكي در برخي از مراحل رشد و نمو گياه در . دارد
رد مقايسه با مراحل ديگر، صدمات بيشتري به محصول وا

در غلات از جمله برنج، دوره بحراني نياز آبي گياه . كند مي
هاي توليدمثلي و مرحله گرده  معمولاً زمان تشكيل اندام

). Safaei Chaeikar et al., 2008(افشاني و باروري است 
به طوري  است، نباتات اصلاح كار پايه و اساس ژنتيكي تنوع
زيادي  موفقيت شانس تواند مي صورتي درنژادگر بهيك  كه
 شانس و تنوع كه باشد داشته خود اصلاحي برنامه در

 باشد موجود او براي مناسب انتخاب مواد
)Allahgholipour et al., 2005 .( به همين دليل آگاهي

هاي  از ساختار ژنتيكي ارقام بومي يك اصل مهم در برنامه
تواند خط مشي صحيحي براي  اصلاح گياهان بوده و مي

نژادي فراهم  هاي به قام مناسب از بين جمعيتانتخاب ار
   .)Mohammadi and Prasana, 2003(نمايد 

ساده، يكي از  يتكرار هايتوالي يا ها ريزماهواره
براي بررسي تنوع ژنتيكي گياهان  كه نشانگرهايي هستند
 شامل تكراري، هاي توالي اين .باشند بسيار مناسب مي

 6 تا 2 بين  طولي معمولاً كه هستند كوتاه هاي موتيف
 نشانگرهاي )SSR( ها ريزماهواره. دارند نوكلئوتيد جفت

 همبارز، داراي توارث كه هستند محبوب بسيار ژنتيكي
 ارزيابي سهولت آللي، تنوع از زيادي وسعت بالا، فراواني
 و طرفين آغازگرهاي جفت با PCR طريق اندازه از تنوع

 .)Mondini et al., 2009( باشند مي بالا تكرارپذيري
هاي مختلفي  ها براي انجام تحقيقات در زمينه ريزماهواره

 ;Kibria et al., 2009(مانند بررسي تنوع ژنتيكي 
Tabkhkar et al., 2012(هاي ژني كنترل  ، تعيين مكان

 ;Rabiei et al., 2004(كننده صفات كمي 
Amarawathi et al., 2008( تعيين الگوي هتروتيك ،

)Renming et al., 2009 ( و انتخاب به وسيله نشانگر
)Liu et al., 2008 (استفاده شده است.  

بر  )Thanh et al., 1999(آزمايش تان و همكاران  در
 برنج لاين 13 با همراه آپلند ويتنام برنج توده 33روي 

 مورفولوژي تفاوت در ديگر، كشور چندين از شده انتخاب
 قبيل از ريشه بررسي مورد صفات از بسياري در ريشه

 به عمق ريشه نسبت ريشه، خشك وزن ريشه، طول حداكثر
در آزمايش . شد مشاهده ريشه به ساقه نسبت وزن ساقه و

 نشانگرهاي از استفاده با ارقام برنج ديگري، تنوع ژنتيكي

در مجموع با استفاده از . گرفت قرار مطالعه مورد ريزماهواره
ه به طور متوسط آلل شناسايي شد ك 41جفت آغازگر  14
 اساس بر دندروگرام دو. باشد آلل در هر مكان ژني مي 9/2

 38 براي مورفولوژيك صفت 10 ريزماهواره و آلل 35
 اطلاعات نتايج اين. شدند مقايسه و شده ايجاد ژنوتيپ
 برداري نقشه براي مناسب تركيبات انتخاب براي را مفيد

 خشكي به مقاومت به مربوط )QTLs( كمي صفت جايگاه
  .كند مي فراهم برنج در

ژنوتيپ برنج  236روابط بين  ژنتيكي وتنوع  در بررسي
 چين با جنوب غربي از شده آوري و لولند جمع آپلند

بندي به روش  نشانگر ريزماهواره و گروه 28 از استفاده
در  ژنوتيپ 236 كه تمامي داد نشان ها همسايهنزديكترين 

بيش از  قرار گرفتند و ونيكاژاپ و اينديكا مربوط به دو گروه
شناسايي ژاپونيكا  عنوان به هاي آپلند توده از درصد 75

مطالعه نشان داده است كه، سطوح نسبتاٌ بالايي از  .شدند
ژرم پلاسم برنج آپلند چيني وجود دارد،  تنوع ژنتيكي در

تواند به عنوان منابع ارزشمند ژنتيكي براي بهبود  كه مي
برنج، از قبيل مقاومت به خشكي  صفات مهم اقتصادي در

  .)Tang et al., 2010( فراهم كند
با ) Youssef et al., 2010(يوسف و همكاران 

كارگيري دو نشانگر مولكولي، شامل چندشكلي قطعات  به
 يها و ريزماهواره )DNA )RAPDتكثير شده تصادفي 

)SSR (4با مقاومت به خشكي، در بررسي تنوع  پيوسته 
لاين برنج متحمل به خشكي مشاهده  6رقم حساس و 

 5مورد آزمايش، تنها  RAPDآغازگر  16از  كه كردند
درصد  02/73 يچند شكلميزان دند و بوآغازگر چند شكل 

در دو  هاي جديد را تمام ارقام و لاين ايتجزيه خوشه. بود
هاي  ژنومي لاين DNA گروه جدا كرد و آغازگرهايي كه در

در ارقام حساس غايب  ند،تمتحمل به خشكي وجود داش
توان آنها را به عنوان نشانگرهاي مقاومت به  مي كهبودند 

   .خشكي در نظر گرفت
برنج به وسيله  ارقام، ساختار ژنتيكي پژوهشدر اين 

 مرتبط با ياتنشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با خصوص
 ،ريشه خشك ريشه، وزن طول تحمل به خشكي از قبيل

لوله شدن برگ و ظرفيت تنظيم  اقه،س به ريشه طول نسبت
هدف از اين مطالعه، بررسي فراواني . شدارزيابي  اسمزي

هاي مورد مطالعه و  آللي و چندشكلي نشانگرها در جمعيت
هاي  انتخاب سودمندترين آنها براي استفاده در برنامه

  .انتخاب به كمك نشانگر براي مقاومت به خشكي بود
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  هاي برنج استفاده شده در تحقيق پژنوتي نام و منشاء -1جدول 
Table 1. Name and origin of rice genotypes used in this study 

  منشا
Origin 

  ژنوتيپ
Genotype 

  شماره
No. 

  منشا
Origin 

  ژنوتيپ
Genotype 

  شماره
No. 

Iran (native) Hasani 17 Iran (native) Binam 1 
Iran (native) DomSorkh 18 Iran (native) ChampaBoodar 2 

Iran (improved) Dorfak 19 Iran (native) Hasansarae 3 
Iran (native) Salari 20 Iran (native) DomSefid 4 
Iran (native) DomZard 21 Iran (native) Gharib 5 
Iran (native) DomSiah 22 IRRI IR36 6 

IRRI Line830 23 Iran (improved) Kadous 7 
Iran (improved) Bejar 24 Iran (native) Anbarboo 8 
Iran (improved) Sepidrood 25 IRRI IR28 9 

Iran (native) Sadri 26 Iran (improved) Nemat 10 
IRRI IR60 27 IRRI IR50 11 

Iran (improved) Gohar 28 IRRI IR30 12 
Iran (improved) Saleh 29 Iran (improved) Khazar 13 
Iran (improved) Line44 (PR) 30 Iran (improved) Neda 14 
Iran (improved) Line831 31 Iran (native) Deilamani 15 
Iran (improved) Shiroudi 32 Iran (native) Hashemi 16 

 

 
   .است bp 100اندازه  رنشانگ Ladder ستون . هاي مورد مطالعهاز برنج ژنوتيپ 21 درRM336  نشانگر نواري الگوي -1 شكل

Figure 1. Banding pattern of RM336 in the 21 studied rice genotypes. Ladder is DNA size marker 100 bp. 
  

  ها مواد و روش
هاي  مواد گياهي اين تحقيق، سه گروه متفاوت از لاين

رقم اصلاح  9رقم ايراني،  14مادري برنج بود كه شامل 
روز پس از  30). 1 جدول(بود  IRRI قمر 9شده ايراني و 

تهيه و تا زمان هاي برگي  ، نمونههاي جوان گياهچه نشاء
در يخچال نگهداري  -C°80در دماي  DNAاستخراج 

 CTAB )Saghai به روش DNA استخراج .شدند
Maroof et al., 1984 (كيفيت و كميت. انجام شد DNA 

درصد و  1الكتروفورز روي ژل آگارز  توسط
، PCRقبل از انجام واكنش . گرديد تعيين پكتروفتومترياس

نانوگرم در  50استخراجي تا غلطت  يها تمامي نمونه
ژنومي با واكنش  DNAتكثير . ميكروليتر رقيق شدند

ترموسايكلر  با دستگاه) PCR( اي پليمراز زنجيره
Biometra براي تهيه مخلوط واكنش در حجم . انجام شد

الگو،  DNA نانوگرم 50ر هر نمونه، ميكروليتر د 10نهايي 
مول  ميلي dNTP ،5/1مولار مخلوط چهار نوع  ميلي دو

MgCl2 ،01/0 مول از هر آغازگر مستقيم و معكوس،  ميلي
با هم   1X PCRمراز و بافر پلي Taq آنزيمواحد  يك

به  تحقيق اين در PCRبرنامه حرارتي . مخلوط شدند
 مختلف ماييد چرخه سه و داراي Touchdown صورت

گراد  درجه سانتي 95دماي  دقيقه 3 شامل اول چرخه .بود
شامل  دوم الگو، چرخه DNAبراي واسرشته شدن اوليه 

 94در دماي  ثانيه 30شامل  سيكل بود كه هر سيكل 10
گراد  درجه سانتي 65ثانيه در دماي  30، گراد درجه سانتي

دماي الگو و يك دقيقه در  DNAبراي اتصال آغازگرها به 
در اين . گراد براي بسط آغازگرها بود درجه سانتي 72

به  تا درجه كاهش يافتيك دما در هر سيكل   مرحله،
توجه به  با دقيق دماي(گراد رسيد  درجه سانتي 55دماي 
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 درجه كه چهار طوري به شد، تعيين آغازگر هر ذوب دماي
 26شامل  سوم چرخه. )آغازگر باشد آن ذوب دماي از كمتر
درجه  94ثانيه دماي  30هر سيكل شامل  كه بود لسيك

گراد و يك  درجه سانتي 55ثانيه دماي  30گراد،  سانتي
 تكميل جهت گراد بود و درجه سانتي 72دقيقه دماي 

نهايي  بسط مرحله يك با واكنش باقيمانده هاي ناقص رشته
 .گراد خاتمه يافت درجه سانتي 72در دماي  اي دقيقه پنج

نه و در پايگاه اطلاعات ژنتيكي گرامبع و جستجبا بررسي منا
)http://www.gramene.orj/micosat/ssr.html( ، تعداد

جفت آغازگر ريزماهواره كه پيوستگي بالايي با صفات  15
جدول (به خشكي داشتند، انتخاب شدند  تحملمرتبط با 

روي ژل آگارز  SSRهاي حاصل از نشانگرهاي  دهفرآور). 2
در صد و تعدادي ديگر با استفاده از ژل پلي اكريلاميد  3

براي رنگ . درصد از يكديگر تفكيك شدند 6واسرشته ساز 
  .درصد استفاده شد 5آميزي از اتيديوم برومايد 

با توجه به اينكه ارقام مورد مطالعه به عنوان والدين 
قيقات برنج كشور يا موسسه خالص در موسسه تح

مورد  هاي المللي تحقيقات برنج نگهداري و در تلاقي بين
شوند، بنابراين تمامي ارقام مورد مطالعه  نظر استفاده مي

خالص بودند و فقط يك باند براي تمامي نشانگرهاي مورد 
 باند وجود اساس بر مولكولي هاي داده .مطالعه نشان دادند

 حاصل نشانگر هر براي "صفر" دعدم وجود بان و " يك"
 PIC )Polymorphism ميزان اطلاعات چندشكل يا .شد

information content(  ارزش يك نشانگر براي كشف
 از طريق دهد و چندشكلي درون يك جمعيت را نشان مي

محاسبه گرديد  Excelافزار  با استفاده از نرمو  1رابطه 
)Powell et al., 1996 .(در اين فرمول ، Pi  فراواني آلل يا

  .باشد تعداد آلل مي nام و iباند 
)1   (                                            PIC= 1- Σpi

2 
ها، تعداد  ربوط به ساختار ژنتيكي ژنوتيپم پارامترهاي

شاخص شانون  )Hartl and Clarke, 1997(هاي موثر  آلل
)Shannon, 1948 ( شاخص تنوع ژني ني و)Nei, 1987(، 

 ,Yeh( 31/1 نسخه POPGENE32افزار  با استفاده از نرم
  .محاسبه شد )1999
طابق ها با استفاده از ضريب ت بط ژنتيكي بين نمونهروا

بندي ارقام از تجزيه  ساده محاسبه شد و براي گروه
 NTSYS-pcافزار  و نرم UPGMAاي به روش  خوشه

صحت . استفاده گرديد) Rohlf, 1999( 02/2نسخه 
تجزيه تابع  اي به وسيلهتجزيه خوشه ازبندي حاصل  گروه

انجام  18نسخه  SPSS افزار با استفاده از نرمو  تشخيص
با استفاده و تست منتل نيز تجزيه به مختصات اصلي  .دش

انجام ) GenStat, 2009( 12نسخه  GenStat افزار از نرم
  .شد

 به منظور تعيين اثر تنش خشكي بر خصوصيات ريشه
، آزمايشي به صورت مرحله جوانه زني و رشد گياهچهدر 

تصادفي با سه تكرار انجام  فاكتوريل در قالب طرح كاملاً
) بار -4بدون تنش و (سطح  2پتانسيل خشكي شامل . شد
خشكي با استفاده از پلي اتيلن گلايكول  پتانسيل. بود

تهيه شد و براي پتانسيل صفر از آب مقطر به عنوان  6000
). Michel and Kaufmann, 1972(تفاده گرديد شاهد اس

درصد به   5/1براي ضدعفوني بذرها از هيپوكلريت سديم 
دقيقه استفاده شد و سپس بذور چند بار با آب  10مدت 

 8ظروف پتري ديش به ابعاد . مقطر شستشو داده شدند
متري كه در كف آنها كاغذ صافي واتمن قرار گرفت و  سانتي

هاي آماده شده اضافه  ي ليتر از محلولميل 10به هر ظرف 
 عدد بذر كشت گرديد و در 10گرديد و در داخل هر پتري 

. گراد قرار داده شد سانتي درجه 27داخل انكوباتور با دماي 
 روز، خصوصيات مورفولوژيك از قبيل طول 14 پس از
چه، وزن  ساقه به چه ريشه طول نسبت چه، ساقه و چه ريشه

چه به  چه و نسبت وزن خشك ريشه هچه و ساق خشك ريشه
كه  گيري شد در هر كدام از سطوح تنشي اندازه چه ساقه

و ارائه شده است  9بار در جدول  -4نتايج مربوط به تنش 
با استفاده از تنشي، دندروگرام  براي هر كدام از سطوح

هاي آماري  تجزيه تحليل .رسم شد) WARD(وارد  روش
 SPSSستفاده از نرم افزار براي صفات مورفولوژيكي با ا

  .انجام شد 18نسخه 
  

  نتايج و بحث
 19با استفاده از  ژنوتيپ برنج 32ژنومي  DNAتكثير 

نشانگر چند شكل  15 نشانگر ريزماهواره نشان داد كه
نوار  8تا  3 در محدوده قطعات تكثير شدهكل تعداد  .بودند

 ربه طو نيز تكثير شده چند شكل قطعاتتعداد . قرار داشت
ميزان اطلاعات چند . نوار بود 6نشانگر هر  متوسط به ازاي

معادل تنوع ژنتيكي بوده و قدرت تفكيك كه  )PIC( شكل
 هاي چند شكل و فراواني يك نشانگر را به واسطه تعداد آلل

به  ،دهد ها در جمعيت تحت مطالعه نشان مي نسبي اين آلل
 سبه ومطالعه محا مورد نشانگرهايتفكيك براي هر يك از 
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  خشكي تحمل بههاي كنترل كننده صفات مرتبط با QTLمشخصات نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با  -2جدول 
Table 2. Characteristics of microsatellite markers linked to QTLs controlling traits associated with 

drought tolerance 
  به خشكي تحملصفات 

Drought tolerance traits 
  موتيف         

        Motif
  شماره كروموزوم

Chromosome no.  
  نشانگر

Marker
Root length GT)10(  1 RM443 
Root length GA)8(  1 RM403 
Root length GA)16(  1 RM200 

Root dry weight CT)16(  3 RM231 
Condensation resistance to yellow leaf GC)4(GT)18(  4 RM317 
Condensation resistance to yellow leaf CT)31(  4 RM241 

Osmoregulation capacity GGC)10(  5 RM153 
The amount of potassium in shoot AG)11(  5 RM413 
The leaf resistance of the rolling GA)2GG(GA)25(  6 RM3 

Root dry weight CTT)18(  7 RM336 
The leaf resistance of the rolling (CAT)4TAG(CAT)5  8 RM325 

Osmoregulation capacity GA)18(  8 RM25 
The amount of potassium in shoot GA)27(  8 RM264 
The leaf resistance of the rolling (CA)6(GA)36 10 RM228 

Root to shoot ratio GA)21(  12 RM12 
  

  مورد مطالعه ژنوتيپ برنج 32نشانگر ريزماهواره در  15شاخص شانون و محتواي اطلاعات چندشكل حاصل از  -3جدول 
Table 3. Shannon index and polymorphic information content (PIC) of 15 microsatellite markers in 

the 32 studied rice genotypes
محتواي اطلاعات 

  چندشكل
PIC 

  شانوناطلاعات  شاخص
Shannon’s 

information index 

  تنوع ژني ني
Nei’s gene 
diversity 

  موثر تعداد آلل
Effective number 

of alleles 

  تعداد كل باند
Total number 

of bands 

  آغازگر
Primer 

0.25 0.1339 0.1956 2.1090 6  RM443 
0.27 0.2527 0.2393 2.1799 5  RM403 
0.23 0.2586 0.2363 2.1622 7  RM200 
0.22 0.1940 0.1946 2.1067 8  RM231 
0.45 0.4692 0.4116 2.4342 3  RM317 
0.23 0.2544 0.2433 2.1919 6  RM241 
0.34 0.3686 0.3109 2.3027 4  RM153 
0.22 0.2442 0.2336 2.1694 7 RM413 
0.20 0.2154 0.2118 2.1332 8  RM3 
0.23 0.2781 0.2118 2.1895 6  RM336 
0.38 0.3570 0.3207 2.2958 4  RM325 
0.25 0.2734 0.2568 2.2136 6  RM25 
0.32 0.2872 0.2540 2.1835 6  RM264 
0.17 0.2055 0.2103 2.1488 8  RM228 
0.25 0.2586 0.2363 2.1622 7  RM12 

0.26 0.2589 0.2537 2.1812 6 
  ميانگين

Average 
 

در اين  PICدامنه . ارائه شده است 3نتايج در جدول 
و به طور ) RM317( 45/0تا ) RM228( 17/0تحقيق از 

 Luan et(لوآن و همكاران ). 3جدول (بود  26/0متوسط 
al., 2008(  50نشانگر ريزماهواره در بين  36با استفاده از 

گزارش  339/0، هاتمامي نشانگر PICميانگين واريته برنج، 
  .شد

براي يك مكان ژني خاص در  )Null allele(آلل تهي 
شود كه فرآورده  يك رقم يا ژنوتيپ زماني مشاهده مي

در جريان الكترفورز و  PCRحاصل از تكثير توسط واكنش 
 ,.Lapitan et al(آميزي ژل قابل مشاهده نباشد  رنگ

گر حداقل نشان 8نشانگر در اين تحقيق،  15از بين . )2007
در يكي از ارقام مورد مطالعه آلل تهي داشتند كه بيشترين 

مشاهده  RM443و  RM403آلل تهي در مكان ريزماهواره 
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 در تحقيقي كه لاپيتان و همكاران. )آلل تهي 4و  2( شد
)Lapitan et al., 2007 ( 151انجام دادند در مجموع از 

از . ادندنشانگر آلل تهي نشان د 56نشانگر ريزماهواره، 
آنجايي كه فراواني آلل تهي در محاسبه تنوع ژني در هر 

شود، از اين رو وجود  مكان ريزماهواره در نظر گرفته نمي
هاي تهي ممكن است منجر به كاهش هتروزيگوسيتي و  آلل

انحراف از تعادل مورد انتظار هاردي واينبرگ اينگونه 
 ,.Lapitan et al(نشانگرها در جمعيت مورد مطالعه شود 

ولي بررسي اين نشانگرها در تعداد زيادي از  ،)2007
غربال نشانگرهاي مناسب كه در تعداد منجر به  ها ژنوتيپ

 ه ويژهب ،ها قابل مشاهده و بررسي باشند زيادي از ژنوتيپ
   .در روش انتخاب به كمك نشانگر خواهد شد

هاي تشابه مختلف و  مطالعه تنوع ارقام بر اساس ضريب
بندي نشان داد كه بيشترين  هاي مختلف گروه مالگوريت

مربوط به استفاده از  %)80(ضريب همبستگي كوفنتيك 
روش به اي  ضريب تطابق ساده با استفاده از تجزيه خوشه

UPGMA ارقام 74/0برش دندروگرام از ناحيه تشابه  .بود ،
ارقام  1در گروه ). 2شكل (گروه تفكيك كرد  سهرا به 

سرايي، دم سفيد، غريب و  ابودار، حسنبينام، خزر، چمپ
خزر از ارقام اصلاح شده ايراني است كه . عنبربو قرار گرفتند

به همراه ارقام بومي از نظر مقاومت به خشكي در يك گروه 
 75/0 ريبيرقم با تشابه تق 15نيز  2در گروه . قرار گرفت
زير گروه اول . اين گروه شامل دو زير گروه بود. قرار گرفتند

 9و زيرگروه دوم شامل  8/0رقم با ضريب تشابه  6امل ش
در اين گروه اكثر ارقام . بود 77/0رقم با ضريب تشابه 

IRRI قرار . در كنار ارقام بومي و اصلاح شده قرار گرفتند
گرفتن ارقام اصلاح شده ايراني در كنار ارقام خارجي به اين 

ثر گزينش كه عموماٌ ارقام اصلاح شده ايراني در ا استدليل 
 گيري بين ارقام بوم و و يا دورگ IRRIهاي  پلاسم ژرم

IRRI اند و همين مشابهت ژنتيكي باعث شده  بوجود آمده
كه ) PRژنوتيپ ( 44كه در يك گروه قرار بگيرند و لاين 

 Allahgholipour et( باشد يك ژنوتيپ مقاوم به سرما مي
al., 2012 (گروه سوم  در. نيز در اين گروه قرار گرفته است

رقم قرار گرفتند كه در اين گروه نيز ارقام بومي و  9نيز 
كه يك ژنوتيپ با منشا  830اصلاح شده ايراني به جز لاين 

  .باشد، در كنار يكديگر قرار گرفتند مي IRRIژاپونيكا از 
نيز گزارش  )Ming et al., 2010( مينگ و همكاران

هاي  ژنوتيپنمودند كه نشانگرهاي ريزماهواره توانستند 
 نتايج مشابهي توسط. بندي نمايند مورد مطالعه آنها را گروه

 ني و همكاران و )Luan et al., 2008( لوآن و همكاران
)Ni et al., 2008 (دهد  نيز گزارش شده است كه نشان مي

ها و  بندي ژنوتيپ ها از توان بالايي براي گروه ريزماهواره
  .تفكيك آنها از يكديگر برخوردارند

اي، به وسيله  بندي حاصل از تجزيه خوشه صحت گروه
تجزيه تابع تشخيص مورد آزمون قرار گرفت و مشخص شد 

درصد  9/96اي  بندي حاصل از تجزيه خوشه كه صحت گروه
ژنوتيپ قرار گرفته در گروه  15بوده است، به طوري كه از 

ژنوتيپ به وسيله تجزيه تابع تشخيص نيز در اين  14دوم، 
هاي اين گروه به  پار گرفتند و فقط يكي از ژنوتيه قرگرو

  ).4جدول (ژنوتيپ ديگر منتقل شد  7گروه اول در كنار 
 نشان داد كهنتايج حاصل از تجزيه به مختصات اصلي 

درصد از واريانس  25/37بردار اول توانستند مجموعاً  10
ار اول توانستند دبرسه ). 5جدول (كل را توجيه كنند 

در . درصد از واريانس كل را توجيه كنند 08/14 مجموعاً
تا  10هاي مولكولي، در صورتيكه دو يا سه بردار اول  داده
درصد از تغييرات مربوط به نشانگرها را توجيه نمايند،  20

اگر چه ممكن است براي نمايش گرافيكي مناسب نباشد، 
برداري مطلوب  ولي از نظر ژنتيكي نشان دهنده نمونه

  ). Syahsar et al., 2010(باشد  ل ژنوم مينشانگرها از ك
واكنش متفاوت گياهچه تحت شرايط تنش آب، در 

هاي متفاوت كه با مقاومت به خشكي در برنج و  ژنوتيپ
تواند در اصلاح براي  توضيح ژنتيكي آن همراه است، مي

  .)Srividhya et al., 2011(مقاومت به تنش مفيد باشد 
س بر اساس طرح فاكتوريل نتايج حاصل از تجزيه واريان

نشان داد كه تفاوت ) 6جدول (تصادفي  در قالب طرح كاملاً
ها، سطوح تنش و اثر متقابل  در بين ژنوتيپ داري معني

در سطح تنش براي كليه صفات مطالعه شده × ژنوتيپ 
دار  وجود اثر متقابل معني .شتدرصد وجود دا 1احتمال 
ها در  ژنوتيپدهد كه واكنش  تنش نشان مي× ژنوتيپ 

ها  سطوح تنش مورد مطالعه يكسان نبوده و ژنوتيپ
  .هاي متفاوتي در سطوح تنش مختلف داشتند واكنش

 ارقام بر اساس صفات مورفولوژيكبندي  در گروه
 ماتريس، گيري شده و نسبت صفات محاسبه شده اندازه

 فاصله با استفاده از روش اقليدسي برآورد شد و دندروگرام
در هر كدام از سطوح تنش   WARDاز روش با استفاده
 برش دندروگرام در سطح بدون. )5و  4هاي  شكل(رسم شد 

 و برش خوشه  3ها را در  ، ژنوتيپواحد 5/12در فاصله  تنش
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  ريزماهواره هاينشانگر اساس بر تطابق ساده ضريب و  UPGMAروش ازاستفاده  با هاي برنج ژنوتيپ بنديگروه - 2شكل

Figure 2. Grouping of rice genotypes using simple matching coefficient and UPGMA by microsatellite markers 

  
  تابع تشخيص  استفاده از تجزيه با ي برنجها بندي ژنوتيپگروه نسبت موفقيتارزيابي  -4جدول 

Table 4. The success percentage of grouping of the rice genotypes using discrimination function analysis 
  ها در هر گروه  بندي ژنوتيپ ميزان صحت گروه

Accuracy of grouping of the genotypes in each group (%) 
  هاتعداد ژنوتيپ

Number of 
genotypes 

  گروه
Group 3  2  1 

             7  
            100%

7 
 

1  

               1                                14 
            6.7%                             93.3% 

15 2  

                                                                                       10 
                                                                                      100% 

10 
 

3  

           
                                                            96.9% 

  كل بندي صحت گروه  
Total accuracy 

  
  

   SSRتجزيه به مختصات اصلي با استفاده از نشانگرهاي  -5جدول 
Table 5. Principal coordinate analysis using SSR markers  

  سهم تجمعي واريانس توجيه شده
Cumulative variation percentage 

  سهم واريانس توجيه شده
Variation percentage

  شه مشخصهري
Latent root 

  بردار
Vector 

5.32 5.32 4.975 1 
10.02 4.7  4.389 2  
14.08 4.06 3.792 3 
17.75 3.67 3.425 4 
21.37 3.62 3.385 5 
24.85 3.48 3.255 6 
28.26 3.41 3.184 7 
31.43 3.17 2.963 8 
34.49 3.06  2.862 9 
37.25  2.76 2.538 10 
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  صفات مورفولوژيكي بررسي شده در آزمايشگاهتجزيه واريانس  - 6جدول 
Table 6. Analysis of variance for morphological traits studied in the laboratory  

  منابع تغييرات
Source of 
Variation 

  آزادي درجه
Degree of 
freedom 

وزن خشك 
  )گرم( چه ساقه

Shoot dry 
weight (gr) 

وزن خشك 
  )گرم( چه ريشه

Root dry 
weight (gr) 

 چه ساقه طول
  )مترميلي(

Shoot length 
(mm) 

 چه طول ريشه
  )مترميلي(

Root length 
(mm) 

نسبت وزن خشك 
  ريشه به ساقه

Root to shoot 
dry weight 

نسبت طول 
  ريشه به ساقه

Root to 
shoot ratio 

  ژنوتيپ
Genotype (G) 

31 0.0025** 0.0027** 0.2293** 0.3292** 0.1452** 0.613** 

  تنش
Stress (S) 

2 0.5857** 0.529** 62.65** 59.466** 0.3336** 26.62** 

  تنش× ژنوتيپ
S×G 

62 0.0017** 0.0018** 0.1875** 0.247** 18.299** 0.375** 

  ي آزمايشخطا
Error 

192 0.0003 0.0002 0.022 0.0171 0.2937 0.0241 

  .and **: Significant at 5% and 1% probability levels, respectively *              .%1 و %5 احتمال سطح در دارمعنيبه ترتيب : **و  *

  

  
  بدون تنش تحت شرايطهاي مرفولوژيك  ژنوتيپ برنج بر اساس داده 32ندي ب گروه - 4شكل

Figure 4. Grouping of 32 rice genotypes based on morphological data under non-stress condition 

  بدون تنشتحت شرايط  تابع تشخيص تجزيه استفاده ازبا  ي برنجها بندي ژنوتيپگروهنسبت موفقيت ارزيابي  -7جدول 
Table 7.  The success percentage of grouping of the rice genotypes using discrimination function 

analysis under non-stress condition  

  گروه
Group 

  هاتعداد ژنوتيپ
Number of 
genotypes 

  ها در هر گروه  بندي ژنوتيپ ميزان صحت گروه
Accuracy of grouping of the genotypes in each group (%) 

1  2  3  
1 15 

 
             15                             

            100%                      
2 8                                                            8   

                                                         100%  
3 9 

 
                                                                                            9  
                                                                                        100% 

  كل بندي صحت گروه
Total accuracy 

    
                                                             100% 
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  بار - 4تنش  تحتهاي مرفولوژيك  ژنوتيپ برنج بر اساس داده 32ندي ب گروه - 5شكل
Figure 5. Grouping of the 32 rice genotypes based on morphological data under -4 bar stress 

  
  بار - 4تحت شرايط تنش  تابع تشخيصاستفاده از تجزيه با  ي برنجها بندي ژنوتيپگروهنسبت موفقيت ارزيابي  -8جدول 

Table 8. The success percentage of grouping of the rice genotypes using discrimination function 
analysis under -4 bar stress 

  گروه
Group 

  هاتعداد ژنوتيپ
Number of 
genotypes 

  ها در هر گروه  بندي ژنوتيپ ميزان صحت گروه
Accuracy of grouping of the genotypes in each group (%) 

1  2  3  
1  3 

  
           3  
        100%  

2  3                                                3 
                                            100%  

3  26  
  

                                                                                26 
                      100% 

 كل بندي صحت گروه
Total accuracy 

  
                              100% 

  
گروه قرار  3در را ها  ژنوتيپ واحد، 11دندروگرام در فاصله 

داراي تعداد زيادي از سوم  در ميان آنها خوشه. داد
گروه فاصله چنداني با هم  3در سطح شاهد،  .ها شد ژنوتيپ

 هم نزديكه گيري شده ب نداشتند و از نظر صفات اندازه
گروه اختلاف  3 ،بار -4ش به بودند، با تغيير سطح تن

. گيري شده نشان دادند فاحشي را از نظر صفات اندازه
تابع تشخيص مورد تجزيه بندي حاصل توسط  صحت گروه

نتايج نشان داد كه . )8و  7 هايجدول( آزمون قرار گرفت
در سطح بدون  اي ه خوشهيبندي حاصل از تجز صحت گروه

  .درصد بوده است 100بار  -4تنش و تنش 

مولكولي  هاياي حاصل از نشانگر خوشهتجزيه مقايسه 
نشان داد كه  رفولوژيكاي حاصل از صفات م و تجزيه خوشه

اي كه در گروه دوم مولكولي  واريته 15در سطح شاهد، از 
اي حاصل  رقم در تجزيه خوشه 9در كنار هم قرار گرفتند، 

 7از صفات مورفولوژيك در گروه اول قرار گرفتند و از 
وتيپي كه در در گروه اول مولكولي در كنار هم قرار ژن

اي حاصل از صفات  رقم در تجزيه خوشه 5گرفتند 
مورفولوژيك در گروه سوم قرار گرفتند تست منتل 

  .محاسبه كرد 77/0همبستگي بين دو ماتريس تشابه را 
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  بار -4تنش تحت ميانگين صفات اندازه گيري شده در آزمايشگاه  -9 جدول
Table 9. Mean of measured traits in laboratory under -4 bar stress 

وزن خشك
  )گرم( چه ساقه

Shoot dry 
weight (g) 

وزن خشك 
  )گرم( چه ريشه

Root dry 
weight (g) 

چهطول ساقه
  )مترميلي(

Shoot length 
(mm) 

 چهطول ريشه
  )مترميلي(

Root length 
(mm) 

 چهوزن خشك ريشه
  چه به ساقه

Root to shoot 
dry weight  

به چه طول ريشه
  چه ساقه

Root to shoot 
length ratio 

 Genotype  ژنوتيپ

 Binam  بينام 1.115 1.031 1.108 0.993 0.166 0.161
 ChampaBoodar چمپابودار 1.644 0.829 15.969 9.716 0.338 0.408
 Hasansarae سراييحسن 1.003 0.998 5.874 5.856 0.169 0.169
 Domsefid سفيددم 0.675 0.990 15.688 23.258 0.506 0.511
 Gharib غريب 1.219 1.260 6.696 5.491 0.630 0.500
 IR36 36آر آي 2.206 0.998 18.119 8.215 0.501 0.502
 Kadus كادوس 2.034 1.007 18.263 8.977 0.337 0.335
 Anbarboo عنبربو 1.403 1.007 4.734 3.373 0.332 0.330
 IR28 28آر آي 1.986 1.505 8.268 4.163 0.501 0.333
 Nemat نعمت 0.926 0.990 4.423 4.774 0.168 0.170
 IR50  50آر آي 0.934 0.998 4.840 5.180 0.332 0.333
 IR30 30آر آي 1.544 1.006 6.540 4.236 0.169 0.168
 Khazar خزر 1.214 1.505 1.521 1.253 0.500 0.332
 Neda ندا 1.478 1.000 11.272 7.628 0.500 0.500
 Deilamani ديلماني 2.040 0.446 12.384 6.071 0.335 0.751
 Hashemi هاشمي 0.729 0.997 20.764 28.486 0.511 0.513
 Hasani حسني 0.761 0.997 6.582 8.646 0.499 0.501
 DomSorkh سرخدم 0.759 1.000 3.450 4.544 0.333 0.333
 Dorfak درفك 1.738 1.643 1.334 0.767 0.332 0.202
 Salari سالاري 0.756 0.993 6.157 8.143 0.500 0.504
 DomZard زرددم 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
 DomSiah سياهدم 0.675 0.995 16.175 23.970 0.507 0.510
 Laine830   830لاين  1.390 1.089 1.122 0.807 0.158 0.145
 Bejar بجار 2.633 1.001 19.931 7.570 0.500 0.500
 Sepidrood سپيدرود 1.970 1.004 16.051 8.148 0.337 0.336
 Sadri صدري 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
 IR60 60آر آي 1.852 0.665 10.360 5.595 0.499 0.751
 Gohar هرگو 1.587 0.999 4.016 2.531 0.332 0.332
 Saleh صالح 1.278 1.000 3.523 2.756 0.332 0.332
 Line44 44لاين  3.215 2.381 60.682 18.875 0.819 0.344
 Line831 831لاين  2.299 1.389 30.527 13.277 0.700 0.504
 Shiroodi شيرودي 2.389 1.343 29.254 12.247 0.674 0.502

  
تيپي كه در گروه ژنو 15بار نيز از  -4در سطح تنش 

رقم در تجزيه  12دوم مولكولي در كنار هم قرار گرفتند، 
اي حاصل از صفات مورفولوژيك در گروه سوم قرار  خوشه

و رقم شيرودي كه در كنار  44، لاين 831گرفتند و لاين 
اي  هم در گروه دوم مولكولي قرار گرفتند در تجزيه خوشه

قرار گرفتند و  حاصل از صفات مورفولوژيك در گروه مجزا
. بيان كرد 72/0تست منتل نيز همبستگي دو ماتريس را 

پ در ميان بندي و مبادله ژنوتي تفاوت در الگوي گروه
هاي مختلف تجزيه و تحليل  هاي مختلف در روش گروه

كارهو و . اند تنوع، در تعدادي از مطالعات گزارش كرده
ر اگ كه كردندگزارش  )Karhu et al., 1996(همكاران 

د و صفات ننشانگرها به تعداد چند هزار استفاده شو
مورفولوژيكي و فيزيولوژيكي تمام پارامترهاي ممكن را 

هاي متفاوت،  بندي د، تنوع ارائه شده توسط گروهنداشته باش
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يكي ديگر از دلايل ممكن . دنممكن است بسيار نزديك باش
 محيطبندي ممكن است تاثير  براي اين تفاوت در گروه

در مقايسه با  .ت و اثر متقابل ژنوتيپ و محيط باشدزيس
نشانگرهاي مولكولي هاي مرفولوژيك و فيزيولوژيك،  ويژگي

فراهم را  DNAمقايسه مستقيم تنوع ژنتيكي در سطح 
 يهاي مديريت محيط زيست و شيوه كه تحت تأثيركنند مي
بهترين تجزيه و تحليل از تنوع ژنتيكي در . دگير نمي قرار
ها، با استفاده از صفات مرفولوژيك و  نوتيپژ ميان

هاي نشانگرهاي  داده. باشد مي DNAنشانگرهاي مبتني بر 
بندي و  هاي مختلف گروه مولكولي و مرفولوژيك، روش

   .كند ها را پيشنهاد مي ارتباط بين ژنوتيپ گيري اندازه
تنوع كل درصد كمي از  ،ات اصليتجزيه به مختصدر 
 دهدمي كه نشان شدتوجيه ها  مولفه زيادي ازتعداد توسط 

ناحيه كروموزومي در اين پژوهش، آغازگرهاي مورد استفاده 
هاي مختلف  زيادي را تحت پوشش قرار داده و در قسمت

ها  ژنوتيپبين ه خوبي تنوع ژنتيكي بژنوم پراكنده هستند و 
اساس تجزيه  بر ها ژنوتيپبندي  از گروه. را تعيين كردند

اساس تابع  بندي بر درصدي اين گروه 96 اي و صحت خوشه
گيري نمود كه تلاقي بين  توان نتيجه تشخيص مي

 ،را دارند) بيشترين فاصله( كه كمترين تشابههايي  ژنوتيپ
يابي به حداكثر هتروزيس خواهد  بهترين نتيجه را در دست

با توجه به معيارهاي مختلف محاسبه در مجموع . داشت
توان گفت كه تنوع  برنج ميهاي مختلف  شده در گروه

هاي  ژنتيكي نسبتاً خوبي در هر گروه از ارقام و نيز بين گروه
بالا بودن معيارهاي تعداد آلل موثر، . متفاوت وجود داشت

براي نشانگرهاي  PICميزان  تنوع ژني ني، شاخص شانون و

RM317،RM325  و RM153 كارآيي بالاي دهنده   نشان
 هاي برنج در اين تحقيق بود نوتيپاين نشانگرها در تمايز ژ

در بررسي تنوع ژنتيكي برنج ها نشانگراز اين  توان و مي
و  RM317، RM325، RM336نشانگرهاي . استفاده نمود

RM3 صفات بررسي شدهها را از نظر  نيز به خوبي ژنوتيپ ،
به ويژه خصوصيات مربوط به ريشه و نسبت صفات 

واكنش . هم جدا كردنددر شرايط تنش از گيري شده  اندازه
بار بر اساس خصوصيات  -4ارقام مورد مطالعه به تنش 

، زرد و صدري بينام، دم ارقام نشان داد كه مرفولوژيك نيز
رقم  و حساسيتبيشترين و كمترين طول ريشه  داراي

 بيشترين طول ريشهداراي  831و  44هاي لاينشيرودي و 
. )9جدول ( بودند خشكيتنش به  تحمل بيشترين و
 بيشتريتنوع مرفولوژيك و مولكولي  دارايهايي كه  نوتيپژ

هاي برتر در به منظور توليد دورگتوانند  باشند، مي
بر اين اساس  .گيرندهاي اصلاحي مورد استفاده قرار  برنامه

 گيري بين، دورگبا توجه به نتايج اين پژوهشو 
 ، بينام و شيرودي، بينام و44هاي بينام و لاين  ژنوتيپ

، نعمت و دم زرد دم زرد و شيرودي، IR36سالاري، بينام و 
و  بيشتر هتروزيس براي دستيابي بهو خزر و سپيدرود، 

   .دنشو پيشنهاد ميمقاومت به خشكي افزايش  احتمالاً
  

  سپاسگزاري
كشور از رياست و پرسنل محترم موسسه تحقيقات برنج 

 وهشدريغ آنها در اجراي اين پژ هاي بي به خاطر حمايت
   .دشو قدرداني مي
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Abstract 
In this study, the morphologic and genetic diversity of 32 rice varieties were studied using 15 

microsatellite (SSR) markers linked to QTLs controlling drought tolerance characteristics. The total 
number of alleles generated by each marker ranged from 3 alleles at RM317 locus to 8 alleles at RM3, 
RM228 and RM231 loci. The RM317 had the highest values for effective number of alleles, Nei’s 
gene diversity, Shannon’s information index and polymorphic information content (PIC) among the all 
studied markers. The studied genotypes were classified  into 3 groups based on morphological 
characteristics under non-stress and -4 bar stress conditions and based on molecular data. Totally, 
results of current research showed that there was a suitable genetic diversity between and within the 
different rice groups. Furthermore, reaction of the studied varieties to -4 bar stress indicated that the 
variety Shiroudi and the Lines 44 and 831 had the highest root length as well as the highest tolerance 
while the varieties Binam, Domzard and Sadri had the lowest root length and the highest sensitivity to 
drought stress. Among the used markers, the RM153, RM317 and RM325 markers with the most 
number of effective alleles as well as the highest diversity criteria were the best markers to separate 
the rice varieties. Therefore, these SSR markers can be utilized in marker-assisted selection programs 
under drought stress condition after confirmation of the obtained results in other complementary 
experiments.  
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