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  دانشگاه گيلان علوم كشاورزيدانشكده  گروه زراعت و اصلاح نباتاتدانشجوي دكتري  -3، كاووس گنبددانشگاه  طبيعي

  

  )24/6/93 :اريخ پذيرشت -12/9/92: تاريخ دريافت(

  چكيده

هاي متحمل به در راستاي ايجاد ژنوتيپ ترين كاربردهاي نشانگرهاي مولكولي به ويژهيكي از مهم ،انتخاب به كمك نشانگر

نرمال و تنش ( كشت برنج تحت دو شرايط ژنوتيپ 22 هاي، گياهچهپژوهشدر اين . گياهان زراعي استدر  هاي محيطيتنش

دانشكده  اطاقك رشدسه تكرار در  باكاملاً تصادفي پايه طرح يك آزمايش فاكتوريل با در قالب  )انيتولخشكي حاصل از م

. ندشد گيرياندازهطول و وزن خشك ريشه و اندام هوايي ارزيابي و صفات  1391در سال  كشاورزي دانشگاه گنبد كاووس

. دار بودگيري شده معنيايط كشت براي تمامي صفات اندازهشر×ها نشان داد كه برهمكنش ژنوتيپداده تجزيه واريانس نتايج

هاي مورد بررسي  ژنوتيپبين وجود تنوع ژنتيكي  ها در دو شرايط كشت و نيزاين نتيجه نشان دهنده واكنش متفاوت ژنوتيپ

ها استخراج و نمونه يژنوم DNA، هاژنوتيپ بين براي بررسي تنوع مولكولي. بوداي  براي صفات ارزيابي شده در مرحله گياهچه

 كه آلل مشاهده شد 106 ، تعداددر مجموع .تكثير شدجفت آغازگر ريزماهواره پيوسته با صفات مقاومت به خشكي  22 توسط

) PIC( محتواي اطلاعات چندشكل. آلل بود 82/4 متوسط آنآلل متغير و  7تا  2از  جايگاههر هاي مشاهده شده در  تعداد آلل

فاصله . بود 686/0ميانگين  با 840/0تا  351/0 ازتنوع ژني  يزانم و 64/0ميانگين  با 82/0تا  29/0 از تلفبراي نشانگرهاي مخ

 نشانگرهاياساس  اي بر تجزيه خوشه. دحاسبه شم 99/0تا  23/0در محدوده نيز هاي مورد مطالعه  ن ژنوتيپبيژنتيكي 

در  اول لفهوم ده نشان داد كه اصلي مختصاتتجزيه به  نتايج. داد در دو گروه قراررا هاي مورد مطالعه  ژنوتيپ ،ريزماهواره

در چهار گروه  آنها را لفه اولواساس دو م ها بر ژنوتيپبندي گروه .كنندميرا توجيه  تنوع كل جمعيتدرصد از  51/98 مجموع

هاي برنج  تيكي بين ژنوتيپتنوع ژن دادن نشانها بيانگر مناسب بودن نشانگرهاي ريزماهواره براي  بندي نتايج اين گروه. قرار داد

 شانزدهدر مجموع  استفاده شد وتجزيه رگرسيون  از موثر بر صفات مرفولوژيك بخشبه منظور شناسايي نشانگرهاي آگاهي. بود

حمل نژادي تهاي بهبرنامه دراين نشانگرها  از شودمي پيشنهاد ند كهشناسايي شددر هر دو شرايط كشت بخش نشانگر آگاهي

  .استفاده شود به خشكي

 QTL  ،SSRبخش،، كمبود آب، نشانگر آگاهيبرنج :كليدي هاي واژه

  ghec.ac.irhossein.sabouri@   :نويسنده مسئول *
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  مقدمه

 دنيا، زراعي محصولات ترينمهم از يكيبه عنوان  برنج،

د و شوسراسر جهان كشت مي ازهاي وسيعي در بخش

 Park et( استبيش از نيمي از مردم جهان غذاي اصلي 

al., 2014.( توليد  براي جدي خطرات عمده از خشكي

 است كه جهان در برنج ه ويژهب زراعي حصولاتم موفق

 ،رواز اين. دهد رخ رشد فصل طي زمان هر در تواندمي

 با غذاي بيشتر توليد كشاورزي در اصلي هايچالش از يكي

يكي از  ).Tuyen and Prasad, 2008( است كمتر آب

هاي مهم طي چند دهه گذشته در زمينه اصلاح  يافته

نباتات، شناخت وجود سرمايه عظيم تنوع ژنتيكي در 

يك  است كنون بشر فقط توانسته اما تا ،گياهان بوده است

 گام مقدماتي براي شناسايي پتانسيل وسيع آن بردارد

)Von Braun and Virchow, 1996.(  براي استفاده

مناسب از اين سرمايه عظيم، اطلاع از ماهيت و ميزان 

هاي  برنامه پلاسم، از اهميت زيادي در تنوع موجود در ژرم

والديني كه از لحاظ ژنتيكي . نژادي برخوردار استبه

متفاوت هستند، هيبريدهاي با هتروزيس بيشتر توليد 

جود تفرق يافته برتر را افزايش كنند و احتمال و مي

بندي  تعيين مشخصات و گروه ،از طرف ديگر. دهد مي

كاري  دهد تا از دوباره گران امكان مينژاد بهپلاسم به  ژرم

گيري از يك جمعيت خودداري نمايند  در نمونه

)Soroush et al., 2005 .(نژادگر به تعيين موفقيت هر به

 نژاديبههاي  برنامه تنوع ژنتيكي و استفاده از آن در

ضروري است تنوع موجود در  روو از اين بستگي دارد

جمعيت مورد مطالعه، به دقت بررسي و از آن استفاده 

  ). Aghazadeh et al., 2004( شود

به )  Alvarez et al., 2007( و همكاران آلوارز

و  اصلاح شدههاي بومي و  ارزيابي تنوع ژنتيكي واريته

 ند وارتباط ژنتيكي بين آنها پرداختهمچنين برقراري 

نسبت به (هاي بومي  در واريتهرا بيشترين هتروزيگوسيتي 

، اي خوشه تجزيه. شناسايي كردند )اصلاح شدههاي  واريته

 مطابق باگروه مختلف  سهرا در  هاي مورد مطالعهژنوتيپ

بر اساس نيز تخمين ارتباطات ژنتيكي . داد قرارآنها  منشا

  آلل مشترك نشان داده دارايريزماهواره نسبت جايگاه 

 ,.Ganesh Ram et al(و همكاران   گانش رام .شد

، توده 19ژنوتيپ برنج شامل  35 بينتنوع ژنتيكي ) 2007

ريزماهواره  هاينشانگر را بافاميل وحشي  7رقم و  9

اي  تجزيه خوشه و سپس بابررسي در سراسر ژنوم موجود 

 ها توانستند تفاوت بينرهبر اساس تنوع آللي ريزماهوا

در را شناسايي و آنها را وحشي  هايو فاميل ها، رقمهاتوده

آللي محاسبه  تنوع. دبندي كننطبقههاي مختلف  گروه

تنوع ژنتيكي در  كه بيشترين ها نشان داد شده در خوشه

 هادر توده به دنبال آنو  )436/0(وحشي  هايفاميل

 به با توجه. را داشتندتنوع ها كمترين  و رقمبود ) 365/0(

 هاينشانگر باشده  شناسايي يتنوع ژنتيكي بسيار بالا

 مفيد هاي تنوع ژنتيكي، استفاده از ژن يريزماهواره و الگو

هاي دور وحشي برنج براي بهبود  ها و فاميل ، رقمهاتوده

 Safaei( كار و همكاراني چائيصفائ .ارقام پيشنهاد شد

Chaeikar et al., 2008(  به منظور بررسي تحمل

ژنوتيپ  49 ،هاي برنج به تنش خشكي انتهاي فصلژنوتيپ

در دو محيط بدون تنش و تنش را برنج ايراني و خارجي 

وهش نشان داد كه در ژنتايج اين پ .كردند ارزيابيخشكي 

بيشترين  ،شرايط بدون تنش و تنش خشكيهر دو 

مقدار عملكرد شلتوك متعلق به رقم نعمت به ترتيب با 

كمترين عملكرد  در مقابل،. تن در هكتار بود 01/7و  31/7

با سفيد شلتوك در محيط بدون تنش متعلق به رقم دم

تن در هكتار و در محيط تنش خشكي  74/2 عملكرد

 .هكتار بود درتن  46/1 با عملكرد Diwaniمتعلق به رقم 

اين محققين اظهار داشتند كه رقم نعمت از نظر اجزاي 

   .در دو محيط وضعيت مطلوبي داشت عملكرد

 ,.Grishma Shah et al(و همكاران گريشما شاه 

هاي  ژنوتيپ از لاين 22به ارزيابي تنوع ژنتيكي ) 2012

كراس، نگهدارنده و نرعقيم با استفاده از نشانگر  بك

نشانگر ريزماهواره  30در ميان . ريزماهواره پرداختند

آلل  231دند و وب چندشكل نشانگر 25ده، استفاده ش

داشتند نشانگر ريزماهواره بيان آنها . توليد كردندچندشكل 

ابزاري كارآمد براي شناسايي تنوع ژنتيكي و تمايز بين 

) Kumar et al., 2012(و همكاران  كومار .باشدافراد مي

آغازگر  20ژنوتيپ برنج را با استفاده از  64تنوع ژنتيكي 

. بررسي كردند 12 و 7 هايكروموزوموط به بمرريزماهواره 

 هشت، آغازگر 20از  كه دست آمده نشان داده نتايج ب

، سطح ايتجزيه و تحليل خوشه .ندبود چندشكلآغازگر 

نشان داد و آنها ها ين ژنوتيپرا در ببالايي از تنوع ژنتيكي 

ياسمين و همكاران . داد قرارمجزا  هايدر گروه را

)Yasmin et al., 2012 ( ژنوتيپ  24ژنتيكي تنوع

رقم پرمحصول و  9، متحمل به شوريرقم  5برنج شامل 
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نشانگر ريزماهواره مورد  100واريته هيبريد برنج را با  10

اي به وضوح تجزيه خوشه. تجزيه و تحليل قرار دادند

 چهار. تقسيم كرد متفاوتخوشه  پنجها را در ژنوتيپ

بوط به هاي اينبرد و يك خوشه مرخوشه شامل واريته

   .هيبريد بود هايواريته

ها با استفاده از  ژنوتيپ تفاوت بينتشخيص 

، با دقت بيشتري ارتباط و تنوع ريزماهوارهنشانگرهاي 

صبوري و . كندميرا ارزيابي ها بين ژنوتيپژنتيكي 

جهت شناسايي ارقام  )Sabouri et al., 2011( همكاران

محيط  دودر را رقم  21 ،متحمل به تنش خشكيبرنج 

 مورد ارزيابي قرارنرمال و تنش خشكي در منطقه گنبد 

و  IRAT216ارقام  نتايج بررسي آنها نشان داد كه. دادند

CAIAPO  دو محيط هر در را بيشترين عملكرد شلتوك

تن در  4933/3و  6475/3به ترتيب (تحت تنش خشكي 

 )تن در هكتار 33/6و  095/6به ترتيب (نرمال  و) هكتار

با ميانگين عملكرد نيز  DINORADOو رقم  داشتند

را كمترين عملكرد  ،دو محيطهر در تن در هكتار  833/0

شرايط  تغييرعنوان كردند كه  محققيناين . داشت

داري روي و بسيار معني رات قابل ملاحظهيتغي ،محيطي

يز و همكاران اپرو. دكر ايجادارقام مورد مطالعه صفات 

)Pervaiz et al., 2010 (بين گيري تنوع ژنتيكي به اندازه 

نشانگر  35پاكستان با استفاده از برنج ژنوتيپ  75

از بين . و تاثير آن روي صفات زراعي پرداختندريزماهواره 

آلل  142 نشانگر در مجموع 32 ،شده مطالعهنشانگرهاي 

شكل يك نشانگر 30كه  در حالي ،توليد كردند چندشكل

شده توسط هر  توليدهاي  آللتعداد . بودند )مونومورف(

 4/4طور متوسط  متغير بود و به آلل 13تا  2نشانگر از 

ي اطلاعات امحتو. آلل براي هر جايگاه مشاهده شد

 ميانگين آنو  836/0تا  124/0از ) PIC(چندشكلي 

ميزان  از ناحيه ايتجزيه خوشهوگرام ردند. بود 569/0

 گروه رچهاها را در  ژنوتيپ ،4/0 ژنتيكي ضريب تشابه

 Faridul Islam(همكاران  و  اسلام فريدول .تقسيم كرد

et al., 2012(   ژنوتيپ برنج شامل  14تنوع ژنتيكي نيز

ژنوتيپ متحمل به  سهژنوتيپ مقاوم به شوري،  شش

ژنوتيپ  سهژنوتيپ مقاوم به خشكي و  دوشوري، 

نشانگر ريزماهواره مورد  40پرمحصول را با استفاده از 

استفاده  ريزماهوارههاي همه نشانگر. ار دادندبررسي قر

. نشان دادند چندشكليژنوتيپ برنج  14 بينشده در 

 جفت330تا  )RM436( باز جفت 75ها بين اندازه نشانگر

 آلل مشاهده شد 168 در مجموع .بود )RM26360( باز

. متغير بودآلل   6تا  2از  نشانگردر هر  هاتعداد آلل و

 76/0تا   )RM 252( 21/0ين بنيز  PIC مقدار

)S07024(  اميني نسب و همكاران  .محاسبه شد 

)Amini Nasab et al., 2012(   20تنوع ژنتيكي نيز 

نشانگر ريزماهواره  19با استفاده از  را رقم برنج ايراني

و نيز بر  هاي كنترل كننده تحمل به خشكيپيوسته با ژن

تحت ( در دو محيط ،شاخص مقاومت به خشكي اساس

نتايج . مورد بررسي قرار دادند) خشكي و بدون تنش آبي

ها از لحاظ تجزيه واريانس مركب نشان داد كه بين ژنوتيپ

شاخص مقاومت به خشكي  و اجزاي آن و نيزعملكرد دانه 

نشانگر  19 تمامي. داري وجود داشتاختلاف معني

. بودندچندشكل  ،ژنوتيپ مورد مطالعه 20ريزماهواره در 

 نشانگرآلل در هر  74/7آلل با ميانگين  142 مجموع،در 

تجزيه . دبو 817/0نيز   PICميانگين  وشد مشاهده 

ضريب  با استفاده ازهاي مولكولي داده اي بر اساسخوشه

 شش درها را ، ژنوتيپUPGMAتشابه جاكارد و الگوريتم 

 اينصحت  ،تجزيه به مختصات اصلي و دسته تقسيم كرد

  . ددا قرار يدتاي موردرا بندي گروه

مولكولي و تنوع  ارزيابي ،تحقيقاين  هدف از اجراي

تحت شرايط  هاي برنجژنوتيپتعدادي از بين مرفولوژيك 

بررسي رابطه  اي،در مرحله گياهچه نرمال و تنش خشكي

 شناسايي نشانگرهاي ومولكولي مرفولوژيك و بين تنوع 

  .مورد مطالعه بودصفات بخش هر يك از آگاهي

 
 ها مواد و روش

شامل ) 1 جدول(برنج ژنوتيپ  22 تحقيق،در اين  

 .ارقام بومي و اصلاح شده داخلي و وارداتي ارزيابي شدند

 از خوبي نماينده كه شدند انتخاببه نحوي  هاژنوتيپ

 .باشند) وارداتي و داخلي شده اصلاح بومي،( خود گروه

اران و همكگريگوريو آزمايش به روش فنوتيپي  مرحله

)Gregario et al., 1993 ( آزمايشگاه  رشددر اتاقك

در اصلاح نباتات دانشكده كشاورزي دانشگاه گنبد كاووس 

 5با محلول  ثانيه 20به مدت  هابذر. انجام شد 1391 سال

عفوني و پس از شستشو با  سديم ضد درصد هيپوكلريت

صافي  مقطر استريل به ظروف پتري حاوي كاغذ  آب

مقطر استريل به ظروف   مقدار كمي آب. ندشدمنتقل 

مرطوب و خيس  كاملاً هااضافه شد تا كاغذ صافي و بذر

هاي حاوي سينيجوانه زده به  هايدر روز سوم، بذر. ندوش



 ريزماهواره هاياستفاده از نشانگر هاي برنج با بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ: و همكاران سرايلو                                                       4

 

عدد  3و در هر سوراخ هاي نايلوني انتقال داده شدند  شبكه

سپس محلول غذايي يوشيدا  و قرار گرفتبذر جوانه زده 

)Yoshida, 1981( هاي  گياهچه .ها اضافه شد به سيني

محلول غذايي (كشت دو شرايط روز در  14برنج به مدت 

پس از آن از . دندكررشد  )بار -8نرمال و حاوي مانيتول 

-برگي نمونه 3تا  2هر محيط به طور جداگانه و در مرحله 

طول ريشه و طول اندام هوايي، وزن . برداري صورت گرفت

 Rabiei et( شد گيري اندازهندام هوايي خشك ريشه و ا

al., 2013( . انجام نمونه 10 روي صفات گيرياندازه 

هاي  نمونه .شد استفاده آنها ميانگين از نهايت در و گرفت

طور جداگانه  برنج به  ژنوتيپ 22برگي در اوايل صبح از 

هاي  هاي هر نمونه درون كيسه آوري شدند و برگ جمع

بندي و بلافاصله درون  اسم ژنوتيپ بستهنايلوني همراه با 

ظرف يخ نگهداري شدند و سپس به آزمايشگاه منتقل و در 

در مرحله . گراد نگهداري شدند سانتي  درجه -20فريزر 

 و همكارانسقاي معروف ژنومي آنها به روش   DNA بعد

)Saghai Maroof et al., 1994 ( استخراج گرديد و

استخراج شده از  DNAبراي تعيين غلظت و كيفيت 

هايي كه كيفيت  الكتروفورز ژل آگارز استفاده شد و نمونه

DNA  براي . بود، مجدداً استخراج شدندمناسب نآنها

 PCRها در دستگاه   تيوپ  PCRانجام واكنش 

)iCycler (هاي حرارتي بهينه شده قرار  در معرض دوره

دماي  دور واكنش به صورت 36گرفتند و دستگاه براي 

در هر  اتصال آغازگرهابا كاهش يك درجه دماي (هشي كا

 ,.Don et al() اتصالتا رسيدن به دماي واقعي  دور

  . ريزي شد برنامه )1991

  

  برنج مطالعه شده در اين تحقيقهاي  نام و منشا ژنوتبپ -1 جدول
Table 1. Name and origin of the studied rice genotypes in current study  

 منشا
Origin  

 ژنوتيپ
Genotype  

 منشا
Origin  

 ژنوتيپ
Genotype  

  ايران 
IRAN 

  چمپا
Champa  

IRRI 
-  

IR55411-50 

IRRI 
-  

IR2441 
IRRI  

-  

IR82590-B-B90-4  
  ايران 
IRAN 

  سرداري
Salari  

IRRI  
-  

IR82590-B-B98-2  

  ايران 
IRAN 

  30لاين 
Line225 

IRRI  
-  

IR65261-09-1-B  

  ايران 
IRAN 

  دمسياه
Domsiah  

IRRI  
-  

CTB516-24-3-2  

IRRI  
-   

IR20 
IRRI  

-  

IR83754-B-B40-4  
  ايران 
IRAN 

  سنگ طارم
Sang Tarum 

INDIA  
  كورال
Koral  

  ايران 
IRAN 

  229لاين 
Line229 

IRRI  
-  

WAB181-18  

  ايران 
IRAN 

  حسني
Hashemi  

ITALY 
  گرادلو

Gradlo  
  ايران 
IRAN 

  غريب سياه ريحاني
Gharib Siah Rihani  

IRRI  
-  

IRAT170  

IRRI  
-   

IR60080-4 
IRRI  

-  

WAB96-1-1  

  

 PCR(محلول مادري  كروليتريم 5 شامل هر واكنش

Buffer 10X, dNTPs 2mM, MgCl2 50mM, Tag 
Polymerase 5U/µL( خريداري كلونسينا شركت از كه 

 60غلظت  اب يكهر  معكوسو  آغازگر مستقيم ،شد

  DNAكروليتر، يم 4/0 نانوگرم در ميكروليتر به ميزان

 2نانوگرم در ميكروليتر به ميزان  10با غلظت الگو 

جفت  22. كروليتر بوديم 2/3 كروليتر و آب مقطريم

 MWGتوسط شركت در اين تحقيق آغازگر مورد استفاده 
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Biotech فهرست كامل اين . كشور آلمان ساخته شد

اين آغازگرها با . ه استه شديارا 2آغازگرها در جدول 

و چن  ه شده توسط يارا SSRهاي  ستفاده از نقشها

و همكاران تمنيخ  ،)Chen et al., 1997(همكاران 

)Temnykh et al., 2000( و همكاران  كوشمك و

)McCouch et al., 2002 (  بر اساس پيوستگي با صفات

پس از اتمام . انتخاب شدند برنجدر مقاومت به خشكي 

خارج و تا هنگام ها از دستگاه  نمونه PCR واكنش

. نگهداري شدند سلسيوسدرجه  -20الكتروفورز در فريزر 

  از ژل  PCRسازي قطعات حاصل از واكنش براي آشكار

آميزي ژل و ظهور براي رنگ. استفاده شد %6اكريلاميد پلي

 ,.Benbouza et al( استفاده شدنقره   باندها از نيترات

ل قرارگيري و ها بر اساس مح باندالگوي نواري ). 2006

براي تجزيه و تحليل . اندازه باندها، امتيازدهي شد

ي اطلاعات اپارامترهاي مربوط به جمعيت مانند محتو

و رسم ها بين ژنوتيپژنتيكي  هاصلف، )PIC( يچندشكل

 Power Markerافزار از نرم ايتجزيه خوشهدندروگرام 

ver. 3.25 )Liu and Muse, 2005 (ه به جزيبراي ت و

 ,NTSYSpc 2.02  )Rohlfافزارنرماز هاي اصلي  ولفهم

  .دشاده استف )2000

    

  در اين تحقيق مورد مطالعه SSRنشانگرهاي  -2جدول 
Table 2. Characteristics of the studied SSR markers in this research 

QTL  پيوستههاي*  
Related QTLs*  

 برگشتيآغازگر 
Reverse primer 

 همسو آغازگر
Forward primer 

 كروموزوم
Chromosome 

 نشانگر     
Marker 

RL, RSR (Ikeda et al., 
2007) 

TTCCTCGGTGTATGGGTCTC GTCGGTTTGCCTAGTTGAGC 1 RM3475 

LR (Vasant, 2012) CAACACATGATAGCACATGG GCGTAAGATCTCCCTACCAC 1 RM8231 
LD (Vasant, 2012) AGCTAGGCAAAGCATGCATG GTTGAATCAAGCTGTGCAGC 2 RM3688 
LR (Vasant, 2012) ATAAGGGTACGGGGAACCAG TGACATGGATCGATCAGCTC 2 RM7426 
RW (Qu et al., 2008) GACAAATATAAGGGCAGTGTGC GGTAAATGGACAATCCTATGGC 3 RM416 
RSR (Vasant, 2012) TTGTAACAATGAACTCGTTC CCCTTCTTTTCAACTGAATA 3 RM7000 
RN (Zhu and Xiong, 
2013 

CGACGCTGTTGATCAGCC AAGTTCACAACACGTCGTCG 4 RM6589 

RT (Périn et al., 2013) GTCAGGCTTCTGCCATTCTC CATTGGAGTGGAGGCTGG 4 RM119 
RW, RL (Qu et al., 
2008) 

GCACTTCTGCTTATTGGAAG GCTCAAGCATTTCTGCAGTTG 5 RM480 

RT  (Vasant, 2012) ACCCAGATCGAAACAACTGC GGCTAGCTTTAGCTGCGTTG 6 RM5371 
SW (Ranawake and 
Nakamur, 2012) 

CTAAGCCTCGCCCGCTAT TCTCCTCTTCCCCGATC 7 RM11 

RL (Périn et al., 2013) TTTGGTCTACGTGGCGTACA ATCCTACCGCTGACCATGAG 7 RM134 
RW (Périn et al., 2013) CTTTCGAATCTGAAGATC TACACCTCATCGATCAATCG 8 RM152 
RW, RN (Zhu and 
 Xiong, 2013) 

GAGAGTAGGAGTTGATAACA CCTGATAAATTGACAGTTAC 7 RM5720 

RSR (Périn et al., 
2013) 

TCAAGCTAGCCACACAGCTG AGAAGCCCATCTAGCAGCAG 9 RM7424 

LR (Périn et al., 2013) ATTGGACACGTACATAATAA  TGGGATAAATAGAAAAGTCT  9 RM5702 
RSW (Ranawake and 
Nakamur, 2012) 

TGACACTTGGAGAGCGGTGTGG ATCCCATTCGCCAAAACCGGCC 10 RM184 

RL (Périn et al., 2013) GAGAAGGTATGATAACCAAT  CTCTCAAAGAACTAGGACTC 10 RM4455 
RN (Qu et al., 2008) GATGTATAAGATAGTCCC GTGGACTTCATTTCAACTCG 10 RM144 
RT (Périn et al., 2013) CTTTCATAATTCTAGCTTA CTTTCATAATTCTAGCTTA 5 RM5774 
RN, RT (Qu et al., 
2008) 

TCCTCCATCGAGCAGTATCA CTCAACGTTGACACCTCGTG 6 RM276 

RL (Zhu and Xiong, 
2013) 

ACCATAGGAAGATCATCACA GCTGAGGAGTATCCTTTCTC 12 RM1337 

* QTL  اند ازعبارتپيوسته هاي :RL  ،طول ريشهRSR  ،نسبت طول ريشه به ساقهRW  ،وزن ريشهSW  ،وزن ساقهRSW  ،نسبت وزن ريشه به ساقه

RN  ،تعداد ريشهRT  ،ضخامت ريشهLR  ،پيچيدگي برگLD خشكيدگي برگ.   
* The related QTLs are: RL, root length; RSR, root to shoot ratio; RW, root weight; SW, shoot weight; RSW, root 

to shoot weight ratio; RN, root number; RT, Root thickness; LR, leaf rolling; LD, leaf drying.  
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  نتايج و بحث

اختلاف بين ، )3جدول (ها تجزيه واريانس داده

كه  نشان داددار  براي صفات مورد بررسي معنيرا ها  ژنوتيپ

در  وع ژنتيكي براي صفات ارزيابي شدهوجود تن حاكي از

اعمال . هاي مورد بررسي بود اي در ژنوتيپ مرحله گياهچه

 صفات ميانگيندار  تفاوت معنيموجب  ،بار -8تنش خشكي 

طول ساقه، طول ريشه، وزن خشك ساقه و وزن خشك 

 برهمكنش علاوه بر آن،. دشبدون تنش  شرايطريشه با 

دار  براي صفات مورد بررسي معني شرايط كشت نيز×ژنوتيپ

واكنش  ي مورد مطالعهها ژنوتيپ ، به اين معني كهودب

محلول  نرمال و محلول غذايي( شرايط كشتدر دو  يكساني

آنها رات يروند تغي نداشتند و )بار -8 غذايي حاوي مانيتول

  ). 3جدول ( از نظر هر خصوصيت متفاوت بود در دو شرايط

كه پيوستگي آغازگر اختصاصي جفت  22با استفاده از 

كنترل كننده صفات مرتبط با خشكي هاي QTL اآنها ب

آلل  106در مجموع ، )2جدول ( شده بود گزارش قبلاً

هاي  مشاهده شده در جايگاه هاي آلل تعداد .مشاهده شد

در كل  آنهاميانگين  آلل متغير و 7تا  2مختلف از 

 ها در للبيشترين تعداد آ .آلل بود 82/4ها  ژنوتيپ

و كمترين  RM7426 و RM7000، RM8231هاي  جايگاه

  RM119و  RM7424هاي  ها در جايگاه تعداد آلل

جايگاه ريزماهواره در  22تمامي . )4جدول ( مشاهده شد

 .هاي مورد مطالعه داراي چندشكلي بودند بين ژنوتيپ

اي از نوارهاي الكتروفورزي مشاهده شده در اين نمونه

  . ارايه شده است 1 تحقيق در شكل

  

  تحت شرايط نرمال و تنش خشكي  برنج هايژنوتيپصفات مورد مطالعه در  تجزيه واريانس -3 جدول
Table 3. Analysis of variance of the studied traits in rice genotypes under normal and drought stress conditions 

Source of variation 

  راتيبع تغيامن

 

  Mean square     ميانگين مربعات 

 درجه آزادي

df 

  وزن خشك ساقه

Shoot weight  

  وزن خشك ريشه

Root weight 

  طول ساقه

Shoot length  

  طول ريشه

Root length 

Genotype (G) 6-10×4.63 21 ژنوتيپ**  2.17×10-6**  29.76**  22.5** 

Culture conditions (C) 5-10×4.43 1 شرايط كشت**  3.41×10-6**  270.72**  69.16** 

G×C 6-10×6.5 21 كشت شرايط×ژنوتيپ**  4.4×10-6**  0.6* 0.45**  

Error 0.02 0.6 8-10×5 8-10×2 88 آزمايش خطاي 

CV (%) 2.68 7.77 6.449 1.179 - (%) يراتيضريب تغ 
**and *%.         1و  %5سطح احتمال  دار در به ترتيب معني: **و * : Significant at 5% and 1% probability levels, respectively. 

  

هاي  ، براي جايگاه)PIC( يي اطلاعات چندشكلامحتو

. بود 64/0و ميانگين آن  82/0تا  29/0از   ريزماهواره

و  RM7424براي آغازگرهاي  PIC مقداركمترين 

RM119  آغازگرهاي برايو بيشترين مقدار RM7426 ،

RM184  وRM7000  مقدار تنوع ژني  .شدمشاهده

اين  .استجمعيت  ها درآلل، بيانگر تصادفي بودن متفاوت

و  840/0تا  351/0هاي ريزماهواره بين  براي جايگاهتنوع 

كمترين مقدار تنوع ژني . بود 686/0طور ميانگين برابر   به

مشاهده و  RM119و  RM7424هاي  براي جايگاه

 RM7426 ،RM184هاي  بيشترين مقدار آن براي جايگاه

  ). 4جدول (مشاهده شد  RM276و 

 PICهاي بالاي تعداد آلل موثر، ارزش  نتايج و ميانگين

هاي ريزماهواره، بيانگر  و تنوع ژني مشاهده شده در جايگاه

هاي مورد استفاده براي تمايز ژنتيكي  كارآمدي ريزماهواره

هاي  يكي بين ژنوتيپتهاي برنج و وجود تنوع ژن ژنوتيپ

با بيشترين نيز  RM7426 نشانگر. باشد العه ميمورد مط

ترين نشانگر  و تنوع ژني، به عنوان مناسب PICتعداد آلل، 

   .دهاي مطالعه شده بوژنوتيپبراي نمايش تنوع ژنتيكي 

 Grishma Shah(و همكاران گريشما شاه  ارزيابيدر 

et al., 2012  ( نشانگر ريزماهواره  30نيز در ميان

 آلل 231 كه بودند چندشكل نشانگر 25استفاده شده، 

و  بوده متغيرآلل  17تا  5ها از  تعداد آلل. توليد كردند

براي  PIC  مقدار. بود نشانگرآلل در هر  4/9 ميانگين آن

و رباني . بود متغير 92/0تا  74/0ريزماهواره از  نشانگر 25

  برنجرقم  41تعداد  )Rabbani et al., 2010(همكاران 

با استفاده از باسماتي و غير باسماتي را  هايگروه ازاينديكا 

 ره كه در كل ژنوم توزيع شده بودند،نشانگر ريزماهوا 30

دند كه صد در صد كرآلل شناسايي  104در كل  وارزيابي 
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 نشانگرتعداد آلل توليد شده توسط هر . ندبودچندشكل 

محتوي اطلاعات . آلل بود 5/3 با ميانگين 6تا  2بين 

 ميانگينمتغير و  782/0تا  259/0بين ) PIC( چندشكلي

تا  99/0بين ) ضريب ني(ضريب تشابه . بود 571/0 آن

اي بر اساس چندشكلي تجزيه خوشه .مشاهده شد 1/0

 .بندي كردرقم را به دو شاخه بزرگ گروه 41ها ريزماهواره

تحقيق با  حاصل از اينبا مقايسه نتايج ديگران با نتايج 

ها و تعداد نشانگرهاي مورد استفاده ژنوتيپتوجه به تعداد 

حصول اين تعداد آلل و كسب ميانگين تقريباً مشابه با 

مناسب  و كارايي دهنده توانايي نشان ،هاساير پژوهش

  . هاي برنج استدر تمايز ژنوتيپ ي ريزماهوارهنشانگرها

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

   مطالعهمورد برنج ژنوتيپ  22 در درصد 6ژل اكريلاميد  روي RM5774 نشانگر  PCRفرآورده  - 1شكل 
Figure 1. PCR products of RM5774 marker on 6% acrylamide gel in 22 studied rice genotypes 

  

  مورد مطالعه  هاي برنج ژنوتيپها در نشانگرهر يك از  يتنوع ژن و) PIC( محتواي اطلاعات چندشكل ،ها اندازه آلل، تعداد آلل -4جدول 
Table 4. Number of alleles, allele size, PIC and gene diversity of each marker in the studied rice genotypes 

 تنوع ژني
Gene diversity 

  محتواي اطلاعات چندشكلي 
PIC 

   )جفت باز( هااندازه آلل
Allele size (bp) 

  هاآللتعداد 
No. of alleles 

 كروموزوم
Chromosome 

 نشانگر
Marker 

0.625  0.586 110-190 5 1  RM3475 
0.695 0.666 160-250 7 1  RM8231 
0.781  0.745 100-150 5 2  RM3688 
0.840  0.819 100-180 7 2  RM7426 
0.771 0.732 50-150 5 3 RM416 
0.790 0.762 100-150 7 3  RM7000 
0.746  0.707 50-180 6 4  RM6589 
0.471  0.360 100-200 2 4  RM119 
0.650  0.608 200-300 5 5  RM480 
0.784  0.749 120-180 5 6  RM5371 
0.740  0.701 110-200 5 7  RM11 
0.761 0.724 50-150 5 7  RM134 
0.635  0.559 100-230 3 8  RM152 
0.722  0.680 150-250 5 7  RM5720 
0.351  0.289 50-150 2 9  RM7424 
0.686  0.631 100-250 5 9  RM5702 
0.816  0.791 200-350 6 10  RM184 
0.611  0.535 100-200 3 10  RM4455 
0.556  0.505 200-350 4 10  RM144 
0.655  0.603 250-350 4 5 RM5774 
0.808  0.781 100-200 6 6  RM276 
0.609  0.559 200-300 4 12  RM1337 

  

500bp 

400bp 

 

300bp 

 

200bp 

 

100bp 
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در ماتريس حاصل از تجزيه دادهاي مولكولي، فاصله 

 230/0هاي مورد مطالعه در محدوده  ين ژنوتيپبژنتيكي 

نشان دهنده تنوع  كه ،)5جدول ( متغير بود 999/0تا 

در بين . بود  هاژنوتيپاين بالاي موجود در سطح ژنوم 

هاي  ژنوتيپ فاصله بينكمترين ، ههاي مورد مطالع ژنوتيپ

IR2441  وIR20 هاي  ژنوتيپبين  و بيشترين فاصله

 IR82590-B-B98-2، IR82590-B-B98-2سياه و  دم

و  كبريا. دمشاهده ش Koralو  Line229 وLine229 و 

نيز بيشترين فاصله ) Kibria et al., 2009( همكاران

 برخود  هاي مورد مطالعهني را در بين ژنوتيپ ژنتيكي

بر اساس و  306/0مقدار  SSR نشانگرهاي اساس

و با  هدكر گزارش 763/0مقدار  RAPD نشانگرهاي

ها را به دو گروه  ژنوتيپ UPGMAاستفاده از روش 

ژنتيكي براي  و فاصله يج حاصل از تنوعانت. ندتقسيم كرد

 هاژنوتيپ اصلاحي ارزشمنظور بهبود  انتخاب والدين به

كه از  يهاي ژنوتيپي كه تلاقي بين ، به طورمفيد است

 هايي توليد كند كهتواند دورگمي يكديگر دورترند،

  . بالاتري از والدين خود دارندپتانسيل ژنتيكي احتمالاً 

به روش  هاي مولكولي اساس داده اي بر تجزيه خوشه

UPGMA  افزار  با استفاده از نرمو ضريب تشابه جاكارد

Power Marker با هدف  ش دندروگرامبر. انجام شد  

بيشترين  بر اساس، مورد مطالعه هايژنوتيپبندي گروه

با توجه به خصوصيات و و ها فاصله محل ادغام ژنوتيپ

هاي  ژنوتيپ ،بر اين اساس. شد انجامهاي مهم آنها ويژگي

هاي  ژنوتيپ. گرفتندمورد مطالعه در دو گروه قرار 

WAB181-18، WAB96-1-1، IR82590-B-B90-4، 

IR83754-B-B-40-4، IR55411-50، Gradlo و 

Koral هاي  در يك گروه و ژنوتيپIR82590-B-B98-2، 

IR65261-09-1-B، IR60080-42،  CTB516-24-3-2، 

IRAT170، IR2441، IR20، Line225، Line229 ،

 طارم و غريب هاشمي، سالاري، سنگ چمپا، سياه، دم

  .قرار گرفتند دوم ريحاني در گروه سياه

  

  هاي مورد بررسي بين ژنوتيپ ني فاصله ژنتيكي -5 ولجد
Table 5. Nei's genetic distance among the studied genotypes 

  ژنوتيپ
Genotype 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 

1. IR55411-50 0                      

2. IRAT170 0.72 0                     

3. WAB96-1-1 0.58 0.81 0                    

4. Champa 0.66 0.64 0.87 0                   

5. IR2441 0.75 0.61 0.78 0.57 0                  

6. Salari 0.9 0.58 0.76 0.66 0.5 0                 

7. Line225 0.7 0.69 0.93 0.57 0.42 0.63 0                

8. Domsiah 0.75 0.73 0.86 0.71 0.71 0.57 0.57 0               

9. IR20 0.81 0.61 0.86 0.57 0.23 0.63 0.61 0.69 0              

10. Sangtaroum 0.63 0.8 0.91 0.5 0.66 0.75 0.7 0.69 0.63 0             

11. Line229 0.6 0.72 0.76 0.38 0.6 0.72 0.63 0.61 0.69 0.5 0            

12. IR82590-B-B90-4 0.66 0.71 0.66 0.53 0.66 0.54 0.5 0.61 0.72 0.77 0.66 0           

13. Hashemi 0.72 0.75 0.71 0.86 0.78 0.53 0.84 0.57 0.66 0.76 0.75 0.63 0          

14. Gharibsiahryhani 0.9 0.75 0.69 0.75 0.81 0.66 0.72 0.69 0.54 0.72 0.7 0.66 0.27 0         

15. IR60080-42 0.54 0.62 0.73 0.75 0.75 0.9 0.72 0.69 0.54 0.63 0.7 0.76 0.45 0.5 0        

16. IR82590-B-B98-2 0.5 0.83 0.69 091 0.81 0.8 0.9 0.99 0.9 0.75 0.99 0.64 0.8 0.8 0.99 0       

17. IR65261-09-1-B 0.84 0.54 0.83 0.66 0.66 0.4 0.7 0.72 0.54 0.5 0.66 0.83 0.63 0.54 0.9 0.7 0      

18. CT6516-24-3-2 0.78 0.46 0.75 0.53 0.64 0.69 0.71 0.73 0.53 0.72 0.54 0.81 0.86 0.71 0.61 0.92 0.57 0     

19. IR83754-B-B-40-4 0.61 0.76 0.73 0.69 0.78 0.64 0.69 0.8 0.83 0.84 0.81 0.69 0.69 0.83 0.92 0.63 0.58 0.73 0    

20. Koral 0.58 0.73 0.68 0.92 0.71 0.75 0.85 0.86 0.93 0.91 0.99 0.71 0.76 0.93 0.93 0.5 0.75 0.8 0.57 0   

21. WAB181-18 0.93 0.62 0.68 0.87 0.73 0.71 0.76 0.92 0.78 0.92 0.93 0.76 0.8 0.83 0.85 0.83 0.76 0.8 0.86 0.64 0  

22. Graldo 0.72 0.69 0.75 0.78 0.57 0.63 0.69 0.71 0.75 0.81 0.8 0.69 0.86 0.83 0.83 0.72 0.72 0.64 0.69 0.64 0.57 0 
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تمامي  ،شود مشاهده مي 2طور كه در شكل همان

در يك  IRRIهاي ايراني به همراه تعدادي از ارقام  ژنوتيپ

تيكي بين ارقام گروه قرار گرفتند كه نشان دهنده قرابت ژن

باشد و ارقام ايتاليايي و هندي با تعداد ديگري از  ايراني مي

 ها ژنوتيپ بنديگروه .در گروه ديگر قرار دارند IRRIارقام 

هاي مورد مطالعه در بيانگر تنوع بين ژنوتيپگروه  دودر 

تنوع ژنتيكي بين  .باشدهاي ژني مورد نظر ميمكان

پراكندگي جغرافياي آنها ها همبستگي معيني با ژنوتيپ

اند طي هاي كه در شرايط متفاوت كشت شدهژنوتيپ. دارد

هاي متفاوت اين ژن. هاي متفاوتي شدندها حاوي ژنسال

در ارقام محلي و جوامع گياهي پراكنده بوده و در طول 

هزاران سال توسط زارعين و طبيعت به خاطر سازگاري، 

و  آلوارز مطالعهدر  .اندمقاومت و محصول دهي گزينش شده

بيشترين  نيز) Alvarez et al., 2007( همكاران

هاي  هاي بومي نسبت به واريته هتروزيگوسيتي در واريته

تنوع ژنتيكي  نيز اي خوشه تجزيه. شد مشاهده اصلاح شده

و نشان داد آنها اساس منشا  را بربين ارقام مورد مطالعه 

گروه مختلف  سه درتوانست ارقام را مطابق با منشا آنها 

   .تقسيم كند

   
  

  ضريب تشابه جاكارد  ده ازاتفاسا ب UPGMAروش به مورد مطالعه هاي برنج  ژنوتيپاي  جزيه خوشهت - 2شكل 
Figure 2. Cluster analysis of the studied rice genotypes by UPGMA method using Jaccard’s similarity coefficient  

  

تجزيه به هاي برنج با استفاده از يپبندي ژنوتگروه

لفه وم 10در اين تحقيق  . نيز انجام شدهاي اصلي  لفهوم

 ندكنرا توجيه  كل درصد از تغييرات 51/98توانستند 

 63/4و  44/68و دوم به ترتيب اول هاي مولف. )6جدول (

از آنجايي كه اين  .ندكردرات را توجيه ياز تغيدرصد 

كننده مقاومت به كنترلهاي QTLها پيوسته به نشانگر

توجيه درصد بالايي از تغييرات  ،خشكي در برنج بودند

ها اين نشانگر ،بنابراين .اول دور از انتظار نبود لفهومتوسط 



 ريزماهواره هايهاي برنج با استفاده از نشانگر بررسي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ: و همكاران سرايلو                                                     10

 

 نظرها از گوياي اطلاعات ژنوتيپ طور غير مستقيمبه 

وارد شدن  از طرف ديگر،. ندبودتحمل به تنش خشكي 

هاي اصلي نشان  مولفهبه جزيه هاي زياد در ت لفهوتعداد م

. دخالت داشتندهاي زيادي در بررسي تنوع  كه جايگاه داد

هاي ريزماهواره مورد استفاده داراي چند  جايگاه ،بنابراين

از طرفي . است بوده آنها صحيحبوده و انتخاب  يشكلي بالاي

تعدادي از نشانگرهاي مورد بررسي توانستند تنوع موجود 

در  .دهند نشان زياديميزان  ي برنج را بهها در بين ژنوتيپ

 ها در يك ناحيه پراكنش دو بعدي، تجمع ژنوتيپ نمودار

  . است هانشان دهنده تشابه ژنتيكي آن ،مشابه

 ،و دوم اول هايلفهوبر اساس م دو بعدي نمودار

گروه اول ). 3شكل ( در چهار گروه قرار داد را ها ژنوتيپ

، گروه WAB96-1-1و  WAB181-18 هاي شامل ژنوتيپ

 ،IR82590-B-B90-4هاي سالاري،  ژنوتيپ دوم شامل 

IR82590-B-B98-2 ،IR83754-B-B-40-4، Gradlo و 

Koral هاي ژنوتيپ، گروه سوم شامل IR60080-42، 

IR20، Line229، IRAT170، IR2441، Line225، 

CTB516-24-3-2طارم و  سياه، چمپا، هاشمي، سنگ ، دم

 هاي و گروه چهارم شامل ژنوتيپريحاني  سياه غريب

IR65261-09-1-B و IR55411-50 تجزيه به . ندبود

درصد واريانس بالاي دو توجيه به دليل  هاي اصليمولفه

ها را به طور بسيار  لفه اول، توانست تنوع ژنتيكي ژنوتيپوم

بندي بر اساس  گروه ، به طوري كهمطلوبي نمايش دهد

اي  ر اساس تجزيه خوشهبندي ب با گروه هاي اصليمولفه

با  نمودارها در اين  فاصله ژنوتيپ. مطابقت زيادي داشت

در . فاصله آنها در ماتريس فاصله ژنتيكي شباهت داشت

هاي مولكولي بهترين  بررسي تنوع ژنتيكي با استفاده از داده

هاي  حالت اين است كه نشانگرهاي مولكولي از كروموزوم

 واخت در ژنوم داشتهمختلف انتخاب شده و توزيع يكن

از دو جفت نشانگر با توجه به اين كه در اين تحقيق . باشند

روي هر كروموزوم برنج استفاده شد، بنابراين تنوع ژنتيكي 

ها نيز  نتيجه تجزيه به مولفه. به خوبي نشان داده شده است

اين نشانگرها  ،توجه به نتايج با. اين مطلب را تأييد كرد

   .شوند يقات بعدي توصيه ميبراي استفاده در تحق

 در مورد مطالعههاي مولكولي و صفات  رابطه بين داده

هاي برنج با استفاده از رگرسيون چندگانه بررسي  ژنوتيپ

به عنوان مورفولوژيك هر صفت  كه ين ترتيبه اب ،شد

متغير وابسته و نشانگرهاي ريزماهواره به عنوان متغيرهاي 

براي  زيه به طور جداگانهو تج مستقل در نظر گرفته شدند

) نرمال و تحت تنششرايط (مورد مطالعه  شرايطهر يك از 

  .است ارايه شده 7در جدول نتايج اين تجزيه . انجام شد

هاي مولكولي و صفات  اساس تجزيه رگرسيون داده بر

) مثبت( بخشآگاهينشانگر  16مورفولوژيك، در مجموع 

بين صفات مورد از . رفولوژيك شناسايي شدوبراي صفات م

وزن ريشه تحت شرايط تنش، مطالعه، فقط براي صفت 

ضرايب تبيين تصيح  .وجود نداشت يبخشآگاهي نشانگر

از تنوع صفات درصد  50بيش از  كه ندنشان داد شده

ناسايي شده ش بخشآگاهيتوسط نشانگرهاي  مرفولوژيك

به طور مشترك براي  RM276-Aآلل . دنشوميتوجيه 

براي  RM276-Bدر هر دو شرايط و آلل  صفت طول ريشه

به  RM8231-C صفت طول ساقه در شرايط نرمال و آلل 

 طور مشترك براي صفت وزن ريشه در هردو شرايط و آلل

RM8231-A  به طور مشترك براي صفت وزن ساقه در هر

وزن ريشه در شرايط تنش داراي بشترين . دو شرايط بودند

خشك ساقه در شرايط  ميزان تغييرات تبيين شده و وزن

 .ها بودند تنش داراي كمترين ميزان تبيين شده توسط آلل

دار برخي از صفات مرفولوژيك با  به طور كلي، ارتباط معني

هاي  توان در برنامه كه مي نشان دادريزماهواره  هاينشاگر

به منظور بهبود و اصلاح  اصلاحي از گزينش غيرمستقيم

نشانگرهاي  ،همچنين. برنج بهره جست مرفولوژيكصفات 

كانديدا امكان دستورزي ژنتيكي براي انتخاب صفات 

  . دنده مي گران مطلوب مرفولوژيك و زراعي را به اصلاح

نيز ) Virk et al., 2000(و همكاران ك وير در بررسي 

 39و  RAPDنشانگر  63رگرسيون چندگانه با استفاده از 

 صد تغييراتدر 99نشانگر حدود  29آلوزايم نشان داد كه 

پيوستگي اگر به عقيده اين محققان . را توجيه كردند كل

ژنتيكي علت اصلي رابطه بين نشانگرهاي مولكولي و صفات 

، انتخاب به كمك نشانگر براي گزينش والدين كمي باشد

مطلوب هاي QTLهاي واجد برتر به منظور توليد جمعيت

و انياراجان در بررسي و .تواند بسيار ارزشمند و كارا باشدمي

  شاخصاز نيز ) Vanniarajan et al., 2012(همكاران 

تفكيك آلل براي تعيين قدرت تمايز هر صفت در جمعيت 

هاي فنوتيپي از صفات كيفي و كمي  داده. استفاده شد

سلسله مراتبي  ،اي در هر دو تجزيه خوشه. آوري شد جمع

 آناليز ساختار روشبا استفاده از نزديكترين همسايه و 

آنها . هاي جداگانه تقسيم شدند ها به گروه جمعيت، ژنوتيپ

هاي مخصوص جمعيت،  از آلل كه بسياري نتيجه گرفتند

  .ي ارقام ژاپونيكا استفاده شونديتوانند براي شناسا مي
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كه كم و بيش داراي توزيع (كاربرد نشانگرهاي مولكولي 

، كمك به همراه تجزيه رگرسيون) م هستندتصادفي در ژنو

تنوع ژنتيكي گياهان فراهم بل توجهي در استفاده از قا

 وضعيت رشدبيني  مختلف، پيش هايروشتركيب . دكن مي

اي در يك محيط معين را پيش از اجر يمشخص گياه

، در صورتي آنعلاوه بر . دكراي ميسر خواهد  آزمايش مزرعه

از لحاظ  گياهي گونهيك هاي پلاسم ژرم تعدادي از كه 

) تنشبه مانند تحمل (م براي شرايط خاص صفات كمي مه

هاي  د، دادهشونبا استفاده از نشانگرهاي مولكولي ارزيابي 

 بيني ارزش حاصل از نشانگر ابزار ارزشمندي براي پيش

و نيز شناسايي ماده  گياهي آن گونههاي  پلاسم ژرم ساير

. ژنتيكي مطلوب حتي در شرايط آزمايشگاهي خواهد بود

پلاسم گياهي را به عنوان  م مطالعه ارزش ژراين  ،بنابراين

هاي مفيد يا به عنوان منابع اطلاعات صفات  ذخاير ژن

  .)Shokrpour et al., 2008( كند فنوتيپي مشخص مي

  

   اصلي لفهوم دهبراي ويژه، درصد واريانس هر مولفه و درصد واريانس تجمعي ر ادمق -6جدول 
Table 6. Eigen value, variance percentage and cumulative variance for ten principal components 

 درصد واريانس تجمعي
Cumulative variance 

 درصد واريانس
Variance percentage 

 ار ويژهدمق
Eigen value 

 مولفه اصلي
Principal component 

68.44  68.44  75.28  1 

73.7  4.63  5.09  2 

77.31  4.24  4.66  3 

81.09  3.77 4.15  4 

84.17  3.63  3.98  5 

88.14  3.43  3.76  6 

91.08  2.94  3.23  7 

93.69  2.60  2.86 8  

96.17  2.45  2.73  9 

98.51  2.34  2.57  10 

  
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

 
 
 
 
  

   و دوم  اولاصلي  اساس دو مولفه مورد مطالعه بربرنج هاي  پراكنش دو بعدي ژنوتيپ - 3شكل 
Figure 3. Bi-plot diagram of the studied rice genotypes based on first and second principal components  
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  )متغير مستقل(ريزماهواره  نشانگرهايو ) متغير وابسته( رفولوژيكرگرسيون چندگانه بين صفات م تجزيه -7جدول 
Table 7. Multiple regression analysis among morphological traits (dependent variable) and microsatellite 

markers (independent variable)  

 ضريب رگرسيون 
Regression coefficient (slope)  

 

 طول ريشه
Root length  

 طول ساقه
Shoot length  

  وزن ريشه

Root weight 

  وزن ساقه

Shoot weight 

 

 نرمال
Normal  

 تنش
Stress 

 نرمال
Normal  

 تنش
Stress 

 نرمال
Normal  

 تنش
Stress 

 نرمال
Normal  

 تنش
Stress 

 داري معنينشانگرها
Significant markers 

6.041 4.521 13.568  0.004 0.003 0.014 0.013 
 عرض از مبداً
Intercept 

      0.007 0.005 RM8231-A 

    0.003 0.002 -0.006  RM8231-C 

    -0.003 -0.003   RM8231-E 

       -0.005 RM8231-G 

       0.001 RM7426-G 

    -0.001 -0.001   RM119-A 

    0.001 0.001   RM119-B 

-0.453 -0.339       RM11-B 

-0.191 -0.143       RM184-C 

  -0.212      RM4455-C 

  -0.425      RM5774-B 

0.321 0.241       RM276-A 

  -3.194      RM276-B 

  2.991      RM276-C 

0.611 0.610 0.624  0.719 0.721 0.607 0.571 
R2 حيح شدهصت   

Adjusted R2 

 
  

رفولوژيك گياهچه برنج در دو در اين تحقيق صفات م

از طرفي . مورد بررسي قرار گرفتند) نرمال و تنش(محيط 

هواره پيوسته با صفات تحمل با استفاده از نشانگرهاي ريزما

بر . به خشكي، تنوع ژنتيكي برنج مورد بررسي قرار گرفت

هاي مورفولوژيكي و نشانگر اساس تجزيه رگرسيون داده

داري بين دو سري داده مشاهده ريزماهواره ارتباط معني

توان در امور از تنوع ژنتيكي بين ارقام مورد بررسي مي. شد

هاي هاي هيبريد و جمعيتواريته نژادي به منظور توليدبه

بررسي نتايج نشان   .گياهي با صفات مطلوب استفاده نمود

 ژنوتيپ دو بين مولكولي داد در مواردي كه اطلاعات

 نيز مرفولوژيكي نظر از دو اين ،دهد  نشان ژنتيكي شباهت

 صفات نظر از كه هايي ژنوتيپ. شباهت قابل توجهي داشتند

 نيز ژنتيكي نظر از ،داشتند يزياد اختلاف مرفولوژيك

 هاي داده ،هرحال به .دادند نشان را تشابه كمترين

 اطلاعات حاصل تكميل توانايي زيادي ميزان به ريزماهواره

اين نتايج  ،به طور كلي .داشتند را رفولوژيكصفات م از

اساس نشانگرهاي مولكولي  انتخاب بر كه نشان داد پژوهش

 كلاسيكهاي اصلاح  ريع برنامهتس براي تواندتأييد شده مي

  .هاي برتر بسيار ارزشمند باشندجهت انتخاب ژنوتيپ
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Abstract 

Marker assisted selection is one of the important applications molecular markers especially in 
creation of tolerant genotypes to environmental stresses in crop plants. In this research, seedlings of 
twenty two rice genotypes were investigated under two culture conditions (normal and drought stress 
via Manitol) on the basis of completely randomized factorial experiment with three replications at 
growth chamber of Faculty of Agriculture and Natural Resources, Gonbad Kavous University, Iran, in 
2012, and root and shoot length and dry weight were measured. Analysis of variance showed that 
genotype×culture condition interactions were significant for all measured traits. This result revealed 
different reaction of the studied genotypes under two culture conditions and genetic diversity among 
the genotypes in seedling stage. To investigate the molecular diversity among the genotypes, genomic 
DNA was extracted amplified using 22 microsatellite markers linked to drought tolerance. In total, 106 
alleles were detected with the number of 2-7 alleles and the average of 4.28 alleles per locus. The 
polymorphic information content (PIC) varied from 0.29 to 0.82 with the average of 0.64 and the gene 
diversity ranged from 0.351 to 0.840 with the average of 0.686. Genetic distance among the studied 
genotypes was also calculated in the range of 0.23 to 0.99. Cluster analysis using microsatellite data 
grouped the genotypes in two clusters. Result of principal component analysis showed that the first 10 
principal components explained 98.51% of the total variation. Grouping of the genotypes according to 
first and second principal components assigned the studied genotypes into four groups. Results of 
these grouping methods demonstrate the suitability of the microsatellite markers to assess the genetic 
diversity among the rice genotypes. To identify the informative (positive) markers affecting the 
morphological characteristics, regression analysis was performed. A total of 16 informative markers 
were detected under both culture conditions which are recommended for drought tolerance in the 
breeding programs.  
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