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Oryza sativaبررسی تنوع ژنتیکی در ارقام برنج ( L. موجود در ایران با (
SSRنشانگرهاي استفاده از

4پوررمضانسانازیدهسو3، حسین صبوري2پورنوابیدسع،1یخانقرهمهرنسا 

چکیده
SSRنشانگر 14رقم برنج با استفاده از 38در برنج موجود در ایران، تنوع موجود يهاپیژنوتبه منظور بررسی تنوع ژنتیکی در 

1392در سال کامل تصادفی در مزرعه تحقیقاتی واقع در شهرستان آزادشهريهابلوكبررسی شد. آزمایش در قالب طرح 
اهی گیيهانمونهاز DNAآوري شد.مختلف جمعيهاپیژنوتدر اوایل صبح از یزنپنجهگیاهی در مرحله يهانمونهانجام شد 

آمید بر روي آنها انجام شد. فواصل ژنتیکی زیاد بین ارقام تنوع بالایی را بین لیآکریپلژل جداسازي با استفاده ازاستخراج و 
درصد از تغییرات را توجیه کرد. بیشترین فراوانی آللی مربوط به 62اصلی يهامولفهبرنج ایرانی نشان داد. تجزیه به يهاپیژنوت

بود. 39/0یآلل. میانگین فراوانی باشدیم) 21/0(RM262) و کمترین فراوانی آللی مربوط به مکان ژنیRM302)62/0مکان 
بود. PIC ،51/0) ثبت شد و میانگین 33/0(RM241) و کمترین در RM262)81/0در بیشترین محتواي اطلاعات چند شکل 

، RM341 ،RM255کار رفته در این مطالعه نشانگرهايه بهاز میان نشانگرهاي ریزماهواربود33/0میانگین شاخص شانون 
RM142 وRM262.به روش ايخوشه. تجزیه دیده شدت ارتفاعصفبیشترین تعداد نشانگر مثبت در قدرت تمایز بالایی داشتند

در توانیمرخوردارند و از تنوع بالایی بگفت ارقام موجود در ایرانتوانیمکل دررا در سه گروه قرار داد.هاژنوتیپوارد 
کار رفته در این مطالعه به دلیل رنج بالاي تنوع در آنها، در نژادي از تنوع موجود در آنها بهره جست. نشانگرهاي بهبهيهابرنامه

مطالعات بعدي و یا کارهاي اصلاحی سودمند خواهد بود.

SSRنشانگرکلیدي: برنج ایرانی، تنوع ژنتیکی، يهاواژه

همقدم
محصولات نیترمهمبرنج از خانواده گرامینه و یکی از 

جهان است که در سراسر دنیا در نواحی گرمسیر و سردسیر 
. بیش از نیمی از مردم جهان یک وعده اصلی غذا کندیمرشد 

نیاز کشور به برنج در آینده با تأمین). 9(اندوابستهبه برنج 
ات و تولید اصلاحی نباتيهاروشتکیه بر استفاده از 

. براي این منظور، گرددیمپر محصول محقق يهاتهیوار
باید اقدام به انتخاب صحیح والدین نباتاتاصلاحمتخصصین 

با اهمیتمورد استفاده در تلاقی نمایند که امري حساس و 
از آنجا که اکثر صفات مهم مرفولوژیک و ).8،11(باشدیم

اي کلروفیل کمی فیزیولوژیک موثر بر عملکرد مانند محتو
ژنی در بروز آنها نقش دارند، ژنتیک يهابلوكاست و 

کنترل کننده صفات يهاژنکلاسیک قادر نیست نحوه رفتار 
مجزا مورد بررسی قرار دهد. با يهاژنکمی را به صورت 

پیشرفت تکنولوژي نشانگرهاي مولکولی، تهیه نقشه پیوستگی
کننده صفات کمی، لکنتريهاژنیابیمکانيافزارهانرمو 

ابزارهاي قدرتمندي جهت بررسی مولکولی صفات کمی فراهم 
ابزار مهمی هازماهوارهیر). در این میان 10،12شده است (

). 6هستند (پلاسمژرمبراي تعریف تنوع ژنتیکی در 
) در تشخیص SSR(١تکراري سادهيهایتوالیا هازماهوارهیر

همچون پنبه، برنج، گیاهی مهميهاگونهتنوع موجود در 
نشانگرهاي .گندم، ذرت و غیره نقش به سزایی داشتند

اندشوندهتکرارییتاششریزماهواره شامل واحدهاي یک تا 
به طوري که در هر اندپراکندههاوتیوکاریکه در ژنوم بیشتر 

دست کم یک ردیف DNAباز در طول جفت10000
دو طرف آن دیده ریزماهواره با دو ردیف منحصر به فرد در

مزایایی همچون سرعت بالا، SSR). نشانگرهاي 17(شودیم
و پایداري دارند، بنابراین خیلی سریع میسیموفیپلسادگی، 

، یابینقشهاستفاده از آنها در آنالیزهاي تنوع ژنتیکی، 
، آزمایش خلوص ژنتیکی، آنالیز ينگارانگشت، هاژنیابیمکان

و معرفی هاگونهس و تفسیر ، فهمیدن هتروزیپلاسمژرم
) 22). زنگ و همکاران (6خویشاوند استفاده شدند (يهاگونه

SSRنشانگر 25ژنوتیپ برنج را با استفاده از 33تنوع ژنتیکی 
آلل در هر 9/4آلل با میانگین 123بررسی کردند. در مجموع 

هر مکان يهاآللژنوتیپ مشاهده شد. تعداد 33مکان در 
تا نه آلل در هر مکان را داشت. محتواي رنجی بین دو

بود. 57/0، با میانگین 06/0-85/0اطلاعات چند شکل بین 
10را در دو گروه با میزان تشابه هاپیژنوتياخوشهتجزیه 

درصد براساس ضریب تشابه جاکارد قرار داد. وانیراجا و 
برنج ایندیکا و ژاپونیکا يهاپیژنوت) در بررسی 19همکاران (

برنج ایندیکا يهاپیژنوتاستفاده کردند که SSRنشانگر 9از
) 12رابی و همکاران (و ژاپونیکا در دو گروه مجزا قرار گرفتند.

و SSRنشانگر 46نوع برنج از 8در بررسی تنوع ژنتیکی 
SSR ،20نشانگر 46استفاده کردند. از RFLPنشانگر 245

آلل 2در هر مکان از هاآللدادند. تعداد کیمورفیپلنشانگر 
)RM133, RM215،RM433 (6) تاRM271 آلل متفاوت (

SSRبود. محتواي اطلاعات چندشکل براي نشانگرهاي 
ياخوشههیتجز.بود103/0و 682/0به ترتیب RFLPو

گرگانعلوم کشاورزي و منایع طبیعی دانشگاهارشد و دانشیار، یکارشناسآموختهدانش-4و 1
)s.navabpour@yahoo.com:(نویسنده مسوول، گرگان گرگانعلوم کشاورزي و منایع طبیعی دانشگاه، دانشیار-2

گنبدکاووسدانشگاه ، دانشیار-3
28/6/94تاریخ پذیرش:15/10/93تاریخ دریافت: 

1-Simple sequence repeats

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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، دو گروه را RFLPو SSRهر دو نشانگر يهادادهبراساس 
نی ولی ایجاد کرد. فاصله ژنتیکی بدست آمده براساس فرمول

تا 393/0، رنجی بین SSRنشانگرهاي يهادادهبرپایه 
بررسی در.بود554/0داشت و میانگین فاصله ژنتیکی 682/0
بررسی SSRبا کمک نشانگرهاي ایرانی ژنوتیپ برنج 30

نشانگر 28شده استفادهSSRنشانگر35شدند. از 
نشان دادند. محتواي اطلاعات چند شکل از کیمورفیپل
)RM274 (064/0) تاRM580 (72/0 متفاوت بود و میانگین

42/0-92/0رنجی بین 1شد. ضریب تشابه جاکارد46/0آن 
هاپیژنوتداشت. میزان شباهت ژنتیکی بین پنج گروهی که 

اصلی يهامولفهدرصد بود. تجزیه به 56در آنها قرار داشتند 
) 7ران (). داکو و همکا13درصد از تنوع را توجیه کرد (6/41

رقم برنج آفریقایی از نواحی مختلف غنا را با 18تنوع ژنتیکی 
نشانگر 24مطالعه کردند. از SSRينشانگرهااستفاده از 

SSR درصد) 83/95نشانگر پلی مورفیک (23استفاده شده

بودند. سه فرمول متفاوت براي تخمین تنوع ژنتیکی به کار 
= Iدادند (رفت که هر سه تنوع بالایی را نشان  1.178, He

= = Nei’s Heو 0.625 يهاپیژنوت). شاخص تثبیت 0.608
درصد بود.5/51منطقه 4شده از يآورجمع

اهمیت شناخت ماهیت ژنتیکی و میزان قرابت رغمیعل
بومی، اطلاعات بسیار اندکی در این زمینه براي يهاتوده
به منظور ایران وجود دارد. بنابراین پژوهش حاضر يهابرنج

شناسایی نشانگرهاي مطلوب جهت بررسی تنوع ژنتیکی و 
بومی ایران به کمک نشانگرهاي يهابرنجيبندگروه

مولکولی و استفاده از آنها در اصلاح ارقام پر محصول کمی و 
گیري، انجام شد.دورگيهابرنامهکیفی از طریق 

هاروشمواد و 
) 1یق در جدول (مورد بررسی در این تحقيهاپیژنوتنام 

آورده شده است.

بررسیمورد هايیپژنوت- 1جدول 
Table 1. The list of studied genotypes

شماره ژنوتیپنام ژنوتیپشماره ژنوتیپنام ژنوتیپ
1درفک20دمسیاه
21KMP412خزر

3دیلمانی22دم سپید
IR72046-B-R-7-2-2-1234سنگ جو

IR5024DOLAR5
IR24256زیره بند پی

7طارم امیري26هاشمی
38گیل 127گیل 

IR43289سالاري
IR74099-3R-2-22910ییسراحسن

30IRصدري 82639-B-B-118-311
12طارم پاکوتاه31سپیدرود
13بینام32غریب
IR283314آتشگاهییسراحسن

15حسنی34چمپابودار
R69626B35IR 83384-B-B-102-316

IR 82590-B-B-94-436IR6017
37IR6418شاه پسند

19محمدي چپرسر38طارمیموس

اوایل صبح از ارقام مختلف برگی دريهانمونهگیاهان از
هر نمونه يهابرگشد و يآورجمعگیاهان به طور جداگانه 

و يدبنبستهنایلونی همراه با اسم رقم هايیسهکدرون 
بلافاصله درون ظرف یخ نگهداري شد و سپس به آزمایشگاه 

نگهداري گرادیسانتدرجه -20منتقل و در فریزر در دماي 
از DNAاستخراج گردید. استخراج DNAگردید و از آنها 

بعد از این .)13(شدانجام2CTABبرگی به روشيهانمونه
و مقدار نگهداريگرادیسانتدرجه - 2مدت استوك اصلی در 

نگهداري شد. گرادیسانتدرجه 4مصرفی در یخچال در دماي 
پلیمراز با استفاده از دستگاه ترموسایکلر ايیرهزنجواکنش 

Bio Rad میکرولیتر انجام 15چاهک در حجم 96حاوي
94دقیقه با 3در مرحله اول PCRیحرارتچرخهگردید. در 

94با درجه حرارت ثانیه 30، در مرحله دوم گرادیسانتدرجه 
درجه 55ثانیه با دماي 30، مرحله سوم گرادیسانتدرجه 

درجه 72انیه با درجه حرارت ث30، مرحله چهارم گرادیسانت

درجه 72دقیقه با درجه حرارت 5و مرحله پنجم گرادیسانت
درجه 4در دماي PCRسانتیگراد انجام شد. در آخر محصول 

زگرهاي مورد استفاده در این نگهداري شد. آغاگرادیسانت
) که جفت 2جدول (ايیزماهوارهرجایگاه 14تحقیق شامل 

مزبور از شرکت سینا هايیگاهجاآغازگرهاي لازم براي تکثیر 
از سایت گرامینه هایزماهوارهرکلون تهیه گردید. مشخصات 

در ژل هانمونهي باندها،براي ظاهرساز).21تهیه گردید (
نیترات نقره انجام یزيآمرنگواسرشته شدند و آمیدآکریلیپل

و براي بدست آوردن اندازه هادادهجهت تجزیه و تحلیل شد
، از تصاویر ژل استفاده هایپژنوتو هاآللو تعیین انواع هاآلل

شد. وزن بارهاي موجود بر حسب جفت باز به کمک نوارهاي 
. )18(شاهد) بدست آمدDNA(به عنوان 3تجارتی روهنردبان 

بصورت صفر (عدم وجود باند) و یک (وجود باندهاامتیازبندي 
باند) انجام گرفت. براي محاسبه هتروزیگوسیتی مشاهده شده، 

استفاده شد. از 4افزار پاپ ژنهتروزیگوسیتی مورد انتظار از نرم
1- Jaccard similarity coefficient 2- Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide 3- Roehe 4-Pop gen
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براي و 2اور مارکرپو 2/20نسخه 1ان ت سیس2.02افزار نرم
بدست آوردن فواصل ژنتیکی و رسم نمودار درختی و تجزیه 

.شداستفاده3اصلیيهامولفهبه 

مشخصات آغازگرهاي مورد استفاده در آزمایش- 2جدول 
Table 2. The used primers chracters in this experiments

پرایمرکروموزومشمارهتوالی پیشروتوالی پسرو
ATGGAGAAGATGGAATACTTGCTCATGTCATCTACCATCACAC1RM302

AGCTAAATGGCCATACGGTGCCATGGCCTGAGAGAGAGAG1RM472
CGAAGGGTACATCTGCTTAGTCTTTGGAGGCGAGCTGAG1RM297

TCAACAGACACACCGCCACCGCGGAAGAGGAGAGAAAGATGTGTGTCG1RM104
CTCCTCCCGATCCCAATCCAAGAAACCTCAATCCGAGC2RM341

AACGTTGGTCATATCGGTGGCAGGGACCCACCTGTCATAC2RM29
GGTGGTGGAAGAACAGGAAGCTGAGCTCTGGTCCGAAGTC2RM550

CAGAGCAAGGTGGCTTGCCATTCCGTCTCGGCTCAACT2RM262
CAAGAAAGATCAGTGCGTGGGCCTCATCCCTCTAACCCTC9RM434
GGATCGGACGTGGCATATGCAGTTCCGAGCAAGAGTACTC9RM257

TGCAAGCAGCAGATTTAGTGGAGCCAAATAAGATCGCTGA4RM241
CTTCTCCATCACTCCCATGGCCTCGCTTATGAGAGCTTCG5RM274

TCGAGCCATCGCTGGATGGAGGCTCGCTATCGCCATCGCCATCG4RM142
CGAAACCGCTCAGTTCAACTGTTGCGTGTGGAGATGTG4RM255

نتایج و بحث
، kmp41خـزر بـا   با توجه به نتایج مشاهده شد کـه ارقـام  

IR83384-B-B102-2-3بـا ییسراوحسنبا دیلمانی پسندشاه

فاصـله ژنتیکـی   يبندگروه) فاصله را دارند. در 29/0کمترین (
مختلــف بــا یکــدیگر، بیشــتر يهــاپیــژنوت) میــان 3جــدول (

قرار دارند.5/0-1در فاصله )رصدد01/95(هاپیژنوت

مولکولیيهادادهبرنج براساس هايژنتیکی بین ژنوتیپله و ضریب تشابه فاص-3جدول 
Table 3. Genetic distance and similarity coefficient between rice genotypes base on molecular data

فاصله ژنتیکیهایپژنوتتعداد درصد ارقام
24/194/0-2/0
73/3275/0-4/0
01/956861-5/0

اصلیيهامولفهتجزیه به 
به منظور تعیین میزان همبستگی بین صفات و توجیه 

، توسط چند مولفه اصلی اولمقادیر واریانس متغییرهاي اولیه
ده مولفه اول تنهااصلی انجام شد. يهامولفهتجزیه به 

26/12ن مولفه. اولیکنندیمدرصد تغییرات را توجیه 29/62
درصد از 44/8و مولفه دوم کندیمتوجیه درصد از تغییرات را 

، را توجیه کرد. به همینکردینمتغییراتی که مولفه اول توجیه 
ادامه دارد و در هامولفهوسط تترتیب روند توجیه تغییرات 

مولفه 9درصد از تغییراتی که توسط 52/3نهایت مولفه دهم 
قبل را توجیه نشده را توجیه کرد.

مولفه اول10گام براي مقادیر رگرسیون گام به - 4جدول 
Table 4. The step by step regrassion for the initial 10 factors

مولفه اصلیمقادیر ویژهدرصدمیزان کل
26/1226/12988/01
7/2044/8680/02
06/2836/7593/03
77/3471/6541/04
69/4092/5477/05
63/4594/4398/06
3/5067/4376/07
68/5438/4353/08
77/5809/4330/09
29/6252/3284/010

1- NTSYS20.2 2- Power marker Power marker 3- Principal component analysis

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

                               3 / 9

http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-341-fa.html


110............................................................. ................................................................................................................................بررسی تنوع ژنتیکی در ارقام برنج 

سودمندي نشانگرهاي ریزماهواره
) و کمترین در RM241)67/1بیشترین آلل موثر در جایگاه 

ي موثر در هاآلل) دیده شد. میانگین RM341)13/1جایگاه 
است. نزدیک بودن این عدد به تعداد 27/1هانمونهتمام 

ر چند دهاآللواقعی آلل یعنی دو آلل دلیلی بر تاثیر خوب 
جایگاهی که 14. از باشدیمشکلی بالا و برآورد تنوع ژنتیکی 

و تحلیل قرار گرفتند، همگی چند شکلی نشان مورد تجزیه
تنوع بالا در یک مکان است. دهندهنشاندادند. تعداد آلل زیاد 

) و کمترین تعداد RM341)13بیشترین تعداد آلل در مکان 
شد، 5آللانگین تعداد ) دیده شدند. میRM241)2در مکان 

تنوع بالاي ژنتیکی توسط نشانگرهاي به کار دهندهنشانکه 
RM341يهامکان. بیشترین تنوع ژنی در باشدیمرفته 

RM241مکان ) و کمترین در 83/0(RM262) و 81/0(
بود. ارزش محتواي 68/0) دیده شد. میانگین تنوع ژنی 42/0(

) 5/0- 8/0ا به دلیل رنج (از این نشانگره1یچندشکلاطلاعات 
بالاي تنوع در آنها، در مطالعات بعدي و یا کارهاي اصلاحی 

) میانگین تعداد 17خواهد بود. اسکاریا و همکاران (سودمند 
واریته 8آللهاي مشاهده شده و تعدادآلل موثر را در بررسی 

224/0نی گزارش کردند. میانگین تنوع ژ37/1و 66/1برنج 
رقم برنج 40) در مطالعه تنوع ژنی 16کاران (بود. شاها و هم

، اندشدهکه در تمام ژنوم توزیع SSRنشانگر 24با استفاده از 
75/2آلل شناسایی شدند که میانگین آنها 66در مجموع 

محاسبه شد. دلیل 3785/0کیمورفیپلرزش اطلاعات ابود
در به علت منابع ژنی متفاوتی باشد که تواندیهاماختلافاین 
به کار گرفته شده است و با توجه به این که هاشیآزمااین 

ریزماهواره مختلف يهاگاهیجاطراحی شده براي پرایمرهاي 
اختصاصی عمل کرده و فقط همان جایگاه کاملاًبه صورت 

، بنابراین ممکن است این تفاوت به کنندیمهدف را تکثیر 
به علت احتمالاًعلت تغییر در طول واحد تکراري باشد که 

بالاست) هازماهوارهیرش تغییر یافته باشد (میزان جهش د جه
.بوجود خواهد آمدهاآللدر نتیجه این عوامل تنوع در تعداد 

ياخوشهتجزیه 
اساسبرNTSYSافزار با نرمهایپژنوتيبندگروه

و معیار ضریب UPGMAروش بامولکولی يهاداده
افراد را که يبندگروه) 1. شکل (انجام شد) 92/0کوفنتیک (

هایپژنوت. قرار گرفتن دهدیمدر سه گروه قرار گرفتند نشان 
در یک گروه نشان از قرابت ژنتیکی زیاد بین آنهاست. تعداد 

را نشان هایپژنوتدر شکل تنوع بالاي بین هایرگروهززیاد 
ژنوتیپ 15مطالعه ) در4چاکراوارتی و همکاران (. دهدیم

، با استفاده از روش تجزیه SSRمارکر30ج با استفاده از برن
گروهقرار دادند. کوهوري و 11را در هایپژنوتوارد،ياخوشه

واریته برنج با استفاده ازتجزیه 29یبررس) در 5همکاران (
را در سه گروه قرار دادند.هاآنواریانس به روش وارد، 

ریزماهواره برنجيهاگاهیجامیزان تنوع در - 5جدول 
Table 5. The variation amount in SSR markers in rice

شاخصیانگینمموثرتعدادآللیانگینممحتواي اطلاعات چند شکلتنوع ژنیتعداد آللفراوانی آللینشانگر
شانون

RM302625/045566/05139/043/138/0
RM4724865/055920/05087/033/136/0
RM2974865/035873/05001/041/142/0
RM1043529/057318/06871/024/132/0
RM3412647/0118188/07957/013/119/0
RM293421/047216/06700/03/138/0

RM5503784/046954/06392/031/137/0
RM2622162/078327/08109/016/126/0
RM4343947/047161/06663/03/137/0
RM2573684/057258/06797/024/133/0
RM2416897/024281/03364/067/157/0
RM2744167/046991/06462/031/138/0
RM1422778/057731/07358/024/133/0
RM2552632/057774/07408/031/136/0
3973/056897/06379/027/133/0میانگین

1- Polymorphic Information Content (PIC)
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مولکولیيهادادهساس براهاپیژنوتیاخوشهتجزیه -1شکل 
Figure 1. Cluster dendogram result for studied genotypes base on molecular data

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jc

b.
sa

nr
u.

ac
.ir

 o
n 

20
25

-0
7-

16
 ]

 

                               5 / 9

http://jcb.sanru.ac.ir/article-1-341-fa.html


112....................................... ......................................................................................................................................................بررسی تنوع ژنتیکی در ارقام برنج 

1جزیه ارتباطت

يهـا آللبه منظور تعیین ارتباط بین صفات مورفولوژیک و 
مولکولی روي هرکدام از صفات پردازش يهادادهتکثیر یافته، 
 ـ  داده شدند.  يهـا مکـان اط نشـان داد کـه  نتـایج تجزیـه ارتب

ــاهواره ــا RM262و RM434 ،RM104 ،RM257ریزمـ بـ
کــه بیشــترین تعــداد صــفات مورفولوژیــک در ارتبــاط بودنــد، 

بیانگر تواندیمبعدي سودمند باشند و يهایبررسدر توانندیم
آغازگرهــاي ریزمــاهواره بــیش از ســایر ایــن باشــد کــه ایــن

دکننــده صــفات  آغازگرهــاي مــورد مطالعــه در نــواحی ک   
) و محتــواي 13صــفات ارتفــاع (مورفولوژیــک حضــور داشتند.

) داراي بیشـترین تعـداد   12روز بعد از نشـاکاري ( 40لروفیل ک
ارتباط با صفات نشانگر مثبت بودند و کمترین تعداد آغازگر در 

90، وزن کاه و محتـواي کلروفیـل   چهخوشهتعداد پنجه، تعداد 
 ـ آغـازگر دیـده شـد. در ایـن     2ا روز بعد از نشاکاري هرکدام ب

احتمـالاً مشترك براي برخی صفات، يهامکانپژوهش وجود 
کروموزومی باشـد  يهامکانو یا پلیوتروپی به دلیل پیوستگی

بـین صـفات مورفولوژیـک بـا     داریمعن ـکه وجـود همبسـتگی   
بیشـترین توجیـه   دلیلی بر این واقعیت باشد.تواندیمهمدیگر 

توسـط  )98/0پـر ( يهـا دانـه وزن تغییرات مربوط بـه صـفت  
ــان ــامکـ ــاهواره يهـ و RM142 ،RM255 ،RM472ریزمـ

RM262مربـوط بـه   49/0(تبیین شد. کمترین ضریب تبیین (
شـده  حیتصحR2ثبت شد. بیشترین و کمترینصفت وزن کاه 

) و وزن کاه 75/0پر (يهادانهوزن به ترتیب مربوط به صفات 

RM297 ،RM104 ،RM274ژنـی  يهـا مکـان ) بود. 23/0(
بیشترین ارتباط را بـا صـفت محتـواي کلروفیـل داشـتند کـه       

مـرتبط بـا محتـواي    يهـا QTLاز آنها براي یـافتن  توانیم
ــل در  ــهکلروفی ــابرنام ــرد. QTL mappingيه ــتفاده ک اس

جوهـاي  ) تجزیه ارتباط صفات زراعـی  1ران (ابراهیمی و همکا
ــی    ــاهواره بررس ــانگرهاي ریزم ــا نش ــران ب ــومی ای ــد. ب کردن

و HVM20 ،Gms003 ،Bmac0306آغازگرهـــــــــــاي 
HvHVA1صفات مورد بررسـی را نشـان   تغییرات بیشتري از

دادند.
ا در درصد از آنه01/95ژنوتیپ مورد مطالعه 38در میان 

ند، و همچنین در نمودار قرار داشت5/0-1فاصله ژنتیکی 
فراوانی دیده يهاگروهدرختی در سه گروه اصلی تعداد زیر 

که هردو شاخص نشان از تنوع بالاي ارقام برنج ایرانی به شد
يهاآلل. با توجه به تعداد شتمورد بررسی در این تحقیق دا

مشاهده شده و موثر و هتروزیگوستی بالا این نشانگرها، 
د که چندشکلی و کارایی آغازگرهاي مورد یاستنباط گرد

طالعات از این آغازگرها در متوانیمبررسی خوب بوده و 
بعدي استفاده کرد. نتایج تحقیق نشان داد که از میان 

توانیمنشانگرهاي ریزماهواره به کار رفته در این مطالعه 
یکسري نشانگر با قدرت تمایز بالا براي مطالعات بعدي 

، RM434 ،RM104نشانگرها معرفی کرد. برخی از این 
RM262 وRM257.

1. Analysis of Relationship
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Table 6.The result of relationship analysis using step by step regrassion base on molecular data for Iranian rice genotypes

یح تصحR2تعداد نشانگرصفتردیف
داريیمعنسطحضریب تبیینشده

RM341-d, RM274-a, RM104-c, RM262-f, RM434-a, RM434-bRM241-b, RM257-e, RM255-b, RM302-a, RM257-a432/09/0000/0ارتفاع1
RM262-b, RM434-a295/0550/0012/0تعداد پنجه2
RM257-e, RM472-a, RM297-c, RM434-c, RM255-c319/0963/0000/0طول خوشه3
RM104-e, RM341-a, RM262-c, RM257-e463/0948/0000/0وزن خوشه4
RM142-c, RM302-a239/0496/0023/0وزن کاه5
RM142-c, RM104-c, RM257-c, RM262-c724/0963/0000/0ي پرهادانهتعداد 6
RM142-c, RM255-d, RM472-b, RM262-e759/0984/0000/0ي پرهادانهوزن7
RM434-c, RM257-b, RM241-a, RM274-c495/0904/0000/0طول برگ پرچم8
RM257-d, RM257-e, RM302-d, RM302-c495/0942/0000/0عرض برگ پرچم9
RM257d, RM257-e352/0705/0001/0چهخوشهتعداد 10
RM142-e, RM104-e, RM241-b516/0867/0000/0نشاکاريروزبعداز20یلکلروفيمحتوا11
RM341-b, RM297-b, RM472-b, RM274-c, RM241-b, RM434-a, RM29-a, RM434-b, RM302-c,RM262-c292/09/0000/0نشاکاريروزبعداز40یلکلروفيمحتوا12
RM302-c, RM341-b, RM550-a, RM104-e,RM257-b, RM29-d, RM341-e, RM104-c, RM302-a363/09/0000/0نشاکاريروزبعداز70یلکلروفيمحتوا13
RM142-c, RM297-c255/0538/0014/0يروزبعدازنشاکار90کلروفیليمحتوا14
RM274-a, RM262-d, RM104-b572/0879/000/0روز بعد از نشاکاري110یلکلروفيمحتوا15

پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هشتم/ شماره 
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Study of Genetic Variation in Iranin rice (Oryza sativa L.) using SSR Markers

Mehrnesa Gharekhani1, Saeid Navabpour2, Hosein Sabouri3 and
Seyedeh Sanaz Ramezanpour4

Abstract
In order to study genetic diversity in rice genotypes In Iran, the variation in 38 rice cultivars were

evaluated using 14 SSR markers. The experimental design was a randomized complete block at the
research station located in the city in 1392 was Azadshahr. Plant samples at tillering genotypes were
collected in the early morning. DNA was extracted from plant samples denaturation was carried out
on polyacrylamide gels. Large genetic distances between cultivars showed high genetic diversity
among the genotypes of rice. Principal component analysis of variance was 62%. The highest
polymorphic information content RM262 (81/0) and lowest at RM241 (33/0) were recorded and the
average PIC, 51/0 respectively. 33/0 Shannon's index of microsatellite markers used in this study,
markers RM142 RM255, RM341, RM262, had high discriminatory power. The highest number of
positive markers in height (11), respectively. Genotypes and cluster analysis methods into three
classes, respectively. In general we can say the numbers in the high country of diversity and diversity
in them can be used in breeding programs. Markers used in this study due to the high variability in
their suffering, would be useful in future studies or remedial work.

Keywords: Genetic diversity, Rice Iranian, SSR marker
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