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  چكيده

ها طي ساليان متمادي به د. اين تودهونشميخيز كشور كشت از ديرباز در نقاط مختلف برنج ايران هاي محلي برنجتوده 

ها مشاهده شود. از در هر كدام از تودهن است ممكزيادي نسبتاً تنوع  در نتيجه و اندشرايط محيطي مختلف سازگار شده

بيشتر  كهطوري، بهرايج شده است ،كشت رقمي به نام هاشمي كه از ارقام محلي برنج ايراني است ،سال پيش تا كنون ينچند

مي به رقم هاشاكنون همهاي ديگر برخي از استان حتي سطح زير كشت استان گيلان و بخشي از نواحي استان مازندران و

 هايويژگيشود، از لحاظ حال، رقمي كه با يك نام واحد هاشمي در مناطق مختلف كشور كشت ميبا ايناختصاص دارد. 

اثر دهد. اگرچه نشان مي ظاهري دانه تنوع بسيار زياديهاي ويژگي حتي طول دوره رشد و و نظير ارتفاع بوته كرفولوژيم

اما پرسش تحقيق حاضر اين بود كه آيا در درون اين رقم تنوع زياد است،  بسيار كرفولوژيمهاي ويژگيعوامل محيطي بر 

استان ژنوتيپ از غرب  30شامل با نام رقم هاشمي  همگي ژنوتيپ 87ابتدا  ژنتيكي وجود دارد؟ براي دستيابي به پاسخ مناسب،

موسسه تحقيقات  در مزرعه آزمايشي آوري وجمعمازندران  ژنوتيپ از استان 15گيلان و  استان ژنوتيپ از شرق 42گيلان، 

ه مورد ارزيابي قرار گرفت. نشانگر ريزماهوار 20ها با سپس تنوع مولكولي آن و كشت شدند 1393برنج كشور در رشت در سال 

ژنوتيپ مورد مطالعه وجود دارد و از  87زيادي در بين  كه تنوع نسبتاً نشان دادهاي تنوع حاصل از محاسبه همه شاخص نتايج

يك توده بسيار حقيقت شود، در به نام رقم هاشمي در مناطق مختلف كشت مي كه آنچهگيري كرد كه توان نتيجهرو مياين

بين  نوتركيبيبذر ارقام مختلف و در نتيجه اختلاط فيزيكي احتمالاً خود مصرفي و  رهاياثر استفاده از بذ متنوع است كه در

و  ها در بانك ژن برنج ايرانضمن حفظ اين ژنوتيپشود ل شده است. بنابراين، پيشنهاد ميها به يك توده بسيار متنوع تبديآن

خالص  ربذ تا شود انجام نيز سازي اين توده متنوع، خالصنژاديهاي بهها در برنامهمطلوب آنهاي ويژگياحتمالاً استفاده از 

  .ها در اختيار كشاورزان قرار گيردبهترين ژنوتيپ
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  مقدمه

محصـولات گيـاهي در چرخـه     ينتـر برنج، يكي از مهم

كه غذاي اصلي بـيش از نيمـي   طورياست، بهانسان غذايي 

 مينرا تـأ  يافقيرترين قشر مردم دن يژهواز مردم جهان و به

كند. برنج از گياهـان زراعـي مهـم در قـاره آسياسـت و      مي

 شـود يدرصد آن در آسـيا توليـد و مصـرف م ـ    90بيش از 

)FAO, 2014     در هر كشوري بسـته بـه سـليقه مصـرف .(

  كنندگان، نوع ارقـام برنجـي كـه مـورد كشـت وكـار قـرار       

گيرند، متفاوت است. از نظر مصـرف كننـدگان ايرانـي،    مي 

ش كيفيت است كه عـلاوه بـر ظـاهر مناسـب از     برنجي خو

كيفيت پخت و خوراك مناسبي برخـوردار بـوده و پـس از    

 ,Hosseini and Sorkhe(ها به هم نچسـبند  پخت، دانه

ارقام محلي برنج كه از ديرباز در منـاطق مختلـف    ).2015

اند، بسـيار خـوش كيفيـت بـوده و بـه      شدهايران كشت مي

يفيـت پخـت، عطـر و طعـم     لحاظ خصوصيات مرتبط بـا ك 

مناسب، مورد استقبال مصرف كننده ايرانـي هسـتند و بـه    

هاي مهم اين دليل است كه  بيشتر سطح زير كشت استان

تـا حـدي اسـتان     خيز كشور يعني گيلان، مازنـدران و برنج

  گلستان به كشت ارقام محلي برنج اختصاص دارد.

رقم بـرنج محلـي بـا نـام هاشـمي، بـه دليـل داشـتن         

وصيات ظاهري مناسب و كيفيت پخت عالي، نسبت به خص

ساير ارقام محلي برنج محبوبيت بيشتري دارد و كشاورزان 

دهنـد.  هاي برنج ترجيح مـي كشت اين رقم را به ساير رقم

رقم محلي هاشمي كه حاصل انتخاب از توده محلـي بـرنج   

بوده است، در سطح وسيعي از شـاليزارهاي كشـور كشـت    

شود و بـه  ع زيادي در اين رقم مشاهده ميشود، اما تنومي

رسد آنچه كه به نام رقم هاشمي مورد كشت و كـار  نظر مي

گيرد، در واقع يك توده محلي برنج شامل مخلوطي قرار مي

هاي مختلـف اسـت. از طرفـي كشـاورزان بـراي      از ژنوتيپ

كشت ارقام محلي برنج از بـذرهاي  خودمصـرفي اسـتفاده    

موجب ايجـاد تنـوع و ناخالصـي در    كنند و همين عامل مي

هاي متنوعي از رقـم  بذر شده و طي چند سال زراعي، توده

آيد. ازطرفي عوامل محيطي نقش زيـادي  اوليه به وجود مي

رو  براي در به وجود آمدن تنوع مورفولوژيك دارند و از اين

هـا اغلـب تنـوع    آگاهي از تنوع ژنتيكي موجود در جمعيـت 

  گيرد.مورد ارزيابي قرار ميمولكولي در سطح ژنوم 

تا كنون محققان زيادي در خصوص تنوع مولكولي ژرم 

انــد. لاپيتــان و كــرده هــاي مختلــف بــرنج بررســيپلاســم

ــا  Lapitan et al., 2007 (24( همكــاران رقــم بــرنج ب

ــتفاده از     ــا اس ــوب را ب ــت مطل ــت پخ ــانگر  164كيفي نش

لـل  آ 890در مجمـوع   و ريزماهواره مورد بررسي قرار دادند

ــد. مشــاهده ــواي   كردن ــزان محت ــرين مي بيشــترين و كمت

بـه ترتيـب بـراي نشـانگرهاي      )PIC(اطلاعات چندشكلي 

RM473  وRM420  ميانگين شاخص شـانون محاسـبه   و

 در بررسـي ديگـري،   اعلام شـد.  71/0شده در اين تحقيق 

 26ه از برنج از جنس اينديكا و ژاپنيكا  بـا اسـتفاد   رقم 69

و  لل مشاهدهآ 218در مجموع هواره بررسي و نشانگر ريزما

ــراي   ــد شــكلي ب ــات چن ــزان اطلاع ــانگر  بيشــترين مي نش

RM259 نشـانگر   بـراي  و كمترين آنRM148   محاسـبه

تـارام و همكـاران   سـي ). Giarrocco et al., 2007شـد ( 

)Seetharam et al., 2009(   ــه ــا مطالعـ ــوع بـ تنـ

هـاي  لايـن برنج كه شامل ارقام بومي هنـد،   رقم30ژنتيكي

بـا  ، اصلاح شده مقاوم بـه شـوري بودنـد    هايرقمخالص و 

ــه    35از  اســتفاده ــد ك ــزارش كردن ــاهواره گ ــانگر ريزم نش

بـه ترتيـب   بيشترين و كمترين ميزان اطلاعات چندشكلي 

و ميـانگين     RM580وRM274 نشـانگرهاي   مربوط بـه  

 ,.Prabakaran et al( بـود. پراباكـاران و همكـاران    46/0

نشانگر  5با استفاده از  را ژنوتيپ 12 تنوع مولكولي) 2010

. از بين نشانگرهاي بـه كـار بـرده    بررسي كردندريزماهواره 

و  لــلآبيشــترين تعــداد  RM481شــده در ايــن تحقيــق، 

  را نشان داد. بيشترين ميانگين اطلاعات چندشكلي

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

نشـانگر ريزمـاهواره    7را با استفاده از  برنج رقم 48ژنتيكي 

بررسي نمودند كه تمامي اين نشـانگرها لينكـاژ زيـادي بـا     

QTLاصــلي كنتــرل كننــده صــفات كيفــي پخــت و  هــاي

) واقـع روي بـازوي كوتـاه    GTو  AC ،GCخوراك بـرنج ( 

ها توانمندي داشتند. نتايج تحقيقات آن 6كروموزوم شماره 

ــاهو  ــانگرهاي ريزم ــيل نش ــخيص  و پتانس ــت تش اره را جه

. دتاييد كر GTو  AC ،GCبرنج با مقادير متنوع  هايرقم

حـاوي   راRM276  وRM314 نشـانگرهاي   اين محققين،

ر گكمـك نشـان  بيشترين اطلاعات مفيد جهـت انتخـاب بـه   

به ) et al., 2012 Matin( متين و همكاران د.دنمعرفي كر

 رقـم بـرنج بـومي بـنگلادش بـا      12بررسي تنـوع ژنتيكـي   

 79پرداختند. در مجموع ريزماهواره نشانگر  18استفاده از 

 39/4هاي مشاهده شـده  للآمشاهده شد كه ميانگين لل آ

براي هر نشانگر بود. بيشترين و كمتـرين ميـزان اطلاعـات    

و نشـانگر  بـود   477/0و  782/0چندشكلي به دست آمـده  

RM13  بيشترين ميزانPIC را داشت. حسين و همكاران 

)Hossain et al., 2012 ( ــتفاده از ــا اس ــانگر  24ب نش

ژنوتيـپ بـرنج معطـر بـنگلادش      12رسـي  بر هب ريزماهواره
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بيشـترين   RM163اعلام كردنـد كـه نشـانگر     و پرداختند

و  . پراتفابه خود اختصاص دادميزان اطلاعات چندشكلي را 

رقم  100با بررسي  )Prathepha et al., 2012همكاران (

 ــ ــواحي تايلن ــرنج ن ــا اســتفاده از  ب ــوس ب نشــانگر  7د و لائ

مشـاهده  لل آ 83ريزماهواره، گزارش كردند كه در مجموع 

هـاي تنـوع   بررسـي  . بـود  85/11شده كه سهم هر نشانگر 

لائوس تنـوع   ژنتيكي انجام شده نشان داد ژرم پلاسم برنج

  .هاي تايلند داردبيشتري نسبت به جمعيت برنج

تنــوع ) Singh et al., 2013(ســينگ و همكــاران 

نشــانگر  25 را بــاهنــد محلــي بــرنج رقــم  35موجــود در 

 را هـا لـل آتعـداد  ميـانگين  ها آنكردند.  ارزيابي يزماهوارهر

 79/0 ميـانگين  با 90/0تا  41/0بين را  PIC ميزان و 4/2

گـروه   دوهـا را بـه   اي رقمتجزيه خوشهبا  و دردنودست آهب

O.rufipogon و O.nivara ســرايلو و   د.نــردتقســيم ك

 22) تنـوع ژنتيكـي   Sarayloo et al., 2015همكـاران ( 

نشانگر ريزماهواره پيوسته  22برنج را با استفاده از  ژنوتيپ

ها در تحقيق آنصفت مقاومت به خشكي بررسي كردند.  اب

هـاي  آلـل ميـانگين   ومشـاهده شـد   آلـل   106در مجموع 

عـات  براي هر نشانگر بـود. ميـزان اطلا   82/4مشاهده شده 

ــكلي ــا  29/0 از چندش ــانگينو  82/0ت ــود.  64/0آن  مي ب

و  RM7424 بـــراي نشـــانگرهاي PICمقـــدار  كمتـــرين

RM119  ــترينو ــدار  بيشـ ــانگرهاي  آن مقـ ــراي نشـ بـ

RM7000، RM184  وRM7426 مشاهده شد.  

رقم هاشمي كه در نقاط تنوع موجود در تا كنون 

ز ا است. مورد بررسي قرار نگرفتهشود، مختلف كشت مي

مولكولي بين با هدف بررسي تنوع  حاضر پژوهش رو،اين

شده از مناطق مختلف آوريجمع رقم هاشمي هايتوده

هايي كه بندي ژنوتيپو دستههاي گيلان و مازندران استان

  انجام شد. ،شوندبه نام رقم هاشمي كشت مي

  

  هامواد و روش

  مواد گياهي 

هايي كـه بـه   پابتدا بذر ژنوتيبراي انجام اين پژوهش، 

هـاي گـيلان و   نام رقم هاشمي در مناطق مختلـف اسـتان  

). 1آوري شـدند (جـدول   شدند، جمعمازندران شناخته مي

صـورت خوشـه و در مزرعـه در    ها بهآوري اين ژنوتيپجمع

ها يك كد انجام و به هر كدام از ژنوتيپ 1392سال زراعي 

اشـمي  ژنوتيپ با نـام ه  87اختصاص داده شد. در مجموع 

هـا و  آوري و شـباهت آوري و بر اساس منـاطق جمـع  جمع

هـا، بـه سـه زيرجمعيـت     هاي مشاهده شده بـين آن تفاوت

ژنوتيپ از منطقه غـرب اسـتان    30(زيرجمعيت اول شامل 

ژنوتيپ از منطقه شـرق   42گيلان، زيرجمعيت دوم شامل 

ژنوتيــپ از  15اســتان گــيلان و زيرجمعيــت ســوم شــامل 

تقسيم شدند. در سال زراعـي دوم (سـال    مازندران) استان

هاي هر ژنوتيپ در خزانه كشت و سـپس در  ) خوشه1393

متـر   6×2متر مربعي به ابعاد  12هاي مزرعه اصلي در كرت

هاي متر از هر طرف نشا شدند. مراقبتسانتي 25با فاصله  

اي در طول فصل زراعي مطـابق روش رايـج منطقـه    مزرعه

 ردههـاي خـارج از   زراعـي، بوتـه  انجام شد. در طول فصـل  

سـازي  هـا خـالص  ها، ژنوتيـپ دقيقاً شناسايي و با حذف آن

هـاي  دهـي، نمونـه  در مرحله حداكثر پنجـه  و سپس شدند

  تهيه شد.ژنومي  DNA جهت استخراج هر ژنوتيپ برگي 

  

  مولكولي هايآزمايش انتخاب نشانگرها و انجام

 CTABهاي برگـي بـه روش   از نمونه DNAاستخراج 

با مطالعه . )Murray and Thompson, 1980(نجام شد ا

نقشـه ژنتيكـي ارايـه شـده توسـط       منابع مختلف و بررسي

 McCouch et al., 2002( ،20كـوش و همكـاران (  مـك 

ــانگر  طريــق وبگــاه گرامنــه   از  مناســب يزمــاهوارهرنش

)Gramene, 2005 (  آغازگرهـاي مـورد نظـر از     وانتخـاب

ــدن   ــه ش ــيناكلون تهي ــركت س ــدول ش ــنش ). 2د (ج واك

 شـامل  يكروليتـر م 10حجـم  ) درPCR( اي پليمراززنجيره

آغازگر  (شركت سيناكلون) ومحلول مادري ميكروليتر  8/3

 در مـول پيكـو  10مستقيم و معكوس هـر يـك بـا غلظـت     

هـاي  تيـوب  بـه بود كـه   ميكروليتر 5/0ميزان به يكروليترم

 در گـرم نانو 10الگو با غلظت  DNA ميكروليتر 3ي امحتو

 10حجـم  مقطـر بـه   و سـپس بـا آب   شد اضافه يكروليترم

 روغـن ميكروليتـر   12 هـا مقـدار  تيوببه رسيد.  يكروليترم

 اضـــافه و بلافاصـــله بـــه دســـتگاه ترموســـايكلر معـــدني

)Biometra, T-gradient ( برنامـه حرارتـي   شدند. منتقل

PCR 94سازي اوليه در دمـاي  شامل يك چرخه واسرشته 

چرخـه   35 و سـپس  دقيقـه  4بـه مـدت    سلسيوسدرجه 

بـه   سلسـيوس  درجـه  94سازي در دمـاي  واسرشته شامل

 درجــه 55-65ثانيـه، اتصــال آغـازگر در دمـاي     45مـدت  

 درجـه  72بسـط در دمـاي    ثانيـه و  45به مدت  سلسيوس

بسط نهايي به  بود كه در انتهاثانيه  25به مدت  سلسيوس

   .شد مانجاسلسيوس درجه  72دقيقه در دماي  5مدت 
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  هاي برنج مطالعه شده در اين تحقيق مشخصات ژنوتيپ -1جدول 
Table 1. Characteristics of studied rice genotypes in current study 

  شماره

No. 

  منطقه

Location 

  استان

Province  

  شماره

No.  

  منطقه

Location  

  استان

Province  

1 
 آستارا

Astara 

 گيلان
Guilan 

24 
 ماسوله

Masouleh 

 گيلان
Guilan  

2 
  لوندويل

Lavandavil  

  گيلان

Guilan  
25 

  شولم

Sholam 

 گيلان
Guilan  

3 
  چوبر

Chobar 

 گيلان
Guilan  

26 
  پسگوراب

Gorabpas  

 گيلان
Guilan 

4 
  حويق

Havigh 

  گيلان

Guilan  
27 

  ركليدب

Kelidbar 

 گيلان
Guilan 

5 
  ليسار

Lisar 

 گيلان
Guilan 

28 
  متول

Tolam 

 گيلان
Guilan 

6 
  هشتپر

Hashtbar 

 گيلان
Guilan 

29 
  2فومن

Fuman 2  

 گيلان
Guilan 

7 
  اسالم

Asalem 

 گيلان
Guilan 

30 
  شفت

Shaft 

 گيلان
Guilan  

8 
  طولارود

Toolroud 

 گيلان
Guilan 

31 
  بيجارخشكه

Khoshkehbijar  

 گيلان
Guilan 

9 
  پره سر

Parasar 

 گيلان
Guilan  

32 
  كوچصقهان

Kochesfahan 

 گيلان
Guilan 

10 
  ديناچال

Dinachal 

 گيلان
Guilan 

33 
  نشالشت

Lashtenesha 

 گيلان
Guilan 

11 
  پونل

Ponel 

 گيلان
Guilan 

34 
  1آستانه 

Astaneh 1 

 گيلان
Guilan 

12 
  رضوانشهر

Rezvanshahr 

 گيلان
Guilan 

35 
  2آستانه 

Astaneh 2 

 گيلان
Guilan 

13 
  شنگاور

Shangavar 

 گيلان
Guilan 

36 
  3 آستانه

Astaneh 3 

 گيلان
Guilan 

14 
  نشينشيخ

Shikhneshin 

 گيلان
Guilan 

37 
  4آستانه 

Astaneh 4 

 گيلان
Guilan 

15 
  شاندرمن

Shanderman 

 گيلان
Guilan 

38 
  1كيسم 

Kisom 1  

 گيلان
Guilan 

16 
  ماسال

Masal 

 گيلان
Gilan 

39 
  2كيسم 

Kisom 2 

 گيلان
Guilan 

17 
  تاسكوه

Taskoo 

 گيلان
Gilan 

40 
  رودبنه

Roudbaneh 

 گيلان
Guilan 

18 
  ضيابر

Ziabar 

 گيلان
Gilan 

41 
 دهكاه

Dahkah 

 گيلان
Guilan 

19 
  طاهرگوراب

Tahergorab 

 گيلان
Gilan 

42 
  دهشال

Dehshal  

 گيلان
Guilan 

20 
 بهمبر

Bahmbar 

 گيلان
Guilan 

43 
سوده  

Dehsoo 

 گيلان
Guilan 

21 
  زرميخگوراب

Gorabzarmikh  

 گيلان
Guilan 

44 
  بازكياگوراب

Bazkiaghorab 

  گيلان
Guilan  

22 
 ماكلوان

Maklavan 

 گيلان
Guilan 

45 
 لفمجان

Lafmajan 

 گيلان
Guilan  

23 
  1فومن 

Fuman 1 

  گيلان

Guilan  
46 

  ليالستان
Lialastan 

 گيلان
Guilan  
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  Table 1. Continued                                                          ادامه                                                               -1جدول 

  شماره
No.  

  منطقه
Location  

  ستانا
Province  

  شماره
No.  

  منطقه
Location  

  ستانا
Province  

47 
  1نگرود ل

Langroud 1 

 گيلان
Guilan 

68 
  آبادحاجي

Hajiabadd  

 گيلان
Guilan 

48 
  2نگرود ل

Langroud 2 

لانگي  
Guilan 

69 
  1چابكسر 

Chaboksar 1 

 گيلان
Guilan 

49 
  3نگرود ل

Langroud 3 

 گيلان
Guilan 

70 
  2چابكسر 

Chaboksar 2 

 گيلان
Guilan 

50 
  1شلمان 

Shalman 1 

 گيلان
Guilan 

71 
  3چابكسر 

Chaboksar 3  

 گيلان
Guilan 

51 
  2شلمان 

Shalman 2 

 گيلان
Guilan  

72 
  4چابكسر 

Chaboksar 4 

نگيلا  
Guilan  

52 
  كومله

Komleh 

 گيلان
Guilan 

73 
  رامسر

Ramsar 

 مازندران
Mazandaran  

53 
  اطاقور

Otaghvar  

 گيلان
Guilan 

74 
  1شيرود 

Shiroud 1 

 مازندران
Mazandaran 

54 
  رانكوه

Rankoo 

 گيلان
Guilan 

75 
2شيرود   

Shiroud 2  

 مازندران
Mazandaran 

55 
  سمام

Samam 

 گيلان
Guilan 

76 
  ابنتنك

Tonkabon 

 مازندران
Mazandaran  

56 
  كجيد
Kajid 

 گيلان
Guilan 

77 
  نشتارود

Nashtaroud 

 مازندران
Mazandaran 

57 
  لونك

Lonak 

 گيلان
Guilan 

78 
  چالوس

Chalous 

 مازندران
Mazandaran 

58 
  1ديلمان 

Dilaman 1 

 گيلان
Guilan 

79 
  نور

Noor 

 مازندران
Mazandaran  

59 
  2ديلمان 

Dilaman 2  

 گيلان
Guilan 

80 
  نكا

Neka 

 مازندران
Mazandaran  

60 
  گورابكنيه

Kenehgorab 

 گيلان
Guilan 

81 
  كلارستم

Rostamkola 

 مازندران
Mazandaran 

61 
  آبادرحيم

Rahimabad 

 گيلان
Guilan 

82 
  1آمل 

Amol 1 

 مازندران
Mazandaran  

62 
  واجارگاه

Vajargah 

 گيلان
Guilan 

83 
  2آمل 

Amol 2 

زندرانما  
Mazandaran  

63 
  جانچيني

Chinijan 

 گيلان
Guilan 

84 
  كنارفريدون

Feridonkenar 

 مازندران
Mazandaran 

64 
 1كلاچاي 

Kelachei 1 

 گيلان
Guilan 

85 
  بابل

Babol 

 مازندران
Mazandaran 

65 
   2كلاچاي 

Kelachei 2 

  گيلان
Guilan  

86 
  بابلسر

Babolsar 

 مازندران
Mazandaran  

66 
  3چاي كلا

Kelachei 3 

 گيلان
Guilan  

87 
  رودپي

Roudpie  

 مازندران
Mazandaran  

67 
  بالاخانبي

Bibalakhan 

 گيلان
Guilan  

- - -  
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  قيتحق نياستفاده شده در ا يهاگرآغازمشخصات  -2جدول 
Table 2. Characteristics of the primers used in this research 

  آغازگر
Primer  

  گرآغاز يتوال
Primer sequence (5–3) 

  موتيف
Motif  

  اندازه قطعه
Product 
size (bp) 

  كروموزوم
Chromosome 

RM11 
Forward TCTCCTCTTCCCCCGATC  
Reverse ATAGCGGGCGAGGCTTAG  

(GA)17 140 7 

RM124 
Forward ATCGTCTGCGTTGCGGCTGCTG  
Reverse CATGGATCACCGAGCTCCCCCC  

(TC)10 271 4 

RM125 
Forward ATCAGCAGCCATGGCAGCGACC   
Reverse AGGGGATCATGTGCCGAAGGCC  

(GCT)8 127 7 

RM144 
Forward TGCCCTGGCGCAAATTTGATCC   

GCTAGAGGAGATCAGATGGTAGTGCATG Reverse 
(ATT)11 237 11 

RM152 
Forward GAAACCACCACACCTCACCG   

CCGTAGACCTTCTTGAAGTAG Reverse 
(GGC)10 151 8 

RM171 
 Forward AACGCGAGGACACGTACTTAC  
Reverse ACGAGATACGTACGCCTTTG  

(GATG)5 328 10 

RM178 
Forward TCGCGTGAAAGATAAGCGGCGC   

GATCACCGTTCCCTCCGCCTGC Reverse 
(GA)5(AG)8 117 5 

RM259 
Forward TGGAGTTTGAGAGGAGGG  
Reverse CTTGTTGCATGGTGCCATGT      

(CT)17 162 1 

RM277 
Forward CGGTCAAATCATCACCTGAC   

CAAGGCTTGCAAGGGAAG Reverse  
(GA)11 124 12 

RM283 
GTCTACATGTACCCTTGTTGGG Forward  
CGGCATGAGAGTCTGTGATG Reverse 

(GA)18 151 1 

RM284 
ATCTCTGATACTCCATCCATCC Forward  
CCTGTACGTTGATCCGAAGC Reverse 

(GA)8 141 8 

RM316 
CTAGTTGGGCATACGATGGC Forward  
ACGCTTATATGTTACGTCAAC Reverse  

(GT)8(TG)9 
(TTTG)4(TG)4 

192 9 

RM431 
TCCTGCGAACTGAAGAGTTG Forward  
AGAGCAAAACCCTGGTTCAC Reverse 

(AG)16 251 1 

RM447 
CCCTTGTGCTGTCTCCTCTC Forward  
ACGGGCTTCTTCTCCTTCTC Reverse 

(CTT)8 111 8 

RM484 
TCTCCCTCCTCACCATTGTC Forward  
TGCTGCCCTCTCTCTCTCTC Reverse  

(AT)9 299 10 

RM507 
CTTAAGCTCCAGCCGAAATG Forward  
CTCACCCTCATCATCGCC Reverse 

(AAGA)7 258 5 

RM454 
CTCAAGCTTAGCTGCTGCTG Forward  
GTGATCAGTGCACCATAGCG Reverse 

(GCT)8 268 6 

RM587 
ACGCGAACAAATTAACAGCC Forward  
CTTTGCTACCAGTAGATCCAGC   Reverse 

(CT)14 169 2 

RM519 
GAGAGCCCCTAAATTTCCGA Forward  
AGGTACGCTCACCTGTGGAC Reverse  

(AAG)8 122 12 

RM518 
CTCTTCACTCACTCACCATGG Forward  

Reverse ATCCATCTGGAGCAAGCAAC  
(TC)15 171 4 

  
  

 ـ  لازم به ذكر است كـه ده   ه دور اول چرخـه حرارتـي ب

جهــت حــذف  )Touch down( صــورت دمــاي كاهشــي

شـده توسـط   ارايـه  روش  نوارهاي شبه ريزماهواره براساس

دهي بـراي امتيـاز   )Don et al., 1991( دان و همكـاران  

. محصولات به دست آمـده از  ريزي شدنوارها برنامه صحيح

و  DNAه نحـوه تكثيـر   ، به منظـور مشـاهد  PCRواكنش 

 10پلي اكريل آميـد   هايايجاد شده، روي ژلنواري الگوي 

 ولـت  140ولتـاژ ثابـت    باها آنالكتروفورز  ومنتقل درصد 

انجام شد. براي مشاهده نوارهـاي ايجـاد شـده بـه وسـيله      

آميـزي نيتـرات نقـره    هاي مختلف نيز از روش رنگژنوتيپ

)Benbouza et al., 2006استفاده شد ( .  
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  هاتجزيه و تحليل داده

 صفربا  ايامتيازدهي باندها به صورت مشاهده   

در مجموع . انجام شد (وجود نوار) و يك (نبودن نوار)

 هاجمعيت درون ژنتيكي تنوعمانند  هاي متفاوتيشاخص

)Takahata  and  Nei, 1984( تنوع ژني ) نيNei, 

هاي للآد تعدا نيزشده و  هاي مشاهدهللآ، تعداد )1987

 افزاربا استفاده از نرم )Kimura and Crow, 1964موثر (

Ver. 1.32  Popgene)Yeh et al., 1999 محاسبه (

با نيز ) PCoAشد. تجزيه به بردارهاي هماهنگ اصلي (

 ,GeneAlex 6.2)Peakall and Smouse افزار نرم

 و تشابه) انجام و نمودار دوبعدي مربوطه رسم شد. 2007

ضريب تطابق  اساس بر ها،جمعيتزير بين ژنتيكي فاصله

روش  بهتجزيه  سپس دندروگرام و محاسبهساده 

UPGMA افزار با نرمNTSYSpc ver. 2.02 )Rohlf, 

. براي تعيين روابط خويشاوندي درون شد رسم) 2000

افزار اي با نرمها، تجزيه خوشهجمعيتها و زيرتوده

Darwin Ver. 6.0.012 همراه مقادير بوت انجام و به

) ارايه شد. تجزيه واريانس مولكولي Bootstrapاسترپ (

 درصد وانجام  Genealex 6.2 افزارنرم از نيز با استفاده

   شد.محاسبه  هاجمعيتزير درون و نيب مولكولي واريانس

 

  نتايج و بحث

نشانگر ريزماهواره مورد بررسي  20در اين تحقيق، 

مختلف  آلل 54د در مجموع قرار گرفت كه از اين تعدا

باندهاي ايجاد شده توسط هر نشانگر متفاوت  .مشاهده شد

طور كه ). همان1 بود و الگوي خاص خود را داشت (شكل

 87بين در قابل توجهي چندشكلي ، شودملاحظه مي

دهنده تفاوت كه نشانداشت وجود  ژنوتيپ مورد مطالعه

ها با يك نام ي است كه همه آنهايژنوتيپ مولكولي بين

. اين تنوع هم در بين و هم شوندواحد هاشمي شناخته مي

. نيز مشاهده شدهاي مورد مطالعه در درون زيرجمعيت

هاي مختلفي كه همه با نام توان گفت ژنوتيپبنابراين مي

هاي زيادي شوند، تفاوترقم محلي برنج هاشمي كشت مي

استفاده  هاي موردحتي در سطح ژنوم دارند. همه نشانگر

هاي بين چند شكل بودند و توانستند تفاوت درصد 100

نشانگرهاي خوبي نشان دهند. ها را بهاين ژنوتيپ

RM124 ،RM144 ،RM283 ،RM316 ،RM447 و 

RM507  بيشترين و نشانگرهاي  ،للآ 4هر يك با

RM11 ،RM259 ،RM454 ،RM587  وRM519  هر

 (جدول را ايجاد كردند هاآلللل، كمترين تعداد آ 2يك با 

و انحراف  3 نيز ). ميانگين كل تعداد آلل مشاهده شده3

هاي موثر نيز در مورد تعداد آللبود.  79/0معيار آن 

با   RM447بيشترين تعداد آلل موثر مربوط به نشانگر 

با  RM519 به نشانگر  مربوط آن و كمترين آلل 3/ 8932

هاي موثر انگين تعداد آللو مي بود آلل موثر 3349/1تعداد 

رابي و همكاران  .برآورد شد 3337/2براي تمامي نشانگرها 

)Rabey et al., 2013(  اينديكا  رقم برنج 8تنوع ژنتيكي

ريزماهواره بررسي و  نشانگر 46با استفاده از  را و ژاپنيكا

ترتيب هاي مشاهده شده و موثر را بهميانگين تعداد آلل

بيشترين و  هاكردند. همچنين، آنگزارش  83/3و  83/3

 6 ترتيببه لل مشاهده شده راتعداد آ كمترين

) RM433و  RM133 ،RM 215(للآ 2) و RM271(للآ

 2) و RM271( للآ 6ترتيب و براي تعداد آلل موثر نيز به

 ونكاد اعلام كردند. )RM433و  RM133 ،RM 215( للآ

بيشترين و نيز ) Wankhade et al., 2010و همكاران (

) RM206( للآ 8هاي مشاهده شده را للآكمترين تعداد 

هاي مشاهده شده را للآ) و ميانگين RM248( للآ 1و 

نتايج تحقيق حاضر با نتايج اين محققين  .دندبيان كر 7/3

ها  به دهد كه اگرچه تنوع ژنتيكي در مطالعه آننشان مي

 اينديكا و ژاپنيكا متفاوتهاي دليل استفاده از ژنوتيپ

ولي تنوع ژنتيكي قابل توجهي در بين  ،بيشتر است

  وجود دارد.در اين تحقيق نيز هاي مورد مطالعه ژنوتيپ

هاي مختلف تنوع نيز نشان داد كه تنوع برآورد شاخص

هاي مختلف مورد مطالعه كه ژنتيكي بالايي در بين ژنوتيپ

هاي شمالي استانها تحت يك نام رقم هاشمي در همه آن

شوند، وجود دارد، به طوري كه متوسط كشور كشت مي

مقدار شاخص شانون، شاخص تنوع ژني ني، 

ي ي اطلاعات چندشكلاهتروزيگوسيتي مورد انتظار و محتو

)PIC( 5240/0، 5222/0، 8726/0ترتيب برابر با به 

بود كه همه اين مقادير نشان دهنده تنوع بالا  5300/0و

بيشترين شاخص ها بودند. علاوه بر آن، ژنوتيپ در بين اين

هتروزيگوسيتي ، )7431/0)، شاخص ني (3721/1( شانون

شكلي ي اطلاعات چنداو محتو) 7454/0( مورد انتظار

ها به آن كمترين و RM447نشانگر  ) مربوط به7562/0(

 2588/0و  2518/0، 2509، 4176/0ترتيب با مقادير 

                   ).3د ( جدولبو RM519ربوط به نشانگر م
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 و شانون شاخص ،يشكلچند اطلاعات يامحتو ،انتظار مورد يتيگوسيهتروز موثر، و شده مشاهده يهاآلل تعداد يآمار هيتجز -3 جدول

  مطالعه مورد زماهوارهير ينشانگرها يبرا ين يژن تنوع شاخص
Table3. Number of observed alleles, number of effective alleles, expected heterozygosis, PIC, Shannon’s 

information index and Nei’s gene diversity index for the studied SSR markers 

  نشانگر
Marker 

 هتروزيگوسيتي

  موردانتظار
Expected 

heterozygosity 

  ني شاخص
Nei’s index 

  شانون شاخص
Shannon’s 
information 

index 

  موثر ادآللتعد
No. of effective 

alleles 

 آلل تعداد

  شده مشاهده
No. of 

observed 
alleles  

 اطلاعات يامحتو

  چندشكلي
Polymorphic 

information content  

RM11 0.4921 0.4904 0.6835 1.921 2 0.4990 

RM124 0.6300 0.6277 1.1164 2.6860 4 0.6421 

RM125 0.5383 0.5362 0.8431 2.1559 3 0.5401 

RM144 0.6820 0.6796 1.2422 3.1214 4 0.68821 
RM152 0.5971 0.5950 0.9738 2.4691  3 0.5990 

RM171 0.6030 0.6012 0.9987 2.5076 3 0.6141 

RM178 0.6674 0.6650 1.0961 2.9851 3 0.6712 

RM259 0.3196 0.3187 0.4989 1.4677 2 0.3212 

RM277 0.5039 0.5024 0.7225 2.0096 3  0.5112 

RM283 0.2691 0.2682 0.5312 1.3665  4 0.2721 

RM284 0.4605 0.4590 0.7368 1.8484 3 0.4682 

RM316 0.7183 0.7162 1.3219 3.5236 4  0.7210 

RM431 0.5703 0.5683 0.9312 2.3162 3 0.5778 

RM447 0.7454 0.7431 1.3721 3.8932 4 0.7562 

RM484 0.6288 0.6263 1.0306 2.6759 3 0.6313 

RM507 0.7209 0.7187 1.3125 3.5550 4 0.7322 

RM454 0.2957 0.2949 0.4711 1.4183 2 0.2994 

RM587 0.4924 0.4908 0.6839 1.9639 2 0.4997 

RM519 0.2518 0.2509 0.4176 1.3349 2 0.2588 

RM518 0.2932 0.2923 0.4680 1.4131 2 0.2984 

  ينميانگ

Mean 
0.5240 0.5222 0.8726 2.3337  3.00  0.5300 

  معيار انحراف

Standard 
deviation  

0.1622 0.1617 0.3118 0.7844  0.7947  0.1633 

  

در اين تحقيق بالاترين  RM447 ، نشانگربنابراين

جهت تعيين ميزان تنوع ژنتيكي بين را  سودمندي

ا و كبري .داشت ي رقم محلي برنج هاشميهاژنوتيپ

رقم برنج  14با مطالعه ) Kibria et al., 2009همكاران (

هاي مشاهده للآ، تعداد هاي ريزماهوارهنشانگر از استفادهبا 

آلل و  19/2و  3ترتيب هاي موثر را بهللآشده و تعداد 

ميزان هتروزيگوسيتي مورد انتظار ميانگين شاخص شانون، 

 534/0و  553/0 ،886/0ترتيب به و تنوع ژني ني را

 برنج رقم 40دند. در مطالعه ديگري كه روي كر گزارش

 ,.Shah et alباسماتي در پاكستان توسط شاه و همكاران (

هاي مشاهده شده للآتعداد ميانگين  ،انجام گرفت )2013

بيان  38/0را  ي اطلاعات چند شكلياو محتو 75/2را 

ين مقايسه نتايج تحقيق حاضر با نتايج اين محقق .دندكر

هايي دهد كه اگرچه در مطالعه حاضر ژنوتيپنشان مي

ها تحت نام رقم مورد مطالعه قرار گرفتند كه همه آن

شوند، اما برآورد هاشمي توسط شاليكاران كشت مي

زيادي در بين  نسبتاًهاي تنوع نشان داد كه تنوع شاخص

بيشتر از  حتيها وجود دارد كه مقدار آن اين ژنوتيپ

شاه و  ) وKibria et al., 2009و همكاران ( تحقيق كبريا

. اين نتيجه بيانگر است) Shah et al., 2013همكاران (

اين است كه اگرچه در ابتدا يك رقم به نام هاشمي وجود 

هاي مختلف احتمالاً عواملي مانند داشت، اما طي سال

خودبذرگيري توسط كشاورزان مختلف، اختلاط بذر ارقام 
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ها موجب ي و نوتركيبي احتمالي بين آنديگر با بذر هاشم

كار ها ايجاد شود. طبخشده است تنوع بسيار زيادي بين آن

 48تنوع ژنتيكي  )Tabkhkar et al., 2012و همكاران (

نشانگر ريزماهواره  7از ژنوتيپ مختلف برنج را با استفاده 

 پيوسته با صفات مهم تعيين كننده كيفيت پخت بررسي

تا  3كه از كردند ده هآلل مشا 41مجموع  در هاكردند. آن

ها ميانگين تعداد آلل و آلل در هر جايگاه متفاوت بود 10

اي نيز از طريق تجزيه خوشه گزارش شد.آلل  86/5نيز 

گروه تقسيم شدند. در مقايسه  چهارها به اين ژنوتيپ

تعداد آلل مشاهده شده و  حاضربا تحقيق  هاآن گزارش

ولي در هر دو مطالعه تجزيه  ،ها بيشتر استميانگين آلل

گروه تقسيم كرد. تنوع  چهارها را به اي ژنوتيپخوشه

كار و همكاران طبخژنتيكي مشاهده شده در تحقيق 

)Tabkhkar et al., 2012 ( بيشتر بود و دليل آن هم

در مطالعه  باشد.هاي بسيار متفاوت مياستفاده از ژنوتيپ

وع ، تن)Valizadeh et al., 2014وليزاده و همكاران (

برنج با استفاده از  ژنوتيپ 32مرفولوژيك و ژنتيكي 

هاي كنترل كننده QTL نشانگرهاي ريزماهواره پيوسته با

تعداد  به خشكي مورد ارزيابي قرار گرفت.صفات تحمل 

كل نوارهاي توليد شده به وسيله هر يك از نشانگرها در 

هاي نوار در مكان 8 تا RM317نوار در مكان  3محدوده 

RM3 ،RM228  وRM231 متغير بود. نشانگر 
RM317  از نظر تعداد آلل موثر، تنوع ژني ني، شاخص

اطلاعات شانون و محتواي اطلاعات چند شكل، داراي 

بالاترين مقادير در بين نشانگرهاي مورد مطالعه بود. 

هاي مورد بررسي بر اساس صفات مرفولوژيك و نيز ژنوتيپ

هاي مولكولي به سه گروه تفكيك شدند. اس دادهبر اس

تنوع  )Sarayloo et al., 2015سرايلو و همكاران (

با  وتيپ برنج را تحت شرايط نرمال و تنشژن 22 ژنتيكي

نشانگر ريزماهواره مورد مطالعه قرار دادند. در مجموع،  22

هاي مشاهده آلل مشاهده شد كه تعداد آلل 106تعداد 

 82/4آلل متغير و متوسط آن  7تا  2گاه از شده در هر جاي

براي نشانگرهاي  يآلل بود. محتواي اطلاعات چندشكل

و ميزان تنوع  64/0با ميانگين  82/0تا  29/0مختلف از 

بود. تجزيه  686/0با ميانگين  840/0تا 351/0 ژني از

  هاي مورد مطالعه را در دو گروه قرار داد.ژنوتيپ ،ايخوشه

دهد نشان ميبا تحقيق حاضر  تحقيق دومقايسه اين 

هاي مشاهده شده بيشتر است ولي اگرچه تعداد آللكه 

تنوع ژنتيكي و  همچنينباشد. ها كمتر ميتعداد گروه

 Valizadeh etوليزاده و همكاران (مطالعه  درمورفولوژي 

al., 2014 () و سرايلو و همكارانSarayloo et al., 

 چون مطالعه ،اشدبميبيشتر از تحقيق حاضر  )2015

كه داراي منشا هاشمي محلي برنج  روي توده حاضر

ها آنكه در حالي انجام شد،ژنتيكي نزديك به هم هستند 

   .ندهاي متفاوت از نظر منشا ژنتيكي را بررسي كردژنوتيپ

 

  تجزيه واريانس مولكولي

ژنوتيپ مورد  87نتايج تجزيه واريانس مولكولي بين 

زيرجمعيت غرب گيلان، زيرجمعيت   بررسي در قالب سه

، 30شرق گيلان و زير جمعيت مازندران به ترتيب با تعداد 

ارايه شده است. نتايج نشان  4ژنوتيپ در جدول  15و  42

ها در درون درصد از تنوع كل ژنوتيپ 73داد كه 

ها درصد از آن در بين زيرجمعيت 27ها  و زيرجمعيت

بندي ميزان تفاوت تهوجود دارد. بنابراين در اين دس

ها است. ها بسيار بيشتر از بين آنژنتيكي درون زيرجمعيت

روي  ي كه) در تحقيقاتQi et al., 2006و همكاران ( يك

، بيشترين ميزان تنوع انجام دادند برنج چين رقم 453

هاي اينديكا نسبت به بين واريته را هابين جمعيت ژنتيكي

و همكاران  سالگوترا د.بيان كردنهاي ژاپنيكا واريته

)Salgotra et al., 2015 ( در بررسي تنوع ژنتيكي نيز

نشانگر  40باسماتي هند با استفاده از رقم برنج 141

 6/60ها را ، ميزان تنوع ژنتيكي بين گروهريزماهواره 

ها درصد و بيشتر از ميزان تنوع ژنتيكي بين جمعيت

ر مشابهت كه با تحقيق حاض دنددرصد) گزارش كر 4/39(

ترين دلايل وجود اين دارد. بديهي است كه يكي از مهم

هاي درون تنوع، علاوه بر تعداد نسبتاً زياد و متنوع ژنوتيپ

ها، احتمال وجود نوتركيبي و تفاوت ژنتيكي زيرجمعيت

ها است. از ها در درون هر يك از زيرجمعيتاين ژنوتيپ

يت بر اساس ها به سه زيرجمعآنجا كه تقسيم اين ژنوتيپ

توان ها بود، ميهاي ظاهري آنآوري و شباهتمحل جمع

هايي كه در يك منطقه نتيجه گرفت كه بسياري از ژنوتيپ

شوند، اگرچه همه داراي يك نام جغرافيايي كشت مي

هستند و ظاهري مشابه دارند، اما از نظر ژنتيكي متفاوت 

هاي هاي بيشتري بين ژنوتيپهستند و در مقابل، شباهت

آوري شده از مناطق مختلف وجود دارد.  بنابراين، جمع

هايي كه بين ژنوتيپ اًگيري كرد كه يقينتوان نتيجهمي

و در يك منطقه از استان هستند  با نام رقم هاشمي گيهم

هاي ژنتيكي قابل شوند، تفاوتگيلان يا مازندران كشت مي

  اي وجود دارد.ملاحظه
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  ريزماهواره نشانگرهاي اساس بر مطالعه مورد زيرجمعيت سه درون و بين تنوع ارزيابي براي مولكولي واريانس تجزيه -4 جدول
Table 4. Molecular analysis of variance to evaluate genetic diversity between and within the studied three 

subpopulations based on SSR markers 
  تغييرات (درصد)
Variation (%) 

  تخمين واريانس
Estimate variance 

  ميانگين مربعات
Mean squares 

  مربعاتجموع م
Sum of squares 

  درجه آزادي
df 

  منابع تغييرات
Source of variation 

27% 1.935 57.357 114.715 2 
  هابين زيرجمعيت
Between 

subpopulations 

73% 5.318 5.318 446.733 84 
  هاجمعيتريزدرون 

Within 
subpopulations 

27% 7.253 62.676 561.448 86 
  كل

Total 

  

  ) PCoA( تجزيه به بردارهاي هماهنگ اصلي

در نتايج حاصل از تجزيه به بردارهاي هماهنگ اصـلي  

ارايه شده است. با استفاده از نتـايج ايـن تجزيـه،     5 جدول

هاي مورد بررسـي بـر اسـاس دو    پراكنش دو بعدي ژنوتيپ

طوركه ملاحظـه  ). همان2و دوم رسم شد (شكل  بردار اول

 42( 2شود، پراكندگي و تفاوت در زيرجمعيـت شـماره   مي

آوري شده از  شرق گيلان) بسيار بيشتر از دو ژنوتيپ جمع

زيرجمعيت ديگر است. بنابراين، در درون اين زيرجمعيـت  

كه تعـدادي  طوريهاي ژنتيكي زيادي وجود دارد، بهتفاوت

اي ايـن زيرجمعيـت در دو زيرجمعيـت ديگـر     ه ـاز ژنوتيپ

هاي پراكنده شده و در حقيقت شباهت بيشتري با  ژنوتيپ

زيرجمعيــت غــرب گــيلان و زيرجمعيــت مازنــدران دارنــد 

  ).2(شكل 

  

  
  

  
  

  

  

  RM178 نشانگر از استفاده با برنجهاي ژنوتيپ تعدادي از در شده ايجاد باندهاي  - 1 كلش
Figure 1. DNA profile of some rice genotypes produced by SSR marker, RM 178 

  

  ايخوشه تجزيه

ــين   ــي ب ــابه ژنتيك ــه    87تش ــين س ــز ب ــپ و ني ژنوتي

) Nei, 1973زيرجمعيت مورد مطالعه بر مبناي روش ني (

ــين     ــي بـ ــباهت ژنتيكـ ــترين شـ ــد. بيشـ ــبه شـ  محاسـ

) و بـر عكـس   704/0هاي غرب و شرق گيلان (زيرجمعيت

هاي غرب گـيلان و  يكي بين زيرجمعيتكمترين تشابه ژنت

كـه تشـابه بـين    ) مشاهده شد، در حـالي 511/0مازندران (

تجزيه  بود. 653/0هاي شرق گيلان و مازندران زيرجمعيت

اي بـا اسـتفاده از ضـرايب تشـابه دايـس، جاكـارد و       خوشه

صـورت گرفـت. بـراي      UPGMAتطابق ساده و بـه روش 

همبسـتگي  ضـريب   ،هاروشاين ارزيابي عملكرد هر يك از 

هـاي رسـم شـده،    كوفنتيك بـراي هـر يـك از دنـدروگرام    

اي بـا اسـتفاده از   محاسبه شد كه در نهايت تجزيـه خوشـه  

) و بــه روش Simple matchingضــريب تطــابق ســاده (

UPGMA    انتخاب شد كه ضـريب همبسـتگي كوفنتيـك 

دنــدروگرام نيــز بــر اســاس  خــط بــرش بيشــتري داشــت.

 67/0در سطح تشابه  دو ادغام متواليبيشترين فاصله بين 

موجود در اين ژنوتيپ  87در نظر گرفته شد. بر اين اساس 

    ).3 (شكل گروه تقسيم شدندچهار  تحقيق به
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  PCoA روش از استفاده با برنج ژنوتيپ 87  بعدي دو پراكنش - 2 شكل
Figure 2. Two-dimensional distribution of 87 rice genotypes using principal coordinate analysis (PCoA) method  

  

  

  

  ريزماهواره نشانگر 20 از استفاده بامورد مطالعه  برنج ژنوتيپ 87 بنديگروهبراي  UPGMA روش به ايخوشه تجزيه دندروگرام - 3 شكل
Figure 3.  Dendrogram of cluster analysis using UPGMA method to group the 87 studied rice genotypes based 

on 20 SSR markers  
 

ــه ــين   بـ ــاوندي بـ ــط خويشـ ــين روابـ ــور تعيـ   منظـ

اي بـه روش عنكبـوتي   ها، دندروگرام تجزيه خوشهژنوتيپ 

هاي ها و شباهتنيز رسم شد تا تفاوتDarwin افزار با نرم

هاي مورد بررسي با وضوح بيشتري بـه همـراه   بين ژنوتيپ

طور كـه  . همان)4 (شكلاسترپ مشخص شود  مقادير بوت

  نشــان داده شــده اســت، تعــدادي از  4و  3هــاي در شــكل

هاي هـر زيرجمعيـت شـباهت ژنتيكـي زيـادي بـه       ژنوتيپ

ها در يك گـروه قـرار   و با آن ندهاي ديگر داشتزيرجمعيت

هـاي  ژنوتيـپ  از 23ژنوتيپ شماره  ،عنوان مثالبه. ندگرفت

از جمعيت دوم به  32و ژنوتيپ جمعيت اول فاصله داشته 

تر است. از طرفي نزديك جمعيت اول 27و 16هاي ژنوتيپ

كه همگـي از منطقـه شـرق گـيلان      46تا  37هاي ژنوتيپ

انـد،  قرار گرفته 2جمعيت شماره زيرو در  ندآوري شدجمع

از نظر ژنتيكي نيز به هم نزديك بوده و در يك گـروه قـرار   

  داشتند. 
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       هماهنگ اصليبردارهاي  درصد واريانس تجمعي درصد واريانس و يژه،مقدار و -5 جدول
Table 5. Eigen value, variance percentage and cumulative variance for principal coordinates 

درصد واريانس تجمعي                   
Cumulative variance  

درصد واريانس                 
Variance percentage   

  مقدار ويژه 
 Eigen value  

    هماهنگ اصلي
Principal coordinate   

43.18 43.18 14.02 1  

58.20 15.02 4.88 
2  

71.01 12.81 4.16 
3  

  

 
 

  

  

  

  

  

  

  

  

  ترپاسبوت مقادير همراهبهDarwin  افزارنرم از استفاده با ريزماهواره نشانگر 20 اساس بر برنج ژنوتيپ 87 دندروگرام -4شكل
Figure 4. Dendrogram of 87 rice genotypes based on 20 SSR markers using Darwin software together with 

bootstrap values 

  

 نهايي گيرينتيجه

نتايج حاصل از نشانگرهاي ريزماهواره مـورد اسـتفاده   

در اين تحقيق نشان داد كه رقم هاشمي در واقع يك توده 

آنچه به نام رقـم هاشـمي در منـاطق     و تبسيار متنوع اس

شود، در واقـع يـك   وسيعي از شاليزارهاي كشور كشت مي

حلي است كه تنوع ژنتيكي زيادي دارد يا چند توده برنج م

داراي  ها،ك نسبي بين آنهاي مرفولوژيرغم شباهتو علي

 ،ها. برخي از اين ژنوتيپهستندهاي ژنتيكي زيادي تفاوت

 انـدكي نيـز بـا هـم دارنـد. از طرفـي       هاي ژنتيكيشباهت

هـا  دليل بر تفاوت بـين ژنوتيـپ   مورد كشت تفاوت منطقه

ها تا حدي مسـتقل از محـيط   شباهت ها ونيست و تفاوت

بخشي از تنوع مشاهده شـده   بندي هستند.نيز قابل دسته

 نوتركيبي بـه وجـود آمـده    رها، حاصل اختلاط فيزيكي بذ

هاي احتمالي يـا  دگرگشني هاي مختلف در اثربين ژنوتيپ

و تغييرات ژنتيكي گيـاه جهـت    هاي احتماليحتي جهش

هاي مختلف است. بنابراين تصـور اينكـه   سازگاري به اقليم

رقم محلي با نام هاشـمي در بسـياري از منـاطق    يك فقط 

و در واقـع  نيسـت  شود، صـحيح  خيز كشور كشت ميبرنج

هاي مناسب از بذر اوليه اين رقم برگرفته از انتخاب خوشه

رهاي تدريج و با اسـتفاده از بـذ  توده محلي بوده كه بهيك 

خودمصرفي توسط كشاورزان منطقه رايـج شـده اسـت. از    

 هـاي ويژگـي آنجا كـه بـذر انتخـاب شـده از تـوده اوليـه،       

فرم بوته و عملكرد  نسـبت بـه تـوده     تري از لحاظمناسب

جـايگزين  تـدريج  هاي محلي دارا بود، بـه اوليه و ساير توده

شـد.   سـرايي نظيـر بينـام و حسـن    هاي محلـي غالـب  رقم

 رهايدليل اسـتفاده از بـذ  طي ساليان متمادي بهبنابراين، 

مختلف بين كشاورزان و ساير  رهايخود مصرفي، تبادل بذ

 كمــيهمــراه عوامــل ايجــاد كننــده اخــتلاط فيزيكــي بــه

نـوتركيبي  حتـي شـايد    دگرگشني در هـر سـال زراعـي و   

، تنوع زيادي در رقم هاشمي ايجـاد شـده   حاصل از جهش

هايي كه به نام كه اكنون بسياري از ژنوتيپطوريبه، است

هـم   هـاي انـدكي بـه   شوند، شباهترقم هاشمي كشت مي
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مرتبط با كيفيـت ظـاهري    هايويژگيو حتي از نظر  دارند

يكـي از   .دانه و كيفيت پخت و خوراك با هـم فـرق دارنـد   

رنج در ايران نيز عدم خلوص  برنج اشكالات اساسي توليد ب

كـه در واقـع علـت آن     دست نبودن آن استسفيد  و يك

  عدم وجود خلوص ژنتيكي در بذر مصرفي است. 

هـاي  نتايج حاصل از اين تحقيق نشان داد كـه تفـاوت  

مشاهده شده در فنوتيپ رقم هاشمي در مـزارع مختلـف،   

  جـود در براي حفظ تنـوع مو  رو،از اينمنشا ژنتيكي دارد. 

در بانك  هاژنوتيپتمامي اين شود پلاسم پيشنهاد ميژرم 

بـراي كمـك    گر،يد ژن برنج ايران نگهداري شوند. از طرف

افزايش عملكرد بـرنج  لازم اسـت    به خلوص برنج سفيد و

ها انتخـاب و  و بهترين ژنوتيپ سازيهاي فعلي خالصتوده

حفـظ    عنوان رقم جديد معرفي شوند. بديهي است برايبه

 رها ريزي براي تكثير بـذ خلوص هر رقم جديد برنج، برنامه

در غيـر ايـن صـورت    ، در طبقات مختلف بذري لازم است

طي چند سال زراعي، رقم جديد خلوص خود را از دسـت  

  داده و ديگر موجوديتي نخواهد داشت.  
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Abstract 
Iranian local rice varieties have been cultivated for a long time in various regions of the Iran. This 

landraces have adapted to different environmental conditions over the years and a relatively large 
diversity can be showed  in each of them. In recent years, cultivation of Hashemi as a local variety has 
been increased, so that most of the cultivated area of Guilan and Mazandaran provinces and some 
other provinces of Iran allocated to Hashemi. However, the variety cultivating with a single name of 
Hashemi in different regions of Iran shows a great diversity in morphological characteristics such as 
plant height, growth duration and grain morphological characteristics. Although the effect of 
environmental factors on morphological characteristics is very high, but the question of current 
research was whether there is genetic diversity within this cultivar? To achieve the suitable answer, 87 
genotypes, all of which were known as Hashemi, collected from different geographic regions of North 
of Iran (including 42 genotypes from east of Guilan province, 30 genotypes from west of Guilan 
province and 15 genotypes from Mazandaran province) were cultivated in the experimental field of 
Rice Research Institute of Iran, Rasht, Iran, in 2014 and their molecular diversity were assessed by 20 
microsatellite markers. The results of diversity parameters indicated that there is a relatively high 
variation among the 87 studied genotypes. It is therefore concluded that what is cultivated as Hashemi 
in different regions, in fact, it is a very diverse population that has become a very diverse landrace due 
to the use of self-seeded and posibly the physical mixing of seeds of different cultivars and thus 
recombination between them. Therefore, it is suggested that while preserving these genotypes in Iran's 
rice gene bank and possibly using their desirable properties in the breeding programs, purification of 
this variety can also be performed to provide the pure seeds of the best genotype to farmers.                                           
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