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  رپید مولکولی ارقام برنج با استفاده از نشانگربندي  گروه
  

  غفار کیانی
  استادیار گروه اصلاح نباتات، دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري

  
  چکیده

 RAPDدر این مطالعه از نشـانگرهاي  . هاي جدید ضرورت دارد هاي اصلاحی براي ایجاد لاین اطلاع از روابط ژنتیکی در برنامه
باند براي هـر   11تا  4تعداد باندهاي تولید شده توسط هر آغازگر از  .هاي مختلف برنج استفاده گردید ژنوتیپ بندي گروهبراي 

-DN-33با  DN-33-1بیشترین مقدار ضریب تشابه براي . براي ارقام برآورد گردید Liو  Neiضرایب تشابه . آغازگر متغیر بود
کمترین ضریب تشابه در رقم هاشمی بـا پویـا و پـس از آن    . و شفق با سپیدرود بدست آمد، فجر با نعمت 3چمپا با آمل ،18

تجزیـه و تحلیـل مـاتریس تشـابه بـا اسـتفاده از       . مشـاهده گردیـد   DN-32-6و  3هاشمی با هریک از ارقام ندا، چمپـا، آمـل  
UPGMA ،هاي آتی اصلاح  ر این تحقیق در برنامهاطلاعات بدست آمده د. بندي نمود گروه دسته پنجمورد مطالعه را در  ارقام

  . برنج در ایران مفید خواهد بود
  

   .هاي مولکولیروابط ژنتیکی، نشانگر ،اي تجزیه خوشهبرنج، : کلمات کلیدي
  

  مقدمه
ی ذخایر ژنتیکی و اطلاع از میزان تنوع ژنتیکی موجود در یتولید ارقام پرمحصول و با کیفیت مطلوب، از طریق شناسا

بنابراین تنوع ژنتیکـی اسـاس و پایـه کـار اصـلاح نباتـات       . شود اهی و ارقام داراي صفات مطلوب میسر میجوامع گی
هاي مطلوب به  هاي اصلاحی و یا انتقال ژن متخصصان اصلاح نباتات از تنوع موجود جهت استفاده در برنامه. باشد می

وري بهتـر از تفکیـک متجـاوز،     ن خودگشن، براي بهرهگیري گیاها هاي دورگ در برنامه. نمایند ارقام دیگر استفاده می
  بایســتی والــدین از نظــر ژنتیکــی از همــدیگر دور باشــند تــا برتــري نتــاج نســبت بــه والــدین بیشــتر اتفــاق افتــد 

(Gravois and McNew, 1993)  .     انواع مختلفی از نشانگرهاي مولکولی براي ارزیـابی تنـوع ژنتیکـی در بـرنج در
در  (Williams et al., 1990)به علت سرعت و سادگی  RAPDها، از نشانگرهاي  در بین آنکه باشند  دسترس می

این تکنیک ارزیابی تنـوع ژنتیکـی را بـدون داشـتن آگـاهی از تـوالی       . شود مطالعات تنوع ژنتیکی بیشتر استفاده می
DNA  فراهم مـی آورد(Hadrys et al., 1992)  .    عـلاوه بـر ایـن، از نشـانگرهايRAPD   تمـایز ارقـام تجـاري    در

(Thomas et al., 2006) ، نقشه تعیین(Michelmre et al., 1991)  ژنتیک جمعیـت ،(Haig et al., 1994)  و ،
 RAPDین مطالعه به منظـور اسـتفاده از نشـانگرهاي    ا. شود نیز استفاده می  (Chapco et al., 1992)تاکسونومی 

هـا   هاي برنج براي مشخص نمودن روابط ژنتیکی بین آن از ژنوتیپبراي ارزیابی تنوع ژنتیکی در داخل یک مجموعه 
  .گیري انجام شده است هاي دورگ براي انتخاب درست والدین در برنامه

  
  مواد و روش ها

  ارقام در سال زراعـی . استفاده گردید هاي اصلاحی با اهمیت هستند، که در برنامهژنوتیپ برنج  16در این تحقیق از 
از نمونه هاي   DNAاستخراج . پژوهشی دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري کشت شدنددر مزرعه  1389 

  . انجام شد RAPDنشانگر  15با استفاده از  PCRآنالیز . انجام گرفت Dellaporta et al., (1983)برگی طبق روش 
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 بــــراي تمــــام ارقــــام بصــــورت جفتــــی بــــر اســــاس فرمــــول        (F)ضــــریب تشــــابه ژنتیکــــی   
F = 2Nab/(Na + Nb)  محاسبه گردید(Nei and Li, 1979)  که در آنNa  تعداد کل باندهاي شناسائی شده در

. مـی باشـد   bو  aتعداد باندهاي مشـترك بـین فـرد     Nabو  bتعداد کل باندهاي شناسائی شده در فرد  a ،Nbفرد 
 UPGMAاز تجزیه خوشه اي به روش  سپس از ضرایب تشابه بدست آمده، براي ارزیابی روابط بین ارقام با استفاده

  .انجام گرفت NTSYS-pc, Version 2.2 (Rohlf, 1992)تمام محاسبات با استفاده از نرم افزار . استفاده گردید
  

  نتایج و بحث
برآوردهـاي ضـرایب تشـابه از    . ارائه شده اسـت  1رقم مورد مطالعه در جدول  16ضرایب تشابه ژنتیکی جاکارد براي 

مشابه این ضرایب توسط محققین دیگر در ارقام برنج پاکستانی و هندي نیز گـزارش شـده   . متغیر بود 98/0تا  59/0
بیشترین مقدار ضـریب تشـابه   . (Davierwala et al., 2000; Ren et al., 2003; Rabbani et al., 2008)است 
کمترین ضریب تشـابه  . ست آمد، فجر با نعمت و شفق با سپیدرود بد3چمپا با آمل ،DN-33-18با  DN-33-1براي 

  . مشاهده گردید 1و قائم  3و پس از آن هاشمی با هریک از ارقام ندا، چمپا، آمل) 59/0(در رقم هاشمی با پویا 
کـه  (درصـد   82در معیار تشابه ژنتیکـی   UPGMAاي با استفاده از ماتریس ضرایب تشابه با الگوریتم  تجزیه خوشه

شـکل  (گروه دسته گروه بندي نمـود   5شانزده رقم مورد مطالعه را در ) م ایجاد نمودگروه بندي مناسبی را براي ارقا
 73/0در این خوشه ضـرایب تشـابه ژنتیکـی از    . شامل سه زیر گروه بود و اکثر ارقام در آن قرار گرفتند 1خوشه ). 1
بین ارقام موجود در این  که مبین وجود تنوع نسبتاٌ کم در) DN-33-18با  DN-33-1( 98/0تا ) تابش با سپیدرود(

  . گیري از تلاقی این ارقام با همدیگر اجتناب شود هاي دورگ بنابراین در برنامه. باشد خوشه می

  
  .RAPDاي ژنوتیپ هاي برنج براساس داده هاي حاصل از  دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه - 1شکل 

g1  تاg16 3ر، شفق، نعمت، دشت، چمپا، آملبترتیب ندا، هاشمی، شیرودي، تابش، پویا، فجر، خز،  
DN-33-1 ،DN-33-18 ،DN-32-6 و سپیدرود می باشند.  
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، پویا و هاشمی هر یـک بـه طـور جداگانـه ضـمن متمـایز شـدن از دیگـر ارقـام،          DN-32-6سایر ارقام، یعنی خزر، 
و رقم هاشمی با هریک  )59/0(کمترین ضریب تشابه بین رقم پویا با رقم هاشمی . هاي بعدي را تشکیل دادند خوشه

. باشـد  مشاهده گردید که حاکی از فاصله بیشتر ژنتیکی بین ایـن ارقـام مـی    61/0با مقدار  3از ارقام ندا، چمپا و آمل
رقم محلی هاشمی نسبت به سایر ارقام از فاصله ژنتیکی بیشتري برخوردار است که با توجه به کیفی بودن این رقـم  

هاي با ضریب تشابه  تلاقی بین ژنوتیپ. اي به آن شود گیري توجه ویژه اصلاحی دورگهاي  ضروري است که در برنامه
گـذار   ثیرأالبته قابلیت ترکیب پذیري عمومی و خصوصی نیـز از عوامـل دیگـر ت ـ   .هتروزیس بالائی را بدنبال دارد ،کم
   .هاي اصلاحی بدان توجه شود باشد که در برنامه می

هـاي جدیـد    هاي اصلاحی آتی برنج براي تولیـد لایـن   ات و تنوع در طراحی برنامهاطلاعات بدست آمده درباره تشابه
دهـد کـه    این مطالعه نشان مـی . ژنوتیپ برنج را نشان داد 16مطالعه حاضر تنوع و روابط ژنتیکی بین . ضروري است

ت بدست آمده در این اطلاعا. بطور موثر ارقام اصلاح شده، تجاري و محلی را از همدیگر متمایز نمود RAPDنشانگر 
  . گیري در برنج مفید خواهد بود هاي اصلاحی از طریق دورگ مطالعه براي انتخاب مناسب والدین در برنامه

  
  تشکر و قدردانی

سسـه  ؤاز همکـاري م . این مطالعه با حمایت مالی دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی سـاري انجـام شـده اسـت    
  . گردد دکتر ستاري و مهندس نوروزي سپاسگزاري میتحقیقات برنج آمل خصوصاٌ جناب 
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