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Abstractچکیده
برنج غذاي عمده و منبع اصلی کربوهیدرات براي بیش از یک سوم از 

این گیاه همچنین جزء غذاهاي اصلی مردم ایران . جمعیت جهان است
نگاري تعداديمنظور ارزیابی و انگشتدر این پژوهش به. شودمحسوب می

رقم خارجی بوده است، 19رقم محلی و 28پلاسم برنج کشور که شامل ژرم
ترکیب 10با استفاده از . استفاده گردیدAFLPاز نشانگرهاي مولکولی 

%) 5/63(نوار 429دست آمد که تعداد به) باند(نوار675آغازگر، تعداد 
،آغازگراز بین آغازگرهاي مورد استفاده، ترکیب . چندشکلی نشان دادند

E-TTGوM-CAT ترکیب آغازگر،نوار بیشترین تعداد نوار و107با
E-AGGوM-CTG نوار کمترین تعداد نوار را تولید نمودند34با .

34/0نیز در این تحقیق ) PIC(شکل مقدار متوسط محتواي اطلاعات چند
هاي برنج بهترین ترکیب آغازگرها براي تفکیک بهتر نمونه. برآورد گردید

. تشخیص داده شد1/24با شاخص نشانگر M-CATو E-TTGیزن
تخمین زده شد Nei ،67/0میانگین شباهت ژنتیکی بر پایه ضریب 

، سه UPGMAآمده با استفاده از روش دستدندروگرام به). 97/0-40/0(
گروه اصلی را بین ارقام مورد بررسی مشخص نمود که با نتایج حاصل از 

AFLPدر این تحقیق نشانگر . خوانی داشتیز همنPCAتجزیه و تحلیل 

با توجه به . توانست اثرانگشت منحصر به فردي را براي تمامی ارقام ایجاد کند
تواند در هاي هتروتیک، نتایج حاصل از این تحقیق میشناسایی گروه

.بخش استفاده قرار گیردهاي اصلاحی جهت تولید ارقام هیبرید و امیدبرنامه

، چند شکلیژنتیکیتنوع،AFLPبرنج، نشانگر :هاي کلیديواژه

Rice is the main source of carbohydrates for more
than a third of the world's population. It is also a
principal food stuff for the Iranian people. In this study,
AFLP markers were used to evaluate and fingerprint a
number of rice (Oryza sativa L.) genotypes, including
28 Iranian local varieties and 19 exotic varieties. Using
10 primer combinations, 675 bands were obtained out
of which 429 bands (63.5%) showed polymorphism.
Among the used primers, E-TTG, M-CAT with107
bands and E-AGG, M-CTG with 34 bands had the
highest and the lowest band numbers, respectively.
Average polymorphism information content (PIC) was
at 0.34. The best primer combination to differentiate
rice samples were E-TTG , M-CAT with the marker
index of 24.1. The average genetic similarity based on
Nei coefficient, was estimated at 0.67 (0.97 to 0.40).
The dendrogram obtained by using the UPGMA
determined three main groups among the investigated
varieties which was in concordance with the PCR
analysis results. In conclusion, AFLP markers could
provide unique fingerprinting patterns for all the
studied varieties. The finding of this study could be
used in inbreeding programs to produce hybrid and
promising varieties based on the genetic distances and
the identification of heterotic groups.
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مقدمه
برنج غذاي عمده و منبع اصلی کربوهیدرات براي بیش از 

هاي یک سوم از جمعیت جهان است و سطح وسیعی از زمین
90بیش از . زیر کشت در آسیا را به خود اختصاص داده است

شوددرصد برنج جهان در آسیا تولید و مصرف می
(Yashitola et al., 2002; Yashitola et al.,

در ایران برنج غذاي اصلی مردم بعد از گندم بوده که . (2004
با توجه به رشد جمعیت و کمبود تولید داخلی آن نیاز به 
واردات این محصول جهت مصرف داخلی وجود دارد

(Dorosti et al., طبق آمار وزارت کشاورزي.(2006
زان مصرف سالانه برنج ، می2008سال در ) USDA(آمریکا

هزار 2273باشد که از این مقدار هزار تن می3550در ایران 
تن در داخل ایران تولید شده و بقیه نیاز برنج کشور با واردات 

توجه به روند کلی افزایش جمعیت حاکی از . شودتأمین می
گان مواد غذایی است، بر همین اساس کنندافزایش مصرف

یی افزایش یابد تا بتوان پاسخگوي جمعیت باید تولید موادغذا
Nandakumr)در حال رشد بود et al., توجه با.(2004

هاي هاي اقلیمی براي رشد و توسعه زمینبه محدودیت
هاي موجود و با استفاده زیرکشت این مقدار غذا باید از زمین

براي این منظور نیاز . کمتر از عوامل اگروشیمیایی حاصل آید
نژادي براي تولید ارقام برتر برنج هاي بهبرنامهبه گسترش

پلاسم و هاي ژرمشناخت میزان تنوع ژنتیکی نمونه. باشدمی
ها اهمیت بسیار بالایی در پیشبرد روابط ژنتیکی بین ژنوتیپ

اولین قدم براي ارزیابی میزان تفاوت . هاي اصلاحی داردبرنامه
انی جهت تعیین ژنتیکی و دامنه تنوع بین انواع برنج ایر

راهبردهاي اصلاحی، اطلاع از تنوع ژنتیکی و روابط 
در . هاي مناطق مختلف استخویشاوندي بین ارقام و لاین

ها با استفاده از پلاسمگذشته شناسایی تنوع میان ژرم
توسعه و . شدنشانگرهاي بیوشیمیایی و مورفولوژیکی انجام می

اجازه گسترش پیشرفت ژنتیک گیاهی و بیولوژي مولکولی 
تواند براي انواع مختلفی از نشانگرهاي مولکولی که می

نشانگرهاي . ها استفاده شود را فراهم نمودپلاسمشناسایی ژرم
مولکولی مختلفی در حال حاضر وجود دارند که هر کدام از 

هایی در اصول اجرا، کاربرد، نوع و میزان ها داراي تفاوتآن
Herrera)هستندشکلی و هزینه با یکدیگرچند et al.,

، SSR ،AFLP، ترین این نشانگرهاپرکاربرد.(2008
ISSR ،RAPD وRFLPانواع مختلفی از . باشندمی

نشانگرهاي مولکولی از جمله نشانگرهاي یادشده براي 

اندشناسایی تنوع در برنج مورد استفاده قرار گرفته
(Prashanth et al., ر ها نشانگدر میان آن. (2002

را داراست و RAPDهم مزایاي روشAFLPمولکولی
. طور همزمان به همراه داردرا بهRFLPهم دقت روش
الگو، تکرارپذیري بالا، DNAحساسیت بههمچنین عدم

نیاز به اطلاعات اولیه ژنی، عدمامکان بررسی چندین مکان
جهت طراحی آغازگرها، امکان پایش نسبی ژنوم براي 

شکل با چندشکلی، تولید تعداد زیاد نوارهاي چندساختن نمایان
شودتکرارپذیري بالا از مزایاي این روش محسوب می

(Vos et al., 1995; Prashanth et al., 2002;
Nandakumr et al., این نشانگر همچنین .(2004

یابی ژنتیکی و توانایی بسیار بالایی در شناسایی تنوع و نقشه
Zhou)راستداQTLتجزیه و تحلیل et al., در . (1995

Spadaاي که توسطمطالعه et al.,(2004) انجام گرفت
براي تجزیه و تحلیل برنج SSRو AFLPاز نشانگر

ایتالیایی استفاده شد، هر دو این نشانگرها توانستند ارقام 
Bao.موردنظر را در دو گروه اصلی مورد بررسی قرار دهند et

al.,(2004) استفاده از نشانگرهايباAFLP وISSR

پلاسم برنج واکسی، تنوع منظور کمک به اصلاح ژرمبه
ژنتیکی ارقام برنج واکسی را در هر دو زیرگونه برنج ایندیکا و 

Nandi.ژاپونیکا مورد بررسی قرار دادند et al.,(1997) از
همراه روش ژنوتیپ انتخابی براي بهAFLPیابینقشه

ژن مقاومت به غرقابی در برنج استفاده QTLشناسایی
تنوع هدف از اجراي این تحقیق ارزیابی و تعیین سطح . کردند

هاي برنج کشور با ژنتیکی و روابط خویشاوندي رقم و لاین
و ارائه اثرانگشت AFLPاستفاده از نشانگر مولکولی

ها به روش بندي آنپلاسم و گروهاختصاصی براي هر ژرم
.ر بوده استتجزیه کلاست

هامواد و روش
مواد گیاهی

هاي برنج مورد مطالعه در این تحقیق از پژوهشکده نمونه
این . فناوري کشاورزي طبرستان تهیه گردیدژنتیک و زیست

). 1جدول(رقم خارجی بودند 19رقم داخلی و 28ارقام شامل 
هاي یادشده با استفاده از روش هیدروپونیک در بذور نمونه

Yoshida)یوشیدامحلول et al., کشت داده شدند (1976
براي استخراج)در مرحله دو برگی(ها هاي برگی آنو نمونه
DNAتهیه گردید.
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DNAاستخراج 

بر مبناي روش دلاپورتا با اندکی تغییر DNAاستخراج
Dellaporta)انجام شد et al., ها در گیاهچه. (1983

استفاده ژنومی موردDNAمرحله دو برگی جهت استخراج 
هاي تازه و جوان به کمک ازت مایع پودر و برگ. قرار گرفتند

هاي پودرشده تا زمان استخراج در نمونه. سپس منجمد شدند
. گراد زیر صفر نگهداري گردیدنددرجه سانتی20دماي 

AFLPاجراي مراحل 

Vosبراساس روشAFLPآزمایشات et al.,

500ابتدا . با کمی تغییرات انجام گرفت(1995)
واحد از هر کدام از 10ژنومی به کمک DNAگرممیلی
مورد هضم )Tru91)Rocheو EcoRIهاي برشیآنزیم

قرار گرفته و سپس دو آداپتور مربوط به آنزیم برشی فوق به 

تکثیرمرحله در . شدندانتهاي قطعات برش خورده متصل
در آغازگرهاي داراي یک نوکلئوتید اضافیازانتخابیپیش

-EcoRI: 5′توالی آداپتور3′انتهاي
3′-AGACTGCGTACCAATTC 91:5-و′Tru

′3-CGATGAGTCCTGAGTAA ،استفاده شد .
کمک آغازگرهایی با سه نوکلئوتید اضافی در انتهاي سپس به

منظور به. ، واکنش تکثیر انتخابی انجام گرفت)2جدول (′3
نمونه گیاهی، 4انتخاب بهترین ترکیب آغازگرها، با استفاده از 

10تعداد . ترکیب آغازگر مورد بررسی قرار گرفتند50بیش از 
. شکلی انتخاب شدندترکیب با بیشترین تعداد نوار و چند

ترکیبات مختلف آغازگر مورد استفاده در این تحقیق در 
.ارائه شده است2جدول

هاي برنج مورد استفاده در این آزمایشژنوتیپ- 1جدول
ردیف)کد ژنوتیپ(ژنوتیپ ردیفژنوتیپردیفژنوتیپردیفژنوتیپ

Dular)15(37 سپیدرود)1)1(سنگ جو 13)26(رشتی 25)44
Roma)16(38 نعمت)2)3(1حسن سرایی 14)27(غریب 26)45

Jasmin85)17(39 خزر)3)4(اهلمی طارم 15)29(صدري 27)46
IR64)22(40 چمپا)4)5(2حسن سرایی16)31(1آمل 28)47
IR56)24(41Mari 305)2(29 بجار)5)7(بینام 17)32
IR50)28(42CH2-1)6(30 گرده)6)10(حسنی 18)36
IR58)39(43Lemonimo)8(31 موسی طارم)7)18(زیره بند پی 19)37

Baldo)30(44Corallo)9(32 میرطارم)8)19(2آمل 20)38
Vialolenano)33(45Manjing)11(33 آبجی بوجی)9)20(سالاري 21)40

Ringo)34(46Fujiminori)12(34 عنبر بو)10)21(رشتی سرد 22)41
Cripto)35(47Onda)13(35 دمسیاه)11)23(ندا 23)42

Ribe)14(36 3آمل)12)25(طارم امیري 24)43

PCRواکنش 

انتخابی در دستگاه براي مرحله پیشPCRواکنش 
applied biosystems, veriti 96 well(ترموسایکلر 

thermal cycler ( گراد درجه سانتی94چرخه شامل 20با
72دقیقه و 1مدت گراد بهدرجه سانتی56ثانیه، 30مدت به

در مرحله . دقیقه، انجام گرفت1مدت گراد بهدرجه سانتی
انتخابی تکثیر انتخابی، محصولات حاصل از مرحله تکثیر پیش

رقیق شدند و با استفاده از روش 5به 1به نسبت 
Touchdown PCRبه این ترتیب که . یر انجام گرفتتکث

درجه 7/0چرخه ابتدایی دماي اتصال به مقدار 12در 
چرخه 23. گراد در ابتداي هر چرخه کاهش داده شدسانتی

درجه 56ثانیه، 30مدت گراد بهدرجه سانتی94بعدي با برنامه 
1مدت  گراد بهدرجه سانتی72ثانیه و 30مدت گراد بهسانتی

محصولات مرحله تکثیر انتخابی همراه با . ام گرفتدقیقه انج

آمید، فرم98(%آمیدمقدار هم حجم بافر بارگذاري فرم
EDTA10زایلن 1/0%بلو، بروموفنل1/0%مولار، میلی

گراد درجه سانتی94دقیقه در دماي 5طی مدت ) سیانول
6آمید واسرشت اکریلواسرشت شده و سپس روي ژل پلی

,Sequi-Gen GT)تگاه الکتروفورز عموديدرصد در دس

BIO-RAD, USA)ابتدا الکتروفورز مقدماتی . مشاهده شد
دقیقه و سپس الکتروفورز 30مدت شدن بافر ژل بهجهت گرم

55ساعت در دماي 2وات براي مدت 65اصلی با قدرت ثابت 
منظور رز بهوپس از الکتروف. گراد صورت پذیرفتدرجه سانتی
نقره استفاده شدآمیزي نیتراتدها از روش رنگمشاهده بان

(Bassam et al., 2007).
هاتجزیه و تحلیل داده

براي 0و 1وجود نوار به ترتیب با اعداد وجود و عدم
گذاري کدExcelهاي مورد مطالعه با استفاده از نرم افزار رقم
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ها شامل تشکیل ماتریس سپس تجزیه و تحلیل داده. شد
با استفاده 2هاي اصلیو تجزیه مؤلفه1ايتجزیه خوشهتشابه، 
همچنین . انجام شدNTSYS pc ver 2.02افزار از نرم

و شاخص 3شکلپارامترهایی چون محتواي اطلاعات چند
براي هر جفت آغازگر PICمقادیر . نیز محاسبه شدند4نشانگر

PIC=∑ [2Pi (1-Pi)]،(Roldan-Ruizبر پایه رابطه 

et al., برابر با Fiکه طوريبه. محاسبه گردید(2000
فراوانی الل غایب در نظر )Fi-1(تکثیرشده و فراوانی الل

شکل و شاخص نشانگر بر اساس تعداد نوارهاي چند. گرفته شد
PICدر هر ترکیب آغازگر برآورد گردید(Roldan-Ruiz

et al., همچنین ضریب همبستگی کوفنتیک . (2000
براي ارزیابی (Mantel. 1967)محاسبه و آزمون مانتل 

هاي تشابه و دندروگرام نهایی، بر پایه همبستگی بین ماتریس
در . انجام شد5ضریب تشابه جاکارد، دایس و تطابق ساده

اساس ها، بربندي نمونهآمده از گروهدستنهایت دندروگرام به
.تهیه شد) 6UPGMA(وش اتصال میانگین روش دایس و ر

نتایج و بحث
تجزیه و تحلیل مولکولی
هاي ترکیب آغازگر با آنزیم10در این پژوهش از 

EcoRI / Tru9I تا 70محدوده (نوار 675، در مجموع تعداد

1. Cluster analysis
2. Principal Component Analysis (PCA)
3. Polymorphic Information Content (PIC)
4. Marker Index(MI)
5. Simple Matching Coefficient
6. Unweighted Pair Group Method with

Arithmetic Mean (UPGMA)

الی 100و باندهایی در محدوده دست آمدبه) جفت باز1200
تمامی این ترکیبات در . گرفتندجفت باز مورد آنالیز قرار 1100

الگوي چندشکلی 1شکل . شکلی نشان دادندبین ارقام، چند
را M-CACوE-CAAآمده از ترکیب آغازگريدستبه

از بین آغازگرهاي مورد استفاده ترکیب . دهدنشان می
نوار بیشترین تعداد 107با M-CATوE-TTGآغازگري

نوار 34با M-CTGو E-AGGنوار و ترکیب آغازگر
مقادیر محتواي اطلاعات . کمترین تعداد نوار را تولید کردند

براي هر جفت آغازگر، به همراه نوع ) PIC(چندشکل 
آغازگرها و تعداد نوارهاي چندشکل و شاخص نشانگر در 

شکلی برابر میانگین درصد چند. نشان داده شده است2جدول 
ل به ازاي هر و میانگین تعداد نوارهاي چندشک04/64با 

بیشترین و کمترین میزان . نوار بوده است1/43ترکیب آغازگر 
PICبراي ترکیب آغازگر387/0ترتیب بهE-AGG و

M-CTG ترکیب آغازگربراي289/0وE-CTCو
M-CTT بود، میانگینPIC را نشان 342/0مقدار عددي

دهنده سطح بالاي تمایز نشانPICبالابودن میزان . داد
شکل در شاخص نشانگر بر پایه تعداد نوارهاي چند. باشدمی

. متغیر بود1/24تا 9/8هر ترکیب آغازگر محاسبه شد که از 
و مربوط به ترکیب 1/24بیشترین میزان شاخص نشانگر 

دهنده توان بود، که نشانM-CATو E-TTGآغازگر 
هاي جداسازي بالاي این ترکیب در مقایسه با دیگر ترکیب

. باشدزگر میآغا

هاي برنج مورد مطالعهدر ژنوتیپAFLPآغازگرها و تعداد نوارهاي چندشکل امتیاز داده شده ترکیب-2جدول

MIPIC
درصد نوار هاي 

چندشکل
تعداد نوارهاي 

چندشکل
تعداد کل نوار در 

هابین نمونه
هاي آغازگرترکیب

8.90.38767.62334E-AGG , M-CTG
17.80.34259.85287E-GGA , M-CCT
14.20.384683754E-GTG , M-CTT
11.80.32058.73763E-GGA , M-CAT
15.80.33666.24771E-CAA , M-CAC
13.40.32066.74263E-CTC , M-CTG
9.80.28956.73460E-CTC , M-CTT

18.20.34373.65372E-CAA , M-CTC
13.40.33461.54065E-TCC , M-CTG
24.10.36661.666107E-TTG , M-CAT

میانگین14.740.34264.0443.167.6
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ايتجزیه خوشه
.Mantel)اي در ابتدا آزمون مانتل براي تجزیه خوشه

جاکارد ضرایب تشابه تطابق ساده، دایس وبراي (1967
از بین این سه ضریب، ضریب تشابه دایس بهترین . انجام شد

انتخاب بهترین روش براي منظورسپس به. نتیجه را نشان داد
اتصال ،1بندي از آزمون مانتل بین سه روش اتصال سادهخوشه

دستبر پایه نتایج به. استفاده شد3و اتصال کامل2میانگین
و آماره 92/0آمده، روش اتصال میانگین با ضریب همبستگی 

t داراي بیشترین همبستگی با ضریب تشابه ،15/25مانتل
تشابه ژنتیکی جفت AFLPهاي بر اساس داده. دایس بود

متغیر بود و میانگین شباهت 97/0تا 40/0ها بین نمونه
. محاسبه گردید67/0ها ژنتیکی بین تمامی جفت نمونه

Romaو Ribeبیشترین تشابه ژنتیکی بین دو رقم ایتالیایی 

و کمترین میزان شباهت ژنتیکی بین دو نمونه ) 974/0(
Jasmine . مشاهده شد) 405/0(جوو رقم سنگ85

ها بر پایه ضریب بندي نمونهآمده از گروهدستدندروگرام به
. آورده شده است2، در شکل UPGMAدایس و روش 

47تعداد 67/0دندروگرام حاصله در شباهت ژنتیکی براساس 
ها این گروه. بندي شدندکلاستر دسته3نمونه مورد بررسی در 

ها را شامل درصد از ژنوتیپ5/40، و 6/27، 9/31ترتیب به
.شدند

1. Simple Linkage
2. Average Linkage
3. Complete Linkage
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Mse1 Adaptor+CACوEcoR1 Adaptor+CAAب آغازگر ژنوتیپ برنج با استفاده از ترکیAFLP47پروفایل-1شکل 

AFLPنمونه برنج با استفاده از نشانگر 47و ضریب دایس در UPGMAآمده از روشدستدندروگرام به-2شکل 

،IR58حسنی، ،Dularشامل ارقام :گروه اول
، IR50 ،IR56 ،IR64، نعمت، ندا، 3سپیدرود، چمپا، آمل

Jasmine85 ،Manjing بجار و ،CH2-1 در این گروه
این رقم . دهدیک زیرگروه جدا تشکیل میDularرقم 

ارقام ندا و نعمت . باشدمیDumal/Larkochحاصل تلاقی 

. گیرندهاي خواهري بوده و در یک زیر گروه قرار میلاین
-IR36IR2153-14-1تلاقیحاصل (IR50قام همچنین ار

6-2 / IR28// ( وIR56) حاصل تلاقیIR4432-53-

33/PTB33//IR36( در یک زیر گروه در کنار هم قرار
.باشددلیل وجود نیاي مشترك میها بهشباهت آن. گیرندمی
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که رقم خزر-1:باشدشامل دو زیر گروه می:گروه دوم
اي قرار گروه جداگانهیک رقم اصلاح شده است در زیر

TANU 7456 / IRاین رقم حاصل تلاقی. گیردمی
:ارقام گروه خارجی از جمله-2.باشدمی2071-625-252

Ringo،Baldo،Roma،Ribe ،Cripto ،Fojiminori،
Corallo،Vialonenano،Onda ،Lemonimo، گرده

کلیه ارقام . گیرددوم قرار میگروه در زیرMari305و 
Spada)گروه قرار دارندایتالیایی در این زیر et al., 2004).
1رقم آمل- 1: شودگروه میشامل دو زیر:گروه سوم

این رقم دورگ بین . گروه قرار گرفتبه تنهایی در این زیر
با یک رقم ) کنده ساريطارم فیروز(واریته محلی ایرانی 

رقمی نیمه پاکوتاه با عمکرد (1-نیتوچانگتايتایوانی به نام 
زنی زیاد، پنجه1هاي عمده رقم آملاز ویژگی. باشدمی) زیاد

توان مقاومت به خوابیدگی و مقاومت به بیماري بلاست را می
شامل ارقام عنبربو و -1: شامل دو زیرشاخه است-2.نام برد

باشد قام میاین زیرشاخه شامل بیشترین تعداد ار-2و 2آمل
شده که شامل ارقام بومی به همراه تعدادي از ارقام اصلاح

پی، صدري، بندباشد که عبارتند از؛ غریب، زیره داخلی می
طارم، دمسیاه، سالاري، رشتی، بینام، بوجی، میرآبجی
طارم، رشتی سرد، طارم امیري، ، موسی2سراییحسن
جو در این رقم سنگ. جوو سنگ1سراییطارم، حسناهلمی

زیر گروه از دیگر ارقام جدا شده و به تنهایی در یک دسته قرار 
.گیردمی

بندي با استفاده از روش اتصال میانگین در مجموع خوشه
.به وضوح ارقام داخلی و خارجی و حدواسط را از هم جدا کرد

(PCA)هاي اصلیتجزیه به مولفه
بر پایه بنديمتغیره براي گروههاي چندیکی از روش

ها است، که بین دادهکوواریانس/ضریب تشابه یا واریانس
کندهاي اصلی ارائه میتري درباره تمایز گروهاطلاعات مفید

(Bottini et al., در این تحقیق تجزیه به .(2002
گیري هاي اصلی بر پایه ماتریس تشابه دایس و با بهرهمؤلفه
انجام )NTSYS pc ver 2.02)Rohlf, 1998افزار از نرم

درصد از تنوع کل را 1/70گرفت که بر پایه آن سه مؤلفه اول 
مؤلفه 30درصد از تغییرات توسط 7/93.توجیه نموده است

ها واریته) 3شکل(PCAنمودار دو بعدي .شوداول توجیه می
UPGMAرا به سه گروه اصلی مطابق آنچه در دندروگرام 

نمودار سه بعدي پراکنش افراد . دبندي کرتقسیم،دست  آمدبه

دهنده پراکنش هاي اصلی ابتدایی نیز نشاندر پیرامون مؤلفه
چگونگی تجمع یا . بیشتر افراد در اطراف سه مولفه اول است

اي از افراد دهنده مجموعهپراکندگی افراد در این نمودار، نشان
.است که از نظر ژنتیکی مشابه یا متفاوت هستند

ه برنج گیاهی خودگشن و با خلوص بالا کاز آنجایی
ساختن تنوع نمایان،شودمحسوب می) هموزایگوس و هموژن(

در ) تفکیک برتر(بین ارقام و استفاده از پدیده هتروزیس
Spada)هاي اصلاحی نتایج مطلوبی خواهد دادبرنامه et

al., توانست AFLPدر این تحقیق نشانگر . (2004
شده ایجاد اثرانگشت اختصاصی را براي تمامی ارقام مطالعه

, E-AGGترکیب 4که با طوريبه. کند M-CTG وE-

CAA , M-CTC وE-CAA, M-CACوE-TTG,

M- CATتوان کلیه این ارقام را تعیین مشخصه کردمی
با توجه به اینکه ترکیب آغازگرهاي مورد همچنین ). 3جدول(

ر انگشت منحصر به فردي را در ارقام مورد بررسی استفاده، اث
توان براي هر رقم یا لاین یک نشانگر اند، میایجاد کرده

مشخص را معرفی کرد تا بتوان بر اساس آن، رقم موردنظر را 
تا 97/0در دامنه (نتایج حاصل از ماتریس تشابه . تشخیص داد

مورد دهنده میزان تنوع قابل قبول بین ارقامنشان) 40/0
در این تحقیق با استفاده از نشانگر . باشدبررسی می

شکلی شناسایی شدند و سطح بالایی از چندAFLPمولکولی
رفته در این تحقیق کارهاي بهکه تعدادي از نمونهاز آنجایی

اي نیستند، شناسایی فاصله ژنتیکی داراي اطلاعات شجره
حداکثر رساندن ها اهمیت فراوانی در به میان این نمونه
هاي داده. هاي اصلاحی داردها در برنامهاستفاده از آن

تواند مورد استفاده در آمده در این تحقیق میدستبه
هاي هاي مناسب بین نمونهنبات از طریق انجام تلاقیاصلاح
علاوه امکان استفاده به. زمینه ژنتیکی متفاوت قرار گیردبا پس
شکلی ه همراه نشانگرهایی که چندهاي این نشانگر باز داده

تر هاي ژنتیکی دقیقکنند در گسترش نقشهبالایی را تولید می
.وجود دارد

سپاسگزاري
دریغ کارکنان پژوهشکده ژنتیک و از همکاري بی

،فناوري کشاورزي طبرستان در انجام این پژوهشزیست
.گرددتشکر و قدردانی می

DNAاثر انگشت نمایش شماتیک- 3جدول
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.هر ستون بیانگر یک رقم و هر سطر بیانگر الگوي نواربندي مرتبط با آن رقم در نشانگر موردنظر است

AFLPترکیب آغازگر 10بر مبناي PCAژنوتیپ برنج با استفاده از 47نمودار دو بعدي تنوع ژنتیکی -3شکل 
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