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Abstract 

Objective 

Rice grain discoloration disease is emerging as a major threat in improved and late 

ripening varieties in the north of Iran that deteriorates grain quality and physical 
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properties. Breeding for disease resistance is the preferred strategy to manage grain 

discoloration. An important application of molecular markers in plant systems involves 

improvement in the efficiency of conventional plant breeding by carrying out indirect 

selection through molecular markers linked to the traits of interest. In this context, 

association analysis was used to identify molecular markers associated with grain 

discoloration resistance in rice genotypes in this study.  

 

Materials and Methods 

In this study, resistance of 94 rice genotypes (Iranian landrace and improved varieties 

and exotic genotypes) to grain discoloration disease was evaluated during 2017 and 

2018. Genotyping was done using 128 pairs of polymorphic microsatellite markers on 

94 genotypes of rice. Then association analysis was conducted through general linear 

model (GLM) and mixed linear model (MLM) by using TASSEL software. 

 

Results 

Phenotypic analysis showed that there is high diversity in the studied genotypes for 

resistance to grain discoloration disease. The model-based structure analysis classified 

rice genotypes into two sub-populations. In association analysis based on GLM and 

MLM models, 12 and 3 QTLs showed significant relations after considering Bonferroni 

correction with grain discoloration in two years, respectively.  

 

Conclusion 

Both GLM and MLM detected 3 markers (RM242, RM5709 and RM5955) associated 

with grain discoloration resistance in both 2017 and 2018, suggesting that these markers 

can be used in rice breeding programs like marker-assisted selection (MAS). 

Keywords: Association mapping, Disease resistance, Grain discoloration, Molecular marker, 

Rice 
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 چکیده

 نواحیدر  شدهنژادیبهو  سرارقام دیر بر عملکرد دانه و کیفیت آن در به عنوان تهدید جدیبرنج  بیماری تغییر رنگ دانه هدف:

 نژادیبهبدین جهت . گرددمیکه موجب ایجاد خسارت در کیفیت و خصوصیات فیزیکی بذر  شدهمحسوب شمال ایران  کاریبرنج

محسوب در برنج تغییر رنگ دانه بیماری ترجیحی در مدیریت  هایاستراتژیفت مقاومت به بیماری، از برنج برای ص هایژنوتیپ

 نژادیبهدر افزایش کارایی  هاآنگیاهان، نقش  نژادیبه هایبرنامهنشانگرهای مولکولی در یکی از مهمترین کاربردهای  .شودمی
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، در این پژوهش، از تجزیه رواین. از باشدمیبا صفات هدف  پیوستهی شانگرهاسنتی گیاهان از طریق انتخاب غیرمستقیم با کاربرد ن

 برنج استفاده شد. هایژنوتیپمرتبط با صفت مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه در  پیوستهارتباطی برای شناسایی نشانگرهای 

ایرانی و  شدهنژادیبه وشامل ارقام محلی  ژنوتیپ برنج 94 مقاومتجهت ارزیابی فنوتیپی  ،در پژوهش حاضر :هاروشمواد و 

 128 ژنوتیپی با استفاده از بیارزیا مورد بررسی قرار گرفت. 1397و  1396به بیماری تغییر رنگ دانه طی دو سال زراعی  وارداتی

مدل و  (GLMمومی )مدل خطی عاز طریق تجزیه ارتباطی سپس ژنوتیپ برنج اجرا شد.  94ریزماهواره روی  شکلچندنشانگر 

 انجام شد.  TASSEL افزارنرم، با استفاده از (MLMخطی مخلوط )

یر رنگ دانه وجود یماری تغیمت به بمورد مطالعه برای مقاو هایژنوتیپنتایج ارزیابی فنوتیپی نشان داد که تنوع بالایی در  نتایج:

یه ارتباطی ند. در تجزکلاستربندی شد جمعیتزیردر دو برنج مورد بررسی  هایژنوتیپبر اساس تجزیه ساختار مبتنی بر مدل،  دارد.

بیماری با صفت مقاومت به  را داریمعنینشانگر ارتباط  3و  12، بعد از تصحیح بنفرونی به ترتیب، MLMو  GLMبه دو روش 

 تغییر رنگ دانه در هر دو سال نشان دادند.

با  داریمعنیارتباط  MLMو  GLMماری در دو مدل آ RM5955و  RM242 ،RM5709نشانگرهای  :گیرینتیجه

سته با به عنوان نشانگرهای پیو هاآناز  توانمیبنابراین  نشان دادند. 1397و  1396مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه در دو سال 

 استفاده نمود. نظیر انتخاب به کمک نشانگربرنج  نژادیهای بهبرنامهصفت مقاومت در 

  ی، نشانگرهای مولکولمقاومت به بیماریتغییر رنگ دانه، ارتباطی،  یابیشهنق، برنج: کلیدی کلمات

 

 مقدمه

مدیریت زراعی منجر به افزایش  هایروش تغییر در اقلیمی و اتبا عملکرد بالا، تغییر هاواریتهمعرفی  اخیر هایسالدر 

به بیماری تغییر رنگ دانه برنج  توانمیکه  ،تاز نظر اقتصادی در برنج شده اس اهمیتکم هایبیماریتعدادی از  خسارتشدت 

روی پوسته،  بیماریزا هایباکتریو  هاقارچیک بیماری کمپلکس است که توسط طیف وسیعی از برنج اشاره کرد. تغییر رنگ دانه 

سیاه و  هایلکه ایجادشامل  بیماریعلایم جهان گزارش شده است.  کاریبرنجاز اغلب نواحی  و شودمیدانه و یا هر دو ایجاد 

 Mew and) استمتغیر ، که دامنه شدت آن از تغییر رنگ پراکنده در سطح پوست تا تغییر رنگ کامل بذر باشدمی ایقهوه

Gonzales, 2002; Ashfaq et al. 2017.) هاخوشه، مکرر و وقوع سیلاب به ویژه نزدیک به فصل برداشت ،بارندگی سنگین 

 .Pandey et al. 2000; Prabhu et al) سازدمی گیاه کانوپیقارچی مستقر در  هایگونهاز را مستعد آلودگی به انواعی 

و مزارع دچار کمبود عناصر غذایی  کاشتدیرتغییر رنگ دانه در مزارع مبتنی بر افزایش شدت وقوع  هاییگزارشهمچنین، (. 2012

ناشی از  خسارت .(Misra et al. 1990; Prabhu et al. 2012نیتروژن، پتاسیم، آهن، منگنز و منیزیم وجود دارد ) چون

( ضعیف بذور آلوده زنیجوانهدانه و  ، طول، ضخامت، سطح و حجمکاهش وزننه تنها به صورت کمی ) بیماری تغییر رنگ دانه
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خرد شدن درصد گچی بودن و  . همچنین،شودمیمحصول نیز دیده پسندی است بلکه به صورت کاهش کیفیت غذایی و ارزش بازار

نهایت موجب کاهش راندمان تبدیل  که در یابدمیبرنج افزایش  و سفید کردن کنیپوستطی مرحله  تغییر رنگ یافته هایدانه

  (.Marchetti and Petersen 1984; Dallagnol et al. 2014; Mobasher-Amini et al. 2015برنج خواهد شد )

در چند سال اخیر شیوع بالاتری در  محصولپرو  شدهنژادیبهبا کشت ارقام  در ایران بیماری تغییر دانه و سوختگی خوشه

. شدت این بیماری همچنین در رودمیبه عنوان تهدید جدی برای تولید برنج در ایران به شمار  کهداشته  کشوررع برنج شمال امز

، Bipolaris oryzae ،Fusarium fujikuroiقارچی  هایگونه .با تأخیر بیشتر است هایکشتو در  رسدیرارقام 

Fusarium graminearum ،Culvularia sp.  وAlternaria sp.  باکتریایی هایگونهوPseudomonas 

fuscovaginae ،Pseudomonas syringae ،Pseudomonas ananas  وAcidovorax avenae subsp. avenae 

-Rostami et al. 2013; Padasht) نداهن و مازندران معرفی شدگیلا هایاستانبه عنوان عوامل تغییر رنگ دانه و خوشه در 

Dehkaei 2015.)  در مرحله  در دسترس برای مدیریت بیماری تغییر رنگ دانه کاربرد قارچکش هایاستراتژیبه طور معمول

 ;Misra et al. 1990) باشدمیمقاوم  هایپلاسمژرمو کاربرد  هنگامزودموقع و کاشت بهمناسب،  دهیکود، ظهور خوشه

Prabhu et al. 2012.)  کاربرد قارچکش دهیخوشهدر مرحله  پیدرهای پیبارندگیتشدید شدت بیماری با  زمانیهمبه دلیل ،

 که گرددمیادامه مصرف قارچکش منجر به توسعه مقاومت در بیمارگر ، همچنین برای کاهش بیماری خیلی کارآمد نخواهد بود

 رواز این .(Kardin and Percich 1983; Prabhu et al. 2012) دهدمیدر کنترل بیماری کاهش کارایی قارچکش را 

نقش کلیدی در  که ،شودمیمحسوب برای کنترل بیماری  ، ایمن و اقتصادیاثربخش یروش ، به عنوانمقاوم هایژنوتیپاستفاده از 

برای مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه روشی  نژادیبهد اینکه با وجو .(Leung et al. 2003) کندمیتولید پایدار برنج ایفا 

اما به دلیل وقوع بیماری توسط بیمارگرهای مختلف و افزایش شدت بیماری طی مرحله اقتصادی برای مدیریت این بیماری است، 

استفاده از نشانگرهای (. Prabhu et al. 2012) شده استمتوالی، از کارایی این روش کاسته  هایبارشهمزمان با  دهیخوشه

یافته است. میزان  ایگسترده، کاربرد شدهحفاظتو جانداران  هاجمعیتاخیر جهت تعیین تنوع ژنتیکی بین  هایسالمولکولی در 

مختلف و درک  هایجمعیتآمده از این نشانگرهای ژنتیکی، یکی از پارامترهای قابل ارزیابی برای مطالعه دست به شکلیچند

که  هاییبرتریها به سبب در این میان، ریزماهواره .(Vajed Ebrahimi et al. 2016) هاستجمعیتژنتیکی بین  هایتتفاو

 هایانجمن. (Vajed Ebrahimi et al. 2017)دارند، برای مطالعات ژنتیک جمعیت نسبت به سایر نشانگرها ارجح هستند 

 Mohammadifar andمعرفی کرده است ) هاگونهنشانگر جهت تعیین تنوع ژنتیکی  ها را به عنوان بهترینریزماهواره المللیبین

Mohammadabadi 2011 .) ،ارزیابی تنوع ژنتیکی از طریق نشانگرهای همچنینDNA  و شناسایی نشانگرهای پیوسته با ژن

فراهم آورده است. انتخاب به  نژادیبه ایهبرنامهدر  نژادگرانبهرا برای ر یا صفت مورد نظر امکان کاربرد انتخاب به کمک نشانگ

   .(Ashkani et al. 2015) گرددمی نژادگرانبهتوسط  نژادیبه هایبرنامهاجرای  کمک نشانگر منجر به کاهش زمان و هزینه در

. شودمیه ارتباطی استفاد یابینقشهپیوستگی و  یابینقشهکنترل کننده صفات کمی از دو روش  هایجایگاه یابیمکانبرای 
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سه مزیت مهم دارد که پیوستگی،  یابینقشهدر مقایسه با از تنوع موجود در جمعیت طبیعی  گیریبهرهارتباطی به دلیل  یابینقشه

ژن  یابینقشهبیشتر و کاهش زمان و هزیته برای اجرای  هایآلل، ظرفیت بالاتر برای شناسایی یابینقشهشامل افزایش وضوح 

مطالعات (. Yu and Buckler 2006; Zhu et al. 2008) شودمیوالدی -دو یابینقشه هایجمعیتیاز به هدف به دلیل عدم ن

که دهد میاندکی در زمینه شناسایی مکان ژنومی صفت مقاومت به بیماری تغییر رنگ خوشه انجام شده است. مطالعات اخیر نشان 

که یک صفت کمی است   Burkholderia glumaeمل باکتریایی پوسیدگی دانه با عامقاومت به بیماری تغییر رنگ خوشه و 

با توجه به اینکه بیماری تغییر رنگ دانه در شمال ایران در برخی  (.Pinson et al. 2010) شودمیتوسط تعداد زیادی ژن کنترل 

، بنابراین شناسایی (Padasht-Dehkaei 2015) باشدیمو حائز اهمیت  زاخسارتبا والد خارجی  شدهنژادیبه هایژنوتیپاز 

نشانگرهای مرتبط با صفت مقاومت به تغییر رنگ دانه برای شناسایی ارقام مقاوم در مراحل اولیه برای انتخاب والدین مناسب 

 هایمکانهدف این پژوهش شناسایی دلیل به همین . رسدمیضروری به نظر  نژادیهای بهبرنامهجهت معرفی ارقام جدید در 

با استفاده از تجزیه  این صفتبا  پیوستهو معرفی نشانگرهای ریزماهواره  تغییر رنگ دانهط با صفت مقاومت به بیماری ژنومی مرتب

  .بودبرنج  هایژنوتیپ نژادیبهسنتی  هایروشارتباطی برای تسریع و کارایی بیشتر 

 

 هاروشمواد و 

رقم  29یرانی، رقم محلی ا 41شامل وتیپ برنج ژن 94واکنش  این مطالعهدر  :و ارزیابی فنوتیپی مواد گیاهی

مورد بررسی قرار گرفت  1397و  1396در دو سال زراعی به بیماری تغییر رنگ دانه  وارداتیژنوتیپ  24ایرانی و شده نژادیبه

مؤسسه اتی در مزرعه تحقیق مترسانتی 20×20نشا در هر کپه به فواصل  3به تعداد برگی  5-4نشاکاری در مرحله (. 1)جدول 

صورت  متر 1خط به طول  4و برای هر تکرار برنج کشور واقع در رشت در قالب طرح بلوک کامل تصادفی با سه تکرار تحقیقات 

ر تکرار به طور هخوشه از  10 ، یک هفته قبل از برداشت،مورد بررسی هایژنوتیپدر  جهت ارزیابی بیماری تغییر رنگ دانهگرفت. 

د و تعیین سطح تغییر شخوشه به طور تصادفی انتخاب  10عدد بذر از  100جهت تعیین شدت بیماری، و  بردارینمونهتصادفی 

 انجام شد 7-0 اتا درجببرنج  المللیبینمؤسسه تحقیقات  بر اساس سیستم ارزیابی استانداردتحت آلودگی طبیعی رنگ دانه 

(IRRI 2013.) ئه شده توسطارابا استفاده از فرمول  سپس درصد شاخص بیماری McKinney (1923) تجزیه  ه شد.محاسب

 افزارنرم امل تصادفی درکبه صورت جداگانه بر اساس طرح بلوک  1397و  1396در دو سال واریانس درصد شدت تغییر رنگ دانه 

SAS ver. 9.1 گرفت.  صورتدرصد  5در سطح احتمال از طریق روش توکی  میانگینمقایسه  د وانجام ش 
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 هامطالعه همراه با منشأ و شجره آنبرنج مورد استفاده در این  هاینوتیپژ .1جدول 

Table 1. List of rice genotypes used in this study along with their origin and pedigree 

 ردیف

Number 
 ژنوتیپ

Genotype 

 شجره
Pedigree 

 منشأ

Origin 
 صدری 1

Sadri 
 بومی

Landrace 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
سیاهدم 2  

Domsiyah 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 سیاه سلیماندارابدم 3

Domsiyah-Soleiman-

Darab 

 بومی
Landrace 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran  

 سراییحسن 4

Hasan saraei 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 سرایی آتشگاهحسن 5

Hasan saraei-Atashgah 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 سرایی پیچیده غلافحسن 6

Hasan saraei-Pichide 

ghalaf 

 بومی
Landrace 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 

 نامبی 7

Binam 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 هاشمی 8

Hashemi 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 سفیددم 9

Domsefid 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 سرخدم 10

Domsorkh 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 زرددم 11

Domzard 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 غریب 12

Gharib 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 عنبربو 13

Anbarbu 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 علی کاظمی 14

Ali-Kazemi 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 حسنی 15

Hasani 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 سالاری 16

Salari 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 آبجی بوجی 17

Abjibo-Ji 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 رشتی سرد 18

Rashti-Sard 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 الدشتیقصر 19

Ghasrodashti   
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 سنگ جو 20

Sange-Jo 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 قشنگه 21

Ghashangeh 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  



    1399و همکاران،  داریوش 

 
 

164 
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 
 

 چمپابودار 22

Champa-Budar 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 دشتی 23

Dashti 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 جواحمد 24

Ahmad-Jo 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 شاهپسند 25

Shahpasand 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran  
 زیره 26

Zireh 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
بندپی زیره 27  

Zireh-Bandpey 
 بومی

Landrace 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 طارم محلی 28

Tarom-Mahalli 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 طارم امیری 29

Tarom-Amiri 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran  
 طارم پاکوتاه 30

Tarom-Pakotah 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 طارم منطقه 31

Tarom-Mantaghe 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 سنگ طارم 32

Sange-Tarom 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 ارماهلمی ط 33

Ahlami-Tarom 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 طارممیر 34

Mir-Traom 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran  
 موسی طارم 35

Moosa-Tarom 
 بومی

Landrace 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran  
 دیلمانی 36

Deilamani 
 بومی

Landrace 
 یرانمازندران، ا

Mazandaran, Iran  
 طارم جلودار 37

Tarom-Jolodar 
 بومی

Landrace 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran  
 محمدی چپرسر 38

Mohammadi-Chaparsar 
 بومی

Landrace 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran  
 گرِده 39

Gerdeh 
 بومی

Landrace 
 اصفهان، ایران

Esfahan, Iran 
 هویزه 40

Hooveizeh 
 بومی

Landrace 
 خوزستان، ایران

Khuzestan, Iran 
 عنبوری 41

Anburi 
 بومی

Landrace 
 خوزستان، ایران

Khuzestan, Iran 
 خزر 42

Khazar 
 

TNAU7456/IR2071-625-1-52 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 گیلانه 43

Gilaneh 
 بوجی/صالحآبجی 

Abjibo-Ji/Saleh 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 گوهر 44

Gohar 
Pusa1238-1/pusa1238-81-6 گیلان، ایران 

Guilan,Iran 

 سپیدرود 45

Sepidrud 
 گرمه صدری//IR 28سیاه/دم

Domsiyah /IR28//Garme-Sadri 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
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 درفک 46

Dorfak 
 سالاری/سپیدرود

Salari/Sepidrud 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 بجار 47

Bejar 
 IR 28//IR 28سیاه/دم

Domsiyah /IR 28//IR 28 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 صالح 48

Saleh 
 IR39385-20-1-2-1-2خزر/

Khazar/IR39385-20-1-2-1-2 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 کادوس 49

Kadus 
 

IR64669-153-23 
 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 1گیل  50

Gil 1 
 Ansitkuموسی طارم/

Moosa-Tarom/Ansitku 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 نعمت 51

Nemat 
 طارمسنگ /3آمل 

Amol3/Sange-Tarom 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 ندا 52

Neda 
 3سرایی//آمل طارم/حسنسنگ 

Sange-Tarom/Hasan saraei//Amol 3 

 گیلان، ایران

Guilan,Iran 
 دشت 53

Dasht 
 IR 24/1آمل 

Amol 1/IR 24 

 انگیلان، ایر

Guilan,Iran 
 1آمل  54

Amol 1 
 Taichong Native1کنده/طارم  فیروز

Tarom-Firozkandeh/Taichong Native1 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 2آمل  55

Amol 2 IR 28 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 3آمل  56

Amol 3 GEB24/TN1 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 هسارکو 57

Koohsar HSCSS 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 فجر 58

Fajr IR62781-175-1-10 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 کشوری 59

keshvari IR66233-169-3-3 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 ساحل 60

Sahel Basmati 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 شیرودی 61

Shirudi 
 خزر/دیلمانی

Khazar/Deilamani 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 پردیس 62

Pardis 
 جوجو//سنگ جو/سپیدرود//سنگ سنگ 

Sange-Jo/Sepidrud//Sange-Jo//Sange-Jo 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 پژوهش 63

Pazhoohesh 
 جوجو//سنگ  جو/سپیدرود//سنگسنگ 

Sange-Jo/Sepidrud//Sange-Jo//Sange-Jo 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 تابش 64

Tabesh 
 طارم محلی

Tarom-Mahalli 

 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 شفق 65

Shafagh 
IR67015-94-2-3 مازندران، ایران 

Mazandaran, Iran 
 مهر 66

Mehr 
 موسی طارم

Moosa-Tarom 
 مازندران، ایران

Mazandaran, Iran 
 رودزاینده 67

Zayandehrud 
 نوگران لنجان

Nogeran Lenjan 

 اصفهان، ایران

Esfahan, Iran 
 سازندگی 68

Sazandegi 
 نوگران لنجان

Nogeran Lenjan 
 اصفهان، ایران

Esfahan, Iran  
 قائم 69

Ghaem 
 جوجو//سنگ جو/سپیدرود//سنگ سنگ 

Sange-Jo/Sepidrud//Sange-Jo//Sange-Jo 
 اصفهان، ایران

Esfahan, Iran 
 خوزستان، ایران  دانیال 70
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Danial LD183 Khuzestan, Iran 
71 IR 28 IR833-6-2-1-1/ IR1561-149-1//IR24*4/O. 

nivara 

 فیلیپین

Philippines 
72 IR 30 

IR1541-102-6-3/IR20*4/O. nivara 

 فیلیپین

Philippines 
73 IR 36 

IR1561-228-1-2/IR1737 CR94-13 

 فیلیپین

Philippines 
74 IR 50 

IR2153-14-1-6-2/IR 28 IR 36 

 فیلیپین

Philippines 
75 IR 60 

IR4432-53-33/PTB33 IR 36 

 فیلیپین

Philippines 
76 IR 64 

IR5657-33-2-1/ IR2061-465-1-5-5 

 فیلیپین

Philippines 
77 Line 120  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
78 Line 213  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
79 Line 338  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
80 Line 830  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
81 Line 833  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
82 Line 834  رداتیوارقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
83 Line 835  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
84 Line 839  وارداتیرقم 

Introduction 

 فیلیپین

Philippines 
85 Usen  وارداتیرقم 

Introduction 

 مصر

Egypt 
86 Dcl  وارداتیرقم 

Introduction 

 مصر

Egypt 
87 CY  داتیواررقم 

Introduction 

 مصر

Egypt 
88 Norin 22  

KINKI15/NORIN6 
 ژاپن

Japan 
89 Kanto 51  

GIN BOZU/TO TO 
 ژاپن

Japan 
90 NP 125 وارداتی 

Introduction 

 هند

Indai 
91 KMP 41 وارداتی 

Introduction 

 هند

India 
92 Zenith  

AR, Blue Rose(Selection) 

 آمریکا

USA 
93 Tetep بومی 

Landrace 

 ویتنام

Vietnam 
94 Dular بومی 

Landrace 
 آمریکا

USA 
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بوته از  3تازه و جوان  هایبرگژنومی از  DNAاستخراج برای سنجش مولکولی، ابتدا  :مولکولی/ارزیابی ژنوتیپی

، کیفیت و کمیت DNA(. پس از استخراج Murray and Thomson 1980صورت گرفت ) CTABژنوتیپ به روش هر 

کرومزوم برنج اجرا  12نشانگر ریزماهواره روی  140ارزیابی ژنوتیپی به کمک  درصد تعیین شد. 1بی آن به وسیله ژل آگارز تقری

و همچنین با استفاده از تولید باندها با وضوح بالا ، بر اساس توزیع یکنواخت در سطح ژنوم ریزماهوارهانتخاب نشانگرهای شد. 

ژنوتیپ برنج،  94روی  مورد بررسینشانگر  140از تعداد  .(www.gramene.org) انجام گرفت پایگاه اطلاعات ژنتیکی گرامینه

میکرولیتر برای هر واکنش شامل  10در حجم نهایی  PCRواکنش . نشان دادند دهیامتیازقابل  شکلیچندنشانگر ریزماهواره  128

، نانوگرم 60میکرولیتر از آغازگرهای رو به جلو و رو به عقب با غلظت  6/0نانوگرم،  5با غلظت تقریبی  الگو DNAمیکرولیتر از  2

 Taq DNA Polymeraseمیکرولیتر آنزیم  12/0، مولارمیلی 10نهایی با غلظت  dNTPsمیکرولیتر مخلوط بازهای آلی  12/0

انجام شد. برابر  10با غلظت  PCRمیکرولیتر بافر  1و  مولارمیلی 50با غلظت  2MgClمیکرولیتر  48/0، واحد 5 نهایی با غلظت

نوارهای جهت حذف  Touch down روش به T-Gradientمدل  Biometraپلیمراز با استفاده از دستگاه  ایزنجیرهواکنش 

اولیه در  سازیاسرشتهوچرخه حرارتی شامل یک چرخه صورت گرفت. و جلوگیری از اتصال غیراختصاصی آغازگرها  ریزماهوارهشبه

 45(، سازیواسرشته)جهت  سلسیوسدرجه  94ثانیه در  45چرخه شامل  10دقیقه و به دنبال آن  5به مدت  سلسیوسدرجه  94

 1و ( یابدمیر چرخه یک درجه دما کاهش به ازای ه) درجه بالاتر از دمای اتصال اختصاصی مربوط به هر آغازگر 10ثانیه در دمای 

ثانیه در  45(، سازیواسرشته)جهت  سلسیوسدرجه  94ثانیه در  45چرخه شامل  25)جهت بسط( و  سلسیوسدرجه  72دقیقه در 

 72)جهت بسط( و بسط نهایی در  سلسیوسدرجه  72ثانیه در  45دمای اتصال اختصاصی مربوط به هر آغازگر )جهت اتصال( و 

وابسته است  Tو  Aبه بازهای  Cو  Gرها به طول و نسبت بازهای دقیقه بود. دمای اتصال جفت آغازگ 5به مدت  سلسیوسدرجه 

درصد تفکیک و  10 آمیدآکریلپلیژل با استفاده از الکتروفورز  PCRمتغیر بود. سپس محصولات  سلسیوسدرجه  67تا  50و بین 

 و با دستگاه ژل داک عکسبرداری شدند.  آمیزیرنگماید وبه روش اتیدیوم بر

( با استفاده از PIC) 1شکلچندشاخص محتوای اطلاعات میزان  :یارتباطمعیت و تجزیه ارزیابی ساختار ج

به تدا تجزیه ساختار جمعیت انجام شد. بجهت انجام تجزیه ارتباطی ا( محاسبه شد. 1980) Botsteinفرمول ارائه شده توسط 

مختلط، ارزیابی  هایژنوتیپو تشخیص  مناسب هایجمعیتزیربه  هاژنوتیپدقیق  بندیدسته ،منظور تجزیه مؤثر ساختار جمعیت

 Kکه  شودمی. در این روش فرض انجام شد  2.3.4STRUCTURE افزارنرمدر  2ساختار جمعیت با استفاده از روش بیزین

ر داخل آللی در هر مکان ژنی مشخص شده و د هایفراوانیاز  ایمجموعهبا  هازیرجمعیتوجود دارد که هر یک از این  جمعیتزیر

باشد،  K هایجمعیتزیرمتعلق بر هر یک از  Xواینبرگ برقرار است. لگاریتم احتمال اینکه هر فرد -تعادل هاردی هاجمعیتزیر

 (. Pritchard et al. 2000) شوندمیمختلف منتسب  هایجمعیتزیرو بر این اساس افراد به  شودمیمحاسبه 

                                                           
1 Polymorphic information content 
2 Bayesian 

http://www.gramene.org/
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 برایدر نظر گرفته شد و  (K) فرضی اولیه جمعیتزیر 10تا  1داد ی تعبرای جمعیت مورد بررسجهت تجزیه ساختار 

 Admixtureاز مدل ترکیبی  Kبرای تعیین تعداد بهینه . شدلحاظ  هاجمعیتزیربرای هر کدام از تکرار مستقل  10افزایش دقت 

ر ، بKبرای هر . شداستفاده  1CMCM 500000و تعداد تکرار  in-Burn 100000با طول دوره  هاآللفراوانی و مرتبط بودن 

 STRUCTUREآنلاین  افزارنرماز طریق  جمعیتزیر بهینهتعداد محاسبه و  ΔKآماره  Evanno et al.  (2005)شاساس رو

HARVESTER تعیین شد (Earl and vonHoldt 2012; 

http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/).  مطابق روش  هاجمعیتزیرانتساب افراد بهSpataro et al. 

باشد آن ژنوتیپ به یا بیشتر  7/0خاص  جمعیتزیرمطابق این روش هنگامی که ضریب تعلق یک ژنوتیپ به  .انجام شد (2011) 

در  2آن ژنوتیپ به عنوان ژنوتیپ مخلوط ،باشد 7/0کمتر از  هاجمعیتزیر، ولی اگر ضریب تعلق به دارداختصاص  جمعیتزیرآن 

کوواریانت  و به عنوان شد( بر اساس آن تشکیل Qبهینه، ماتریس ساختار جمعیت ) Kپس از تعیین تعداد  .شودمینظر گرفته 

  .گردیدجهت تجزیه ارتباطی وارد محاسبات 

نشانگرهای پیوسته با صفت مقاومت به بیماری تغییر  فنوتیپی و ژنوتیپی به منظور شناسایی هایدادهتجزیه ارتباطی بین 

خطی مدل و  ساختار جمعیتمبتنی بر ماتریس ( LMG) 3خطی عمومی بر اساس مدل 1397و  1396رنگ دانه طی دو سال 

انجام شد   4.1.29TASSEL افزارنرمبه کمک  (K) 5و روابط خویشاوندی ساختار جمعیتمبتنی بر ماتریس ( MLM) 4مخلوط

(Yu et al. 2006; Bradbury et al. 2007.)  افزارنرمژنوتیپی با  هایدادهبر اساس  روابط خویشاوندیماتریس TASEEL 

به  هر ژنوتیپ تکرارهایتجزیه ارتباطی برای هر سال به طور مجزا انجام شد و در هر سال از میانگین . گردیدمحاسبه  4.1.29

 به منظور TASSEL افزارنرمتجزیه ارتباطی توسط  انجامبعد از  .استفاده شد تباطیجهت تجزیه ار عنوان مجموعه داده فنوتیپی

P-مقادیر  روی 6یح بنفرونیحصت ،صفت-نشانگر بین مثبت جهت کاهش ارتباطات کاذب معرفی نشانگرهای مرتبط با صفت

value تولید شده های آللتعداد  588ود، که ب 588/01/0و  588/05/0 در این مطالعه برابر با سطح آستانه بنفرونی. انجام شد

 جهتبنفرونی  شدهتصحیحی سطح احتمال -10logسپس . ( 2003Morgan) باشدمیریزماهواره  شکلچندنشانگر  128توسط 

 Jamali et al. 2017; Kaler and Purcellشناسایی نشانگرهای مرتبط با صفت مقاومت به تغییر رنگ دانه به کار رفت )

ارتباط  01/0و  05/0بود، به ترتیب در سطح احتمال  77/4و  07/4از  بیشتر هاآن P-valueمقادیر ی که نشانگرهای(؛ 2019

 با صفت مقاومت به تغییر رنگ دانه را نشان دادند. داریمعنی

                                                           
1 Markov Chain Monte Carlo 
2 Mixed 
3 General linear model 
4 Mixed linear model 
5 Kinship 
6 Bonferroni correction 

http://taylor0.biology.ucla.edu/
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 نتایج و بحث

در  داریمعنیفاوت تگ دانه یر رندرصد شدت تغیاز نظر  هاژنوتیپنتایج تجزیه واریانس نشان داد بین  :ارزیابی فنوتیپی

 94دانه در بین  درصد شدت تغییر رنگ(. 2)جدول وجود داشت  1397و  1396درصد در دو سال  1درصد و  5سطح احتمال 

 آوریجمعر بین نمونه بذور درصد متغیر بود. د 4-33/73و  71/2-73/72از  1397و  1396ژنوتیپ مورد بررسی به ترتیب در سال 

 03/73ا میانگین شدت ب Line 120، بالاترین درصد شدت تغییر رنگ دانه در 1397و  1396مختلف در سال  هایوتیپژنشده از 

، 1397و  1396ر سال درصد( به ترتیب د 4پیچیده غلاف ) سراییحسندرصد( و  71/2) سفیددم هایرقممشاهده شد. همچنین 

 و 1396برنج در دو سال  هایژنوتیپمقایسه درصد شدت تغییر رنگ دانه (. 3کمترین شدت تغییر رنگ دانه را نشان دادند )جدول 

بود که میزان آن در  1396 بیشتر از سال 1397برنج در سال  هایژنوتیپنشان داد که شدت بیماری تغییر رنگ دانه اکثر  1397

 1397و  1396و سال ددر ا رسیدن دانه ت دهیخوشههواشناسی طی مرحله  هایدادهمختلف متفاوت بود. با بررسی  هایژنوتیپ

را  1397که سال  ،( بودمترمیلی 02/0) 1396( بیشتر از سال مترمیلی 5/1) 1397میزان بارندگی در سال میانگین مشخص شد که 

وع قوابع موجود . بر اساس منسازدمیبرنج توسط عوامل ایجاد کننده تغییر رنگ لکه مساعدتر  هایخوشهبرای کلونیزه شدن 

. شودمی هاوشهخر سطح دتا رسیدن دانه موجب افزایش شدت بیماری تغییر رنگ دانه  دهیخوشهطی مرحله  پیدرپی هایبارندگی

ای تغییر ل بیماریزاع عوامرا مستعد به حمله انو هاآنشده و  هاخوشهبارندگی مکرر و سنگین در این مرحله موجب مرطوب شدن 

. در این مطالعه، (Padasht-Dehkaei 2015; Ashfaq et al. 2017) سازدها میقارچویژه و به اهباکتریرنگ دانه از قبیل 

ه مطابق با نتایج متر بود کک داتیوارایرانی و  شدهنژادیهای بهژنوتیپشدت بیماری تغییر رنگ دانه در ارقام بومی ایرانی نسبت به 

Rostami et al.  (2013 ) وPadasht-Dehkaei  (2015)  متعاقباً کاهش  وبه کاهش تعداد پنجه  توانمیبود. علت آن را

 وارداتی هایتیپژنوفیایی أ جغراایرانی و تفاوت شرایط اقلیمی منش شدهنژادیبهتراکم کانوپی ارقام بومی ایرانی نسبت به ارقام 

 (. Padasht-Dehkaei 2015نسبت به ارقام بومی ایرانی نسبت داد )

آلل تولید کردند که از  601در کل  ریزماهوارهنشانگر  140در این مطالعه،  :و ساختار جمعیت کیژنتیتنوع تجزیه 

آلل برای هر  9تا  2بود که دامنه آن از  79/4بودند. میانگین تعداد آلل برای هر لوکوس  شکلچند (%98) آلل 589این تعداد، 

مورد بررسی آشکار ساختند و میانگین  هایژنوتیپرا بین  5/0بالاتر از  PICتمامی نشانگرهای ریزماهواره میزان . نشانگر متغیر بود

( مشاهده شد، که اشاره بر 96/0) RM3739در نشانگر  PICبالاترین میزان  بود. 829/0 شکلچندنشانگر  128این شاخص برای 

معیارهای ارزیابی قدرت تمایز رین مهمتیکی از  PICآماره  .(4)جدول  این نشانگر دارد بخشیشکلی و آگاهیچندبیشترین 

 Botstein) باشدمیمستقل از تعداد نمونه مورد مطالعه  و کندمیاز میزان تنوع هر ژن را بیان  تریدقیقمعیار است که نشانگرها 

et al. 1980) . یایی منشأ وسعت مناطق جغراف و به کارایی بالای این نشانگرها توانمیدر پژوهش حاضر را  شکلیچندبالا بودن

  .(Nachimuthu et al. 2015مورد بررسی نسبت داد ) هایژنوتیپ
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 1397و  1396. خلاصه تجزیه واریانس شدت تغییر رنگ دانه در دو سال 2جدول 

Tabel 2. Analysis of variance for grain discoloration severity in 2017 and 2018 

 منابع تغییرات

Source of variation 
آزادی درجه  

Degree of 

freedom 

 میانگین مربعات
Mean square 

2017 2018 
 بلوک

Block 
2 0.81ns 1.43* 

 ژنوتیپ
Genotype 

93 6.77** 7.37** 

 خطا

Error 
186 0.48 0.46 

 ضریب تغییرات

Coefficient of variance 
- 15.69 13.58 

ns ،*  درصد 1دار در سطح درصد و معنی 5در سطح  داردار، معنیمعنی: به ترتیب غیر**و 

ns, * and **: non-significant, significant at 5% and 1% levels of probability, respectively. 

 

  1397و  1396ژنوتیپ برنج در سال  94. مقایسه میانگین درصد شدت تغییر رنگ دانه در 3جدول 

Table 3. Mean comparison of grain discoloration severity in the 94 rice genotypes used in 

2017 and 2018 

 شدت تغییر رنگ دانه

Grain discoloration severity 
 ژنوتیپ

Genotype 

 
2017 

 
2018 

 ژنوتیپ
Genotype 

 
2017 

 
2018 

Line 120 72.73 73.33 دانیال 
Danial 

16.81 22.70 

Usen 69.56 72.22 Line 830 16.41 23.11 
IR 50 58.22 64.04 گوهر 

Gohar 

16.00 

 
23.41 

 سپیدرود
Sepidrud 

 1 گیل 68.52 58.15
Gil 1 

15.74 25.74 

Line 213 55.37 55.93 کادوس 
Kadus 

15.59 16.33 

Dcl 51.67 54.93 محمدی چپرسر 
Mohammadi-Chaparsar 

15.56 26.30 

Line 834 46.56 56.74 موسی طارم 
Moosa-Tarom 

15.22 15.41 

CY 46.52 48.56 Dular 15.00 16.52 
Zenith 45.04 46.70 اهلمی طارم 

Ahlami-Tarom 

14.63 19.89 

 شفق
Shafagh 

 حسنی 50.19 44.59
Hasani 

14.44 21.63 

IR 28 42.78 45.93 چمپابودار 
Champa-Budar 

14.44 29.56 
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 زیره بندپی
Zireh-Bandpey 

 طارم امیری 61.85 42.00
Tarom-Amiri 

14.44 19.59 

Line 835 40.00 40.93 جواحمد 
Ahmad-Jo 

14.12 24.74 

Norin 22 36.00 40.48 طارم پاکوتاه 
Tarom-Pakotah 

14.00 21.67 

 گیلانه
Gilaneh 

 عنبوری 44.07 35.37
Anburi 

13.70 13.96 

 قائم
Ghaem 

 رشتی سرد 45.93 35.19
Rashti-Sard 

13.48 14.81 

 2آمل 
Amol 2 

34.78 60.19 IR 36 13.22 13.63 

 کوهسار
Koohsar 

 سیاه سلیماندارابدم 50.56 34.74
Domsiyah-Soleiman-Darab 

13.07 21.67 

 1آمل 
Amol 1 

 شاهپسند 41.11 33.00
Shahpasand 

13.07 18.78 

IR 60 32.63 38.89 Line 338 12.81 16.07 
 سازندگی

Sazandegi 

 صدری 37.04 31.11
Sadri 

12.56 15.33 

 رودزاینده
Zayanderud 

29.30 43.11 IR 30 12.30 17.59 

 ندا
Neda 

 سرخدم 33.89 28.85
Domsorkh 

12.22 14.85 

Tetep 58.59 28.81 زیره 
Zireh 

12.15 15.08 

 دشت
Dasht 

 مهر 29.15 28.00
Mehr 

11.70 11.96 

 ساحل
Sahel 

 الدشتیقصر 34.15 27.78
Ghasrodashti 

11.46 15.74 

 صالح
Saleh 

 کشوری 51.56 27.48
Keshvari 

11.41 13.04 

 هویزه
Hooveizeh 

 درفک 29.26 27.04
Dorfak 

11.22 14.33 

 نعمت
Nemat 

 سراییحسن 40.74 26.52
Hasan saraei 

9.11 15.81 

 غریب
Gharib 

 سالاری 45.93 26.48
Salari 

9.00 16.33 

 شیرودی
Shirudi 

 سنگ طارم 23.04 25.74
Sange-Tarom 

8.93 9.70 

KMP 41 25.00 26.30 دشتی 
Dashti 

8.78 12.00 

IR 64 24.63 36.11 زرددم 
Domzard 

8.48 8.48 

Line 839 23.74 24.19 طارم منطقه 
Tarom-Mantaghe 

8.27 14.30 

 پژوهش
Pazhoohesh 

 نامبی 24.96 23.70
Binam 

8.15 9.26 

 فجر
Fajr 

 سیاهدم 25.37 23.52
Domsiyah 

7.78 7.98 
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 تابش
Tabesh 

 سنگ جو 25.93 23.15
Sange-Jo 

7.19 14.85 

  Kanto 51 22.85 24.26 آبجی بوجی 
Abjibo-Ji 

7.15 7.89 

 دیلمانی
Deilamani 

 طارم جلودار 33.33 21.85
Tarom-Jolodar 

6.78 8.86 

 3آمل 
Amol3 

 سرایی آتشگاهحسن 45.30 21.78
Hasan saraei-Atashgah 

6.74 7.67 

 رخز
Khazar 

 بجار 23.63 21.74
Bejar 

6.41 6.63 

 عنبربو
Anbarbu 

 طارممیر 26.15 19.52
Mir-Tarom 

6.26 12.33 

 پردیس
Pardis 

 گرِده 21.52 18.81

Gerdeh 

5.77 7.33 

 طارم محلی
Tarom-Mahalli 

 علی کاظمی 21.85 17.81
Ali-Kazemi 

5.48 10.54 

 قشنگه
Ghashangeh 

 هاشمی 21.89 17.56
Hashemi 

5.47 6.71 

NP 125 17.37 18.37 پیچیده غلافسرایی حسن 
Hasan saraei-Pichide ghalaf 

5.00 4.00 

Line 833 17.00 24.78 سفیددم 
Domsefid 

2.71 8.87 

 دارحداقل اختلاف معنی

Least significant difference 

25.73 28.11  25.73 28.11 

 

به عنوان  K= 2تفکیک شد.  جمعیتزیر 2جمعیت مورد مطالعه به  ΔKو بالاترین مقدار  LnP (D)مقدار  ینترپایینبا توجه به 

K  ماتریس( بهینه در تخمین ساختار جمعیت و محاسبه ماتریس سهم عضویت افراد در هر کلاسترQتع ) بر (. 1یین شد )شکل

درصد( به ساختار  32/55نوتیپ )ژ 52درصد( به ساختار اول،  30/38) ژنوتیپ 36اساس نتایج ارائه شده در بارپلات ساختار جمعیت، 

(. 2( منتسب شدند )شکل جمعیتزیردرصد به هر دو  70درصد( به ساختار مخلوط )با احتمال تعلق کمتر از  38/6ژنوتیپ ) 6دوم و 

درصد(  86/75) ارداتیرقام وااخذ شده از  با بخشی از پایه ژنتیکی ایرانی شدهنژادیبه هایژنوتیپبر اساس تجزیه ساختار اکثر 

 هایژنوتیپدرصد  34/10ه محلی به همرا هایژنوتیپدرصد  80/87)رنگ سبز( و  جمعیتزیرژنوتیپ وارداتی در یک  24همراه با 

  Raiesi and Sabouriلعه الگوی مشابهی از تجزیه ساختار در مطا شدند. بندیدستهدر کلاستر دیگر )رنگ قرمز(  شدهنژادیبه

با  هانآیز حالت اختلاط و ن وارداتی هایژنوتیپایرانی با  شدهنژادیبه هایژنوتپ جمعیتزیریکسان شدن  مشاهده شد.( 2015)

طی انجام  شدهنژادیهبرقام ابه دلیل وجود زمینه ژنتیکی مشترک بین ارقام و نیز جریان ژنی به  تواندمیارقام بومی ایرانی 

ر ژنتیکی و سان از نظمینه یکزباشد. همچنین اکثر ارقام بومی ایرانی به دلیل داشتن ساختار ژنتیک خاص و  نژادیهب هایبرنامه

( وارداتی هایژنوتیپایرانی و  شدهنژادیبه هایژنوتیپ)اکثر  هاژنوتیپآسیایی در یک گروه و جدا از سایر  هایبرنجمتفاوت از دیگر 

 (.Sorkhe et al. 2016) قرار گرفتند
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نج و ژنوتیپ بر 94شکل مورد استفاده در ارزیابی ژنوتیپی واره چند. مشخصات نشانگرهای ریزماه4جدول 

 ها های تنوع ژنتیکی آنشاخص

Table 4. Details of Polymorphic SSR markers used for genotyping in the 94 rice genotypes 

and their diversity parameters  

 نشانگر
Marker 

 کروموزوم

Chromosome 
تعداد آلل 

 شکل ندچ

Number of 

polymorphic 

allele 

محتوای 

اطلاعات 

 شکلچند
Polymorphic 

information 

content 

 نشانگر
Marker 

 کروموزوم

Chromosome 
تعداد آلل 

 شکل چند

Number of 

polymorphic 

allele 

محتوای 

اطلاعات 

 شکلچند
Polymorphic 

information 

content 
RM104 1 4 0.86 RM7243 6 4 0.82 

RM5501 1 8 0.94 RM7551 6 5 0.90 

RM259 1 4 0.84 RM435 6 2 0.62 

RM3740 1 6 0.90 RM5814 6 2 0.62 

RM226 1 6 0.93 RM6776 7 2 0.58 

RM315 1 5 0.89 RM320 7 6 0.91 

RM3148 1 6 0.92 RM420 7 4 0.85 

RM5302 1 4 0.84 RM478 7 5 0.88 

RM8068 1 7 0.93 RM1243 7 4 0.83 

RM488 1 2 0.51 RM134 7 3 0.79 

RM243 1 8 0.94 RM125 7 4 0.84 

RM220 1 7 0.93 RM3555 7 4 0.83 

RM128 1 5 0.90 RM427 7 2 0.55 

RM543 1 3 0.79 RM3214 8 3 0.76 

RM237 1 5 0.90 RM447 8 2 0.59 

RM3688 2 4 0.83 RM281 8 2 0.54 

RM318 2 2 0.59 RM38 8 3 0.75 

RM236 2 7 0.94 RM256 8 4 0.85 

RM213 2 3 0.77 RM515 8 4 0.84 

RM324 2 6 0.92 RM3572 8 5 0.90 

RM475 2 3 0.71 RM6845 8 5 0.90 

RM166 2 6 0.91 RM8018 8 4 0.84 

RM7426 2 6 0.90 RM7027 8 2 0.62 

RM555 2 4 0.84 RM223 8 5 0.89 

RM263 2 6 0.91 RM331 8 5 0.90 

RM3515 2 8 0.93 RM316 9 5 0.89 

RM250 2 7 0.92 RM242 9 5 0.89 

RM175 3 2 0.61 RM3909 9 7 0.93 

RM282 3 3 0.78 RM201 9 4 0.85 

RM570 3 6 0.90 RM205 9 4 0.84 

RM135 3 6 0.91 RM566 9 3 0.78 

RM5955 3 5 0.89 RM7390 9 7 0.94 

RM7576 3 8 0.95 RM524 9 5 0.89 

RM7 3 5 0.87 RM3907 9 4 0.84 

RM156 3 2 0.62 RM7424 9 4 0.84 

RM520 3 3 0.77 RM257 9 4 0.85 

RM545 3 2 0.62 RM171 10 2 0.58 

RM426 3 3 0.78 RM484 10 2 0.62 

RM3524 4 8 0.93 RM7545 10 5 0.90 

RM252 4 2 0.62 RM8201 10 5 0.90 

RM261 4 4 0.82 RM5620 10 4 0.86 
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RM273 4 4 0.85 RM258 10 6 0.92 

RM1359 4 7 0.94 RM271 10 7 0.92 

RM5709 4 6 0.91 RM6646 10 4 0.85 

RM6314 4 4 0.82 RM224 11 6 0.91 

RM127 4 2 0.62 RM3701 11 5 0.90 

RM6589 4 4 0.84 RM229 11 6 0.92 

RM6540 4 4 0.83 RM6623 11 3 0.78 

RM124 4 2 0.62 RM209 11 5 0.87 

RM188 5 5 0.89 RM206 11 7 0.93 

RM480 5 4 0.84 RM202 11 5 0.87 

RM459 5 7 0.92 RM2020 11 4 0.85 

RM305 5 3 0.79 RM260 11 4 0.84 

RM289 5 7 0.93 RM6499 11 2 0.55 

RM3796 5 8 0.94 RM17 12 3 0.74 

RM421 5 2 0.53 RM277 12 6 0.93 

RM592 5 5 0.89 RM7003 12 6 0.92 

RM440 5 5 0.87 RM309 12 5 0.88 

RM454 6 4 0.85 RM101 12 3 0.77 

RM3827 6 9 0.95 RM1880 12 4 0.86 

RM1340 6 5 0.88 RM247 12 4 0.82 

RM30 6 6 0.93 RM7619 12 3 0.78 

RM276 6 8 0.94 RM519 12 4 0.84 

RM111 6 5 0.89 RM3739 12 9 0.96 

 

 

 های برنج مورد مطالعه ( در ژنوتیپKجمعیت ). نمودار دو سویه جهت تعیین تعداد مناسب زیر1شکل 

Figure 1. Bilateral charts to determine the optimal number of sub-population (K) in the 

studied rice genotypes 
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مورد  هایوتیپژنه در صفت مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه با برای شناسایی نشانگرهای پیوست: تجزیه ارتباطی

ه ماتریس ساختار بوابسته  MLMیس ساختار جمعیت و مدل وابسته به ماتر GLMارتباطی بر اساس مدل  یابیمکانمطالعه، 

، یبعد از تصحیح بنفرون GLM یابیارتباطبر اساس نتایج حاصل از مدل (. 6و  5جمعیت و روابط خویشاوندی انجام گرفت )جداول 

با صفت مقاومت به تغییر رنگ  داریمعنیآغازگر ارتباط  13و  18 به ترتیب ،1397و  1396فنوتیپی سال زراعی  هایدادهبر مبنای 

در و  دارمعنیدرصد  1طح احتمال ارتباط در س 6درصد و  5ارتباط در سطح احتمال  12از این تعداد  1396در سال  که ،دانه داشتند

 نشانگر 12به طور کلی،  بودند. دارمعنیدرصد  1ارتباط در سطح احتمال  5درصد و  5ارتباط در سطح احتمال  هشت، 1397سال 

RM3740 ،RM8068 ،RM243 ،RM213 ،RM324 ،RM5955 ،RM5709 ،RM276 ،RM1243 ،RM515 ،

RM242  وRM7424  5رها ین نشانگدند که ادو سال ارزیابی نشان دا طیبا صفت مقاومت به تغییر رنگ دانه  داریمعنیارتباط 

بعد از تصحیح  MLMده از مدل ارتباطی با استفا یابیمکاندر  (.5)جدول  کردنددرصد از واریانس فنوتیپی صفت را توجیه  16تا 

اد درنگ دانه را نشان تغییر  با صفت مقاومت به داریمعنیارتباط  نشانگر هشت، 1396فنوتیپی سال  هایدادهبر مبنای  بنفرونی،

 هایدادهبودند. همچنین، بر مبنای  دارمعنیدرصد  1درصد و بقیه در سطح احتمال  5در سطح احتمال  نشانگر 6که از این تعداد 

ر رنگ نشان دادند. به طور درصد با صفت مقاومت به تغیی 5در سطح احتمال  داریمعنیارتباط  نشانگر پنج، 1397فنوتیپی سال 

ت به بیماری را با صفت مقاوم داریمعنیارتباط  RM242و  RM5955 ،RM5709 نشانگر MLM ،3ا استفاده از مدل کلی، ب

 ه تغییر رنگ دانه را توجیهبدرصد از واریانس فنوتیپی صفت مقاومت  21تا  11طی دو سال ارزیابی نشان دادند. این نشانگرها 

 (.6)جدول  کردند

 
ستفاده انشانگر ریزماهواره با  128های برنج مورد مطالعه بر اساس ر ژنوتپ. بارپلات تجزیه ساختا2شکل 

دهد. محور عمودی ضریب تعلق هر ژنوتیپ به هر جمعیت را نشان میاز مدل بیزین. هر رنگ یک زیر

 ارائه شده است( 1ها در جدول دهد. )نام ژنوتپکلاستر را نشان می

Figure 2. Bar plot of structure analysis of the studied rice genotypes according to 128 

microsatellite marker s using Bayesian model. Each color indicates one sub-population. 

Vertical axis indicates the membership coefficient of each genotype into sub-population. 

(The genotypes name has been showed in Table 1) 
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 مدل دربرنج مورد مطالعه  هایژنوتپدر ت مقاومت به تغییر رنگ دانه نشانگرهای پیوسته با صف. 5جدول 

 1397و  1396فنوتیپی سال  هایدادهمبتنی بر ( GLM) خطی عمومی

Table 5. Significant markers for grain discoloration resistance detected in general linear 

model (GLM) in 2017 and 2018  

 نشانگر

Marker 

 کروموزوم

Chromosome 

2017 2018 
value-P 10log- 

 شدهتصحیح

value-adjusted P 10log- 

 ضریب تبیین
2R 

value-P 10log- 
 شدهتصحیح

value-adjusted P 10log- 

 ضریب تبیین
2R 

RM3740 1 **5.52 0.13 *4.35 0.10 
RM8068 1 *44.7 0.11 *4.56 0.12 
RM243 1 *4.14 0.10 *4.64 0.13 
RM213 2 *4.30 0.05 *4.43 0.06 
RM324 2 **6.70 0.16 **5.35 0.14 

RM7426 2 *4.58 0.10 - - 
RM236 2 - - *4.63 0.12 

RM5955 3 *4.67 0.09 *4.39 0.09 
RM7 3 **5.00 0.10 - - 

RM5709 4 **5.58 0.13 **5.85 0.15 
RM188 5 *4.57 0.08 - - 
RM440 5 *4.50 0.08 - - 
RM276 6 **5.10 0.14 **5.10 0.14 

RM1243 7 *4.11 0.06 *4.09 0.06 
RM515 8 *4.59 0.07 **5.14 0.10 
RM242 9 **5.91 0.13 *4.54 0.09 

RM7424 9 *4.67 0.07 *4.07 0.06 
RM206 11 *4.12 0.09 - - 

RM6623 11 *4.60 0.06 - - 
value-P 10log- تصحیح بنفرونی شده بعد از آزمونتصحیح( های چندگانهvalue-P که )*  دار بودن به ترتیب اشاره بر معنی **و

 دارد 01/0و  05/0شده های چندگانه سطوح تصحیحارتباط نشانگر در آزمون

The –log10 P-value adjusted after multiple tests (Bonferroni correction P-value) where * and ** 

indicate markers significant at the multiple testing adjusted significance levels of P ≤ 0.05 and 0.01, 

respectively 
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برنج مورد مطالعه بر اساس  هایژنوتیپدر ت مقاومت به تغییر رنگ دانه نشانگرهای پیوسته با صف. 6جدول 

 1397و  1396فنوتیپی سال  هایدادهمبتنی بر  (MLMخطی مخلوط ) مدل

Table 6. Significant markers for grain discoloration resistance detected in mixed linear 

model (MLM) in 2017 and 2018  

 نشانگر

Marker 

 کروموزوم

Chromosome 

2017 2018 
value-P 10log- 

 شدهتصحیح

ueval-adjusted P 10log- 

 ضریب تبیین
2R 

value-P 10log- 
 شدهتصحیح

value-adjusted P 10log- 

 ضریب تبیین
2R 

RM3740 1 *4.22 0.13 - - 

RM243 1 - - *4.49 0.19 

RM324 2 **4.83 0.18 - - 

RM5955 3 *4.35 0.12 *4.14 0.11 
RM5709 4 *4.22 0.13 *4.13 0.13 
RM276 6 - - *4.21 0.17 

RM1243 7 *4.47 0.11 - - 

RM242 9 **5.65 0.21 *4.89 0.16 
RM7424 9 *4.12 0.09 - - 

RM209 11 *4.31 0.12 - - 

value-P 10log- تصحیح بنفرونی شده بعد از آزمونتصحیح( های چندگانهvalue-P که )*  دار بودن به ترتیب اشاره بر معنی **و

 دارد 01/0و  05/0شده های چندگانه سطوح تصحیحارتباط نشانگر در آزمون

The –log10 P-value adjusted after multiple tests (Bonferroni correction P-value) where * and ** 

indicate markers significant at the multiple testing adjusted significance levels of P ≤ 0.05 and 0.01, 

respectively 

 

در جمعیت است.  ارتباطی در گیاهان حضور ساختار و روابط خویشاوندی ناشناخته یابینقشهد ترین محدودیت کاربرمهم

)اشتباه نوع اول(. بنابراین  شودمیبا صفات هدف  مرتبطغیرمنجر به شناسایی نشانگرهای  یابینقشهوجود ساختار در جمعیت 

 Yu))افزایش احتمال اشتباه نوع دوم(  دهندمیرا کاهش  یابینقشهژنی که اثری روی فنوتیپ ندارند، قدرت  هایجایگاهشناسایی 

et al. 2006; Zhang et al. 2016 .) که کاربرد روش  کردمقایسه دو مدل آشکارMLM  منجر به کاهش تعداد روابط

نشانگرهای مطالعه در این  بین دو روش پایدار بودند. دارمعنیاز روابط  برخی ولی ،(درصد 1و  5سطح احتمال ) شوددار میمعنی

به ترتیب، به طور میانگین  MLMو  GLM هایروشاز طریق با صفت مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه  پیوسته ریزماهواره

امروزه بیشتر از رویه . (6و  5)جداول  کردندتوجیه صفت مقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه را درصد از تغییرات فنوتیپی را  14و  10

MLM  ساختار  هایماتریسهم  توانمیزیرا در پیدا کردن ارتباط  شودمیبین نشانگر و صفت استفاده  دارمعنیدرک ارتباط برای

در این حالت ارتباطات . یابدمیجمعیت و هم خویشاوندی افراد را دخالت داد و در نتیجه اریب ناشی از این عوامل را کاهش 
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 .Shao et al. 2011; Kumar et al) برخوردارنداز اعتبار و اطمینان بیشتری شناسایی شده بین نشانگر و صفت  دارمعنی

2015.)  

ن تمامی لحاظ کرد بیعی وطاز تنوع موجود در جمعیت  گیریبهرهدر مقایسه با تجزیه پیوستگی، تجزیه ارتباطی به دلیل 

رآیند انتخاب احتی در فاز آن به ر توانمیکه  دهدمیوضوح نقشه ژنتیکی را افزایش  ،وقایعی که در طول تکامل افراد رخ داده است

پیوستگی برای شناسایی  یابینقشهتاکنون از . (Agrama et al. 2007; Zhu et al. 2008) به کمک نشانگر استفاده نمود

( دوازده 2010) .Pinson et al شده است. دانه استفادهباکتریایی تغییر رنگ خوشه و پوسیدگی  به مکان ژنومی صفت مقاومت

QTLs  برنج  11و  10، 8، 7، 3، 2، 1 هایکروموزوممرتبط با صفت مقاومت به پوسیدگی دانه و سوختگی باکتریایی خوشه را روی

 QTLه نزدیک به کتوجیه کرد  2002و  2001درصد از تغییرات فنوتیپی را طی دو سال  qBPB-3-1 ،14. شناسایی کردند

که نزدیک به نشانگرهای  شناسایی شد TeQingدر واریته مقاوم  QTLمنبع آلل مقاومت این  مرتبط با تاریخ گلدهی قرار داشت.

RFLP ،C515  وRG348x  در پژوهشی .بودواقع شده Mizobuchi et al. (2013 یک )QTL ی مقاومت به بیمار

به  2015در سال  هاآنس شناسایی کردند. سپ 1روی کروموزوم شماره  Keleدر کولتیوار  RBG2پوسیدگی دانه را به نام 

رهای ریزماهواره کیلوبازی نشانگ 502در فاصله  QTLنشان داد که این  هاآنپرداختند. نتایج  RBG2دقیق  یابینقشه

RM1216  وRM11727 ( واقع شده استMizobuchi et al. 2015.)  امل کنترل مناطق ژنومی پیوسته با عوبه طور کلی

و  سنجیاعتبار پس از1397و  1396در دو سال  MLMو  GLMرنگ دانه به کمک دو روش  تغییربه بیماری  کننده مقاومت

اری مفید واقع ه این بیمبم مقاوم برای انتخاب به کمک نشانگر و تولید ارقا برنج نژادیهای بهبرنامهدر  توانندمیدقیق  یابینقشه

 د.نگرد

ر پاسخ به مورد بررسی د هایژنوتیپرا بین  ایملاحظه نتایج آزمایش حاضر سطح تنوع فنوتیپی قابل: گیرینتیجه

 PICآماره الا بودن توجه به ب با شد.در مطالعه تجزیه ارتباطی حاضر مفید با تواندمیکه این تنوع  بیماری تغییر رنگ دانه نشان داد

های برنامهدر  هاآنز اشت و ااذعان دبه کارایی بالای این نشانگرها  توانمی اکثر نشانگرهای مورد استفاده در این مطالعهدر 

ریزماهواره،  شکلچندانگر نش 128بررسی ساختار جمعیت با دیگر به عنوان نشانگرهای مناسب و کارا استفاده نمود.  نژادیبه

رونی بعد از تصحیح بنف MLMو  GML هایمدلاحتمالی تقسیم نمود. در تجزیه ارتباطی بر اساس  جمعیتزیر 2را به  هاژنوتیپ

ی هانشانگر ارتباط شان دادند.نبا صفت مقاومت به تغییر رنگ دانه  داریمعنینشانگر ارتباط  3و  12دو سال زراعی به ترتیب  طی

RM242 ،RM5709  وRM5955 هر دو سال در یابیش ارتباطبه وسیله هر دو رو تغییر رنگ دانهصفت مقاومت به بیماری  با 

برنج جهت گزینش به کمک  نژادیبه هایبرنامهدقیق در  یابینقشهو  سنجیاعتبارپس از  توانندمی ااین نشانگره که ،بود دارمعنی

 ند. ه کار رومقاوم به بیماری تغییر رنگ دانه ب هایژنوتیپمعرفی  در خصوص انتخاب والدین مناسب جهتنشانگر 

 



   (1399 تابستان، 2، شماره 12مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

 

179 
Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 
 

 سپاسگزاری

 پژوهش این اجرای برای زملا امکانات کردن فراهم خاطر به لرستان هدانشگا کشاورزی و دانشکده کشور برنج تحقیقات از مؤسسه

 .شودمی قدردانی و تشکر

 

 منابع

جی در د رقم خارایرانی و چن شدهاصلاحمقاومت به بیماری تغییر رنگ دانه در ارقام برنج محلی و  (1394فریدون؛ ) دهکایی پاداشت
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