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 چکیده

وری اسرت و رهای هتروتیک امرری  روالدینی در میان گروههای لاینصحیح بندی طبقهبرنج هیبرید، نژادی بههای برنامهتوسعه  برای

 فواصر  ،در این تحقیقرو ایناز  نماید.کمک شایانی مناسب والدین  گزینشو  1Fعملکرد هیبریدهای بینی پیشدر  نژادگربهبه تواند می

 .نردابی قررار گرفتمرورد ارزیرشناسی گردهو ای گلچهبرنج با استفاده از صفات مورفولوژی،  لاین نرعقیم 40و  ینیلاین والد 20ژنتیکی 

 گرروه ر شراخه دو  اززیر با یکدیگر درنرعقیم نعمت نیز های لاینو زیر شاخه اول در  نرعقیم نداهای لایناد که نشان دافراد بندی گروه

و  Aمحمدی شصرتک، Aطار  سرن ، A، گررده Aحسرنی ، A خرزر ،(IR68899A× )دشرت  Aدشت  قیمنرعهای لاینقرار دارند.  اول

 نیز بعد از چنردین نسر ها لاینکه این شود مینابراین مشخص در یک گروه قرار گرفتند بطور جداگانه هبنیز هر کدا  ها نگهدارنده آن

در برنامره کارگیری و بره مطلروبنرعقیم ی هالاین انتخاب جهت توانمی یقتحق این نتایج از .اندرسیدهتلاقی برگشتی به خلوص بالایی 

  .نمود استفاده بالا عملکرد با نتاج یافتن منظوربه تولید برنج هیبرید

 

 شناسی، خصوصیات مورفولوژیکی و گردهبرنجهیبرید  سیتوپلاسمی، - ژنتیکی نرعقیمی کلیدی:های واژه
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 مقدمه

ارگیری و توسعه موفق برنج هیبرید در دو دهه گذشته در کبه

گیری از هتروزیس یا چین، پتانسی  بیشتر عملکرد برنج با بهره

 قدرت هیبرید در گیاهان خودگشن را به اثبات رسانید

درصد   15-20برنج هیبرید  جا کهاز آن (.1994 ،1ویرمانی)

پاکوتاه ژادی نبههای عملکرد بیشتری را نسبت به بهترین لاین

و  ویرمانی؛ 1994، ویرمانی؛ 1994، 2یوآن) نشان داده است

تکنولوزی برنج هیبرید راهکار مؤثری بنابراین  (.2003همکاران، 

، یوآن) کرده است ارائهدر افزایش بیشتر عملکرد جهانی برنج 

، جانایا و حسین؛ 1998، 3هی و لیو؛ 1994، ویرمانی؛ 1994

تولید بذرهای هیبرید تجاری در در این بین جهت . (2000

. باشدمیامر کارگیری پدیده نرعقیمی از  روریات برنج، به

 ولیاند، اگرچه انواع مختلف نرعقیمی در برنج شناسایی شده

آوری سیتوپلاسمی در توسعه و تکام  فن -ژنتیکی نرعقیمی

، و همکاران ویرمانی) تولید بذر هیبرید نقش بیشتری دارد

منبع نرعقیم  20حدود  1998تا  1980های لطی سا (.1997

های دلی  ایجاد لاینبه WAاما از منبع  شناسایی شده است

کننده برای های اعادهنرعقیم پایدار و وجود تعداد زیاد لاین

 شود، در تولید هیبریدهای تجاری بیشتر استفاده میهاآن

 . (1998، 4مانو ز ویرمانی)

ی هراهی والردینی در میران گرروهرالاین صحیحبندی طبقه    

امرری  بررنج هیبریردنژادی بههای برای توسعه برنامه هتروتیک

در انتخراب والردین و نژادگر برهتوانرد بره  روری است که مری

و  5نیرا) نمایردکمک شرایانی  1Fهای بینی عملکرد هیبریدپیش

 ه دروقفبیهای تلاشبا های گذشته طی سال .(1999همکاران، 

برنج هیبرید در ایران، تعردادی لایرن نژادی بههای نامهبراجرای 

هرا در سیتوپلاسمی تولید گردید که این لایرن -ژنتیکی نرعقیم

مررورد  1Fکرارگیری در تولیررد هیبریرد شررای  ارزیرابی و یررا بره

 برا .(2005و همکراران،  6بابائیان جلودار)گیرند استفاده قرار می

 B هرایلاین که است شدهنشان داده  آمده، عم  به هایبررسی

 تشرکی   CMSهرایلایرن در را تیر  از خارج گیاهان بیشترین

( خلوص ژنتیکی 2002)کومار و سیندهو طبق گزارش  .دهندمی

 .(1996، 7ورمرا) باشردمیدرصد  98بذر هیبرید تجاری در هند 

ناخالصری در لایرن مرادری،  درصرد 1گزارش شرده کره حتری 

کیلروگر  در هکترار  100را حدود واند عملکرد بذر هیبرید تمی

                                                           

1. Virmani 

2. Yuan 

3. He and Liu 

4. Virmani and Zaman 

5. Nghia 

6. Babaeian jelodar 

7. Verma 

و همکراران،  9یاشریتولا ؛1998و همکراران،  8مرائو)کاهش دهد 

 بررای CMS هرایلایرن ژنتیکری خلروص حفظ بنابراین. (2002

و  یاشریتولا) باشردمی  روری هتروزیس پتانسی  از برداریبهره

 هرایلایرن و هیبریرد برذور خلروص ارزیرابی .(2002همکراران، 

 صرورت 10GOT آزمرون از اسرتفاده برا معمرول طروربه والدینی

 دهیگر  و مورفولوژیک خصوصیات ارزیابی براساس که گیردمی

جنرا و  ؛1998، 11بالسرتر و کرارمن) باشردمری بلرو  مرحلره در
و همکاران،  14سن  ؛2006و همکاران،  13گارگ ؛1999، 12پندی

هرای تجزیه فاصله ژنتیکی نیز ابزار مفیدی برای برنامره(. 2006

دهرد و حلقره مهمری برین قرار مری نژادگربهدر اختیار  نژادیبه

 باشررداز منررابع ژنتیکرری موجررود، مرری برررداریحفاظررت و بهررره

 تجزیه (.2003، 16پراسانامحمدی و  ؛1999و همکاران،  15بوهن)

زراعری  –فاصله ژنتیکی ارقا  برنج براساس صرفات مورفولروژی 

 ؛1995مکراران، و ه 17ماهاپراترا)گیررد طور معمول انجا  مریبه

. (2009و همکاران،  19الونم ؛1999نیا و همکاران،  ؛1995، 18کاو

برا چند متغیره  هایروشاز با استفاده  کینشانگرهای مورفولوژی

قیمت بررای نیاز به امکانات پیچیده و گرانعد مزایایی همچون 

 هرایاز نشرانگر هنروز کم هزینه بودنن و ساده بود، گیریاندازه

اسرتفاده هرا ی برای بررسی میزان قرابت بین ژنوتیر مرفولوژیک

و  21یکرروربلین ؛2001و همکرراران،  20مانیفسررتو) شررده اسررت

چنرین میرزان هم .(2003و همکاران،  22آلمانزا ؛2002همکاران، 

و فاصرله ژنتیکری والردین در مطالعرات  1Fارتباط بین هیبریرد 

و همکراران،  23زنر ) تعدادی از محققرین بررسری شرده اسرت

1995.) 

ارزیررابی انشررعاب ژنتیکرری در میرران  ،هرردا از ایررن تحقیررق    

و  والرردی هیبریررد برررنج ی ایزوسیتوپلاسررمی و ارقررا هررالاین

 و هرا در برنامره تولیرد بررنج هیبریردبینی مطلوبیت لایرنپیش

 از اسرتفاده برا ایزوسیتوپلاسرمی بررنج هرایلایرن سرازیخالص

 بود.  فولوژیکرمو نشانگرهای

                                                           

8. Mao 

9. Yashitola 

10. Grow of Test 

11. Ballestter and Carmen 

12. Jena and Pandey 

13. Garg 

14  . Sang 
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 هامواد و روش

 سیتوپلاسمی لاین نرعقیم 7شام   استفاده مورد ژنتیکی مواد

(A )نگهدارنده آن و لاین( هاB هالاین،) لمللی ابین مرکز از

حاص  از  نرعقیم لاین 33 چنینهم و رنج فیلیپینب تتحقیقا

ا شده ایرانی برقم بومی و اصلاح 12هفتمین تلاقی برگشتی 

 ردهای والدینی و لاین های نرعقیم معرفی شده از ایریلاین

 بابائیان)بود  طبیعی ساریمنابع  و کشاورزی علو  دانشگاه
، 1391در سال زراعی (. 1)جدول  (2005و همکاران،  جلودار

ر صورت آزمایشی دبهها و والدین آن های نرعقیمبذور لاین

با سه تکرار کشت  های کام  تصادفیقالب طرح پایه بلوك

اصله فاز بذرپاشی در خزانه، نشاها با  سپ یک ماهحدود گردید. 

 شدند. کشتمتر در زمین اصلی سانتی 25 × 25

و صفات  دهی، جهت ارزیابی خصوصیات گلچهبعد از گ     

های ( از داخ  لاین9-11در ساعات اولیه صبح ) آلوگامیک،

خوشه انتخاب و  2بوته از هر لاین و از هر بوته  3، موردمطالعه

ی همچون طول کیسه بساك، طول میله جهت بررسی صفات

میزان خروج خوشه از غلاا  پرچم، طول کلاله، طول گلو ،

(1EP درصد باروری ) دانه گرده(F ،)( 1شک  دانه گرده :

طول گلچه (، 2FPها )درصد باروری خوشه : کروی(،2چروکیده، 

ذ ولر و با کاغو عرض گلچه به آزمایشگاه منتق  و در زیر بینوک

گیری صفات مطابق گیری شدند. همه اندازهندازهشطرنجی، ا

و همکاران،  ویرمانی) سیستم ارزیابی استاندارد انجا  گرفت

 .(2002، 3ایری؛ 1997

های تعیین درصد عقیمی لاین ومطالعه باروری دانه گرده     

، ایری؛ 1997و همکاران،  ویرمانی) نرعقیم از روش ویرمانی

ی دانه گرده از طریق ا افه زیآمرن  با استفاده از (2002

(، به نمونه 2I-KI) میپتاس دوری -دیدیدرصد  یک نمودن محلول

و مشاهده در  دیاسلا  یبساك( از مح وارهیمواد زائد )د و حذا

فنولوژی و چنین بررسی صفات هم. انجا  گردید میکروسکوپ

دهی، گ درصد  50دهی، گ درصد  5 تعداد روز تامورفولوژی 

، : زرد(3: زرد روشن؛ 2: سفید؛ 1) هی، رن  بساكدپایان گ 

: ارغوانی روشن؛ 4: زرد؛ 3: سبز روشن؛ 2: سفید؛ 1) رن  کلاله

یت ندازه ریشک، مقبولوجود یا فقدان ریشک، ا ،: ارغوانی(5

خوار، رن  پایه بوته، یکنواختی ساقه کر  فنوتیپی، تحم  به

ها، رن  در لاینهای خارج از تی  ها، تعداد بوتهفیزیکی لاین

دهی )متوس  ده بوته به سنبلهدر مرحله  ارتفاع بوته نوك دانه،

، تعداد پنجه بارور، طول برگ پرچم، عرض برگ متر(سانتی

                                                           

1. Exsertion Panicle 

2. Fertility Panicle 

3. IRRI 

دهی و مساحت پرچم، طول خوشه، تعداد گلچه، طول دوره گ 

 (.2002، ایری)برگ پرچم برای هر لاین انجا  گرفت 

و فاصله  (1952) 4ائواز روش رماهالانوبیس فاصله     

تخمین  (1973) 5سوکال وت یاسنتاکسونومی استاندارد از روش 

 برای بررسی فاصله تاکسونومی استاندارد، میانگینزده شد. 

هر  مقادیر یق میانگین ازبا تفر ایخوشهها قب  از تجزیه لاین

ماتریس فاصله  .شد استانداردو تقسیم بر انحراا معیار صفت 

صفت  Nهای منفرد و  jو  i( برای ijDاندارد )تاکسونامی است

 صورت زیر محاسبه شد.مورفولوژی به

(1)                            1/2N]  / 2 )jkX – ki(X 1i=
n[∑=  ijD  

می با فاصله تاکسونواز طریق  ایخوشهتجزیه چنین هم    

 6جفت گروهی غیروزنی با میانگین حسابیاستفاده از روش 

(UPGMAا )نجا  شد. 

هررای هررای مربرروط برره تجزیرره مورفولرروژی برررای لایررنداده    

ماهرالانوبیس و  2dای خواهری نعمت، با استفاده از معیار نمونره

، بررره مررراتریس فاصرررله ژنتیرررک فنوتیپیرررک PASTافرررزار نر 

(Phenotypic Genetic Distance Matrix ) تبرردی  شررد در

ای به روش جفرت هنتیجه دندروگرامی با استفاده از تجزیه خوش

دست آمد. برازش )تطبیرق( هگروهی غیروزنی میانگین حسابی ب

بین ماتریس فاصله و دندروگرا  با  ریب همبستگی کوفنتیرک 

(r )( 1962، 7رالفو سوکال)  افزار و با نرPAST  محاسبه شد. از

عنروان ارزش برهحاص  از  رایب تشابه میانگین فاصله ژنتیکی 

 .(2009، مالون)استفاده شد  هاشهخوبرش برای توصیف 

ای برا اسرتفاده از ها از تجزیه خوشهبندی ژنوتی جهت گروه    

فاصله اقلیدسی و  مربعو  ریب تشابه با  NTSYS 2.02افزار نر 

 ادغرا  برا صرورت بردین صرورت گرفرت. UPGMAبا الگوریتم 

 شناسریو گلچره ی مربوط به صفات زراعری، مورفولروژیهاداده

افرزار ها برا نرر که از این داده آمد دستبه 60×18 ریسمات یک

SPSS ماتریس شباهت ها و پس از استانداردکردن میانگین داده

هرا بندی ژنوتیر ایجاد شد و از این ماتریس برای گروه 60× 60

 استفاده گردید. NTSYSافزار در نر 

                                                           

4. Rao 

5. Sneath and Sokal 

6. Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic 

Averages 

7. Sokal and Rohlf 
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 د مادری و نگهدارندههای نرعقیم حاص  از تلاقی برگشتی و واللاین اسامی :1جدول 
Table 1: List of CMS lines of backcross and maternal and maintainer lines 

 ردیف
Row 

 های نرعقیم حاص  از تلاقی برگشتینمونه لاین
Male sterile lines derived from the 

backcross 

 ردیف

Row 

های نرعقیم حاص  از تلاقی برگشتی و نمونه لاین

A مادری هایلاین 

Male sterile lines derived from the backcross 

and A lines 

 ردیف

Row 
 B -نمونه لاین

B Line 

L1 

 ( IR58025A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR58025A) 
L21 

 (Aخزر  ×)گرده  Aگرده 
Gerde A (Gerde × Khazar A) 

L41 IR68897 B 

L2 
 (IR68280A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR68280A) 
L22 

 (IR68888A ×)گرده  Aگرده 
Gerde A (Gerde × IR68888A) 

L42 IR68888 B 

L3 
 (IR68899A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR58025A) 
L23 

 (A2دانش× )گرده  Aگرده 
Gerde A (Gerde × Danesh A2) 

L43 IR68280 B 

L4 
 (Aخزر × )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × Khazar A) 
L24 

 دانش× )حسنی ریشک قرمز  Aسنی ریشک قرمز ح

A2) 
Hasani Rishak Ghermiz A (Hasani Rishak 

Ghermiz × Danesh A2) 

L44 IR69224 B 

L5 
 (IR62829A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR62829A) 
L25 IR68888A L45 IR58025 B 

L6 
 (IR67684A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR67684A) 
L26 IR68280A L46 IR62829 B 

L7 
 (IR68888A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR68888A) 
L27 IR69224A L47 IR67684B 

L8 
 (IR69224A× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × IR69224A) 
L28 IR58025A L48 IR68899B 

L9 
 (A2دانش× )ندا  Aندا 

Neda A (Neda × Danesh A2) 
L29 IR62829A L49 

 Bخزر 
Khazar B 

L10 
 (A2دانش× )حسنی  Aحسنی 

Hasani A (Hasani × Danesh A2) 
L30 IR68899A L50 

 Bندا 
Neda B 

L11 
 (IR68888A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR68888A) 
L31 

 Aخزر 
Khazar A 

L51 
 Bحسنی 

Hasani B 

L12 
 (IR68899A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR68899A) 
L32 

 (IR58025A ×اوندا ) Aاوندا 
Avanda A (Avanda × IR58025A) 

L52 
 Bنعمت 

Nemat B 

L13 
 (IR62829A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR62829A) 
L33 

 (IR68280A× )سن  طار   Aسن  طار  
Sang Tarom A (Sang Tarom × IR68280A) 

L53 

 Bشصتک محمدی 
Shastak 

Mohammadi B 

L14 
 (IR68897A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR68897A) 
L34 

 ( Aخزر× )سن  طار   Aسن  طار  
Sang Tarom A (Sang Tarom × Khazar A) 

L54 
 Bدشت 

Dasht B 

L15 

× )شصتک محمدی  Aشصتک محمدی 

 (A2دانش
Shastak Mohammadi A (Shastak 

Mohammadi A × Danesh A2) 

L35 
 (A2دانش× )سن  طار   Aسن  طار  

Sang Tarom A (Sang Tarom × Danesh A2) 
L55 

 Bاوندا 
Avanda B 

L16 
 (IR68899A× )دشت  Aدشت 

Dasht A (Dasht × IR68888A) 
L36 

 (IR69224A× )سپیدرود  Aسپیدرود 
Sepidrood A (Sepidrood × IR69224A) 

L56 
 B 3آم  

Amol 3B 

L17 
 ( IR68888A ×)دشت  Aدشت 

Dasht A (Dasht × IR68888A) 
L37 

 ( IR68897A×)سپیدرود  Aسپیدرود 
Sepidrood A (Sepidrood × IR68897A) 

L57 
 Bگرده 

Gerde B 

L18 
 (IR68899A ×)اوندا  Aاوندا 

Avanda A (Avanda × IR68899A) 
L38 

 (IR62829A× )سپیدرود  Aسپیدرود 
Sepidrood A (Sepidrood × IR62829A) 

L58 

حسنی ریشک قرمز 
B 

Hasani Rishak 
Ghermiz B 

L19 
 (IR69224A ×3)آم  A 3آم  

Amol 3A (Amol 3A × IR69224A) 
L39 

 ( IR67684A×)سپیدرود  Aسپیدرود 
Sepidrood A (Sepidrood × IR67684A) 

L59 
 Bسن  طار  

Sang Tarom B 

L20 
 (IR68888A ×3)آم  A 3آم  

Amol 3A (Amol 3A × I IR68888A) 
L40 

 (A خزر× )سپیدرود  Aسپیدرود 
Sepidrood A (Sepidrood × Khazar A) 

L60 
 Bسپیدرود 

Sepidrood B 
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 نتایج و بحث

نتایج حاص  از محاسبه شباهت بین جفت افراد که برا اسرتفاده 

( انجا  پذیرفت نشان ijDفاصله اقلیدسی ) مربعاز برآورد  ریب 

× )نعمرت  Aنعمرت  نعمرت، هرای نررعقیمکه در بین لایرن داد

IR68888A و نعمررت )A  نعمرررت( ×IR62829Aبیش )تررررین 

هرای خرواهری ( را دارا بودند و البته سایر لایرنijD= 1شباهت )

(. ijD > 96/0) نیز شرباهت بسریار برالایی برا یکردیگر داشرتند

( ijD=  92/0نعمت شباهت یکسانی برا )نرعقیم های تمامی لاین

یرک هرا بره رقم والدی خود داشته است بنرابراین تمرامی لایرن

کره در زمانی (.2 )جدول. میزان به خلوص ژنتیکی دست یافتند

ود والدین از نظر ژنتیکی شبیه به هم باشرند چنرد تلاقری معرد

کرره بررا انتخرراب حالیممکررن اسررت کررافی برره نظررر برسررد در

عنوان والدین در تلاقری برگشرتی جهرت های متفاوت بهژنوتی 

رگشتی نیاز حذا اطلاعات ژنتیکی نامطلوب، به چندین تلاقی ب

 (.1392، و باقری باشد )فارسیمی

کار رفترره در ایررن تحقیررق )ارقررا  ه ررریب تشررابه ارقررا  برر    

نگهدارنده باروری و ارقا  ایرانی( نشان داد که دو رقم المللی بین

ترررین میررزان تفرراوت را بیش IR67684Bشصررتک محمرردی و 

بریرد شود که ارقا  هیبینی می( بنابراین پیش3 داشتند )جدول

حاص  از تلاقری ایرن دو رقرم هترروزیس برالایی نشران دهنرد. 

کلی، رقم شصتک محمردی در برین ارقرا  موردمطالعره، طوربه

تری در بررسی جفت افرراد از خرود نشران  ریب شباهت پایین

توان این تفاوت را ناشی از زودرسی، دارا بودن داده است که می

متفرراوت در برررگ پرررچم وسرریع، ارتفرراع بلنررد و خصوصرریات 

ت مورفولوژی گلچه دانست. رقم حسنی ریشک قرمرز نیرز تفراو

نشان داده اسرت کره البتره ایرن رقرم نسبتاً بالایی با سایر ارقا  

برا رقرم حسرنی داشرته اسرت. از  (ijD=  09/0)شباهت برالایی 

که رقم حسنی ریشک قرمز از توده جمعیت رقرم حسرنی جاآن

برا یکردیگر دور از  بینری شرباهت ایرن دوخالص گردیده پریش

 انتظار نبود.

 ریب تشابه نشان داد که رقم ندا و نعمت شباهت بالایی برا     

، لایررن رقررمکرره ایررن دو جااز آن (ijD=  29/0)یکرردیگر دارنررد 

 (.3 بینی بود )جدولخواهری یکدیگرند شباهتشان قاب  پیش

با دو رقم حسرنی ریشرک قرمرز  3ترین تفاوت رقم آم بیش    

(36/0  =ijD)  و حسنی(39/0  =ijD) ( کره 3 بوده است )جدول

ارقرا  و  نژادیبرهگیری و توان در برنامه دورگاز این تفاوت می

ایجاد تنوع ژنتیکی بیشتر بهره برد. چنانچه تفاوت برین والردین 

کننده در تلاقی بیشتر باشد امکان ظهور ترکیب مطلروب شرکت

د خواهرد داشرت جدید بیشتری در میزان جمعیت کمتر، وجرو

 گیرد. بنابراین گزینش بوته برتر با سهولت بیشتری انجا  می

بندی افراد براساس نمودار درختی با استفاده از تجزیره گروه    

تمامی نه گروه تشکی  شده و  (، نشان داد که1شک  ای )خوشه

( و L8, L7, L6, L5, L4, L3, L2, L1L ,9هرای نررعقیم نردا )لاین

( برا L13, L12, L11L ,14های نرعقیم نعمت )ی لاینچنین تمامهم

قرررار  اول و دو  رگررروهیزدر  بیترتبررهاول و  یکرردیگر در گررروه

تواند دلی  بره خلروص رسریدن ایرن بندی میدارند و این گروه

ها، های دو گروه از لاینها باشد بنابراین تمامی این ژنوتی لاین

ر شربیه شرده و بره بعد از شش نس  تلاقی برگشتی، به یکردیگ

هرای ارقرا  نردا و نعمرت لایرنخلوص ژنتیکی بالایی رسریدند. 

و سرن  طرار   3خواهری یکدیگر هستند که از تلاقی رقم آم 

هرای نررعقیم اصلاح گردیدنرد بنرابراین شرباهت ژنتیکری لاین

ای نشران داد تجزیه خوشرهها دور از انتظار نیست. حاص  از آن

های ( نیز در گروه لاینB( )54L تکه رقم نگهدارنده نعمت )نعم

های نرعقیم نرعقیم نعمت قرار گرفته که مؤید آن است که لاین

و نگهدارنده نعمرت، شرباهت ژنتیکری برالایی پیردا کررده و بره 

 رساند. های نرعقیم را میخلوص رسیدن لاین

( و 16L) (A68899IR× )دشرررت  Aدشرررت  نررررعقیملایرررن     

قرار گرفتنرد  چهار  رگروهیزاول و  ه( نیز در گرو57Lنگهدارنده )

لایرن  ،دشرتشود که از دو لایرن نررعقیم بنابراین مشخص می

بعررد از چنرردین نسرر  تلاقرری  (IR68899A× )دشررت  Aدشررت 

 برگشتی به خلوص بیشتری رسیده است.

( نیرز در یرک 49L( و نگهدارنرده )31L) A خرزر نرعقیملاین     

ود که این لاین نیز بعد شگروه قرار گرفتند بنابراین مشخص می

 از چندین نس  تلاقی برگشتی به خلوص بالایی رسیده است.

المللری های برینژنوتی  اغلبای نشان داد که تجزیه خوشه    

نررعقیم  هرایکره لایرنطوریگیرنرد بهدر یک گرروه قررار مری
), 29), IR62829A(L26), IR68280A(L25IR68888A (L

)30A(L68899IR و در مجراور هرم قررار دو  گروه  با یکدیگر در

IR42B (L 68888IR ,(68280 شران های نگهدارندهدارند و لاین

)48B (L68899), IR46B (L 62829), IR43B (L  نیز در کنار هم

اند بنابراین شباهت این هایشان قرار گرفتهلاین Aو در مجاورت 

شود و نشان از تنروع پرایین ایرن ها به یکدیگر مشخص میلاین

هرا اسرت. لایرن ها و میرزان نزدیکری خلروص ژنتیکری آنلاین

)28A (L58025IR نیز با لاین نگهدارنده )45B (L58025IR  خود

هرای نررعقیم در یک گروه و با کمی فاصله در کنار دیگرر لایرن

 المللی قرار دارد.بین

( نیز در گروه لاین نگهدارنده خرود 10Lلاین نرعقیم حسنی )    

(59Lو در کنا )( 58ر حسنی ریشرک قرمرزL قررار دارد. حسرنی )

ریشک قرمز حاص  جهرش خرود بره خرودی از تروده جمعیرت 

عنوان حسنی بوده که ریشک قرمز در آن ایجاد شده است و بره
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لاین جدید مطرح شده است بنابراین کنار هم قرار گررفتن ایرن 

 ارقا  در یک گروه دور از انتظار نیست.

 Aگررده ، (21L)(A خرزر× گررده ) Aنرعقیم گررده  هایلاین    

و ، (23L)(2دانرش× گررده ) Aگرده ، (22L)(A68888IR × گرده)

 و( نیز در یک خوشه قرار گرفتنرد 56L) B گردهلاین نگهدارنده 

و  ها نیز به خلروص ژنتیکری موردنیراز رسریدهبنابراین این لاین

 دهند.شباهت ژنتیکی بالایی با لاین نگهدارنده خود نشان می

 (IR68280A× )سن  طار   Aهای نرعقیم سن  طار  لاین    

(33L ،)  سن  طارA   سرن  طرار( × خرزرA) (34L و لایرن ،)

خوشه قرار گرفتند و  ( نیز در یک50L) Bسن  طار  نگهدارنده 

ها نیز به خلروص ژنتیکری موردنیراز رسریده و بنابراین این لاین

 دهنرد.نشران مریشباهت ژنتیکی بالایی با لاین نگهدارنده خود 

ی سن  طار  به علت عقیمی متفراوتی هاالبته این گروه از لاین

مشاهده شد  هاآنکه از خود نشان دادند و باروری نسبی نیز در 

بررنج نژادی برهجهت تولید بذر هیبرید مناسب نبوده و از برنامه 

 هیبرید حذا شدند. 

 دانرش× )شصتک محمدی  Aلاین نرعقیم شصتک محمدی     

2A( )15Lشصتک محمدی  ( و نگهدارندهB (60Lنیرز )  در یرک

بنابراین ایرن لایرن نیرز بره خلروص ژنتیکری  گروه قرار گرفتند.

ترررین قسررمت بررالایی رسرریده اسررت. ایررن دو لایررن در پررایین

هرا ترین فاصرله را برا سرایر لایرنو بیش دندروگرا  قرار گرفتند

تررین هرا بیشدهنده آن است که با سایر ژنوتی که نشان دارند

ها، برای بررسری توان از آن در تلاقیتفاوت ژنتیکی را دارد و می

پذیری اسرتفاده نمرود البتره ایرن لایرن از نظرر مولکولی توارث

رغم زودرسی و کیفیت دانه( مطلوب بره )علی خصوصیات زراعی

 د.رسنظر نمی
 

 

 گر و والد نگهدارنده ) ریب مربع فاصله اقلیدسی(های نرعقیم سیتوپلاسمی نعمت با یکدی ریب تشابه لاین :2 جدول
Table 2: Similarity of Nemat CMS lines and B line (Square Euclidean Distance Coefficient) 

 Aنعمت 

 (IR68897A× )نعمت 
Nemat A  

(Nemat × IR68897A) 

 Aنعمت 

 (IR62829A× )نعمت 
Nemat A 

(Nemat × IR62829A) 

 Aنعمت 

 (IR68899A× )نعمت 
Nemat A  

(Nemat × IR68899A) 

 Aنعمت 

 (IR68888A× )نعمت 
Nemat A 

 (Nemat × IR68888A) 

 هالاین
Lines 

 (IR68888A× )نعمت  Aنعمت     
Nemat A (Nemat × IR68888A) 

   0.99 
 (IR68899A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR68899A) 

 (IR62829A× )نعمت  Aنعمت  1 0.98  
Nemat A (Nemat × IR62829A) 

 0.98 0.95 0.96 
 (IR68897A× )نعمت  Aنعمت 

Nemat A (Nemat × IR68897A) 

 Bنعمت  0.93 0.92 0.92 0.92
Nemat B  
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 شده و با روش مربع فاصله اقلیدسیگیریهای مورد مطالعه براساس صفات اندازهدندروگرا  ژنوتی  :1شک  

Fig. 1: Dandrogram of genotypes based on traits measured by the Square Euclidean Distance 
 

 

 

 UPGMAای به روش تجزیه خوشه
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 فاصله اقلیدسی( مربعالمللی نگهدارنده باروری ) ریب  ریب تشابه تعدادی از ارقا  والدینی و ارقا  بین :3 جدول
Table 2: Similarity of CMS lines and B lines (Square Euclidean Distance Coefficient) 
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IR68888 B 0.99                   

IR68280 B 0.97 0.97                  

IR69224 B 0.92 0.91 0.94                 

IR58025 B 0.86 0.85 0.83 0.68                

IR62829 B 0.90 0.94 0.89 0.77 0.82               

IR67684 B 0.85 0.87 0.87 0.69 0.90 0.82              

IR68899B 0.93 0.95 0.94 0.87 0.80 0.88 0.81             

 Bخزر 
Khazar B 

0.91 0.89 0.93 0.97 0.73 0.73 0.79 0.81            

 Bسن  طار  
Sang Tarom B 

0.79 0.78 0.87 0.85 0.51 0.75 0.56 0.84 0.78           

 Bسپیدرود 
Sepidrood B  

0.77 0.77 0.87 0.79 0.62 0.77 0.57 0.81 0.71 0.93          

 Bشصتک محمدی 
Shastak Mohammadi B  

0.49 0.46 0.45 0.65 0.05 0.28 0 0.50 0.56 0.66 0.46         

 Bاوندا 
Avanda B 

0.80 0.82 0.85 0.89 0.51 0.76 0.56 0.83 0.79 0.94 0.88 0.62        

 Bنعمت 
Nemat B 

0.92 0.89 0.96 0.91 0.85 0.82 0.86 0.87 0.92 0.82 0.84 0.38 0.79       

 Bندا 
Neda B  

0.88 0.88 0.93 0.85 0.80 0.90 0.76 0.90 0.80 0.90 0.96 0.43 0.88 0.92      

 Bگرده 
Gerde B  

0.77 0.76 0.80 0.84 0.49 0.78 0.45 0.71 0.765 0.90 0.86 0.64 0.89 0.76 0.84     

 Bدشت 
Dasht B  

0.93 0.90 0.91 0.93 0.80 0.77 0.71 0.88 0.91 0.84 0.84 0.67 0.84 0.92 0.89 0.80    

 Bحسنی ریشک قرمز 
Hasani Rishak Ghermiz B  

0.57 0.56 0.60 0.71 0.22 0.50 0.19 0.49 0.60 0.76 0.71 0.57 0.82 0.60 0.65 0.86 0.72   

 Bحسنی 
Hasani B 

0.71 0.71 0.73 0.79 0.33 0.64 0.36 0.71 0.67 0.92 0.82 0.72 0.91 0.70 0.76 0.89 0.80 0.90  

 B 3آم  
Amol 3B 

0.75 0.74 0.72 0.78 0.65 0.63 0.59 0.64 0.85 0.55 0.53 0.49 0.54 0.71 0.66 0.56 0.77 0.36 0.39 
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( نشان داد کره  رریب 2های نعمت )شک  ینتجزیه کلاستر لا

دست آمرده هب (1962رالف، سوکال و ) (r)همبستگی کوفنتیک 

است که میزان  62/0از مقایسه ماتریس عد  تشابه و دندروگرا  

دهد. این ها را نشان میانطباق دندروگرا  حاصله و ماتریس داده

 مقدار از  ریب، برای نمرایش گرافیکری فاصرله حرد متوسرطی

دسرت آمرد هب 38/0( برابرر 2rشود.  ریب تبیرین )محسوب می

از تغییررات تصرادفی هسرتند.  62/0دهنده آن اسرت کره نشان

عنوان ارزش بررش ( بره15/1اساس میانگین تشرابه ژنتیکری )بر

هرا تروان مشراهده کررد. تمرامی لایرن، دو گروه مریدندروگرا 

رند و شرباهت همراه رقم نگهدارنده نعمت در یک گروه قرار دابه

رساند. در گروه دو  رقم نگهدارنرده ها را میژنتیکی این ژنوتی 

شصررتک محمرردی و لایررن نرررعقیم حاصرر  از آن قرررار گرفررت.

 

های مورفولوژی با استفاده از دندروگرا  هفت لاین نرعقیم و نگهدارنده رقم نعمت و شصتک محمدی حاص  از تجزیه داده :2شک  

= میانگین 15/1( ،2r=  ریب تبیین )38/0=  ریب همبستگی کوفنتیک، UPGMA .62/0( با روش 2dالانوبیس )فاصله ژنتیکی ماه

 فاصله ژنتیکی )ارزش برش(

Fig. 2. Dendrogram of seven CMS line and maintainer of the Nemat and Shastak Mohammadi via morphological data 

using Mahalanobis Genetic Distance (d2) with UPGMA. 0.62 = Cophenetic Correlation Coefficient, 0.38 = coefficient 

of determination (r2), 1.15 = average genetic distance (cut value) 
 

 انتخاب جهت توانمی تحقیق این نتایج کلی، ازطوربه    

ید برنج در برنامه تولکارگیری و به مطلوبی نرعقیم هالاین

نمود. بنابراین  استفاده بالا عملکرد با نتاج یافتن منظوربه هیبرید

های نرعقیم خالصی که دارای ارتفاع بوته مناسب و زمان از لاین

کننده باروری های اعادهدهی مطلوبی در مقایسه با لاینگ 

 های اصلاحی برنج هیبرید بهره برد.توان جهت برنامههستند می
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Evaluation of Genetic Distance of Rice Male Sterile Isosytoplasmic Lines  
 

Afkhami Ghadi1*, A., Babaeian Jelodar2, N. A. and Bagheri3, N. A. 
 

Abstract 

 

Exact classification of parental lines between hetrotic groups is necessary for improvement of hybrid rice breeding 

programs because it can help breeders in parental selection and prediction of F1 hybrids yield. In this research, genetic 

distance of 18 parental and 40 male sterile lines were evaluated based on morphological, floral and palynological traits. 

Cluster analysis indicated that Neda male sterile lines were placed in first sub-group and also Nemat male sterile lines 

were in second sub-group of the first group. Dasht A (Dasht × IR68899A), Khazar A, Hasani A, Gerde A, Sang Tarom 

A, Shastak Mohammadi A and their maintainer lines were in one separate group. Therefore, these lines had high purity 

after seventh backcross. The results of this research can be used for selection of suitable CMS lines used in breeding 

projects of hybrid rice to find high performance progenies.  

 

Keywords: Genetic-cytoplasmic male sterility, Hybrid rice, Morphological and palynology traits 
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