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 مجله علوم كشاورزي ايران
 )٤٣-٤٩ ( ١٣٨٤، سال ١، شماره ٣٦جلد 

 
 ريزماهوارهاستفاده از نشانگر هاي ذرت با  ژنتيكي در اينبردلاين روابطتعيين

 
  ۴طباطبايي سيد ابراهيم  سيد بدرالدين،۳علی محمد شکيب، ۲عبدميشانيسيروس ، ۱ی نير دهقانفاطمه 

 ۵ساز  بانكه احمدو

 سابق كارشناسي ارشد و استاد دانشكده كشاورزي دانشگاه تهران ، دانشجوي ۲، ۱
 ، استاديار دانشكده كشاورزي دانشگاه صنعتي اصفهان ٤، عضو هيات علمي مؤسسه تحقيقات بيوتكنولوژي كشاورزي ٣

 ، عضو هيات علمي موسسه تحقيقات اصلاح و تهيه نهال و بذر٥
 ٩/٢/٨٣تاريخ پذيرش مقاله 

 
 خلاصه

 
 ۲-۶ا بوده و داراي واحدهاي تكراري               ان  هاي تكراري ساده از نشانگرهاي مولكولي دي                     ها يا توالي     هريزماهوار    

حفظ تنوع ژنتيكي به منظور اصلاح گياهان زراعي و ارتقاء سطح مديريت منابع ژنتيكي از                                                     . باشند   بازي مي   جفت    
 اينبردلاين مورد           ۴۶ی اهت ژنتيك      در اين مطالعه شب       . هاي اصلاحي ذرت برخوردار است                اهميت زيادي در برنامه           

استخراج       .  مورد بررسي قرار گرفت            های ريزماهواره      نشانگر    استفاده از      هاي اصلاحي ذرت با           استفاده در برنامه       
جفت آغازگر         هاي جوان ذرت با روش دلاپورتا و همكاران انجام شد و سپس تكثير با ده                                         از برگ      ا ان  دي 

 مولار و تحت          ۷داراي اوره       % ۶آكريلاميد       ده با استفاده از ژل پلي             محصولات تكثير ش          .  صورت گرفت        ريزماهواره    
  براساس حضور باند            الگوی باندی       . نقره قابل رويت گرديد              آميزي نيترات       شرايط واسرشتگي تفكيك شده و با رنگ                     

  محاسبه    جفت نشانگر         هر   اطلاعات چندشکلی برای             دهي شده و محتواي          نمره  ) صفر  (يا عدم حضور باند         )يك (
 آلل     ۶۹بوده و در مجموع         متغير     ۳-۱۴ جايگاه از   ها در     تعداد آلل     . برآورد شد      ۷۳/۰چندشکلی    و ميانگين      گرديد    

و   محاسبه      ضريب تشابه جاكارد            براساس   ها   ژنوتيپ    فاصله ژنتيکی          NTSYSافزار    با استفاده از نرم       . شناسايي شد    
 مورد      لاين   ۴۶ساس دندروگرام حاصله،             بر ا  .  شد  استفاده    بندي   گروه  ای دورترين همسايه برای                 روش تجزيه خوشه        

 از دو گروه  هتروتيكي مخالف و                    MO17 و B73وجود دو اينبردلاين تجاري               .  در سه گروه قرار گرفتند            مطالعه   
نتايج حاصل نشان داد كه                 . ها به تفسير دندروگرام بدست آمده كمك نمود                         همچنين تيپ آندوسپرمي اينبردلاين                  

و از اينرو ابزار مفيدي براي             شان دهند      ن بين لاين ها       بالايي را      شکلی  چند  ند  قادر   های ريزماهواره      نشانگر    
توان در تعيين            از اين ويژگي مي        .  روند   مي بشمار      هاي مختلف         بندي آنها در گروه           ها ودسته     نگاري ژنوتيپ         انگشت   
 .بيني هتروزيس در توليد هيبريد ذرت استفاده نمود هاي هتروتيك و پيش گروه

 
 ، ذرت، تنوع ژنتيكيماهوارهريز : كليديواژه های

 
 مقدمه

 كه سطح وسيعي از اراضي         مهم است  گياهان زراعي     از   ذرت 
طح   س. زراعي قابل كشت را به خود اختصاص داده است             

زيركشت، ميزان توليد و عملكرد در واحد سطح ذرت در جهان                  
افزايش توليد با      . باشد پس از گندم و برنج مقام سوم را دارا مي        

 از منابع ژنتيكي و تنوع موجود در آنها ميسر               استفاده بهينه
در اين راستا و به منظور رسيدن به اين هدف            . گردد  مي

هاي كلاسيك به تنهايي كافي نبوده و به نشانگرهاي                 روش 
كاربرد نشانگرها موجب        . مولكولي به عنوان مكمل نياز دارند    

هاي اصلاحي شده و در افزايش توليد محصولات                 تسريع پروژه 
 ). ۱۷(ي و دامي سهم اساسي خواهد داشت زراع

هستند   ا ان دي نشانگرهای   از جمله  های ريزماهواره   نشانگر
  ا ان ديدر سطح مولکول      ها را     كه اختلاف ژنتيكي بين ژنوتيپ    

براي ابزار مناسبی    ،  بالاچندشکلی  و بدليل    نشان می دهند     

 فاطمه دهقان نيري: مكاتبه كننده



 ١٣٨٤، سال ١، شماره ٣٦مجله علوم كشاورزي ايران، جلد  ۴۴

 د ناشب   ذرت مي    گياهان مختلف از جمله     ارزيابي تنوع ژنتيكي در       
   جفت بازی  ۲-۶هاي تكراري كوتاه     ها، توالي  ريزماهواره). ۴(

 را تشكيل     جفت باز   ۲۰-۱۰۰لهايي به طو    كه بخش هستند
احاطه کننده جايگاه های ريزماهواره          هاي   توالي ).٩، ٢(دهند  مي
هاي داخل يك جنس و          ، در داخل يك گونه  يا در گونه         ای

ي باشند و از آنها     هاي خويشاوند حفاطت شده م      در جنس  "ندرتا
جايگاه های      به منظور تكثير   آغازگر   توان براي طراحي   مي

 ).٦، ٥( استفاده نمودريزماهواره ای 
در ژنوم، سطح بالاي تنوع آللي در         ها   فراوانی ريزماهواره   

اين نشانگرها،     جايگاه های ريزماهواره ای و سهولت بكارگيري              
ويژگي ديگر     . است آنها را از نشانگرهاي ژنتيكي مشهور ساخته      

بارز بودن آنها و امكان تشخيص افراد               هم ،ها  ريزماهواره  
 همكاران    وسنيور  ).١٤، ١٣( باشد  هتروزيگوت از هموزيگوت مي   

 سطح بالايي از     ريزماهواره  هایگزارش كردند كه نشانگر     ) ۱۹۹٨(
توان براي    مي ها  و از آن   دهند مي نشان  را در ذرت      چندشکلی 

 ماتسوکا و     .ر اين گياه استفاده نمود   بررسي تنوع ژنتيكي د   
  ه روابط    براي مطالع ريزماهواره   نشانگر از) ۲۰۰۲(همكاران  

هاي بدست     با تعيين توالي آلل    . تكاملي در ذرت استفاده كردند        
اي از موتاسيون در      آمده مشخص گرديد كه الگوي پيچيده      

تنوع ژنتيكي در       .  وجود دارد   ريزماهواره  مناطق مجاور تكرارهاي       
 آنها را     باروری   بوده و اين طبيعت خود    ۰۱/۰نبردها كمتر از   اي

همچنين مشخص گرديد كه در ذرت در مقايسه               . دهد نشان مي
 وحشي نزديك آن تنوع ژنتيكي كم شده كه در          خويشاوندان  با 

با استفاده     ) ۲۰۰۱(لو و همکاران    .می باشد اثر اهلي شدن ذرت   
هاي ذرت را     بردلاين  تنوع ژنتيكي در اين ،ريزماهواره  از نشانگر 

نتايج آنها نشان داد كه تنوع ژنتيكي در        . مورد بررسي قرار دادند  
اي سبب توليد      هاي ذرت كاهش يافته و اصلاح شجره         اينبردلاين
 كه پايه ژنتيكي در آنها           است اي گرديده     هاي برگزيده   اينبردلاين

نشان دادند     ) ۱۹۹۶(و همكاران    چين   . بسيار باريك شده است     
،  ها   ريزماهواره  نوكلئوتيدي  سه   و   ترتيب های دو    ين  در ب كه  

نوكلئوتيدي داراي بيشترين فراواني در ژنوم           سه   ترتيب های  
کانتتی و   بوسيلههمچنين در مطالعة ديگری که     .  می باشند ذرت 

به    شد بيشترين چندشکلی     ذرت انجام    روی )۱۹۹۵(همكاران  
 .ترتيب در تکرارهای دو و سه نوکلئوتيدی بدست آمد

 به چند دليل داراي اهميت        در ذرت    تنوع ژنتيكي    مطالعه  
 مطالعه تنوع ژنتيكي جهت حفظ و گسترش تنوع             -۱: می باشد

 با توجه به سطح زير كشت وسيعي كه              -۲. پلاسم  در منابع ژرم  
ها و شناسايي      ، ارزيابي لاين  است ذرت به خود اختصاص داده    

يه و استخراج   ته-۳. باشد هاي برتر بسيار با اهميت مي   تركيب 
ترين    ترين و اساسي    يكي از مهم   لاين از منابع ژنتيكي موجود  

ين   يكننده بذر بوده و به تع      سسات توليد    ؤهاي تحقيقاتي م   پايه
 بررسي تنوع نه تنها براي بهبود    -۴. تنوع ژنتيكي نياز دارد  

هاي زنده و        بلكه جهت كاهش حساسيت به تنش          ذرت  ژنتيكي  
ها از جمله نشانگرهاي       ريزماهواره  . غيرزنده محيطي اهميت دارد  

هاي منحصر بفرد مورد         ژنتيكي هستند كه به علت ويژگي      
در اين مطالعه    . )٦، ٣(اند  استقبال فراوان محققين قرارگرفته   

 .هاي ذرت مورد بررسي قرار گرفت تنوع ژنتيكي در اينبردلاين
 

 ها مواد و روش
از دو     اينبرد لاين ذرت      ۴٤بررسی شامل    اين  مواد گياهی  

 دو اينبرد   به همراهتيپ آندوسپرمي دندان اسبي و سخت    
پدري و مادري در          كه به عنوان پايه (B73    و  MO17تجارتي  

بذور از بخش ذرت و      . بود) روند  تهيه بذر هيبريد به كار مي  
تحقيقات اصلاح و تهيه نهال و بذر           سسه ؤاي م گياهان علوفه  

 در   cm۲۰به قطر   هايي    درگلدان   های بذر هنمون. تهيه گرديد  
. كاشته شد کشاورزی     بيوتكنولوژي    مؤسسه تحقيقات    گلخانه 
 برگي انجام   ۴-۵در مرحله   ذرت   جوان  های  برگ  گيري از نمونه
   انتقال يافت و در طي چند روز            -۸۰فريزر   و بلافاصله به     شد

صورت    ) ۱۹۸۳(با روش دلاپورتا و همكاران           ا ان دي استخراج
ام شده در ارتباط با تعيين تنوع           بررسي مطالعات انج    با  . گرفت 

طلاعاتي    ا جستجو در بانك      با ژنتيكي در ذرت و همچنين       
www.agron.missouri.edu جفت آغازگر       ۱۰تعداد 

و   هاي د آغازگر  . از ده كروموزوم ذرت انتخاب شد      ريزماهواره ای 
چهار     هاي  آغازگر   بالا و  چندشکلی  به دليل   ینوكلئوتيد 

  و  تنوع آللي در مقايسه با د        جهت مشاهده مقدار    ینوكلئوتيد
جفت آغازگر      تكثير با ده     . ند انتخاب گرديد   يها   نوكلئوتيد

.  صورت گرفت    touchdownاستفاده از برنامه    ريزماهواره و با     
و    بوده آر سي دن محصولات پي   کر اين برنامه جهت اختصاصي       

 چرخه اول شامل يك       .باشد اي دو چرخه دمايي مختلف مي    ردا
  بود  oC ۷۲ و دو دقيقه      oC ۶۵ يك دقيقه      ،oC ۹۵دقيقه دماي    
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 دما يك درجه       ة دمايی، و در چرخه دوم به ازاي هر دو چرخ      
  ا ان   ديپس از تكثير    . دي رسoC ۵۵ به  يافت و    سانتيگراد كاهش    

آكريلاميد     پلي% ۶، از دستگاه الكتروفورز عمودي و ژل          هدف
 مولار براي جداسازي محصولات     ۷ساز داراي اوره   واسرشته

در نهايت پس از پايان الكتروفورز،             . آر استفاده گرديد     سي پي
الگوهای   ). ۷ (نقره انجام شد    آميزي ژل با روش نيترات       رنگ
دهي     نمرهها  باند )صفر ( يا عدم وجود     )يک  ( بر اساس وجود     باندی

 ۴۶ × ۶۹ماتريس    يک     های حاصل به صورت        داده). ۱۵(شدند 
 ۶۹ها و    عداد اينبردلاين   ت۴۶ شد كه در آن    Excelافزار    نرموارد 

ها با     بندي اينبردلاين  گروه  .بود تعداد باندهاي مشاهده شده    
هاي تجزيه به      و به كمك روش    NTSYSافزار   استفاده از نرم

راساس الگوريتم دورترين      اي ب  هاي اصلي و تجزيه خوشه   لفهؤم
 .تشابه جاكارد انجام شدهمسايه و ضريب 

 
 نتايج و بحث 

 جهت بررسي تنوع        ريزماهواره  های نشانگر از  تحقيقدر اين   
به   . ذرت استفاده گرديد   خالص    " تقريبا  اينبردلاين  ۴۶ژنتيكي  

که در بررسی منابع     جفت آغازگر ريزماهواره      ۱۰اين منظور
اين   .  رفت  بكار  يي بودندبالا " نسبتاچندشکلی داراي  موجود 

 كروموزوم ذرت انتخاب شدند بطوريكه هر           ۱۰رها از   آغازگ 
با استفاده از جفت آغازگرها          . ماينده يك كروموزوم بود         نآغازگر  

 بين ژنوتيپ ها مشاهده شد        چندشکلی  تكثير و     ژنومی   ا ان دي
 .)۲ و۱شکل(

  ۱۰ با استفاده از  باند  ۶۹ اينبردلاين مورد مطالعه     ۴۶در
 

 ۳-۱۴ها بين    تعداد آلل  . دتکثير ش   ريزماهواره ر   جفت آغازگ   
  Phi026اي  آغازگره مربوط به  بوده و بيشترين تعداد آلل    متغير 

 .)۱جدول(بود  آلل ۱۳و۱۴ به ترتيب با Phi001و
PIC  معادل تنوع ژنتيكي بوده و قدرت تفكيك يك              ١

 نشانگر و فراواني     مکان ژنی هاي   نشانگر را به واسطه تعداد آلل 
،   ۱( می دهد   ها در جمعيت تحت مطالعه نشان            نسبي اين آلل  

گيري كرده      را اندازه مکان ژنی  تنوع آللي در هر  اين پارامتر). ۱٥
fi :و معادل  

2
 Σ-1در اين فرمول      . باشد   ميfi     فراواني آلل  i  ام در 

های    جايگاه براي  PICدر اين مطالعه  .  است مکان ژنی   يك
/۷۳ و ميانگيني برابر   ه متغير بود  ۵۴/۰-۹۱/۰ بين ای   ريزماهواره

 بكار رفته، بالاترين        رديف تکرار    در ميان سه نوع     .  داشت ۰
  ۸۷/۰نوكلئوتيدي با مقدار     دو    مربوط به تكرارهاي   PIC ميانگين 

  بود
  ).۳ و شکل۱لجدو(

 CTرای جايگاه دارای تکرارهای         اينبردلاين ب   ۱۳
هاي     كثير تواليت  بدليل  " احتمالا  که هتروزيگوستي نشان دادند   

    . استآر   سي  پي و يا آلودگی     مشابه در دو ناحيه ژنومي جداگانه        
الگوی باندی هموزيگوس برای نشانگرهای       ها   نتمام اينبردلاي 

Phi063 ,Phi034 ,Phi036  اينبردلاين    ۴۶در . نشان دادند  
 و يا كمتر داشتند كه      ۰۲/۰ آلل فراواني   ۶۹از مجموع   % ۵/۶۹

. باشد   ميآغازگرها     از دهنده تنوع آللي بالا در اين مجموعه         نشان
% ۲۰ حدود    داشتند و  ۱/۰ها فراواني بالاتر از     آلل % ۶/۸تنها  
 .  نشان دادند۰۰۱/۰ها فراواني كمتر از  آلل

                                                                                    
1 . Polymorphism Information Content 
 

 تحقيقمورد استفاده در اطلاعات آغازگرهای  مشخصات و  -۱جدول
   bp()     C º(Tm(اندازه قطعات    PIC      تعداد آلل      شماره كروموزوم      نوع موتيف     نام پرايمر   

AG          Phi001                 ۱                ۱۳         ۹۱/۰            ۱۵۴-۶۶              ۶۷ 
AGCT      Phi083                 ۲                ۳           ۵۴/۰           ۱۳۸-۱۲۲             ۶۷ 
AG          Phi036                 ۳               ۱۰           ۸۵/۰            ۱۱۹-۶۳             ۶۷ 
CT          Phi026                  ۴               ۱۴          ۸۶/۰            ۱۲۶-۷۶             ۶۹ 
CCT        Phi024                  ۵               ۵            ۷۸/۰           ۱۶۵-۱۵۹            ۶۶ 
AG          Nc013                  ۶               ۸            ۸۴/۰           ۱۲۲-۱۰۲            ۶۶ 
CCT        Phi034                  ۷               ۶            ۷۶/۰           ۱۴۱-۱۱۰            ۶۶ 
AAAC     Phi015                 ۸               ۴             ۵۸/۰           ۱۰۲-۷۸             ۶۶ 
GAA        Phi028                 ۹               ۳            ۵۶/۰            ۷۸-۶۳              ۶۹ 
TATC       Phi063                ۱۰              ۳            ۶۶/۰          ۱۷۹-۱۵۲             ۶۶ 
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 Phi063 الگوی باندی اينبردلاين های مورد مطالعه با استفاده از آغازگر -۱لشك

تعداد كم آلل و             . باشد    سه چاهك اول، وسط و آخر متعلق به ماركر وزن مولكولي مي                                       .  قرار دارند       ۴۶ تا   ۱هاي     از سمت چپ به راست به ترتيب نمونه                        
 .هستند) TATC(نوكلئوتيدي چهار اي واحدهاي تكرارشوندههايي است كه دار ريزماهواره  پايين از خصوصيات چندشکلی

 

 
 Phi034 الگوی باندی اينبردلاين های مورد مطالعه با استفاده از آغازگر -۲لشك

باندهاي پهن و           . باشد    ولي مي   سه چاهك اول، وسط و آخر متعلق به ماركر وزن مولك                                 .  قرار دارند       ۴۶ تا   ۱ هاي   نمونه  از سمت چپ به راست به ترتيب                      
 .كند آر اضافه مي سي  محصولات پي۳′انتهاي  پليمراز است كه يك باز اضافي به Taqشود مربوط به فعاليت آنزيم  متعددي كه در شكل مشاهده مي
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  آغازگر مربوط به هرچندشکلی درصد -۳شكل

 
 در يك اينبردلاين مشاهده گرديد كه            " آلل منحصرا  ۷ 

  بالاي موتاسيون در   شدت  دهنده   هايي نشان    آلل حضور چنين   
ها ممكن است     اين آلل . باشد  ميای  ريزماهواره  های   جايگاه 

 از ژنوم كه در نوع        قسمت هايی   نمايانگر اينبردلاين خاص و يا           

ها    بندي اينبردلاين گروه . )۱۵ (خاصي از ذرت وجود دارد باشند       
اي تجزيه به     ه  و به كمك روش      NTSYSافزار    با استفاده از نرم 

راساس الگوريتم دورترين      اي ب  هاي اصلي و تجزيه خوشه   لفهؤم
ضريب همبستگي     . تشابه جاكارد انجام شد     همسايه و ضريب    



۴۷ ...تعيين روابط ژنتيكي در اينبرد لاين هاي ذرت : راندهقان نيري و همكا

خوشه ای   تجزيه   کوفنتيک بالای بدست آمده به کمک روش          
نشان دهنده کارآيی نسبی       )۷۶/۰ (ضريب تشابه جاكارد      راساس ب

همچنين    ). ۲جدول  (د اين روش برای گروه بندی ژنوتيپ ها بو        
 در   ،  در يك گروه    B73 و km134قرارگرفتن دو اينبردلاين      

اين روش، دليل ديگری برای کارآيی روش             دندروگرام حاصل از      
براساس اطلاعات موجود اين دو          . ددورترين همسايه بو    

 و تنها در       بوده هاي ژنتيكي زيادي       اينبردلاين داراي شباهت  
 . شوند گر متمايز ميهاي دور بلال از يكدي تعداد رديف

 به سه گروه     ی مورد مطالعه در اين تحقيق     ها اينبردلاين
 در تفسير دندروگرام بدست آمده از تيپ             ).۴شکل  (شدند  تقسيم 

ها و همچنين از وجود        بلال اينبردلاين  آندوسپرمي و رنگ چوب    
 .  استفاده گرديدB73 و MO17دو اينبردلاين تجارتي

ر گروه اول از لحاظ خصوصيات             هاي قرار گرفته د      اينبردلاين
 اند و تنها در يك يا چند صفت با                 شده گزينش   B73مشترك با 

هاي موجود در گروه دوم از         اينبردلاين. آن تفاوت دارند   
اند و    هيبريدهاي ذرت كشور يوگسلاوي استخراج شده       

حضور داشته     MO17 تجارتي    در تركيب آنها اينبردلاين       "احتمالا
  ت،  قرار گرف    MO17بردلاين   در گروه سوم اين    . است

 

رس بوده و زمان رسيدن آنها           هاي اين گروه متوسط    اينبردلاين
هاي    فرمم هاي گروه سو     اينبردلاين .  می باشد تر از گروه اول     سريع

باشند و همراه با آن       ميMO17هاي خواهري    انشعابي و يا لاين   
  .ندبندي شد گروه

 
هاي مختلف  ضريب همبستگي كوفنتيك براي روش -٢جدول 

 تجزيه خوشه اي با استفاده از ضرايب تشابه مختلف
 ضريب تشابه

 انطباق ساده جاكارد دايس
 روش تجزيه

٥٦/٠ ٦٦/٠ ٥٩/٠ UPGMA 
٥١/٠ ٧٦/٠* ٦٦/٠ COMPLETE 

 ضريب همبستگي كوفنتيك بين ضريب تشابه جاكارد و روش تجزيه                                          *
 .  بالاترين مقدار استCompleteخوشه اي 

 
  در يك جايگاه در دندروگرام قرار          B73ن دلاي اينبردو 
  تنها در سيتوپلاسم آنها است،       ها  لاين    اينبرد  تفاوت اين    . گرفتند

. باشد يكي از آنها نربارور بوده و ديگري نرعقيم مي            بطوريکه  
هاي    ريزماهواره  با استفاده از   "تفكيك اين دو اينبردلاين احتمالا       

 .كلروپلاست مقدور است
 
COMPLETE

Jaccard Coefficient
0.00 0.25 0.50 0.75 1.00

 km260  km40  km10  km74  km51  km141  km42  kmo134  B73  B73  km145  km167  km148  km140  km143  km157  km134  km30  km130  km173  km43  km150  km57  km69  km59  km62  km183  km137  km73  km247  km128  km129  km132  km63  km162  km154  R59  km85  km86  km83  km114  km33  km64  km67  km82  M017 

 
 های نشانگرهای ريزماهواره با استفاده از روش تجزيه اساس داده های ذرت بر لاين بندی اينبرد گروه -۴لشك

 ای دورترين همسايه و ضريب تشابه جاکارد خوشه
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 سپاسگزاري
سسه تحقيقات    ؤ در م ۱۳۸۱سال    اين تحقيق در   

و بجاست از آقاي دكتر          بيوتكنولوژي كشاورزي انجام شد       
 يقات بيوتكنولوژي كشاورزي و          تحق سسه ؤرياست م  ياضي     قره
 

جهت فراهم    سسه  ؤقائم مقام اين م سيما   خلق خانم دكتر خوش   
. نمودن امكانات لازم براي انجام اين تحقيق سپاسگزاري نمايم     

ابوالقاسم محمدي به پاس     همچنين از آقاي دكتر سيد     
 .كنم هاي همه جانبه تشكر و قدرداني مي راهنمايي
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 SUMMARY 

 
Simple sequence repeats (SSRs) are a relatively new class of DNA markers 

consisting of short runs of tandemly repeated sequence motifs, 2 to 6 base pair, evenly 
distributed throughout eukaryotic genomes. Among maize (Zea mays L.) breeders, there 
is a heightened awareness of the necessity for maintaining both genetic diversity for 
crop improvement as well as improving the quality of genetic resource management. In 
this study, genetic similarities and relationships among 46 maize inbred lines were 
estimated based on the allelic variability detected. DNA was extracted from young leaf 
tissues according to the procedure of Dellaporta et al. (1983). One SSR primer was 
chosen from each corn chromosome and totally ten primers were assayed using the 
sample of 46 inbreds. The amplified products were separated using 6% polyacrylamide 
gel with 7 M urea under denaturing conditions and visualized by staining with silver 
nitrate. Gels were then scored based on either the presence or absence of bands. 
Polymorphism information content (PIC) for each SSR marker was determined with 1- 
∑fi

2 where fi is the frequency of the ith allele. The number of alleles per locus ranged 
from 3 to 14. The 69 alleles identified served as raw data for estimating genetic 
similarities among these lines using the NTSYS program. Ten primers revealed 73% 
polymorphism rate. The 46 inbreds were clustered based on the matrix of genetic 
similarity jaccard using the complete clustering algorithm. Cluster analysis placed the 
inbred lines in three clusters with elite inbreds B73 and MO17 from two opposite 
heterotic groups as well as endosperm types helping to interpret them. The results 
showed that the microsatellite marker has a high degree of polymorphism that allows 
efficient identification of maize genotypes which could be used in determining heterotic 
groups as well as in estimation of heterosis in hybrid production.  
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