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( با .Nicotiana tabacum Lدر توتونهاي شرقي )فنولوژيك -صفات مورفو تجزيه ارتباطي

 جاليزگلو عدم حضور  شرايط حضورتحت  SSRنشانگرهاي 

 1امير فياض مقدم و *2،1زاده، رضا درويش1مريم طهماسب عالي

 .د و ژنتيك گياهيگروه توليابع طبيعي، دانشکده کشاورزي و من دانشگاه اروميه، ،اروميه ،ايران 1

 .پژوهشکده زيست فناوري دانشگاه اروميه، ،اروميه ،ايران 2

 24/10/1399تاریخ پذیرش:  31/05/1399تاریخ دریافت: 

 چکيده

-نژادی است. گلبهژنتيك و ت تنش از موضوعهای مهم حوزة ویژه در وضعيّه ی بكنترل كنندة صفات كمّژنی شناسایی مکانهای 

توليد آن است.  روی( با اثرات مخرب .Nicotiana tabacum Lتضعيف كننده توتون ))انگل اجباری( ازیت هرز هلوپارجاليز علف

های كامل تصادفی با سه بلوكپایه جاليز در قالب طرح گلانگل در برابر شرقی ژنوتيپ توتون  89 فنوتيپی كنشدر این مطالعه وا

در شرایط در دو آزمایش جداگانه؛ یکی ها . در هر سال، ژنوتيپندیابی شدارزدر آزمایشات گلدانی  متوالی سالدو تکرار در طول 

جاليز گرم بذر گل 06/0ها با جاليز كه در آن خاک گلدانگلانگل  حضورشرایط  دردیگری جاليز( و گلانگل نرمال )عدم حضور 

استفاده شد. مطالعه لکولی افراد برای تهيه پروفيل مو SSRآغازگر جفت  26آزمایش مولکولی از در مخلوط شد كشت شدند. 

( در K=2زیر گروه احتمالی ) دو نيازی برای انجام تجزیه ارتباط به روش بيزین، نشان داد كهعنوان پيشه بساختار جمعيت 

 ( در عدمP<0.01) داریطور معنیه ب SSRدرصد از جفت مکانهای  D′ 31/4ه آماربر اساس جمعيت مورد مطالعه وجود دارد. 

در  برای هر ژنوتيپسال دو در تکرارها بر اساس ميانگين  مدل خطی مخلوط در تجزیه ارتباط به روشپيوستگی بودند. تعادل 

مکان ژنی مرتبط با صفات مورد ارزیابی در سطح احتمال پنج درصد  16در مجموع هر یك از شرایط در رابطه با هر صفت، 

(P<0.05ًشناسایی شد. تعدادی از نشانگرها مشتركا )نرمال و تنش گل  برای یك صفت در محيطهایی با سطوح مختلف تنش(-

باشند )نشانگرهای پایدار(؛ بنابراین گزینش با این نشانگرها دارای اثر متقابل كمتری با شرایط محيطی میشناسایی شدند.  جاليز(

دست آمده از این مطالعه، اطلاعات ه ج بآنها برای صفتی در شرایط نرمال، باعث بهبود صفت در شرایط تنش نيز خواهد شد. نتای

توان از این اطلاعات در دهد كه میارزشمندی در زمينه گزینش به كمك نشانگر و مبنای ژنتيکی صفات مورد مطالعه ارائه می

 نژادی و توليد ارقام جدید با ميزان عملکرد بالا بهره برد.های بهگزینش افراد طی برنامه

یابی ارتباطی، مقاومت به تنشهای ، نشانگرهای مولکولی، مکانجاليز، عدم تعادل پيوستگیگل توتون،کليدي: واژه هاي 

 غيرزیستی.

 r.darvishzadeh@urmia.ac.ir، پست الکترونيکی:  31942785 (44) 98+ * نویسنده مسئول، تلفن:

 مقدمه

ت با ارزش كشاورزی و صنعتی توتون یکی از محصولا

جاليز هرز گلدر ميان تنشهای زنده و غيرزنده، علفاست. 

 .(21) باشدترین عامل در كاهش عملکرد توتون می مهم

این گياه انگلی در بسياری از كشورهایی كه توتون در آن 

برای جاليز گلشده است. بذرهای گزارش شود كشت می

سال( در خاک زنده  20-15)مدت دوره زمانی طولانی 

 .(46) زنندمانده و در حضور گياه ميزبان جوانه می

با های مختلف از جمله زراعی، شيميایی جهت مبارزه روش

شود اما هيچ كدام از این جاليز بکار برده میانگل گل

در چند دهه اخير  .(41) ثر نيستؤكامل م طوره روشها ب
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وان یکی از عنه سناریوی توليد و توسعه ارقام مقاوم ب

توليد  .(41) تثرترین روشهای كنترل مطرح شده اسؤم

جاليز اقتصادی، عملی و یك روش محيط ارقام مقاوم به گل

  .(29و  20) باشدمی دوستدار زیستْ

ه ب گياهان از جمله توتونبهبود ژنتيکی اكثر صفات مهم در 

ثيرپذیری زیاد از عوامل محيطی أدليل ماهيت كمّی و ت

. یافتن نشانگرهای مولکولی مناسب در دشوار است

)تنش زیستی مثلاً انگل  تنششرایطی كه گياه با شرایط 

مواجه جاليز یا تنش غيرزیستی مثلاً خشکی یا شوری( گل

تواند جهت اعمال گزینش برای بهبود عملکرد است می

)عملکرد دانه در گياهانی مثل آفتابگردان یا برگ خشك در 

سزایی داشته باشد. استفاده از ه قش بنگياهانی مثل توتون( 

نشانگرهای مولکولی، سبب كاهش مدت زمان اصلاح و 

 ولين نشانگر(. ا44) شودهای اصلاحی میهزینه پروژه

مورفيسم طولی معرفی شده برای گياهان، پلی مولکولی

ای با ظهور واكنش زنجيره .( بودRFLPیافته )قطعات برش

دیگر مانند  DNAنشانگری (، چندین سيستم PCRپليمراز )

-پلی(، RAPDتکثير شده تصادفی ) DNAمورفيسم پلی

توالی تکراری (، AFLPمورفيسم طولی قطعات تکثير شده )

( كه در بررسی تنوع ژنتيکی و 19) شد ( معرفیSSRساده )

 شوندتجزیه ساختار ژنتيك صفات در گياهان استفاده می

دليل ه ب، هارهیا ریزماهوا  SSRهاینشانگر (.50،34،27)

 در ژنوم، مورفيسم بالا، توزیع تصادفیپلیچند آللی بودن، 

یکی از قابل و مکان اختصاصی بودن  بارزتوارث هم

( 33) باشنداعتمادترین نشانگرها برای مطالعات ژنتيکی می

طور گسترده در مطالعات ه ب و در مقایسه با سایر نشانگرها

توتون گياهان از جمله  یابیو مطالعات نقشهتنوع ژنتيکی 

از جمله روشهای مورد . (16و  12) شوندمیاستفاده 

استفاده جهت شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با 

مبتنی بر تجزیه پيوستگی و تجزیه  QTL یابیصفات، نقشه

در روش تجزیه پيوستگی، هدف شناسایی  ارتباطی است.

ت ی در یك جمعينشانگرهای پيوسته با یك صفت كمّ

در تجزیة ارتباط، رابطة بين ژنوتيپ  برادری است. -خواهر

و فنوتيپ گياه مستقيماً برای شناسایی نواحی كروموزومی 

پيوستگی  یدخيل در كنترل صفت با استفاده از نامتعادل

پلاسم های ژرمموجود در جمعيتهای طبيعی و مجموعه

ه یابی جایگاههای ژنی كنترل كنندمکان (.7) شودبررسی می

 های اخير در گياهان مختلف خانوادهی در دههصفات كمّ

زمينی، گوجه فرنگی مورد استفاده شامل سيببادنجانيان 

با این حال در مورد توتون مطالعات  .(47) قرار گرفته است

محدود بوده كه دليل اصلی آن دشوار بودن   QTLیابینقشه

شکلی  تهيه نقشه ژنتيکی برای توتون است، زیرا ميزان چند

در پژوهشی با (. 30و  8) در ارقام توتون بسيار پایين است

ژنوتيپ توتون  92 در AFLP استفاده از نشانگرهای

 )بيماریهایمرتبط با سه بيماری معمول  نشانگرهای

پوسيدگی سياه ریشه و كپك آبی و بيماری ناشی از 

. در این بررسی شناسایی شدندزمينی( سيب  Yویروس

ترتيب دو، سه و ه ه شناسایی هفت نشانگر بمحققان موفق ب

دو نشانگر مرتبط با مقاومت به بيماری پوسيدگی سياه 

 زمينیسيب  Yویروسبيماری ناشی از ریشه، كپك آبی و 

با استفاده از  (14) و همکاران  Caiایدر مطالعه .(31) شدند

 برای هر یك از  QTL یك  AFLPو SRAP نشانگرهای

ميانگره و طول برگهای  طولقطر ساقه، صفات ارتفاع گياه، 

گزارش نمودند. در توتونهای هواخشك )تيپ بارلی( ميانی 

ه ب (48) و همکاران  Tongدیگری كه توسط در مطالعه

لکه یابی ژنهای كنترل كننده مقاومت به بيماری منظور مکان

مرتبط   QTLسه ،ای انجام گرفتدر توتون گرمخانهای قهوه

ماری شناسایی گردید كه بر روی گروههای با مقاومت به بي

 14/31قرار داشتند و   LG5و LG2a ، LG3aپيوستگی 

زمانبر بودن كردند. درصد از تنوعات فنوتيپی را توجيه می

اطلاعات ژنتيکی  شدن توليد جمعيتهای مصنوعی و محدود

-در مقایسه با اطلاعات جامعتفکيك جمعيتهای در حال به 

در جمعيتهای طبيعی سبب شده است  تر موجودتر و متنوع

ای در تحقيقات ویژهجایگاه تجزیة ارتباط در سالهای اخير 

چند  تجزیة ارتباط در .(5) دهد نژادی به خود اختصاصبه

 یکی از روشهای نوین درعنوان ه بسال اخير در دنيا 
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مطرح ی شناسایی مکانهای ژنومی كنترل كنندة صفات كمّ

بسيار زیاد تحقيقات مرتبط با  اهميت با عنایت بهاست. 

برای گياهی مانند توتون كه هنوز و اینکه  جاليزتنش گل

اطلاعات ژنتيکی چندانی دربارة بسياری از صفات آن 

نشانگرهای پيوسته با مکانهای كنترل شناسایی وجود ندارد، 

بسيار تواند اطلاعات می تنشتحت كنندة صفات مهم 

در  نژادی قرار دهد.و به اختيار محققان ژنتيك مفيدی در

-بخشی از ژرمساختار جمعيت ضمن بررسی پژوهش  این

 ،SSRبا استفاده از نشانگرهای  ایران توتون شرقیپلاسم 

كنترل كننده صفات ژنومی نشانگرهای مرتبط با نواحی 

انگل حضور و عدم حضور  تحت شرایط فنولوژیك-مورفو

ایی شده در نشانگرهای شناس .است شناسایی شدهجاليز گل

نژادی توانند در برنامه بهیيد میأاین تحقيق در صورت ت

كار گرفته ه توتون از طریق انتخاب به كمك نشانگر ب

 .شوند

 مواد و روشها

واكنش : لوژيكفنو -مواد گياهي و ارزيابي صفات مورفو

( در دو محيط 1ژنوتيپ توتون شرقی )جدول  89فنوتيپی 

پایه يز در قالب طرح جالگلانگل حضور و عدم حضور 

متوالی  دو سال طیبلوكهای كامل تصادفی با سه تکرار 

در مركز تحقيقات توتون اروميه در ( 1387و  1386)

فنوتيپ ماحصل ژنوتيپ،  شرایط گلدانی ارزیابی شد.

محيط و اثر متقابل ژنوتيپ در محيط است. با كاربرد طرح 

ط را كنترل توان اثر محيآزمایشی و تعداد تکرار مناسب می

نمود. تکرار آزمایش در چند سال نيز به محقق در كنترل 

در بنابراین نماید. اثر متقابل ژنوتيپ در محيط كمك می

ميانگين ساله در مقایسه آزمایشات یك آزمایشات چندساله

 شوند. برآورد می (بدون اریبتر )دقيقژنوتيپها 

 10به حجم گلدانهای سفالی برای ارزیابی واكنش ژنوتيپها، 

ر ليتر انتخاب و با خاكی كه از مزرعه یونجه تهيه شده بود پُ

جاليز دليل استفاده از خاک مزرعه یونجه، ميزبانِ گلشدند. 

نبودنِ این گياه و استقرارِ طولانی مدتِ گياه در زمين 

در آزمایش باشد. سال( می 6آل )معمولاً در شرایط ایده

گرم  06/0از پر شدن، با  جاليز، خاک گلدانها قبلگلتنش 

های گياهچه شد.قاطی ( Orobanche cernuaجاليز )بذر گل

هر یك از ژنوتيپهای توتون در خزانه تهيه شد و وقتی 

سانتيمتر رسيدند، به  12 حدودبه  ارتفاعاز لحاظ ها گياهچه

. تمامی عمليات زراعی در طول دوره انتقال یافتندگلدانها 

برای استانداردهای موجود رشد توتون با توجه به 

انجام گرفت. برگهای ژنوتيپهای توتون در توتونهای شرقی 

آفتاب خشك مقابل زمان رسيدگی صنعتی برداشت و در 

انگل  حضور و عدم حضورشدند. در هر یك از شرایط 

 متر(، تاریخ گلدهیبوته )سانتي جاليز صفات ارتفاعگل

، وزن تر ع()سانتيمتر مرب ، تعداد برگ، سطح برگ)روز(

)گرم(، وزن تر  )عملکرد( برگ )گرم(، وزن خشك برگ

وزن تر و خشك  و ریشه )گرم(، وزن خشك ریشه )گرم(

 گيری شدند.  اندام هوایی )گرم( اندازه

 

ساختار جمعيت در نرم همراه احتمال تعلق آنها به زیرجمعيتهای حاصل از تجزیه ه اسامی ژنوتيپهای توتون شرقی مورد استفاده در آزمایش ب -1جدول 

 Structureافزار 

زیر  تيپ

 جمعيت

 نام ژنوتيپ Qماتریس 

 شماره

زیر  تيپ

 جمعيت

 نام ژنوتيپ Qماتریس 

زیرجمعيت  شماره

 دوم

زیرجمعيت 

 اول

زیرجمعيت 

 دوم

زیرجمعيت 

 اول

 قرمز باسما
0.12 0.88 Basma 104-1 46 - قرمز 

0.17 0.83 Kharmanli 163 1 

تلطمخ باسما  
0.62 0.38 Basma 181-8 47 - سبز 

0.96 0.04 Nevrokop 2 

 قرمز -
0.03 0.98 Zichna 48 - سبز 

0.98 0.02 Trabozan 3 

 قرمز -
0.04 0.97 Izmir 49 - سبز 

0.72 0.28 Krumovgraid 4 

RIL سبز 
0.77 0.23 P.D.324 50 - قرمز 

0.07 0.93 Basma.S.31 5 
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RIL قرمز 
0.02 0.98 P.D.325 51 - سبز 

0.86 0.14 Triumph 6 

RIL مختلط 
0.61 0.39 P.D.406 52 - قرمز 

0.15 0.85 Xanthi 7 

RIL قرمز 
0.03 0.97 P.D.328 53 سبز باسما 

0.80 0.21 Matianus 8 

RIL قرمز 
0.05 0.95 P.D.329 54 - قرمز 

0.28 0.72 Immni 3000 9 

RIL قرمز 
0.03 0.97 P.D.336 55 - مختلط 

0.47 0.53 Melkin 261 10 

RIL قرمز 
0.03 0.98 P.D.345 56 - قرمز 

0.13 0.87 Tyk-Kula 11 

RIL قرمز 
0.02 0.98 P.D.364 57 - سبز 

0.99 0.01 Ss-289-2 12 

RIL قرمز 
0.09 0.91 P.D.365 58 - سبز 

0.96 0.04 Ohdaruma 13 

RIL قرمز 
0.02 0.98 P.D.371 59 - مختلط 

0.32 0.68 Ploudive 58 14 

RIL قرمز 
0.09 0.91 P.D.381 60 - مختلط 

0.53 0.47 Line 20 15 

 مختلط چُپُق
0.54 0.46 SPT 403 61 - مختلط 

0.58 0.42 T-B-22 16 

 مختلط چُپُق
0.58 0.42 SPT 405 62 - سبز 

0.76 0.25 Ts 8 17 

 سبز چُپُق
0.94 0.06 SPT 406 63 - قرمز 

0.29 0.71 Alborz23 18 

 قرمز چُپُق
0.07 0.93 SPT 408 64 - مختلط 

0.67 0.33 F.K.40-1 19 

 مختلط چُپُق
0.43 0.57 SPT 409 65 - مختلط 

0.49 0.51 Pz17 20 

 سبز چُپُق
0.82 0.18 SPT 410 66 - سبز 

0.86 0.14 K.P.Ha 21 

 سبز چُپُق
0.71 0.29 SPT 412 67 - سبز 

0.92 0.08 K.B 22 

 قرمز تنباكو
0.23 0.77 Esfahan5 68 - سبز 

0.70 0.30 G.D.165 23 

 سبز چُپُق
0.73 0.27 SPT 420 69 - قرمز 

0.06 0.94 H.T.I 24 

 مختلط چُپُق
0.67 0.33 SPT 430 70 - قرمز 

0.23 0.77 Kramograd N.H.H. 659 25 

 مختلط چُپُق
0.36 0.64 SPT 432 71 - مختلط 

0.58 0.42 T.K.23 26 

 قرمز چُپُق
0.20 0.80 SPT 433 72 - قرمز 

0.04 0.96 L 16a 27 

 قرمز چُپُق
0.10 0.90 SPT 434 73 - مختلط 

0.31 0.69 Izmir 7 28 

 قرمز چُپُق
0.14 0.86 SPT 436 74 - مختلط 

0.35 0.65 Mutant 3 29 

 قرمز چُپُق
0.18 0.82 SPT 439 75 - قرمز 

0.11 0.89 Mutant 4 30 

 قرمز چُپُق
0.13 0.87 SPT 441 76 - قرمز 

0.20 0.80 Pobeda 1 31 

 قرمز تنباكو
0.03 0.97 Esfahan2 77 - مختلط 

0.36 0.64 Pobeda 2 32 

 مختلط تنباكو
0.33 0.67 SPT 413 78 سبز تنباكو 

0.90 0.10 Rustica 33 

 قرمز تنباكو
0.05 0.96 Esfahani 79 مختلط سامسون 

0.37 0.64 Samsun 959 34 

 قرمز تنباكو
0.09 0.92 Jahrom14 80 قرمز سامسون 

0.05 0.95 Samsun dere 35 

 قرمز تنباكو
0.29 0.71 Borazjan 81 RIL قرمز 

0.06 0.94 OR-205 36 

 قرمز -
0.03 0.98 L 16b 82 RIL قرمز 

0.03 0.97 OR-345 37 

 قرمز تنباكو
0.18 0.82 Balouch 83 RIL مختلط 

0.33 0.67 OR-379 38 

 قرمز تنباكو
0.05 0.95 Lengeh 84 سبز تيکلاک 

0.98 0.02 C.H.T.209.12e 39 

 قرمز تنباكو
0.04 0.96 Saderati 85 سبز تيکلاک 

0.98 0.02 C.H.T.209.12e×F.K.40-1 40 

 قرمز تنباكو
0.08 0.92 Eraghi 86 سبز تيکلاک 

0.95 0.05 C.H.T.266-6 41 

 قرمز تنباكو
0.06 0.94 Shahroudi 87 سبز تيکلاک 

0.91 0.09 C.H.T.283-8 42 

 سبز -
0.82 0.18 T.K.L 88 سبز تيکلاک 

0.94 0.06 C.H.T.273-38 43 

 سبز -
0.98 0.02 L 17 89 سبز باسما 

0.93 0.07 Basma 12-2 44 

 مختلط باسما      
0.46 0.54 Basma 16-10 45 

RIL: Recombinant inbred line 

ی ژنوتيپها پروفيل مولکولیِارزیابی  :مولکولي هايارزيابي

. ( انجام گرفتSSR) آغازگر ریزماهواره جفت 26با  توتون

ارایه شده  1 تکميلی فایلدر آغازگرها  و اطلاعات توالی

موجود در  SSRجفت آغازگر  278آغازگرها از بين است. 
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ایجاد پوشش ژنومی بر مبنای  ،(12نقشه پيوستگی توتون )

 مناسب )داشتن نماینده از كروموزومهای مختلف( و كيفيت

باندهای چندشکل با ) PCRدر پروسه  شده تکثيرباندهای 

نگاری برای انگشت الکتروفورز(، در روی ژل بالاوضوحِ 

نحوه ژنوم توتونهای شرقیِ مورد مطالعه انتخاب شدند. 

مورفيسم بالا و سادگی كار از بارز، سطح پلیتوارث هم

اد دلایل انتخاب این نشانگر برای تهيه پروفيل مولکولی افر

و انجام واكنش  DNAجزئيات پروسه استخراج . (33) بود

 (49) و همکاران Vaghari Azarمراز در مقاله ای پلیزنجيره

یکی از مشکلات نشانگرهای ریزماهواره ارایه شده است. 

وجود آلل خنثی در برخی جایگاهها هست. بدین ترتيب 

 كه گاهاً در برخی از جایگاهها در یك یا چند فرد تکثير

گيرد. مشکل اصلی وجود آلل خنثی در افراد انجام نمی

علت عدم تکثير یکی از آللها، ه هتروزیگوت هست كه ب

از  شود.صورت هوموزیگوت امتيازدهی میه فرد به اشتباه ب

آنجا كه توتون یك گياه خودگشن هست و ژنوتيپهای مورد 

مطالعه لاین خالص هستند چنين مشکلی در مطالعه حاضر 

تکثير كه شرایط  انتظار است. همچنين در صورتی دور از

بهينه نباشد احتمال تکثير نوارهای غيراختصاصی  PCRدر 

 . با بهينه كردن شرایط تکثير خصوصاً دما و زمانِداردوجود 

توان نوارهای غيراختصاصی را مرحله اتصال و بسط می

 تهيه حذف كرد كه در این كار قبل از شروع كار اصلیِ

انجام  PCRاپتيمایز كردن پروتکل  ،ولکولی افرادپروفيل م

 (.  49گرفت )

شامل مقدار كمينه، های توصيفی آماره: هاي آماريتجزيه

 فنوتيپیبيشينه، ميانگين، انحراف معيار و ضریب تغييرات 

 تحتهای حاصل از ارزیابی واكنش ژنوتيپها برای داده

 SAS افزارجاليز در نرمگل شرایط حضور و عدم حضور

 انجام تجزیه ارتباطیمحاسبه شد. بمنظور  4/9 نسخه

بندی دقيق ، ابتدا تجزیه ساختار جمعيت و دستهصفات

( Bayesian) بيزینژنوتيپها به زیرجمعيتهای مناسب با روش 

در این  .(37) انجام گرفت Structure 3.3.2 افزاردر نرم

روش هر یك از ژنوتيپها با یك احتمال و طوری به زیر 

شود كه در هر زیرجمعيت جمعيتهای فرضی منتسب می

 Kمقادیر اوليه . (40) شود همگنی )یکنواختی( بيشترميزان 

در نظر گرفته  10تا  یك )زیرجمعيتهای فرضی اوليه( بين 

 پنجشد و جهت افزایش دقت برای هر كدام از زیرجمعيتها 

و  (Burn-inكردن )گرم تکرار منظور گردید. طول دوره

در نظر گرفته شد تا نمودار  MCMC  ،10000تکرار تعداد

برای   Structureافزارنرم .نمایی حاصل شودحداكثر درست

 )تعداد واقعی زیرجمعيتها( یك ماتریس بنام K هر مقدار

Qst ضرایب احتمال عضویت هر شامل كند كه محاسبه می

هر یك از زیرجمعيتهاست. برای تعيين تعداد  به ژنوتيپ

 و همکاران  Evannoا تعداد زیرجمعيتها، از روشی K بهينه

است كه  K∆استفاده شد. این روش بر پایه آماره  (18)

 Kشکند كه تعداد ای میشيب تابع احتمال را در نقطه

ماتریس فرضی در آن نقطه دارای حداكثر احتمال باشد. 

ميزان های ریزماهواره و روابط خویشاوندی بر اساس داده

با بين جفت نشانگرهای ریزماهواره  ستگیپيوتعادل عدم 

 .(13) محاسبه شد TASSEL 2.1افزار استفاده از نرم

با مدل خطی مخلوط صفت -نشانگرارتباط  شناسایی

(MLM) ماتریس و با در نظر گرفتنQ+K  ( ماتریس ضرایب

جهت  ؛ماتریس روابط خویشاوندی +ساختارجمعيت 

عنوان ه بت( صف -جلوگيری از ارتباط كاذب بين نشانگر

 انجام گرفت.  TASSEL 2.1ر افزابا نرمكواریت در مدل 

 نتايج و بحث

حداقل، مقادیر : بررسي تنوع و ساختار ژنتيکي جمعيت

فنوتيپی و ضریب تغييرات ميانگين، انحراف معيار حداكثر، 

شرایط های توتون تحت ژنوتيپدر صفات مورد مطالعه 

 ارایه شده 2جاليز در جدول گل حضور و عدم حضور

-ترین و با ارزشپارامتر ضریب تغييرات یکی از مهماست. 

آن ترین شاخصهای برآورد تنوع بوده و مقدار عددی 

كند. هرچقدر مقدار درصد تغيير می 100تا  0معمولاً بين 

نزدیکتر باشد نشان  100عددی آن در رابطه با صفتی به 

سن تر هست. حُدهد جمعيت از لحاظ آن صفت متنوعمی
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استفاده از این معيار شاخص پراكندگی نسبت به دیگر 

معيارها این است كه با توجه به فرمول آن 

گيری ثير واحد اندازهأاین معيار تحت ت  

بنابراین براحتی گيرد، صفت و یا دامنه تغييرات آن قرار نمی

توان از آن برای مقایسه ميزان تنوع صفات با واحدهای می

ف در یك جمعيت استفاده كرد. در فرمول ضریب مختل

-ميانگين صفت می واریانس فنوتيپی و  تغييرات 

پلاسم شود كه ژرممشاهده می 2با توجه به جدول باشد. 

توتون شرقی مورد مطالعه از لحاظ اكثر صفات مورد 

بررسی از تنوع خوبی برخوردار هستند. بالاترین ضریب 

-تغييرات فنوتيپی در دو شرایط حضور و عدم حضور گل

جاليز در وزن خشك برگ و در مرحله بعد در صفات وزن 

تنوع زیاد اصولاً تر برگ و وزن خشك بوته مشاهده شد. 

های برای یك صفت در مواد اصلاحی موفقيت پروژه

كند. صفات با ضریب تغييرات پایين اصلاحی را تضمين می

با (. 28ت انتخاب برخوردار هستند )از شانس كمتری جه

توجه به اینکه برگ خشك در گياه توتون عملکرد گياه 

ز ئشود وجود تنوع گسترده در این صفت حامحسوب می

های اصلاحی مورد تواند در برنامهاهميت بوده و می

  .(26و  24) استفاده قرار گيرد

 

 جاليزتيپهای توتون شرقی تحت شرایط نرمال و تنش گلهای توصيفی صفات مورد ارزیابی در ژنوآماره -2جدول 

 ضریب تغييرات انحراف معيار ميانگين بيشينه كمينه صفت

 تنش  نرمال

 گل جاليز

 تنش  نرمال 

 گل جاليز

 تنش  نرمال 

 گل جاليز

 تنش  نرمال 

 گل جاليز 

 تنش  نرمال 

 گل جاليز

 11.95 13.86 6.96 8.45 61.11 61.21 78.33 80.75 42.33 40.75 روز تا گلدهی )روز(

 39.98 31.54 18.79 20.26 57.27 64.14 95.67 112.75 27 25.5 متر(ارتفاع بوته )سانتی
 34.96 34.80 7.37 7.88 21.08 22.54 33 40.75 9 9.5 تعداد برگ

 48.29 69.40 959.47 1262.44 1402.88 1810.73 4276.17 4950 229 148.5 متر مربع(سطح برگ )سانتی
 59.32 72.05 30.66 41.69 45.29 56.40 105.75 180.625 11.83 12.08 رم(گوزن تر برگ )

 83.83 78.53 9.77 11.29 11.47 14.11 38.83 47.48 3.43 2.3 وزن خشك برگ  )گرم(
 48.33 46.75 11.68 13.99 23.94 29.54 48.82 58.55 2.07 9.43 وزن تر ریشه )گرم(
 62.34 60.40 4.68 5.93 7.41 9.69 17.57 22.93 1.37 2.30 گرم(وزن خشك ریشه )

 42.95 57.31 29.68 40.63 50.07 70.08 118.55 179.23 14.07 17.30 وزن تر اندام هوایی )گرم(
 66.03 54.09 8.38 9.52 12.48 17.34 33.73 43.85 4.52 5.33 وزن خشك اندام هوایی )گرم(

 

آلل تکثير  66در مجموع طالعه مورد م SSR آغازگرهایبا 

شدند. ميانگين تعداد آلل تکثير شده به ازای هر جفت 

ساختار جمعيت مورد مطالعه بود. در تجزیه  54/2آغازگر 

فایل ) SSR جفت آغازگر 26 های حاصل ازبر اساس داده

 (K=2دو زیر جمعيت احتمالی ) با روش بيزین( 2 تکميلی

و  شدشناسایی مطالعه پلاسم توتون شرقی مورد ژرم در

2=K  به عنوانK  ماتریس سهم عضویت  برآوردبهينه در

براساس نتایج . ( تعيين شدQافراد در هر كلاستر )ماتریس 

 70"( با احتمال بيش از 1ارئه شده در بارپلات )شکل 

فرد متعلق به زیر ساختار اول )قرمز(  43 "درصد عضویت

فرد متعلق به  24 "درصد عضویت 70" و با احتمال بيش از

درصد  28/75در مجموع  .باشدزیر ساختار دوم )سبز( می

از افراد مورد مطالعه دارای درصد عضویت بيشتر و یا 

درصد افراد باقيمانده دارای  72/24و حدود  70مساوی 

 افرادِ اكثرِ(. 2باشند )شکل می 70سهم عضویت كمتر از 

های ی رگهق به زیر ساختار اول )قرمز( از جمعيتهالمتع

(، تنباكو و چپق هستند. RILsنوتركيب )ی خویش آميخته

های خویش آميخته از تلاقی دو لاین باسما جمعيت رگه

در مركز تحقيقات توتون اروميه  Dubec 566و  31سرس 

)مکاتبات شخصی، مركز تحقيقات توتون  اندتوليد شده
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های بومی توتون استان جمعيت چُپقُ از توده. اروميه(

ذربایجان غربی توسط روش گزینش لاین خالص در مركز آ

اند )مکاتبات شخصی، تحقيقات توتون اروميه معرفی شده

ق به زیر لمركز تحقيقات توتون اروميه(. اكثر افراد متع

ساختار دوم )سبز( از تيپ تيکلاک هستند. مشخصه بارز 

تيپ تيکلاک نسبت به بقيه توتونهای شرقی داشتنِ برگِ 

ای، مركز تحقيقات ر هست )مشاهدات مزرعهدادمبرگ

 و همکاران  Dadrasدر پژوهشی كه توسطتوتون اروميه(. 

ژنوتيپ توتون هوا خشك انجام شد  50بر روی  (15)

جمعيت مورد مطالعه ایشان همچون جمعيتِ توتونهای 

شرقی مورد استفاده در مطالعه حاضر، همگن نبوده و 

تجزیه كلاستر و تجزیه  طی درهوا خشك ژنوتيپهای 

-در هشت گروه و سه زیر جمعيت طبقهجمعيت ساختار 

 بندی شدند.

 
 

(. هر رنگ یك زیرجمعيت یا K=2) SSRهای نشانگرمورد مطالعه براساس  شرقی توتون هایژنوتيپ Bayesianتجزیه كلاستر مبتنی بر مدل  -1شکل 

 دهد.تيب شماره افراد و ضریب تعلق هر فرد به یك كلاستر را نشان میتره دهد. اعداد روی محور افقی و عمودی بكلاستر را نشان می

در ژنوتيپهای مورد بررسی  :(LD) عدم تعادل پيوستگي

( پيوستگی)شاخصی برای سنجش نبود تعادل  ´Dمقدار 

بود.  1889/0الی یك و مقدار ميانگين برابر با  0014/0بين 

 D´≥0.1, P) بود 1/0بزرگتر از  ´Dدرصد از  مقادیر  64/92

بنابراین تعدادی از جفت مکانها در عدم (. 2)شکل  (0.01 ≥

دهنده عدم تعادل پيوستگی نشانتعادل پيوستگی هستند. 

ها در مکانهای ژنی مختلف روی همبستگی غيرتصادفی آلل

یك كروموزوم )گروه پيوستگی( یا كروموزومهای مختلف 

ر تجزیه اساسی دعدم تعادل پيوستگی یك پيش نياز است. 

-درجه و قدرت وضوح نقشه .(6) باشدمیارتباطی صفات 

گستره عدم تعادل  .(39) بستگی دارد LDیابی به دامنه 

پيوستگی در گياهان، بسته به گونه و نوع جمعيت مورد 

بررسی، از صدها جفت باز تا صدها جفت كيلو باز مشاهده 

شده است. در جمعيتهای مصنوعی اصلاحی، تنها عامل 

علت نزدیکی ه دكننده عدم تعادل، پيوستگی ژنی بایجا

فيزیکی ژنها بر روی كروموزومها است، ولی در جمعيتهای 

تواند توسط عوامل دیگری طبيعی، عدم تعادل پيوستگی می

ساختار و خویشاوندی افراد در غير از پيوستگی ژنی مانند 

رانده شدگی ژنتيکی  و جهش، مهاجرت، گزینشجمعيت، 

پيوستگی  .(36) وجود آیده مل یك جمعيت بطی دوره تکا

زیاد بين دو ژن )آلل( باعث ایجاد سطح بالایی از عدم 

شود. عواملی مانند جهش جدید، تعادل پيوستگی می

خودگشنی، ساختار جمعيت، روابط خویشاوندی افراد، 

رانش ژنتيکی و انتخاب )طبيعی، مصنوعی و متعادل كننده( 

د نوتركيبی بالا، نرخ جهش، باعث افزایش و عواملی مانن

جهشهای تکراری و دگرگشنی باعث كاهش ميزان عدم 

انتخاب همزمان بين  .(36) شوندتعادل پيوستگی می

نژادی برای چندین های بهجایگاههای ژنی در طول برنامه

صفت بطور معمول باعث ایجاد عدم تعادل پيوستگی بين 

تئوریك، شود. از نقطه نظر جفت نشانگرهای مستقل می

ها باعث ایجاد عدم تعادل روابط خویشاوندی در جمعيت

شود. با این حال پيوستگی بين مکانهای ژنی پيوسته می
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طوری كه بسياری از ه وجود یك والد غالب در جمعيت )ب

اند(، ممکن نحوی از این والد مشتق شدهه افراد جمعيت ب

است باعث ایجاد عدم تعادل پيوستگی بين نشانگرهای 

يرپيوسته شود. علاوه بر این عوامل، ساختار جمعيت و غ

رانش ژنتيکی، نيروهایی هستند كه باعث ایجاد عدم تعادل 

پيوستگی در بين نشانگرهای غير پيوسته در جمعيت 

  .(3) شوندمی

 

 
 

. قسمت TASSELافزار اده از نرمژنوتيپهای توتون شرقی با استفدر  SSR مکانهایجفت  نبي( LD Plot) پيوستگیپلات عدم تعادل  -2شکل 

´با استفاده از آماره  پيوستگیدهنده عدم تعادل بالای قطر نشان
D  و قسمت پایين قطرvalue -P  را نشان  مکانهاجفت عدم تعادل پيوستگی بين برای

 دهد.می

 

یابی طور كلی برای مکانه ب: صفات-نشانگر تجزيه ارتباط

 MLM وومی( )مدل خطی عم GLM ارتباطی دو روش

پيشنهاد شده است. امروزه روش )مدل خطی مخلوط( 

دليل امکان گنجاندن ماتریس ساختار ه ب  MLMآماری

عنوان كوواریت در ه جمعيت و ماتریس خویشاوندی ب

جلوگيری از ارتباطات مثبت و دروغين بين جهت مدل 

ای برای تجزیه ارتباط طور گستردهه نشانگرها و صفات ب

در  (43) ایدر مطالعه .(7) شودفاده میدر گياهان است

پلاسم پنبه گزارش ارتباطی تحمل به شوری در ژرم تجزیه

باعث كاهش ارتباطات  MLM كردند كه استفاده از مدل

 Bucklerو   Yuهمچنين .شودصفت می -كاذب نشانگر

در شناسایی نشانگرهای پيوسته با تغييرات فنوتيپی در  (51)

منظور ه ب MLMرت از مدل صفات آگروموفولوژیك ذ

بهبود نتایج و كاهش نتایج مثبت دروغين استفاده نمودند و 

تری در مقایسه با نتایج دقيق بر اساس اظهار محققين
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برای   MLMرسد مدلنظر میه دست آمد. به ب  GLMمدل

 یابی ارتباطی مدل قابل اطمينانی باشد. مکان

ول در در سال ا MLMاساس مدل  در تجزیه ارتباط بر

نشانگر  12( در مجموع P<0.05سطح احتمال پنج درصد )

مرتبط با صفات مورد ارزیابی شناسایی شد ( SSR )مکان

مرتبط با صفات مورد  SSR(. از كل مکانهای 3)جدول 

ه مکان ب 6و  6مکانMLM  (12  ،)اساس مدل  بررسی، بر

و  جاليز(عدم حضور گل) ترتيب تحت شرایط نرمال

داری با صفات مورد بررسی ز ارتباط معنیجاليگلحضور 

 تحت شرایط نرمال با صفات مکان مرتبط 6 از نشان دادند.

 1مکان با صفت تاریخ گلدهی،  3 جاليز(عدم حضور گل)

 6. از مرتبط بود داد برگمکان با تع 2مکان با ارتفاع بوته، 

 1 ،جاليزگل حضورتحت شرایط با صفات مکان مرتبط 

مکان با وزن  1مکان با سطح برگ،  2برگ، مکان با تعداد 

مکان با وزن خشك  1و مکان با وزن تر ریشه  1تر برگ، 

در تجزیه ارتباط براساس مدل  .(2)جدول  بودپيوسته بوته 

MLM ( در سال دوم در سطح احتمال پنج درصدP<0.05 )

مرتبط با صفات مورد ارزیابی نشانگر  14در مجموع 

ارتباط مکان  7و  7مکان،  14ز (. ا3شناسایی شد )جدول 

ترتيب تحت شرایط ه بداری با صفات مورد بررسی معنی

جاليز نشان گلحضور و جاليز( گل عدم حضور)نرمال 

عدم ) تحت شرایط نرمالبا صفات مکان مرتبط  7 از دادند.

مکان با سطح  2مکان با ارتفاع بوته،  2 ،جاليز(حضور گل

 1مکان با وزن تر بوته و  1مکان با وزن تر برگ،  1برگ، 

مکان  7. از (2)جدول  بودپيوسته مکان با وزن خشك بوته 

مکان با  1 جاليز،گل حضورتحت شرایط با صفات مرتبط 

تر  مکان با وزن 2مکان با سطح برگ،  1تعداد برگ، صفت 

مکان با وزن خشك  2و  مکان با وزن خشك برگ 1برگ، 

 . (3 )جدولپيوسته بود بوته 

 ميانگين اساس   بر  MLM  مدل  اساس بر جزیه ارتباط در ت

تکرارها در دو سال برای هر ژنوتيپ در هر یك از شرایط در 

( در P<0.05در سطح احتمال پنج درصد ) رابطه با هر صفت

مکان ژنی مرتبط با صفات مورد ارزیابی  16مجموع 

(. از كل مکانهای مرتبط با صفات 3شناسایی شد )جدول 

داری با ارتباط معنیمکان  10و  6مکان(،  16رسی )مورد بر

عدم )ترتيب تحت شرایط نرمال ه بصفات مورد بررسی 

 6 از جاليز نشان دادند.گل حضورو جاليز( حضور گل

عدم حضور ) تحت شرایط نرمالبا صفات مکان مرتبط 

با  مکان 1با صفت تاریخ گلدهی،  مکان 1 ،جاليز(گل

و  مکان با سطح برگ 2تعداد برگ،  امکان ب 1ارتفاع بوته، 

 10. از (3)جدول  بودپيوسته مکان با وزن خشك بوته  1

 1جاليز، گل حضورتحت شرایط با صفات مرتبط مکان 

مکان با سطح  1ا تعداد برگ، مکان ب 1مکان با ارتفاع بوته، 

مکان با وزن خشك  2مکان با وزن تر ریشه،  2 برگ،

مکان با وزن خشك بوته  1بوته و  مکان با وزن تر 2ریشه، 

 . (3)جدول  پيوسته بود

دار چند نشانگر با یك صفت مانند وجود ارتباط معنی

با تاریخ  Pt30250 ،Pt30126 ، Pt30067ارتباط نشانگرهای 

جاليز در سال اول، گلدهی در شرایط عدم حضور گل

 .(9) دهدمیماهيت كمّی و چندژنی این صفت را نشان 

در این  مورد مطالعهانگر مشترک برای صفات تعدادی نش

عنوان نمونه ارتباط و پيوستگی ه تحقيق شناسایی شدند. ب

عدم حضور در سال اول و تحت شرایط  PT30126نشانگر 

با صفات تاریخ گلدهی و تعداد برگ، نشانگر  جاليزگل

PT30134  صفات وزن  بادر سال اول و تحت شرایط تنش

در سال دوم و  PT30126شانگر تر برگ و تعداد برگ، ن

صفات ارتفاع بوته و  با جاليزعدم حضور گلتحت شرایط 

در سال دوم و تحت  PT30205وزن تر برگ، نشانگر 

با صفات وزن تر و خشك  جاليزعدم حضور گلشرایط 

 بادر سال دوم و تحت شرایط تنش  PT30134نشانگر بوته، 

 PT30285نشانگر ، صفات وزن خشك بوته و تعداد برگ

صفات وزن تر و  بادر سال دوم و تحت شرایط تنش 

و تحت مركب دو سال در  PT30061نشانگر ، خشك برگ

صفات وزن خشك بوته و  با جاليزعدم حضور گلشرایط 

و تحت مركب دو سال در  PT30046نشانگر  ،تعداد برگ
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صفات سطح برگ وزن خشك ریشه و وزن  باشرایط تنش 

و تحت مركب دو سال در  PT30134نشانگر ، تر بوته

صفات ارتفاع بوته وزن تر ریشه و تعداد  باشرایط تنش 

و تحت شرایط مركب دو سال در  PT30061نشانگر ، برگ

 مشاهده شد.  صفات وزن تر و خشك بوته باتنش 

تواند ناشی از اثرات وجود نشانگرهای مشترک می

پليوتروپی و یا پيوستگی نواحی ژنومی دخيل در كنترل 

شناسایی نشانگرهای مشترک اهميت  .(32) مقاومت باشد

نژادی گياهان دارد، زیرا گزینش همزمان چند زیادی در به

وجود چنين  .(36و  23) سازدپذیر میصفت را امکان

یی گزینش براساس نشانگر را بالا برده و آحالتی كار

دنبال اصلاح یك صفت در یك گياه، ه شود بموجب می

و  24) صفات همبسته نيز مشاهده شودتغيير ارزش در 

26).  

برای یك صفت در محيطهایی  تعدادی از نشانگرها مشتركاً

شناسایی جاليز( )نرمال و تنش گلتنش ح مختلف وبا سط

با صفت وزن تر  PT30126 نشانگرِعنوان نمونه ه شدند. ب

با صفت ارتفاع بوته  PT30134 برگ در سال دوم، نشانگرِ

با صفت وزن خشك  PT30061و نشانگر مركب دو سال در 

حضور و عدم تحت هر دو شرایط مركب دو سال در بوته 

شناسایی شدند. شناسایی چنين جاليز گلحضور 

تواند حاكی از عدم وجود اثر متقابل بين مینشانگرهایی 

نها آتوان از بنابراین می (؛28) این نشانگرها با محيط باشد

ا این صفات و مستقل از عنوان نشانگرهای پيوسته به ب

 های اصلاح توتون استفاده كرد.محيط در برنامه

اگرچه شناسایی ژنهای كنترل كننده صفاتی نظير مقاومت به 

 10وفور انجام شده است )ه بيماریهای مختلف در توتون ب

( ولی در مورد صفات با توارث پيچيده نظير عملکرد 35و 

دودی خصوص تحت تنشهای مختلف گزارشات محه ب

وجود دارد. یکی از دلایل مطالعات كم در این زمينه، وجود 

(؛ این 31،30باشد )می N. tabacumتنوع كم در داخل گونه 

های كنترل كننده صفات QTLدر حالی است كه شناسایی 

تواند به فهم كنترل ژنتيکی آنها و توسعه كمّی می

 (.31،30استراتژیهای گزینش به كمك نشانگر كمك نماید )

Dadras ( با استفاده از تجزیه ارتباطی مبتنی 15و همکاران )

ژنوتيپ توتون هوا خشك،  50بر نبود تعادل پيوستگی در 

مرتبط با صفات سطح برگ، ارتفاع گياه،  AFLPنشانگر  9

 Basirniaتعداد برگ، طول و عرض برگ شناسایی كردند. 

ش تجزیه ارتباط به رو SSRنشانگر  26( با 11و همکاران )

MLM  ژنوتيپ توتون شرقی  70برای تجمع كلر در برگ

شناسایی  13از گروه لينکاژی  SSRانجام دادند و یك مکان 

كردند كه با ژنهای كنترل كننده تجمع پایين كلر در برگ 

ژنوتيپهای توتون شرقی مرتبط بود. در پژوهشی 

Hoshyardel ( نقشه پيوستگی برای توتون 26و همکاران )

های خویش آميخته فاده از جمعيت رگهشرقی با است

 (♀)  Basma 31 seresلاین( حاصل از تلاقی 103نوتركيب )

و   SSR ،ISSR ،IRAPو نشانگرهای   SPT406 (♂)و 

REMAP ای یابی فاصلهتهيه كردند و با استفاده از مکان

مکانهای ژنی كنترل كننده تعدادی از صفات زراعی را 

و  Hoshyardelدیگری در پژوهش  شناسایی نمودند.

منظور شناسایی مکانهای ژنی مرتبط با ه ( ب25همکاران )

 100گلدهی در توتون تيپ شرقی، جمعيت ژنتيکی شامل 

 SPT 406 حاصل از تلاقی دو ژنوتيپ توتون شرقی F2 فرد

)والد مادری( را برای  Basma seres 31)والد پدری( و 

دادند. در  صفت روز تا شروع گلدهی مورد ارزیابی قرار

 23با  F2 آزمایشات مولکولی نقشه پيوستگی جمعيت

 8/570تهيه گردید كه   ISSRنشانگر 29و  SSR نشانگر

داد. با استفاده از مورگان از ژنوم توتون را پوشش میسانتی

و  9ترتيب ه ای ساده و مركب بیابی فاصلهروشهای مکان

2QTL  يين صفت مورد مطالعه شناسایی گردید. تع برای

نشانگرهای مرتبط با صفات مهم از طریق تجزیه ارتباط در 

(، 4(، پنبه )45های گياهی مختلفی از جمله برنج )گونه

(، گياه دارویی 5(، آفتابگردان )17(، سورگوم )1كتان )

( نيز 38( و انگور )2(، یونجه )42(، نخود )22گرچك )

با های ارزیابی ژنوتيپی با كاهش هزینه .انجام شده است
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های ژنوم مرجع برای بيشتر تراكم بالا و گسترش داده

شود كه استفاده از تجزیه ارتباطی بينی میگياهان، پيش

برای شناسایی مکانهای ژنی كنترل كننده صفات كمی بيش 

  (. 7از این گسترش یابد )

 

براساس جاليز تحت شرایط نرمال و تنش گل ی توتون شرقیدر ژنوتيپهاارزیابی شده  فنولوژیك-مورفوپيوسته با صفات  SSRنشانگرهای  -3جدول 

 (MLMخطی مخلوط )مدل 

 شرایط صفت
 مركب دو سال  سال دوم  سال اول

 SSR P-value R2مکان   SSR P-value R2مکان   SSR P-value R2مکان 

 روز تا گلدهی )روز(

 نرمال
Pt30250 0.04 0.051  _ _ _  Pt30067 0.035 0.127 

Pt30126 0.035 0.09  _ _ _  _ _ _ 

Pt30067 0.03 0.136  _ _ _  _ _ _ 
تنش گل 

 جاليز
_ _ _  _ _ _  _ _ _ 

 متر(ارتفاع بوته )سانتی

 نرمال
Pt30134 0.029 0.092  Pt30134 0.048 0.081  Pt30134 0.03 0.092 

_ _ _  Pt30126 0.042 0.080  _ _ _ 
تنش گل 

 جاليز
_ _ _  _ _ _  Pt30134 0.027 0.091 

 تعداد برگ

 نرمال
Pt30126 0.049 0.077  _ _ _  Pt30061 0.043 0.080 

Pt30061 0.029 0.09  _ _ _  _ _ _ 
تنش گل 

 جاليز
Pt30134 0.009 0.128  Pt30134 0.0998 0.08  Pt30134 0.01 0.127 

متر سطح برگ )سانتی

 مربع(

 نرمال
_ _ _  Pt30319 0.014 0.146  Pt30250 0.047 0.053 

_ _ _  Pt30061 0.030 0.087  Pt30319 0.015 0.143 

تنش گل 

 جاليز
Pt30046 0.029 0.105  Pt30046 0.015 0.19  Pt30046 0.022 0.119 

Pt30094 0.035 0.054  _ _ _  _ _ _ 

 وزن تر برگ )گرم(

 _ _ _  Pt30126 0.039 0.081  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 ليزجا
Pt30134 0.016 0.104  Pt30285 0.019 0.23  _ _ _ 

_ _ _  Pt30126 0.026 0.12  _ _ _ 

 وزن خشك برگ )گرم(

 _ _ _  _ _ _  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 جاليز
_ _ _  Pt30285 0.005 0.28  _ _ _ 

 وزن تر ریشه )گرم(

 _ _ _  _ _ _  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 جاليز
Pt30134 0.031 0.087  _ _ _  Pt30241 0.042 0.051 

_ _ _  _ _ _  Pt30134 0.029 0.088 

 وزن خشك ریشه )گرم(

 _ _ _  _ _ _  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 جاليز
_ _ _  _ _ _  Pt30292 0.037 0.060 

_ _ _  _ _ _  Pt30046 0.047 0.101 

وزن تر اندام هوایی 

 )گرم(

 _ _ _  Pt30205 0.013 0.134  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 جاليز
_ _ _  _ _ _  Pt30046 0.036 0.130 

_ _ _  _ _ _  Pt30061 0.020 0.102 

وزن خشك اندام هوایی 

 )گرم(

 Pt30205 0.034 0.096  Pt30061 0.033 0.089  _ _ _ نرمال
تنش گل 

 جاليز
Pt30061 0.043 0.082  Pt30134 0.044 0.099  Pt30061 0.019 0.105 

_ _ _  Pt30132 0.022 0.097  _ _ _ 
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 گيرينتيجه

نتایج نشان داد كه بين ژنوتيپهای توتون شرقی مورد بررسی 

تحت شرایط نرمال و لوژیکی فنو-از نظر صفات مورفو

مکانهای ریزماهواره مورد بررسی همچنين و جاليز تنش گل

-در ژرممطالعه ساختار جمعيت با . داردتنوع بالایی وجود 

شناسایی دو زیر جمعيت مورد مطالعه پلاسم توتون شرقی 

، در سال اول در MLMدر تجزیه ارتباط بر اساس مدل . شد

و در  نشانگر 14مکان ژنی، در سال دوم   12مجموع 

مکان ژنی مرتبط با  16سال در مجموع  2تجزیه مركب 

( P<0.05صفات مورد ارزیابی در سطح احتمال پنج درصد )

تعدادی از نشانگرها مشتركاً برای یك صفت شناسایی شد. 

-)نرمال و تنش گلدر محيطهایی با سطوح مختلف تنش 

با  PT30134عنوان نمونه نشانگرِ ه شناسایی شدند. بجاليز( 

صفت ارتفاع بوته در تجزیه مركب دوسال تحت هر دو 

جاليز شناسایی شدند. شرایط حضور و عدم حضور گل

تواند حاكی از عدم وجود یشناسایی چنين نشانگرهایی م

توان اثر متقابل بين این نشانگرها با محيط باشد؛ بنابراین می

عنوان نشانگرهای پيوسته با این صفات و مستقل ه از آنها ب

های اصلاح توتون استفاده كرد. همچنين از محيط در برنامه

نتایج نشان داد كه برخی از نشانگرها با چندین صفت 

نژادی گياهی از جود چنين حالتی در بهمرتبط هستند كه و

نظر اصلاح همزمان چندین صفت بسيار حایز اهميت 
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 پژوهش این مورد استفاده در ریزماهوارهو توالی آغازگرهای  نام -1فایل تکميلی 
No. Primer Forward (5'→3') Reverse (5'→3') Repeat motif 

1 PT30014 TGCCGTGTAAATTTCATTTGG AGGATTCCTAACGTGTATTATGTTCT TA 
2 PT30172 AAACAACGTCGAAGCATTTG ACGCATGAAATTGTAAGGGC GAA 

3 PT30202 TCGAAACCTCGAGGACAGTT TATCCAAATCTCCAAAGCCC GA 

4 PT30250 GAACACACGTTCGTCATTGG ATAAGTCCCTTTAATTTAATTGCG TAG 
5 PT30165 ACCTCTGTGGCCGTAAGCTA CCTCTACTTCAACAGGGTAAGAAA TAA 

6 PT30241 AAGTCTCGTGTGGTTGCTTT AAAGGGCAATGTGTCTAGCTC GA 

7 PT30027 CCGAGAGTTGCATTTGAATTT AGGGTTCTACGCAAGAGATTG TA 
8 PT30021 CATTTGAACATGGTTGGCTG CTCAACTCTCGTCGCTCTTG TA 

9 Pt30134    

10 PT20343 GGAACACCACCACCATAA GGAGCTCAGGTTCCAATG AC/AG/AT 
11 PT30285 CATCATGGCAAGTCACCATC TGCTGGAAATTAGCGAGGTT TA 

12 PT30126 GTGATTCCAGCGGAAGACAT TTCGAAATAAGTACCTAGAGTCGG TA 

13 PT30008 CGTTGCTTAGTCTCGCACTG GGTTGATCCGACACTATTACGA TA 
14 PT30292 AAGACAGATTGGTGCGGAAC AGCACTTGGACAGGCGAATA TA 

15 PT30319 ACAACAACTACGTTAGTGTGAGAAA TCATGTGTGCCAAGCTCTTC TA 

16 PT30324 TGCTCTGCGTTAGAACAGGA CGACGAGAGAAGATTAGTGAAAGA TAA 
17 PT30046 GATAGGTAGATTATCCTCTGCAACA GGTGCTAGCAACATCATCAAA TA 

18 PT30061 TCGTCCATTTCTTTCTCTCTCA CATAAATAGTTGCTCATTCAATCG TA 
19 PT30067 AAGCCTGGTCAGTTATCCCA ATTCGCACCACTTAATCCCA TA 

20 PT30075 CGATCGGGTCGTTACACAAT CCCATCAGGTTGTTGGGTTA TA 

21 PT30094 AACAAGAACGACGGTTACGC GGGTCATGCGTTCGAATTAT TA 
22 PT30110 TTGTACGTTCCTCGCTGATG GGCCGACAATAAAGTGGCT TA 

23 PT30132 CCTAACAGCATTTGCTACCCA GATGGACAAGAGTGGCCTTT TA 

24 PT30159 GCATGCATATGAACATGGGA TTTGACATCTCTACTCTTCCGTTT TA 
25 PT30205 GGTCGATCCACAATTTAAACG GCACTTGCTCCTTTGTACCC TA 

26 PT30260 GGTAGGGTGGAACAAATTTATCA AATATGGTCTATGCCCGCAA TA 

 

 

 

 SSR( براساس نشانگرهای K=2های توتون شرقی مورد مطالعه )نمودار دو سویه برای تعيين تعداد مناسب زیر جمعيت در ژنوتيپ -2فایل تکميلی 

 Structureافزار با استفاده از نرم
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Abstract 

Identification of genetic loci controlling quantitative trait is an important subject in 

genetics and breeding programs, particularly under stress conditions. Broomrape is a 

holophrastic weed in tobacco (Nicotiana tabacum L.) fields with devastating effects on 

its dry leaf yield production. In the present study, the reaction of 89 tobacco genotypes 

was evaluated against broomrape (Orobanche aegyptiaca) in randomized complete 

block design with three replications during two successive years in pot conditions. In 

each year, the genotypes were planted separately in non-inoculated and inoculated 

conditions. In broomrape conditions the soil was mixed with 0.06 g of broomrape seed. 

In the molecular experiment, 26 SSR primers pairs was used for preparing the 

molecular profile of genotypes. Studying population structure as a prerequisite for 

association analysis with bayesian method revealed that there are two possible 

subgroups (K=2) in the studied population. Based on D′ statistics, 4.31% of possible 

SSR locus pairs showed significant level of linkage disequilibrium (P<0.01). In 

association analysis by MLM method, based on the average of 2 years’ data, a total of 

16 loci were identified to be significantly (P <0.05) associated with the evaluated traits. 

Some common markers were identified for a particular trait across normal and 

broomrape conditions. These markers show low interaction with environmental 

conditions (stable markers); therefore, selection by them for a trait under normal 

conditions will improve the trait value under stress conditions, too. The results of the 

current study provide valuable information on the marker aided selection and the 

genetic basis of studied traits. This information can be used in selecting individuals 

during tobacco breeding programs and developing varieties with high yield and 

performance. 

Keywords: Association mapping, breeding for resistance to biotic stress, broomrape, 

linkage disequilibrium, molecular markers, tobacco. 
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