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 شرقي تيپ لدهي در توتونگزمان كنترل كننده ژني هاي شناسايي مكان

  2ملكيحميد حاتمي  و *1زاده، رضا درويش 1دلفرامرز هوشيار
  گروه اصلاح و بيوتكنولوژي گياهي دانشكده كشاورزي اروميه، دانشگاه اروميه، 1

  ، گروه زراعت و اصلاح نباتاتدانشكده كشاورزي مراغه، دانشگاه مراغه، 2

 23/12/93 :تاريخ پذيرش  25/11/92 :اريخ دريافتت

  چكيده

حاصل از تلاقي دو  2Fفرد  100شرقي، جمعيت ژنتيكي شامل  تيپگلدهي در توتون  با به منظور شناسايي مكانهاي ژني مرتبط
رد ارزيابي موبراي صفت روز تا شروع گلدهي  )والد مادري(  Basma seres 31و) والد پدري(  SPT 406ژنوتيپ توتون شرقي

  cMتهيه گرديد كه   ISSRنشانگر 29و  SSRنشانگر  23با  2Fجمعيت  پيوستگي نقشهدر آزمايشات مولكولي  .قرار گرفتند
براي  QTL 2و  9با استفاده از روشهاي مكان يابي فاصله اي ساده و مركب به ترتيب  .داداز ژنوم توتون را پوشش مي  8/570

هاي  QTL. شناسايي شددر گروه پيوستگي شماره پنج  QTLبيشترين تعداد  در اين مطالعه، .ديدصفت مورد مطالعه شناسايي گر
qDF5-3 و qDF2-2،  تغييرات فنوتيپياز  درصد 36و  8/0 توجيه بابه ترتيب  ،مكان يابي فاصله اي سادهشناسايي شده با روش 

 R)2(درصد تغييرات فنوتيپي توجيه شده  .ي باشندمشناسايي شده هاي  QTL گترينبزر ترتيب كوچكترين وه ب ،R)2(صفت 
درصد  34/15 و 95/1 به ترتيب ،)qDF5-2و  qDF5-1( مكان يابي فاصله اي مركبروش  باشناسايي شده هاي  QTLتوسط 

 تيپ در توتونافزايشي و غالبيت در كنترل ژنتيكي صفت روز تا شروع گلدهي ژني اثرات مكان هايي با نشان داد كه  نتايج .بود
  .نقش دارندشرقي 

  نشانگرهاي مولكولي ،ژن يابيمكان ،صفات كميجمعيت ژنتيكي،  توتون،: كليدي واژه هاي

  r.darvishzadeh@urmia.ac.ir: ست الكترونيكيپ 04432779558: نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه 
بيش از داراي  Solanaceaeخانواده  از Nicotianaجنس 

و   tabacumآمفي ديپلوييد ونهگدو  كه است ونهگ 64
rustica )48=n2(  موجود در ونه هاي گمقايسه با ساير در

 .)36( دنردگ مي كشت اي ستردهگ طوره ب اين جنس
 تترين محصولامهماز  (.Nicotiana tabacum L) توتون

و ايران بوده كه  ي در بخش كشاورزي در جهانيغير غذا
ميليون  2/4كشور جهان در سطحي بالغ بر  100در بيش از 

چنين به عنوان يك هم اين گياه. )2( گرددميهكتار كشت 
گياهي و زراعت  زيستگياه مدل در اكثر مطالعات 

اد تجاري مهمي نظير داروها و مولكولي براي توليد مو
 مختلف تيپهاي مياندر  .)15( واكسنها استفاده مي شود

بوي مطلوب داشتن  دليلشرقي به  هايتوتون، توتون رشدي

صنعت  در تارگسيخرمن سازنده از اجزاي اصلي 
   .)14( باشند مي

 مهم مراحل ي ازيك گلدهي گياهي،در بين صفات مختلف 
 ،صفاتي مانند عملكردو ) 3( بوده گياه زندگي چرخه در

وابستگي  ،محيطي تنشهايكيفيت محصول و مقاومت به 
نشانه انتقال گلدهي ). 13(به زمان گلدهي دارند زيادي 

). 26(مي باشد  زايشي مرحله به رويشي مرحله از گياه
 در عمده هدف و گياه سازگاري در كليدي صفت گلدهي

گلدهي  ريختا .)3(گردد  مي محسوب گياهان نژادي به
كه  گيرد مي قرار تأثير تحت محركهاي محيطي توسط

 .)29( استآن  عوامل تعيين كننده يكي از فتوپريوديسم
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 را فتوپريوديسم از مختلفي درجات گياهي هايگونهبيشتر 
مي  گلدهي تاريخ يا زمان كننده كنترل دهند كهمي نشان
 )24(طبق تحقيقات حاتمي ملكي و همكاران  .)29( باشد

تنوع ژنتيكي قابل ملاحظه اي در ژرم پلاسم توتون شرقي 
وجود داشته و  صفت تاريخ گلدهي برايموجود در كشور 

 زراعي درهمبستگي معني داري با ساير صفات اين صفت 
) 35(همچنين طبق مطالعات وايت و همكاران  .توتون دارد
با صفات عرض برگ، تعداد برگ روز تا گلدهي بين صفت 
داري وجود همبستگي معني توتون خشكبرگ و عملكرد 

روز تا  صفت كه نمود استنباط توانمي بنابراين. دارد
توارث به دليل . باشدمي توتون در مهم صفات ءجز گلدهي

به وسيله اصلاح كلاسيك آن امكان بهبود  ،صفت نيكژپلي
شناسي پيشرفتهاي اخير در زيست ).39(باشد دشوار مي

امكان  QTLيابي ماري براي مكانلكولي و روشهاي آوم
ثر بر زمان گلدهي را فراهم نموده ؤهاي متشخيص فاكتور

، جايگاه ي كنترل كنندهژنها آگاهي از تعداد ).39(است 
كروموزومي آنها و سهم نسبي هر يك از ژنها در تظاهر و 

ادي آتي مورد تواند در كارهاي به نژمي توزيع فنوتيپي
 شناساييبا  QTLاي تجزيه روشه. استفاده قرار گيرد

 كنترل فهم به تواند مي صفات كنترل كننده ژني مكانهاي
 گرنشان كمك به گزينش استراتژيهاي توسعه و هاآن ژنتيكي
 يابيمكان جهت مختلفي جمعيتهاي ).28( نمايد كمك
QTLمزايا داراي يك هر كه گيرندمي قرار استفاده مورد ها 

 در استفاده مورد معيتهايج جمله از. باشندمي معايبي و
 خودگشني از كه بوده 2F جمعيت ژنتيكي هاينقشه تهيه
. شودمي حاصل منتخب والد دو تلاقي از حاصل 1F نسل
 به نسبت كمتر ميوز تعداد وجود ،2F نسل معايب از

 كه نشانگرهايي است ممكن فلذا باشد،مي پيشرفته نسلهاي
 با پيوسته صورت هب اندگرفته قرار QTL از دور فاصله در
- مكان در اختلال باعث است ممكن اين كه بمانند باقي آن

 گيرياندازه جمعيتها، اين معايب ديگر از. شود QTL يابي
 كمي صفاتبا  رابطه در كه است بوته تك مبناي بر صفات

 گيرند مي قرار محيطي شرايط ثيرأت تحت شدت به كه

 بهتر دليل ينهم به و شود نتايج در اريبي باعث تواند مي
 3:2F هاي خانوادهاستفاده از  با QTL يابيمكان است

 هايينشانگر  نشانگر، اساسبر گزينش براي و گيرد صورت
 در اينكه به توجه با. دننباش نسل به وابسته كه شوند معرفي
 از و پايدار است ممكن شده شناسايي هاي2F، QTL نسل
 انجام براي جمعيتها اين از استفاده نباشند، پذيرتكرار طرفي

 مورد در كمي گزارشات كه گياهاني در ايپايه مطالعات
 مناسب دارد وجود آنها اثرات نحوه و هاQTL شناسايي

 كنار در 2F نسل از استفاده با QTL يابيمكان در. است
 نيز صفات كنندهكنترل ژنهاي غالبيت اثرات افزايشي، اثرات
ها  QTLتگي و شناسايي تهيه نقشه پيوس .است برآورد قابل
 توتون مورد در ولي است گرفته انجام مختلفي گياهاندر 
است كه يكي از دلايل آن مي  محدود بوده مطالعات اين

در  Solanaceaeژنوم توتون در خانواده بزرگ تواند اندازه 
 شناسايي  .مقايسه با ساير گياهان اين خانواده باشد

QTLمقدار نيكوتين،  هاي كننده صفات مختلفي از قبيل
مقاومت ، )28 و 12(پتاسيم و قند موجود در برگ توتون 

كلر در برگ تجمع و مقدار ) 34(بيماري لكه برگي به 
 ،مطالعاترغم اين  علي. انجام گرفته است) 25(توتون 

QTL  زارش گتوتون در  گلدهيصفت تاريخ براي اي
 Solanaceaeگياهان خانواده  انواع در ساير .است رديدهگن
و ) 33 و 31، 27، 23، 18، 17، 11( گوجه فرنگي قبيل از

گلدهي براي صفت  QTLيابي مطالعات مكان )21(بادمجان 
) 21(ري و همكاران فربه عنوان نمونه  .انجام گرفته است

 QTLهشت  ند،انجام داد ي كه روي بادمجانادر مطالعه
هفت  دركه  شناسايي نمودندلدهي گروز تا صفت  براي

اين مطالعه با هدف شناسايي  .پراكنده بودندي گپيوست روهگ
QTLيك  در روز تا گلدهيصفت  هاي كنترل كننده

توتون شرقي  ژنوتيپ دو حاصل از تلاقي 2Fجمعيت 
والد (  SPT 406و )والد مادري(  Basma seres 31شامل
  .انجام گرفت) پدري

  مواد و روشها
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دو ژنوتيپ لعه، در اين مطا: ياهي و ارزيابي فنوتيپيگمواد 
كه  SPT 406 و  Basma seres 31شامل توتون شرقي
حاتمي ملكي و همكاران  توسط قبلي اتبراساس مطالع

صفت به ويژه  رومورفولوژيكگآاز نظر اكثر صفات ) 2(
ر متفاوت بوده و در دو انتهاي گگلدهي  با همديروز تا 

 دو ژنوتيپ . توزيع صفات قرار داشتند، انتخاب گرديدند

SPT 406)و) والد پدري و زود گل دهBasma seres 31 

ر تلاقي داده شده و از گبا همدي) دير گل ده و والد مادري(
 100 ،والديناين حاصل از تلاقي  1Fشني بوته هاي گخود
جهت تهيه نقشه پيوستگي مورد استفاده قرار  2Fفرد 

اندازه جمعيت مورد استفاده در تهيه نقشه هاي . رفتندگ
فرد يا لاين متغيير است  300تا  100بين  معمولاًژنتيكي 

به هر حال هر چقدر اندازه جمعيت بيشتر، وضوع ). 8، 7(
با دقت بيشتري انجام مي  QTLنقشه بيشتر و مكان يابي 

در مرحله چهار  2Fزماني كه افراد جمعيت ). 32، 20( گيرد
تهيه  DNAي به منظور استخراج گي بودند، نمونه برگبر
 تعداد گلدهي به صورت زمان اين مطالعه، صفتدر . شد

  .   روز تا شروع گلدهي ثبت گرديد

ژنومي و انجام واكنش زنجيره ايي  DNA استخراج
 از ژنومي ISSR : DNA  وSSR پليمراز با آغازگرهاي 

دلاپورتا و همكاران  روش هب 2Fو افراد  والديني ياهانگ
 ربوط بهم SSR آغازگر جفت 162 .گرديد استخراج )16(

 ISSR رنشانگ 80 و )9(بيندلر و همكاران ژنتيكي  نقشه

از نظر چندشكلي در  كلمبيا برتيش اهدانشگ مربوط به
لازم به ذكر . رفتندگ، مورد آزمون قرار جمعيتوالدين 

است كه واكنشهاي زنجيره اي پلي مراز با استفاده از 
به ترتيب با روش ايك و  ISSR و SSR رهايگآغاز

. رفتگانجام  )36(و همكاران  گو يان )19(همكاران 
و  SSRرهاي گبا استفاده از نشان 2Fتعيين ژنوتيپ افراد 

ISSR  ي نشان داده چند شكلوالدين جمعيت ي كه در
  .گرفتانجام بودند 

: گلدهي زمان هايQTL ي و شناسايي پيوستگ نقشه تهيه
شت گي با استفاده از داده هاي حاصل از انپيوستگنقشه 

وسيله ه ب ،رهاي چند شكلگنشان باي افراد جمعيت ارگن
 با استفاده از تابعو  )CarthaGene 1.2.2 )22نرم افزار 

فاصله  حداكثربرابر با سه و  LODحداقل  ،كوسامبي نقشه
 هايQTL  شناسايي .تهيه شد انگسانتي مور 50برابر با 

 يپيوستگ نقشه با استفاده ازصفت مورد مطالعه  كننده كنترل
 جمعيت افراد درصفت  شده يريگ اندازه ارزش و شده يهته

 فاصله اي يابي و مكان) 30( اي فاصله يابي مكانش رو به

 WinQTL  افزار نرم از استفاده با و )38، 37( مركب

cartographer 2.5 )6( در اين مطالعه نام . دش انجام
شماره  + صفتنام  + QTL(ها به صورت   QTLذاريگ
انجام  )در گروه پيوستگي QTLشماره   +ي گروه پيوستگ
 "q"با حرف كوچك   QTL،ذاريگدر اين نام . رفتگ

روه گدر يك   QTLر بيش از يكگمشخص شده و ا
ترتيب با شماره هاي يك، دو ه ي قرار داشته باشد بگپيوست

  . و غيره نشان داده مي شوند

  و بحثايج نت
:  2F در جمعيت در حال تفرقگلدهي  زمانارزيابي 

جمعيت در حال  والدينبين نشان داد كه اين تحقيق نتايج 
 درصد پنج احتمال سطح دراختلاف معني داري  ،2Fتفرق 

. )1جدول ( وجود داردگلدهي شروع براي صفت روز تا 
 QTLيابي مكان اختلاف معني دار  بين والدين امكانوجود 

اختلاف . نمايدفراهم مي را كننده صفت مزبور ي كنترلها
نيز معني دار بود  2Fميانگين والدين و ميانگين افراد  بين

، 2Fبه علت وجود تفرق در نسل  ،تواندكه مي) 1جدول (
با  .باشداثرات افزايشي، غالبيت و اپيستازي مكانهاي ژني 

والدين موقعيت و  2F افرادپيوسته فراواني توجه به توزيع 
مورد صفت  ،)1شكل ( گلدهيروز تا شروع براي صفت 

تعدادي از افراد . است ژنيك و پلي كمي صفت يك طالعهم
2F  فنوتيپي ارزشمحدوده خارج از  فنوتيپي ارزشداراي 

 پديدهوجود هنده دنشان  كه) 1شكل (مي باشند والدين 
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تفكيك متجاوز نشان  .در اين صفت استتفكيك متجاوز 
صفت گلدهي هاي هر دو والد در بروز مي دهد كه الل

ايجاد ارزشهاي به منجر ركيب آنها و تداشته دخالت 

شود والدها ميدر مقايسه با بالاتر و يا پايين تر فنوتيپي 
)5(.   

  
 SPT 406و ) والد مادري( Basma seres 31حاصل از تلاقي بين  2Fدر جمعيت در حال تفرق  روز تا گلدهي صفت فراواني توزيع -1 شكل

  .استنشان داده شده ارزش فنوتيپي والدين با پيكان). والد پدري(
كلر در تجمع وجود تفكيك متجاوز براي صفت مقدار 

سود  ).25(برگ توتونهاي شرقي نيز گزارش گرديده است 
 2Fدرصد از بهترين  10ين گميانبين اختلاف  كه ازژنتيكي 

 است معني دارمحاسبه مي شود ين والدين گها با ميان
معيت نسل بعد امكان تغيير ميانگين ج بيانگركه  )1جدول (

   .از لحاظ اين صفت مي باشد

نتايج : گلدهي زمان هاي كنترل كننده  QTLشناسايي 
 آغازگر جفت 162 از SSR آغازگرجفت  23نشان داد كه 

SSR  آغازگر  29وISSR آغازگر 80 از ISSR  مورد
ميزان . ، چندشكل مي باشند2Fجمعيت بين والدين مطالعه، 

 رو براي نشانگ درصد SSR، 2/14ر براي نشانگ چندشكلي
ISSR، 2/36 3و  2 هاي شكل در. دست آمده درصد ب 

با نشانگر هاي  F 2ژنوتيپهاي  از تعدادي نگاري انگشت
SSR  وISSR 52 با استفاده از .است شده داده نشان 

نقشه پيوستگي  ،)ISSR29  و SSR 23( چند شكلآغازگر 

ستگي شامل هفت گروه پيوترسيم گرديد كه توتون شرقي 
ش پوش را شرقي توتون ژنوم از انمورگسانتي 8/570 و بود
، )4شكل ( در نقشه پيوستگي تهيه شده .)4شكل ( دادمي 

نشانگر ) ISSRنشانگر  14و  SSRنشانگر  20( 34تعداد 
دليل عدم ه نشانگر ب 18گروه پيوستگي قرار گرفتند و  7در 

ار پيوستگي با ساير نشانگرها در گروههاي پيوستگي قر
اشباع نقشه با تعداد نشانگر هاي بيشتر باعث . نگرفتند

 خواهد شد به تعداد كروموزومها در حالت هاپلوئيدي گياه
)n=24(صورت اين در . ، گروههاي پيوستگي تشكيل شود

به احتمال زياد نشانگرهايي كه در مرحله نخست وارد 
. شوندمي گروههاي پيوستگي نشده اند وارد نقشه اشباع 

 و عدد دو حداقل يگپيوست روههايگ در رهانشانگ تعداد
 3/17 رگنشان دو بين فاصله ينميانگ بوده و عدد12حداكثر 
 يگروهها گذاري نام). 4شكل (است  انگمور سانتي

ي گروههاوجود نشانگر مشترك با براساس  پيوستگي
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بيندلر و  نقشه مرجع تهيه شده توسطپيوستگي موجود در
  . شد انجام )10 و 9(همكاران 
 2Fدر جمعيت  روز تا گلدهيپارامترهاي ژنتيكي صفت   -1جدول

) والد مادري( Basma seres 31توتون شرقي حاصل از تلاقي بين 
 و والدين آنها) والد پدري( SPT 406و 

Item زمان گلدهي 
Basma seres 31(P1) 1/110 

SPT406(P2) 1/90 
P1-P2  20 

X P  1/100 
Max  118 
Min  91 
X F2  56/108 

X F2 ـX P  46/8 
X 10%best F2 4/117 

GG10%= X 10%best F2 - X P 3/17 
STDEV  53/5 
LSD0.05 05/2 

X P : ،ميانگين والدينX F2 : ميانگين افرادF2 ،: X 10best 

F2  درصد از بهترين افراد  10ميانگينF2  انتخابي براي صفت

درصد از  10بازده ژنتيكي زماني كه : GG10%مورد مطالعه، 
 انتخابي با ميانگين والدين مقايسه شوند، F2هترين افراد ب

STDEV: معيار انحراف.  
يابي ساده از روش مكان با استفاده QTLيابي نتايج مكان

مرتبط با صفت مورد مطالعه  QTL 16نشان داد كه تعداد 
و بيشترين تعداد  اندهاي پيوستگي مختلف پراكنده در گروه

QTLنتايج منتشر (شناسايي شد  4 ها در گروه پيوستگي
 2و  9به ترتيب  CIMو  IM هايروشاستفاده از با  ).نشده
QTL  شناسايي شد  روز تا شروع گلدهيبراي صفت

در  IMبوسيله روش شناسايي شده هاي QTL ).2جدول (
 قرار دارند يك، دو، سه، پنج و هفت يگپيوست يگروهها

 وموزوميناحيه كر، IMبا استفاده از روش  .)4شكل (
اثر درصد  36و  0,8با   qDF2-2 و qDF5-3 شناسايي شده

هاي  QTL ترينگبزر ترتيب كوچكترين وه بفنوتيپي 
 دو و پنج پيوستگي يگروههاكه در  هستندشناسايي شده 

  . )2جدول( دارند قرار

 

 Basma seres 31شرقي حاصل از تلاقي بين توتون  2Fهاي شناسايي شده براي صفت روز تا گلدهي در جمعيت  QTLموقعيت و اثر  -2 جدول
  ).والد پدري( SPT 406و ) والد مادري(

 R2  اثر غالبيت  اثر افزايشي LOD موقعيت نشانگر گروه پيوستكي QTL روش

IM qDF1-1  1 2 17 2,64 2,19 -  2,42  12,70  
  qDF7-1  7  1  3  3,73  2,97 -  20 .61-  16,90  
 qDF2-1  2 1 7 4,86 2,28 -  2,34 -  14,60  
 qDF2-2  2 2 38,9 4,54 4,51 -  2,78  36  
 qDF5-1  5 1 20 4,21 2,45  1,81  17,10  
 qDF5-2  5 4 43,9 3,88 3,06 -  0,99  23,6  
 qDF5-3  5 6 83,7 4,90 0,70 -  5,88 -  0,80  
 qDF5-4  5 10 171,1 3,27 3,63  2,66 -  23,06  
 qDF3-1  3 1 26 3,48 3,14  0,55  18,03  

CIM qDF5-1  5 7 90,4 4,09 1,73 -  3,86 -  1,95  
  qDF5-2  5  8  127,1  3,23  3,54 -  1,06 -  15,34  

QTL: quantitative trait loci, LOD: log10 likelihood ratio (likelihood that the effect occurs by linkage/likelihood 
that the effect occurs by chance), R2: percentage of phenotypic variance explained by the individual QTLs. IM: 
interval mapping, CIM: composite interval mapping. 



 1394، 3، شماره 28د جل                                                                        )  مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي سلولي و مولكولي 

443 

  

  
 Basma]توتون شرقي حاصل از تلاقي   F2در تعدادي از افراد جمعيت SSRاز نشانگرهاي PT30346 آغازگر  به مربوط باندي الگوي -2شكل 

seres 31 (♀) × SPT 406 (♂)]  
  

  
 Basma]توتون شرقي حاصل از تلاقي   F2در تعدادي از افراد جمعيت ISSRاز نشانگرهاي  UBC810 آغازگر به مربوط باندي الگوي -3شكل 

seres 31 (♀) × SPT 406 (♂)]  
  

ه ب QTL qDF5-3البيت براي غ و افزايشي اتاثر مقدار
ترتيب ه ب QTL qDF2-2 و براي )-(7/5و  )- (7/0ترتيب 

شناسايي هاي  QTL. )2جدول ( مي باشد 7/2و  )- (5/4
شماره  يگپيوست روهگدر ، CIMشده با استفاده از روش 

 درصد از تغييرات فنوتيپي 3/15و  95/1كه  قرار دارند پنج
ه يگلدهي در توتون هاي شرقي را توجروز تا شروع صفت 

افزايشي و غالبيت  تامقدار اثر ).2جدول (مي نمايند 
QTL  هاي شناسايي شده از طريقCIM، 7/1ترتيب ه ب) - 

براي  )- (06/1و  )- (5/3 و  qDF5-1براي   )- (8/3و ) 
qDF5-2 علامت منفي براي اثرات  ).2جدول ( باشدمي

اين است كه اين اثرات از دهنده نشانافزايشي و غالبيت 

. نتاج منتقل گرديده استبه  Basma Seres 31 مادري والد
 هاي شناسايي شده،  QTL، از ميان 2با توجه به جدول 

qDF5-3 وqDF1-1  بيشترين و كمترين  6/2و  9/4با مقدار
 QTLبيشترين تعداد  در اين مطالعه، .را دارند LODمقدار 

 دشناسايي شده در گروه پيوستگي شماره پنج قرار دار
 كوچك اثرات با هاييQTL در اين تحقيق .)4شكل (

 ييديأت كه داشتند نقش تصف كنترل در كه ندشد شناسايي
با در نقشه تهيه شده  .است چندژني كنترل سيستم وجود بر

و فاصله زياد آنها از يكديگر  هانشانگرتعداد پايين  به توجه
به دليل اين احتمال وجود دارد كه در نسلهاي بعد 

در  .ودسته ششك نشانگربا  QTLاور ارتباط بين گكراسين
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هاي شناسايي شده وابسته به نسل  QTL تعدادي از حقيقت
تكرار در  نداشتنبه دليل  در اين نسلهمچنين . باشند

 احتمال دارد ،و اثرات شديد محيطياندازه گيري فنوتيپ 
اريب وارد شده و نشانگرهاي كاذب  QTLدر شناسايي 
 در QTLيابي مكانشود پيشنهاد ميبنابراين . شناسايي شوند

نقشه با تراكم (با تهيه نقشه اشباع  پيشرفته ترنسلهاي 

كه ميانگين چندين تكرار  يو تهيه فنوتيپ) نشانگر بيشتر
دليل وقوع ه بدر نسلهاي پيشرفته  .انجام شوداست 

ارتباط ي گشكست احتمال تثبيت آللهانوتركيبيهاي بيشتر و 
هاي شناسايي شده QTL .كمتر است QTLو  نشانگربين 

و  د بودنخواهاز اعتبار بيشتري برخوردار در چنين شرايطي 
  . دنپتانسيل استفاده در گزينش به كمك نشانگر را دار

  
و ) والد مادري( Basma seres 31توتون شرقي حاصل از تلاقي بين  2Fدر جمعيت   ISSRو SSRنقشه پيوستگي حاصل از نشانگرهاي  -4شكل 

SPT 406 )افزار با استفاده از نرمتهيه شده ) والد پدريCarthaGene 1.2.2.  

در گياهان مختلف و  QTLيابي مطالعات مربوط به مكان
 ،مطالعه اي در توسط افراد مختلف انجام شده است

 QTLي دو گوجه فرنگروي  )33( سوموقات و همكاران
ي گروههادر كه  گزارش نمودندلدهي گتاريخ براي صفت 

 6/6و  5/3ترتيب ه و ب تندشي چهار و يك قرار داگپيوست
ميزان اثر  .دنودصد از تغييرات فنوتيپي را توجيه مي نمدر

. )33( بودند 05/2و  2/1ترتيب ه ها بQTLافزايشي اين
براي  QTLدو  )27( و همكاران ومزگ- جمينز ،همچنين

 د كهكردني شناسايي گوجه فرنگلدهي در گصفت روز تا 
را  يفنوتيپنوعات درصد از ت 3/55مجموع  ها در QTLاين 

 فرري و همكارانمطالعه ايي كه  در .توجيه مي نمودند
 QTLهشت تعداد  ،انجام دادندبادمجان گياه در  )21(

 درصد از تغييرات فنوتيپي 28 الي 20از كه  گرديدشناسايي 
 اين بيشترين تعدادو  ندتوجيه مي نمود صفت گلدهي را

QTL  طبق تحقيقات  .ي پنج قرار داشتندگروه پيوستگها در
ي يمكانها با ها QTLدو عدد از اين  )21( فرري و همكاران
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هم  نمودند مي كنترل يگفرن وجهگدر  ار لدهيگكه صفت 
 به طور پنجي گروه پيوستگدر  QTLيعني دو بودند  مكان

كنترل ي و بادمجان گوجه فرنگتاريخ گلدهي را در  مشترك
درصد و در  41بادمجان  گياه در ي كهبه طور مي نمايند

 توجيه را فنوتيپي تغييرات از درصد 18 يگفرن وجهگگياه 
) 4(و عزيزي مندولكاني عبدالهي  ،مطالعه اي در .نمايند مي

پيوسته با صفات  ISSRنشانگرهاي از طريق تجزيه ارتباط، 
بيكي و . مورفولوژيك در يونجه را شناسايي كردند

نوع براي بررسي ت ISSRاز نشانگرهاي ) 1(همكاران 
 Crocusهاي خودروي جنس وراثتي ارقام زراعي و گونه

 ISSR نشانگرهاياستفاده كردند و گزارش نمودند كه 

و  Crocus گروه بندي گونه هاي يي درسودمندي بالا
نشان حاضر نتايج تحقيق  .دارندنتيكي آنها ژتحليل روابط 

داد كه صفت روز تا شروع گلدهي در توتونهاي شرقي، 
مي باشد كه توسط ژنهاي با اثرات يك صفت كمي 

استفاده از نشانگرهاي با . افزايشي و غالبيت كنترل مي شود
مي توان مكانهاي ژني كنترل كننده  ISSRو  SSRمولكولي 

 .گلدهي را در توتونهاي شرقي شناسايي نمود ي نظيرتاصف
در صورتي كه پايداري مكانهاي ژني شناسايي شده در اين 

ت بعدي نيز اثبات شود، مي توان از تحقيق توسط مطالعا
اين نشانگرهاي همبسته در گزينش به كمك نشانگر در 
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Abstract 

In order to identify genetic loci associated with flowering time in oriental-type tobacco, 
the genetic population comprising 100 F2 individuals from the cross between two 
oriental-type genotypes Basma seres 31 (maternal) × SPT 406 (paternal) were evaluated 
for days to flowering character. In molecular experiment, linkage map with 23 SSR and 
29 ISSR markers were prepared which covered 570.8 cM of tobacco genome. Using 
interval and composite interval mapping procedures, 9 and 2 QTLs were identified for 
studied character, respectively. In this study, the most of identified QTLs were located 
on linkage group 5. Genetic loci qDF5-3 and qDF2-27, identified via interval mapping, 
with 0.8 and 36 percent of R2 were the minor and major QTLs, respectively. According 
to results, the percentage of phenotypic variance (R2) explained by identified QTLs 
through composite interval mapping (qDF5-1 and qDF5-2), ranged from 1.95 to 15.34. 
Results revealed the role of both additive and dominance effects in genetic control of 
days to flowering in oriental-type tobacco. 

Key words: Gene mapping, genetic population, molecular markers, quantitative traits, 
tobacco. 

 

  


