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) از جمله گیاهان صنعتی است که در .Nicotiana tabacum Lتوتون (

- توتون شرقی متشکل از واریته ها اهمیت اساسی دارد.اقتصاد بسیاري از کشور

باشد که و ترکیبات آروماتیک فراوان می خشکآفتاب ،هاي کوچکهاي با برگ

صفات مختلف زراعی و شیمیایی و نحوه کنترل ژنتیکی  مورد در کمی اطلاعات

ها وجود دارد. این پژوهش با هدف تهیه نقشه پیوستگی توتون شرقی در یک آن

 Basmaقی لاین) حاصل از تلا 103اینبرد نوترکیب ( هاي جمعیت لاین

seres 31 (♀)  وSPT406 (♂)  هاي ژنی کنترل کننده و شناسایی مکان

اي انجام گرفت. تعدادي از صفات زراعی و محتوي کلر برگ در شرایط مزرعه

 REMAP و SSR ،ISSR ،IRAPبراي تهیه نقشه پیوستگی، از نشانگرهاي 

 1/586گردید که  نشانگر تهیه 46استفاده گردید. نقشه پیوستگی با استفاده از 

cM  از ژنوم توتون را پوشش داده و متوسط فاصله بین دو نشانگر مجاور در

هاي پیوستگی باشد. تعداد نشانگرها در گروهمی cM  74/12این نقشه ژنتیکی

اي  یابی فاصلهعدد متغیر بود. با استفاده از روش مکان 13الی  2ایجاد شده بین 

درصد براي  1/40الی  2/13ین فنوتیپی با ضریب تبی QTL 19مرکب تعداد 

صفات طول برگ، تعداد برگ، روز تا گلدهی، مقدار کلروفیل، عرض برگ، 

ها، قطر ساقه، عملکرد برگ خشک، مقدار فتوسنتز و ارتفاع گیاه، فاصله میانگره

هم مکان در  هايQTL در این مطالعه، محتواي کلر برگ شناسایی گردید.

گردید. مقادیر بالاي عددي ضرایب تبیین شناسایی  5و  3، 1 هاي پیوستگیگروه

از نشانگرهاي  استفاده پتانسیلفنوتیپی بدست آمده در تحقیق حاضر، بیانگر 

اي و نشانگرهاي ریزماهواره) REMAPو IRAP( ها رتروترنسپوزونمبتنی بر 

  باشد.هاي گزینش به کمک نشانگر در توتون شرقی میشناسایی شده در برنامه

  

توتون، فتوسنتز خالص، گروه پیوستگی، نشانگرهاي  هاي کلیدي:ژهوا

  اي مرکب.یابی فاصلهمولکولی، مکان

  

Tobacco (Nicotiana tabacum L.) is an industrial plant 
that play important role in economy of most countries. 
Oriental tobacco is a sun-cured, small-leafed, highly 
aromatic type of tobacco with limited information 
about its agronomic and chemical characteristics and 
their genetic control. This research was conducted to 
prepare the genetic linkage map of oriental type 
tobacco in a recombinant inbred line population (103 
lines) produced from the cross between SPT406 (male 
parent) and Basma seres 31 (female parent) and 
identification of genomic locations controlling some 
agronomic characteristics accompanied with chlorine 
content under field conditions. Markers including SSR, 
ISSR, REMAP and IRAP were utilized in construction 
of genetic linkage map. Linkage map comprising 46 
markers was developed which covered 586.1 cM of 
tobacco genome and the average distance between two 
markers was 12.74 cM. Number of markers per linkage 
groups varied between 2 to 13. In this study, 19 QTLs 
with phenotypic variation between 13.2 to 40.1 were 
identified for characteristics including leaf length, leaf 
width, leaf number, plant height, internode distance, 
stem girth, dry leaf yield, photosynthesis value and leaf 
chlorine content using composite interval mapping. Co-
localized QTLs were recognized in linkage groups 1, 3 
and 5. Highest values of phenotypic variation achieved 
in the present study manifest the possibility for using 
identified retrotransposon and microsatellite markers in 
marker assisted selection programs of oriental type 
tobacco. 
 
Keywords: Composite interval mapping, linkage 
group, molecular markers, net photosynthesis, tobacco. 
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  مقدمه

 و) جزL. Nicotiana tabacumگیاه توتون (

باشد. خانواده ) میSolanaceaeخانواده سولاناسه (

ها  گونه داشته که در میان آن 64سولاناسه بیش از 

بیشتر از   N. rusticaو  N. tabacumدو گونه 

طور گسترده کشت   ها مورد توجه بوده و بهسایر گونه

پلویید گونه آلوپلی ک ی N. tabacumگردند. گونه می

)48=n2 ( 12با عدد پایه کروموزومی=x این  باشد.می

گیاه از محصولات با ارزش کشاورزي و صنعتی بوده 

که در شرایط مختلف آب و هوایی در بیش از یکصد 

توتون از نظر اقتصادي،  .شود کشور دنیا کشت می

ترین محصولات در جهان بوده و  یکی از مهم

شود  ده خام در صنعت استفاده میعنوان یک ما به

)Arslan and Okunus, 2006 از اهداف مهم .(

نژادي توتون افزایش تولید در واحد سطح، افزایش به

هاي  ها و تنش کیفیت، مقاومت به آفات و بیماري

محیطی است. از آنجا که اکثر صفات زراعی و 

ژنیک شیمیایی در گیاهان کمی بوده؛ به دلیل پلی

ثیرپذیري زیاد این صفات از عوامل بودن و تأ

گونه صفات همواره با چالش  محیطی، تجزیه این

)، Van Eeuwijk et al., 2004روبرو بوده است (

هاي کلاسیک موفقیت  بنابراین با استفاده از روش

توان در جهت به نژادي چنین صفاتی  زیادي نمی

نژادي گیاهی مبتنی بر متصور بود. در این میان، به

رهاي مولکولی نظیر تکنولوژي نشانگرهاي ابزا

که با  طوري   تواند مفید واقع شود بهمولکولی می

هاي ژنتیکی و آماري مناسب، استفاده از روش

توان نشانگرهاي مولکولی مرتبط با صفات کمی  می

هاي اصلاحی به جاي را شناسایی نموده و در پروژه

در حال هاي گزینش افراد بر مبناي فنوتیپ از جمعیت

از  ها انجام داد.تفرق، گزینش را با کمک نشانگر

هاي مورد استفاده جهت شناسایی  جمله روش

یابی نشانگرهاي مولکولی مرتبط با صفات، نقشه

QTL1 در این . مبتنی بر تجزیه پیوستگی است

یک روش، هدف شناسایی نشانگرهاي پیوسته با 

 برادري است.- صفت کمی در یک جمعیت خواهر

 کننده صفات کمیهاي ژنی کنترل یابی جایگاه مکان

هاي اخیر براي مطالعه ژنتیکی صفات کمی  در دهه

شامل  Solanaceae در گیاهان مختلف خانواده

 ,.Tanksley et al( فرنگیزمینی، گوجه سیب

مورد استفاده قرار گرفته است. با این حال در  )1992

بوده محدود  QTL یابی مورد توتون مطالعات نقشه

که دلیل اصلی آن دشوار بودن تهیه نقشه ژنتیکی 

براي توتون است، زیرا میزان چندشکلی در ارقام 

 ,.Del Piano et al( توتون بسیار پایین است

2000; Ren and Timko, 2001; Rossi et al.,. 

2001; Arslan and Okumus, 2006; Julio et. 

al., 2006b; Raju et al., 2008; Moon et al.,. 

2008, 2009a,b.( اي، در مطالعهLi و همکاران 

 190و F 2:3و  F 2فرد  127با استفاده از  )2011(

نقشه پیوستگی  RAPD و  SRAP،ISSRنشانگر 

مرتبط با شش  QTL و یازدهکرده توتون تهیه براي 

و  Xiaoصفت مهم را شناسایی کردند. همچنین 

ید در یک جمعیت دابل هاپلوئ) 2006ن (همکارا

)Doubled haploid: DH (حاصل از تلاقی 

228Speight G-  2328و NC 169با استفاده از 

نقشه پیوستگی براي  RAPD و ISSR نشانگر

گروه پیوستگی بود و  27توتون تهیه کردند که شامل 

ها با استفاده مورگان طول داشت. آنسانتی 6/2094

یشی با اثر افزا  15QTLاز این نقشه پیوستگی، تعداد 

براي صفات مختلف شناسایی نمودند. در مطالعه 

با استفاده از  )2009( و همکاران Chaiدیگري 

 QTLتعداد دو  AFLP و SRAPنشانگرهاي 

  QTLمرتبط با محتواي نیکوتین و نیتروژن، یک

براي هر یک از  QTL براي محتواي شکر و یک

                                                                  
1. QTL mapping 
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صفات ارتفاع گیاه، قطر ساقه، فاصله میانگره و طول 

در تحقیقی دیگر با  اي میانی گزارش نمودند.هبرگ

 )،CIM( اي مرکبیابی فاصلهاستفاده از روش مکان

مرتبط با صفت شاخص زردي برگ در  QTL چهار

هاي اي شناسایی شد که در گروهخانههاي گرمتوتون

 26/9الی  57/7قرار داشتند و  9و  8، 1پیوستگی 

 نمودندمی درصد از تغییرات فنوتیپی صفت را توجیه

)Tan et al., 2012 .( در مطالعات دیگري که توسط

Tong یابی منظور مکانبه )2012( و همکاران

هاي کنترل کننده مقاومت به بیماري در توتون  ژن

مرتبط با  QTLاي انجام گرفت، تعداد سه گرمخانه

اي خانهاي در توتون گرمبه بیماري لکه قهوه مقاومت

هاي پیوستگی روي گروه شناسایی گردید که بر

LG2a،LG3a  وLG5   درصد  14/31قرار داشتند و

کردند. در زمینه از تنوعات فنوتیپی را توجیه می

 و همکاران Chenمقاومت به بیماري ساقه سیاه نیز 

، AFLPو  SRAP با استفاده از نشانگرهاي )2009(

-مرتبط با مقاومت به بیماري ساقه QTLتعداد هفت 

سایی کردند که در چهار گروه پیوستگی سیاه را شنا

قرار داشتند. مرور منابع مختلف بیانگر عدم وجود 

گزارشات وسیع در مورد تجزیه ژنتیکی صفات 

هاي شرقی بویژه با استفاده از مختلف در توتون

در این راستا . باشدشانگرهاي رتروترنسپوزونی مین

این تحقیق با اهداف الف) تهیه نقشه پیوستگی در 

هاي توتون تیپ شرقی با استفاده از یک جمعیت لاین

و از طریق ترکیبی از نشانگرهاي  6Fاینبرد نوترکیب 

ریزماهواره و نشانگرهاي ریزماهواره، بین 

هاي QTLیابی رتروترنسپوزونی و همچنین ب) مکان

میایی محتوي یکنترل کننده صفات زراعی و صفت ش

ن) انجام برگ توتو زشکلر برگ (تاثیرگذار در سو

  گرفت.
  

  هامواد و روش

  مواد گیاهی

هاي به منظور تهیه نقشه ژنتیکی و شناسایی مکان

تیپ شرقی  کننده صفات زراعی در توتونژنی کنترل

حاصل از تلاقی دو ژنوتیپ توتون  6Fلاین  103از 

 SPT406و  (♀) Basma seres 31شرقی شامل 

نسل  از خودگشنی 6F  استفاده گردید. جمعیت  (♂)

1F  در حال تفرق با روش بالک و مدیریت جمعیت

 92-93تک بذري حاصل شده است. در سال زراعی 

ها به همراه والدین در خزانه با بذور هر کدام از لاین

با  در هر متر مربع کشت و خزانه ءنشا 900تراکم 

لایه نازکی از کود پوسیده حیوانی پوشیده شد. زمین 

شخم و دیسک  ،شدناصلی جهت نرم و یکنواخت 

شیمیایی خاك محل  هاي فیزیکی وزده شد. ویژگی

ارائه شده است. نشاها در مرحله  1 آزمایش در جدول

سانتی متري از خزانه به زمین اصلی منتقل  12ارتفاع 

سانتی متر و بین ردیفی  20اي و با فواصل بین بوته

متر کشت شدند. آزمایش در قالب طرح  سانتی 65

مل تصادفی با سه تکرار و هر کرت هاي کا بلوك

متري در مزرعه تحقیقاتی مرکز  5خط  3شامل 

، 58/44تحقیقات توتون ارومیه (طول جغرافیایی 

متر از سطح  1300و ارتفاع  34/37عرض جغرافیایی 

دریاي آزاد) انجام گرفت. کلیه عملیات زراعی مطابق 

هاي بین (مرکز همکاري CORESTA با توصیه

ط با تحقیقات توتون) المللی مرتب

(http://www.coresta.org/)  در رابطه با کشت و

هاي شرقی انجام گرفت. آبیاري آوري توتونعمل

درصد از آب قابل دسترس  80مزرعه پس از تخلیه 

ها گرفت. بر خلاف اکثر توتونخاك انجام می

(ویرجینیا و بارلی) که عمل سرزنی رایج است، در 

مطالعه، این عمل انجام هاي شرقی مورد توتون

ها در سه نوبت پس از رسیدن نگرفت. چیدن برگ

در که صنعتی انجام گرفت و سپس در مقابل آفتاب (

گردیدند. هاي شرقی مرسوم است) خشک توتون

برداري صفات زراعی مختلف شامل روز تا یادداشت

گلدهی، تعداد برگ، مقدار کلروفیل، طول برگ، عرض 

ها، قطر ساقه، عملکرد فاصله میانگرهبرگ، ارتفاع گیاه، 

برگ خشک به همراه متغیرهاي مقدار فتوسنتز و مقدار 
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بوته تصادفی از  5عنصر کلر موجود در برگ با انتخاب 

ها براي تجزیه و هر کرت انجام گرفت و میانگین داده

  هاي بعدي مورد استفاده  قرار گرفت. تحلیل

ه از دستگاه گیري فتوسنتز خالص با استفاداندازه

HSM-21000  .ساخت شرکت ولز آلمان انجام گرفت

گیري درصد کلروفیل از دستگاه براي اندازه

سنج استفاده شد و کار قرائت از سه نقطه از هر  کلروفیل

برگ در هنگام صبح انجام گردید. مقدار کلر هر نمونه 

در آزمایشگاه شیمی  CORESTA مطابق دستورالعمل

 ارومیه تعیین شد. مرکز تحقیقات توتون

  

  خصوصیات فیزیکی و شیمیایی خاك محل آزمایش (مرکز تحقیقات توتون ارومیه). 1 جدول

  ویژگی خاك  مقدار  ویژگی خاك  مقدار

  pH  6/7 کربن ارگانیک (%)  73/0

  EC×10-3 (ds m-1) هدایت الکتریکی  6/0  درصد اشباع (%)  9/49

  رفسف (mg/kg)  3/39  کربنات کلسیم (%)  84/11

  پتاسیم (mg/kg)  565  بی کربنات  (%)  57/3

  کل نیتروژن (%)  11/0  شن (%)  16

  منگنز (milimol of charge per liter)  87/1  رس شنی (%)  44

  کلسیم (milimol of charge per liter)  89/1  رس (%)  40

    8/0  (milimol of charge per liter) کلر  

 
 6Fسایی شده براي صفات مورفولوژیکی مورد مطالعه در جمعیت هاي شنا QTLاثر  موقعیت و. 2جدول 

 R2  اثر افزایشی  LOD  موقعیت  گروه پیوستگی  QTL  صفت

  qCL1 1  92  03/3  7/20  4/22  کلر

  qCL4  4  20  89/3  5/3  8/27  

  qIN1  1  70  39/6  2/17-  9/24  فاصله میانگره

  qIN3  3  80  67/9  6/44  1/35  

  qLW1 1  70  46/11  3/96-  1/40  عرض برگ

  qLW3 3  72  11/7  4/40-  2/27  

  qTB1 1  84  51/4  2/258  3/18  تعداد برگ

  qTB3  3  12  51/3  2/199  5/14 

  qTB6 6  16  44/3  1/39-  3/14  

  qLL1 1  70  4/10  9/126  2/37  طول برگ

  qLL3 3  76  57/7  5/233-  7/28  

  qP1 1  74  19/9  5/185  7/33  فتوسنتز

  qP2  2  26  24/5  8/46-  9/20  

  qPH1  1  66  11/4  1/299  8/16  فاع گیاهارت

  qPH3  3  80  81/7  1/1463  5/29  

  qGS3 3  68  15/7  9/6-  4/27  قطر ساقه

  qC505 5 4  66/7  8/55  29  روز تا گلدهی

  qY1  1  18  05/3  4/2- 2/13  عملکرد برگ

  qCOL5 5  8  75/3  3/54  5/15  کلروفیل

qSG :QTL  ،مربوط به قطر ساقهqPH :QTL فاع گیاه، مربوط به ارتqLW :QTL  ،مربوط به عرض برگqLL :QTL  ،مربوط به طول برگqLN :QTL 

  مربوط به عملکرد کرت. qY :QTLمربوط به فتوسنتز،  qP :QTLمربوط به کلر،  qCL :QTLمربوط به فاصله میانگره،  qIN :QTLمربوط به تعداد برگ، 
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هاي ژنی تهیه نقشه پیوستگی و شناسایی مکان

 کننده صفات مورد مطالعهلکنتر

نوترکیب  اینبرد هايهاي لاینبعد از استقرار بوته

)Recombinant inbred lines: RILs ( مورد مطالعه

هاي  برداي از برگدر مزرعه و قبل از گلدهی، نمونه

میانی انجام شد و بعد از فریز کردن در ازت مایع 

)°C196 -(، اد گر درجه سانتی - 80 با دماي به فریزر

از  CTABژنومی به روش  DNAانتقال یافت. 

 DNAهاي برگی استخراج گردید. کیفیت  نمونه

، RNAشده از نظر شکستگی، وجود یا نبود  استخراج 

ساکاریدها توسط ها و پلی آلودگی به پروتئین

درصد مورد بررسی قرار  8/0اسپکتروفتومتر و ژل آگارز 

اسایی گرفت. ابتدا آزمون چندشکلی به منظور شن

جفت  165نشانگرهاي چندشکل در والدین با استفاده از 

 و همکاران  Bindlerگزارش شده توسط SSRآغازگر 

IRAPآغازگر  ISSR ،6آغازگر  55، )2011و  2007(
1 

REMAPآغازگر  20و 
دیگر  عبارت  انجام گرفت. به  2

شده و  ابتدا نوارهاي چند شکل در بین دو والد مشخص 

ردیابی شدند.  RILنوارها در افراد سپس الگوي همان 

بر اساس نوارهاي چندشکل انجام  RILامتیازدهی افراد 

  شد. 

 JoinMapافزار هاي پیوستگی با استفاده از نرم گروه    

4.1 )Van Ooijen and Voorrips,  2001 با (

ایجاد شدند؛ و براي تبدیل  3برابر با  LODحداقل 

) cMبه واحد نقشه (هاي نوترکیبی بین نشانگرها  نسبت

) استفاده Kosambi, 1994( کوسامبی از تابع نقشه

آمده با نقشه ژنتیکی ارائه  دست گردید. در نهایت نقشه به

مقایسه و  )2011( و همکاران Bindlerشده توسط  

هاي پیوستگی مختلف نام گذاري شدند. شناسایی گروه

QTLز کننده صفات مورد مطالعه با استفاده ا هاي کنترل

) و از Zeng, 1994اي مرکب (یابی فاصله روش مکان

  ) انجام شد.(QGene Nelson, 1997طریق نرم افزار 

                                                                  
1. Inter-retrotransposon amplified polymorphism 
2. Retrotransposon-microsatellite amplified polymorphism  

  نتایج و بحث

 نقشه پیوستگی ژنتیکی 

تهیه نقشه ژنتیکی با استفاده از اطلاعات حاصل از سه 

و  SSR ،ISSRنوع سیستم نشانگري شامل 

 ,IRAP( نشانگرهاي مبتنی بر رتروترنسپوزون

REMAPهایی از الکتروفورز ) انجام گرفت. نمونه

و  SSR ،ISSR ،IRAPآغازگرهاي  PCRمحصول 

REMAP نشان داده شده است. نتایج  1 در شکل

- آزمون چندشکلی نشانگرهاي مورد بررسی در ژنوتیپ

هاي قبلی هاي والدینی نشان داد که مطابق با گزارش

 ,.Ren and Timko, 2001; Julio et alدر توتون (

شکلی پایینی براي )، در این مطالعه نیز سطح چند2006

هاي نشانگري وجود دارد. در این پژوهش، تعداد گروه

 6و در مجموع  ISSRنشانگر  SSR ،13نشانگر  10

IRAP  وREMAP  .بین والدین چند شکل بودند

آغازگرهاي چند شکل شناسایی شده در زمینه ژنتیکی 

شدند. بر خلاف  مورد مطالعه بررسی 6Fلاین  103

، با توجه به چند مکان بودن SSRنشانگرهاي 

، در مجموع REMAPو  ISSR ،IRAPنشانگرهاي 

ها شناسایی گردید. شکل توسط آننشانگر چند 50

نشانگر ریزماهواره شناسایی  10نشانگر از  2همچنین 

شده در بین والدین، داراي سه نوع آلل بودند که هر 

دهی شدند. با لب امتیازکدام به صورت نشانگر غا

نشانگر مولکولی  64هاي مولکولی شامل استفاده از داده

) REMAPو  SSR ،ISSR ،IRAP(نشانگرهاي 

گروه  7، نقشه ژنتیکی توتون شرقی با 6Fفرد  103روي 

) توسعه یافت. در نقشه پیوستگی 2پیوستگی (شکل 

گروه پیوستگی  7نشانگر مورد نظر در  46تهیه شده 

صورت ناپیوسته بودند و به ه نشانگر ب 18فتند و قرار گر

 هاي پیوستگی منتسب نشدند (شکلهیچ یک از گروه

). نقشه پیوستگی ارائه شده در تحقیق حاضر، اولین 2

تیپ شرقی است که در آن  نقشه پیوستگی در توتون

نیز وجود دارد.  ها ترنسپوزونمبتنی بر رترونشانگرهاي 

داراي موقعیت مشخصی بوده و  SSRنشانگرهاي 
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مقایسه موقعیت آنها با نقشه پیوستگی مرجع در توتون 

)Bindler et al., 2011نشانگر  5دهد که ) نشان می

SSR  با توجه به 3مشترك بین آنها وجود دارد (شکل .(

هاي پیوستگی حاوي نشانگرهاي ، گروه3شکل 

، LG3 ،LG4هاي پیوستگی مشترك، مشابه گروه

LG9 ،LG7  وLG13  در نقشه پیوستگی گزارش شده

باشد. طول ) می2011و همکاران ( Bindlerتوسط 

نقشه پیوستگی بدست آمده در جمعیت توتون شرقی 

بوده که در آن  متوسط  cM 1/586مورد بررسی، 

باشد. در می cM 74/12فاصله بین دو نشانگر مجاور 

بین  هاي پیوستگی شناسایی شده، تعداد نشانگرهاگروه

). در توتون وجود 2عدد متغیر بود (شکل  13الی  2

 ینهاي پیوستگی با تعداد کم نشانگر توسط محققگروه

 ,.Julio et al., 2006; Hong-Bo et alمختلف (

) نیز گزارش شده است. در مطالعه حاضر گروه 2008

نشانگر بزرگترین گروه پیوستگی  8با  LG1پیوستگی 

ان بود. در نقشه تهیه شده مورگسانتی 7/200به طول 

)، طول بزرگترین 2011و همکاران ( Bindlerتوسط 

باشد. همچنین مورگان میسانتی 199گروه پیوستگی 

بزرگترین گروه پیوستگی در نقشه ژنتیکی تهیه شده 

 291)، 2008و همکاران ( Hong-Boتوسط 

نماي  4نشانگر بود. در شکل  20 مورگان با تعداد سانتی

به  6Fهاي ز نقشه تهیه شده در جمعیت لاینگرافیکی ا

هاي مورد استفاده، هاي پیوستگی و لاینتفکیک گروه

با رنگ قرمز،  Aهاي ارایه شده و در آن جایگاه آلل

با رنگ  Cهاي با آبی تند، جایگاه آلل Bهاي جایگاه آلل

اي، جایگاه با رنگ قهوه Dهاي آبی روشن، جایگاه آلل

هاي ا رنگ خاکستري و جایگاه آللهاي هم بارز بآلل

  گمشده با رنگ سبز نشان داده شده است.

  
کننده صفات مورد شناسایی نواحی ژنومی کنترل

  مطالعه

صفاتی نظیر  کنندههاي کنترلاگرچه شناسایی ژن

هاي مختلف در توتون به وفور انجام مقاومت به بیماري

 ;Bai et al., 1995; Nishi et al., 2003شده است (

Tong et al., 2012; Vontimitta and Lewis, .

) ولی در مورد صفات با توارث پیچیده نظیر 2012

عملکرد و به ویژه صفات مرتبط با کیفیت برگ توتون 

گزارشات محدودي وجود دارد. یکی از دلایل مطالعات 

یابی اینگونه صفات کمی در توتون، کم در زمینه مکان

باشد می .tabacum N وجود تنوع کم در داخل گونه

)Julio et al., 2006 این در حالی است که شناسایی .(

QTLتواند به فهم  هاي کنترل کننده صفات کمی می

هاي گزینش به کنترل ژنتیکی آنها و توسعه استراتژي

  ).Julio et al., 2006کمک نشانگر کمک نماید (

یابی نواحی ژنومی دخیل در کنترل نتایج مکان

ختلف مورد ارزیابی در این مطالعه در جدول متغیرهاي م

ارایه شده است. در این جمعیت ژنتیکی و با استفاده از  2

مورد  صفاتتمامی براي نقشه پیوستگی تهیه شده، 

با توجه به  ).2شناسایی گردید (جدول  QTL مطالعه

براي صفات طول برگ،  QTL 19، تعداد 2جدول 

ره ها، قطر ساقه، عرض برگ، ارتفاع گیاه، فاصله میانگ

عملکرد برگ خشک به همراه متغیرهاي مقدار فتوسنتز 

خالص، مقدار عنصر کلر، روز تا گلدهی، مقدار کلروفیل 

براي  LODو تعداد برگ شناسایی گردید. دامنه 

QTL متغیر است  46/11تا  03/3هاي شناسایی شده از

). براي هر یک از صفات قطر ساقه، روز تا 2(جدول 

، QTLیک  ملکرد برگ و مقدار کلروفیلگلدهی، ع

صفات کلر، فاصله میانگره، عرض برگ، براي هریک از 

و  QTLطول برگ، مقدار فتوسنتز و ارتفاع گیاه دو 

درصد . شناسایی شد QTLبراي تعداد برگ توتون سه 

هاي  QTLتوجیه شده توسط  تغییرات فنوتیپی

 2متغیر است (جدول  1/40الی  2/13شناسایی شده از 

چهار  )2011( و همکاران Liاي، ).  در مطالعه2و شکل 

QTL براي صفت  19و  11، 1هاي پیوستگی در گروه

طول برگ در توتون شناسایی نمودند. همچنین، در 

براي صفات  )2006( و همکاران Xiaoتحقیقی دیگر 

ارتفاع گیاه، فاصله میانگره، تعداد برگ، طول برگ و 

شناسایی  QTL 3و  2، 2، 4، 2عرض برگ به ترتیب 

  نمودند. 
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)، SSR )PT30292 ،(ISSR )UBC815 توتون شرقی با نشانگرهاي 6Fالکتروفورز تعدادي از افراد جمعیت  الگوي. 1شکل 

IRAP )TOS1 و (REMAP )TOS1+UBC817(  
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، SSRبا استفاده از نشانگرهاي  Basma Seres 31و  SPT406حاصل از تلاقی  6F . نقشه ژنتیکی تهیه شده در نسل2شکل 

ISSR ،IRAP  وREMAP موقعیت .QTL 6هاي شناسایی شده براي صفات مورد مطالعه در نسلF هاي شرقی روي گروه توتون

 qLW :QTLمربوط به ارتفاع گیاه،  qPH :QTLمربوط به قطر ساقه،  qSG :QTL هاي پیوستگی به صورت زیر نشان داده شده است:

مربوط به فاصله میانگره،  qIN :QTLمربوط به تعداد برگ،  qLN :QTLمربوط به طول برگ،  qLL :QTLعرض برگ، مربوط به 

qCL :QTL  ،مربوط به کلرqC504 :QTL  ،مربوط به روز تا گلدهیqTB :QTL  ،مربوط به تعداد بوتهqP :QTL  ،مربوط به فتوسنتز

qCOL :QTL .مربوط به کلروفیل  

  

هاي میایی مهم که در پروژهاز جمله صفات شی

اند یابی ژنی توتون مورد مطالعه قرار گرفتهمکان

توان به مطالعه تنوع تجمع آلکالوئیدها، نیکوتین،  می

فنول ها، اسید مالیک، نیتروژن، اسید سیتریک، پلی

پرولین و کلر اشاره کرد که در بین آنها تاکنون هیچ 

QTL شده براي صفت مقدار کلر در برگ گزارش ن

). در این تحقیق براي Julio et al., 2006است (

 دوصفت کیفی محتوي کلر در برگ توتون تعداد 

QTL هاي بزرگ اثر شناسایی شدند که در گروه

). در 2و شکل  2قرار دارند (جدول  4و  1پیوستگی 

این تحقیق برخلاف نتایج تحقیقات محققان قبلی که 

 RAPD )Del Piano etبا استفاده از نشانگرهاي 

al., 2000 ،(AFLP )Ren and Timko, 2001 و (

ISSR )Yang et al., 2007; Julio et al., 

اند، با استفاده از نشانگرهاي بدست آورده )2006

اي و رتروترنسپوزونی تنوع ژنتیکی قابل ریزماهواره

گردد قبولی در توتون شناسایی گردید که باعث می

هاي ژنی در توتون یابیهاي مربوط به مکانپروژه

  پیشرفت مناسبی داشته باشند.

غیراختصاصی (هم  QTLدر تحقیق حاضر، 

هایی با  QTLمکان) براي صفات مورد بررسی و نیز

اثرات کوچک که در واقع تاییدي بر وجود سیستم 

و  2ژنی است شناسایی شدند (جدول کنترل چند

هاي QTL 5و  3، 1 هاي پیوستگی). در گروه2شکل

، 2). با توجه به شکل 2ن وجود دارد (شکل هم مکا

QTL ،هاي کنترل کننده فاصله میانگره، عرض برگ

تعداد برگ، طول برگ، فتوسنتز و ارتفاع گیاه با 

قرار  1مکان بوده و در گروه پیوستگی همدیگر هم

کننده روز تا گلدهی کنترل هايQTLدارند. همچنین 

باشند. مکان میهم 5و کلروفیل در گروه پیوستگی 

هاي مربوط به صفات که در QTLشناسایی 

هاي پیوستگی با هم تداخل دارند بیانگر وجود  گروه

 باشد وها میاثر پلیوتروپی یا پیوستگی شدید ژن

نژادي گیاهی دارد، زیرا گزینش  اهمیت زیادي در به

سازد و بدین پذیر میهمزمان چندین صفت را امکان

طور هچند صفت بترتیب کارایی انتخاب (اصلاح 

. دهدهاي اصلاحی افزایش می همزمان) را در برنامه

QTLتوانندمید شناسایی شده در صورت تایی هاي 

 کمک نشانگر کمک به گزینش استراتژي در توسعه

 نمایند.
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با  توتون شرقی Basma Seres 31و  SPT406حاصل از تلاقی  6F. مقایسه نقشه پیوستگی تهیه شده در نسل 3شکل 

هاي پیوستگی مشخص شده در سمت چپ . گروهSSR) براساس موقعیت نشانگرهاي Bindler et al., 2011نقشه مرجع (

  باشد. مربوط به نقشه مرجع می
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 Basma Seres 31و  SPT406حاصل از تلاقی  6Fنماي گرافیکی از نقشه ژنتیکی تهیه شده در نسل  .4شکل 

، رنگ Cدهنده آلل ، رنگ آبی روشن نشانBدهنده آلل رنگ آبی تیره نشان، Aدهنده آلل رنگ قرمز نشان

  .Hدهنده آلل دهنده آلل گمشده و رنگ خاکستري نشان، رنگ سبز نشانDدهنده آلل ایی نشان قهوه
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