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 چکيده
های قارچی مهم آفتابگردان ایی و اقتصادی بالایی دارد. اسکلروتینیا از بیماریباشد که روغن آن ارزش غذک محصول مهم زراعی مییآفتابگردان 

جدایه قارچ اسکلروتینیا  6به  یآفتابگردان روغنخالص لاین  100شود. در پژوهش حاضر واکنش باشد که باعث کاهش رشد و عملکرد میمی
تکثیر شده توسط آغازگرهای  ،جایگاه ژنومی 120ومت به بیماری از پیوسته با مقا یهای ژنمورد بررسی قرار گرفت. برای شناسایی مکان

. ژنوتیپ دارندهای آفتابگردان مقاومت خوبی به بیماری اسکلروتینیا استفاده شد. نتایج نشان داد که برخی ژنوتیپ ،REMAPرتروترنسپوزونی 

8A×/LC1064C کمترین درصد آلودگی را در پاسخ به دو جدایه قارچیA37  (S. sclerotiorum )و M1 (S. minor ) از دو گونه مختلف
-نرمبا تجزیه ارتباط در . شدشناسایی ی زیرجمعیت احتمال Structure ، 4افزارتجزیه ساختار جمعیت با نرم. در قارچ اسکلروتینیا نشان داد

کننده های کنترلن( با ژP≤0.01) داریکه ارتباط معنی شدمکان ژنی شناسایی  8و  9ترتیب ، به MLMو  GLMدو روشبه   TASEELافزار
کننده های کنترلبا ژن 1061LTR-UBC857و  CF-UBC826 ،1061LTR-UBC818مقاومت به بیماری دارند. طبق نتایج، نشانگرهای 

-می SCARبه نشانگر  شده در این تحقیق، در صورت تایید و تبدیلنشانگرهای شناساییقارچ عامل بیماری پیوسته بودند.  مقاومت به دو جدایه

 مورد استفاده قرار بگیرند.و تولید ارقام مقاوم به بیماری اسکلروتینیا های گزینش به کمک نشانگر طور موثری در برنامهتوانند به
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ABSTRACT 

Sunflower is an important crop that its oil has nutritional and high economic value. Sclerotinia is important fungal 

disease of sunflower that reduces its growth and yield. In this study, the reaction of 100 oily sunflower lines was 

studied to 6 fungal isolate of sclerotinia disease. Identification of gene loci related to resistance for disease was 

done with 120 retrotransposon-based REMAP markers. The results showed that some sunflower genotypes had the 

good resistant to sclerotinia disease. 8A×/LC1064C genotype showed low necrosis percentage against two A37 (S. 

sclerotiorum) and M1 (S. minor) isolates. In population structure analysis, 4 subpopulations were identified (K=4) 

using STRUCTURE software. Furthermore, in association analysis based on general and mixed linear models 

(GLM and MLM) using TASEEL software, nine and eight loci were identified, respectively, that were 

significantly associated (P≤0.01) with resistance genes controlling Sclerotinia diseaseAccording to the results, CF-

UBC826, 1061LTR-UBC818 and 1061LTR-UBC857 markers were commonly related to the resistant genes to 

some fungal isolate. Identified markers after validation and transferring to SCAR markers can be used effectively 

in sunflower breeding programs for marker-assisted selection (MAS) and developing resistant cultivars to 

Sclerotinia disease 
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 مقدمه

کی از چهار محصول ی(.Helianthus annuus L) آفتابگردان 

-خاطر روغن خوراکی کشت میباشد که بهمهم زراعی می

روغن آفتابگردان علاوه بر مصرف خوراکی، در مصارف شود. 

 ,.Paniego et alگيرد )صنعتی نيز مورد استفاده قرار می

ال (. ميزان سطح زیرکشت جهانی آفتابگردان در س2007

 52/47ميليون هکتار و توليد آن  34/26حدود  2016
یکی از  Sclerotinia(. FAO, 2016ميليون تن بوده است )

های بيمارگر گياهی شناخته شده است ترین جنسمهم

(Bolton et al., 2006)  و سه گونهS. sclerotiorum ،S. 

minor  وS. trifoliorum علت انتشار گسترده، دامنه به

-شدهترین و شناختهی وسيع و خسارت سنگين، مهمميزبان

 & Saharanروند )های این جنس به شمار میترین گونه

Mehta, 2008 این بيمارگر در تمامی مراحل رشد .)
-یآفتابگردان باعث پوسيدگی ریشه، ساقه، یقه و طبق م

گردد و در شرایط آب و هوایی مساعد برای آن، خسارت 

 ,.Amoozadeh et alکند )د میزیادی به محصول وار

2015; Emamgholi et al., 2015اسکلروتينيا از بيماری .)-

باشد که رشد و های قارچی مهم آفتابگردان در ایران می

شيوع (. Ershad, 1995) دهدعملکرد محصول را کاهش می

غرب کشور باعث و توسعه این بيماری در منطقه شمال
ه است. وسعت کاهش سطح زیرکشت این محصول شد

رسد که از مزارع تحت خسارت در بعضی مواقع به حدی می

 Emamgholi etشود )کشت، عملاً محصولی برداشت نمی

al., 2015بهترین روش مقابله با  ،(. استفاده از ارقام مقاوم

 Emamgholi etباشد )بيماری پوسيدگی اسکلروتينيایی می

al., 2015 در برخی (. مقاومت نسبی به اسکلروتينيا

(، لوبيا Godoy et al., 2005های آفتابگردان )ژنوتيپ
(Gilmore et al., 2002( نخود ،)Porter et al., 2009 ،)

( و سویا Cruickshank et al., 2002زمينی )بادام

(Hartman et al., 2000 مشاهده شده است. تاکنون )
پوسيدگی  با مقاومت کامل به بيماریژنوتيپی 

-در آفتابگردان گزارش نشده است و ژنوتيپ اسکلروتينيایی

های مختلف این محصول، سطوح متفاوتی از مقاومت را در 
(. مقاومت به Hahn, 2002دهند )برابر بيماری نشان می

 Mestries etبيماری اسکلروتينيا یك صفت کمّی پيچيده )

al., 1998باشد )( و چندژنی میCastaño et al., 1993; 

Gentzbittel et al., 1998; Bert et al,. 2002, 2004; 

Fusari et al., 2012دليل پيچيدگی صفات کمّی، به(. به-

ها و جایگاه نژادگران گياهی اطلاعات کمی از تعداد ژن

ها در تظاهر و توزیع فنوتيپی یك صفت کروموزومی آن
 Quantitativeی )های ژنی کمّابی مکانیکمّی دارند. نقشه

trait lociهایی است که در دهه اخير برای از روش کی( ی

 & Landerمطالعه ژنتيکی صفات کمّی توسعه یافته است )

Botstein, 1989.) شناسایی نشانگرهای  طور کلی برایبه

کمّی از دو روش  صفات کنندهکنترل هایپيوسته با ژن

 ارتباطی تجزیه و (Linkage mapping) پيوستگی ابیینقشه
(Association analysis)  تعادل پيوستگی یابی عدمنقشهیا 

(Linkage disequilibrium  mapping) شود استفاده می

(Breseghello & Sorrells, 2006.)  شناسایی نشانگرهای

جهت  کمّیکننده صفات های کنترلمولکولی پيوسته با ژن
 Marker assisted) استفاده در انتخاب به کمك نشانگر

selection) و  اننژادی گياههای نوین برای بهوشکی از ری

در دهه  (.Collard et al., 2005باشد )توليد ارقام جدید می
های مسئول گذشته تحقيقات بسياری برای شناسایی ژن

ابی یتغييرات ژنتيکی صفات مهم زراعی با استفاده از نقشه

های در حال تفرق پيوستگی و نشانگرهای مولکولی در نسل

اما با توجه به وجود تنوع ژنتيکی  ؛تصورت گرفته اس
های گياهی، پلاسمدر ژرم کمّیطبيعی وسيع برای صفات 

ای برای شناسایی نشانگرهای جایگاه ویژه یارتباط تجزیه

پيدا  کمّیکننده صفات پيوسته با عوامل ژنتيکی کنترل
ای که هم اکنون مطالعات تجزیه ارتباط به گونه ؛کرده است

 باشداهی در حال افزایش میهای گيدر سيستم

(Sahranavard Azartamar et al., 2015; Jannatdoust et 

al., 2015; Darvishzadeh et al., 2008; Darvishzadeh, 

2012; Saeed et al., 2013 .) در این روش مجموعه بزرگی

آوری شده و طور تصادفی جمعاز افراد یك جمعيت به
 شودمیلينکاژی انجام یابی بر اساس عدم تعادل نقشه

(Roy et al., 2006; Neale Savolainen., 2004; 

Darvishzadeh et al., 2008; Poormohammad Kiani et 

al., 2008; Saeed et al., 2013 در این روش ارتباط بين .)

ژنوتيپ و فنوتيپ افراد مستقيماً برای شناسایی نواحی 
 ؛ودشکروموزومی دخيل در کنترل صفت بررسی می

باشد و بنابراین، نيازی به تهيه جمعيت در حال تفرق نمی

از  ،پيوسته با صفاتهای ژنومی برای شناسایی مکان
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شود. از این رو، امکان استفاده میهای متنوع جمعيت

های پيوسته با صفت مورد مطالعه شناسایی تمامی آلل

(. نکته قابل توجه این است Roy et al., 2006وجود دارد )

ساختار جمعيت، اندازه نمونه و فراوانی آللی خاص  که
ممکن است توانایی این روش را در شناسایی نشانگرهای 

مرتبط با صفات تحت تأثير قرار داده و باعث ایجاد ارتباطات 

 False marker-trait) صفت -دروغين نشانگر

associations) نتایج مثبت دروغين شود  عبارتییا به

(Zhang et al., 2012)منظور به حداقل رساندن بنابراین به ؛

و ( Structure) ارتباطات دروغين، ابتدا ساختار جمعيت

در جمعيت مورد استفاده ( Kinship) روابط خویشاوندی
 & Yu) گرددشود و در تجزیه ارتباط لحاظ میارزیابی می

Buckler, 2006; Pritchard et al., 2000 .) ساختار جمعيت

ارزیابی شده و اعضای جمعيت  (Bayesian) با روش بيزین
 ;Falush et al., 2003شود )هایی تقسيم میبه زیرجمعيت

Pritchard et al., 2000.) 

های ژنی چندین مطالعه برای شناسایی مکانتاکنون 
مقاومت به بيماری در آفتابگردان توسط نشانگرهای 

 RFLP (Restriction fragment length مولکولی

polymorphism )(Bert et al., 2002; Mestries et al., 

1998)، AFLP (Amplified fragment length 

polymorphism )(Davar et al., 2010; Rönicke et al., 

2005; Bert et al., 2002)، SSR (Simple sequence 

repeats)(Amoozadeh et al., 2015; Darvishzadeh, 

2012; Davar et al., 2010; Micic et al., 2004; Micic et 

al., 2005ab; Rönicke et al., 2005; Yue et al., 2008)  و 

SNP (Single nucleotide polymorphism)(Amoozadeh 

et al., 2015; Fusari et al., 2012; Talukder et al., 

 های آزمایشی، واکنش لاین درت. انجام گرفته اس  (2014

 .Sای در برابر قارچ خالص آفتابگردان در شرایط مزرعه

scleritiorum  43ها با  بررسی گردید. پروفیل مولکولی لاین 
ژن کاندید که بر اساس مطالعات پروفایل رونوشت در کلزا و 

انتخاب شده  S. sclerotiorumشده با قارچ آفتابگردان آلوده
های شدت بیماری و چند  یه شد. بررسی ارتباط بین دادهبودند ته

های کاندید با استفاده از مدل خطی شکلی هاپلوتایپ در ژن

داری بین ژن کاندید ( نشان داد که ارتباط معنیMLMمخلوط )
HaRIC-B  و وقوع پوسیدگی طبق، توسط بیمارگر قارچی در

-در مطالعه .(Fusari et al., 2012% وجود دارد )1سطح احتمال 

شده از کشورهای مختلف ژنوتیپ آفتابگردان تهیه 15ای واکنش 
ارزیابی ، S. sclerotiorum جدایه بیمارگر قارچی 7دنیا در برابر 

 38ها با استفاده از  . در این بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپشد

نشانگر  5مطالعه شد. بر اساس تجزیه ارتباط  SSRنشانگر 

ها شناسایی شد. در زئی در برابر جدایهاختصاصی برای مقاومت ج
ها مشترک این مطالعه دو تا از نشانگرها، بین بعضی از جدایه

و  SSU87و  SSU35برای دو جدایه  ORS1256بودند. نشانگر 

طور به SSU55و  SSU53برای دو جدایه  ORS49نشانگر 
اخيراً (. Darvishzadeh, 2012مشترک شناسایی شدند )

پيدا  ها توسعهولی مبتنی بر رتروترنسپوزوننشانگرهای مولک
هایی از قبيل ثبات، پراکندگی، ساختار اند که ویژگیکرده

سر هم و تعداد نسخه بالا،  های پشتشده، موتيفحفاظت

-های نشانگری مناسب و کارا، بهعنوان سيستمرا به آنها

-خصوص برای بررسی تنوع ژنتيکی و تکاملی درون و بين

(. تاکنون Basirnia et al., 2016است ) نموده حمطرای گونه

های ژنی مرتبط با پژوهشی در رابطه با شناسایی مکان

بيماری اسکلروتينيا در آفتابگردان با استفاده از نشانگرهای 
رتروترنسپوزون انجام نگرفته است. در پژوهش مبتنی بر 

های ژنتيکی حاصل از نشانگرهای حاضر با استفاده از داده

-REMAP (Retrotransposonوترنسپوزونی رتر

microsatellite amplified polymorphism )های و داده

های مختلف آفتابگردان فنوتيپی حاصل از واکنش ژنوتيپ

های ژنی ا، مکانيهای مختلف قارچ اسکلروتينبه جدایه

شده شناسایی  ،مرتبط با مقاومت به بيماری اسکلروتينيا
  .است

 

 هامواد و روش

  مواد گیاهی

لاین خالص آفتابگردان  100در پژوهش حاضر واکنش 

جدایه قارچ اسکلروتينيا مورد بررسی قرار  6روغنی به 

های مورد مطالعه از کشورهای آمریکا، گرفت. منشاء لاین

 (.1)جدول  باشندفرانسه، صربستان، مجارستان و ایران می
-سانتی 20× 60های مستطيلی شکلدر گلدان هابذور لاین

کاملاً تصادفی  پایه ماس در قالب طرحمتری در محيط پيت

گياهچه کشت  6تکرار )گلدان( و هر تکرار شامل  3با 
برگی در شرایط  8شده تا مرحله شدند. گياهان کشت

ود یو فتوپر 75گراد، رطوبت %درجه سانتی 25±1دمایی 

 ساعت روشنایی پرورش یافتند.  12
 

 ارزیابی فنوتیپی

های مختلف قارچ ها در مقابل جدایهحساسيت لاین واکنش

شش با عامل بيماری اسکلروتينيا مطالعه شد. آلودگی 
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https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=3&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiBnuKcmoXOAhVrJ5oKHVMQB1IQFggkMAI&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FRestriction_fragment_length_polymorphism&usg=AFQjCNG_31IaT0f5HLM3meMlAFbbG1KANw&sig2=PaedeZtWvjL3U1GiB_bLcQ&bvm=bv.127521224,d.bGg
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=3&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiWyMfymoXOAhXFC5oKHZrkAycQFggkMAI&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FAmplified_fragment_length_polymorphism&usg=AFQjCNE5BH9pYjDrUIRZAQhRu4chqZ59ng&sig2=BnJFsoMCUXfe57CHz-3RXg&bvm=bv.127521224,d.bGg
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=3&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiWyMfymoXOAhXFC5oKHZrkAycQFggkMAI&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FAmplified_fragment_length_polymorphism&usg=AFQjCNE5BH9pYjDrUIRZAQhRu4chqZ59ng&sig2=BnJFsoMCUXfe57CHz-3RXg&bvm=bv.127521224,d.bGg
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=3&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwiWyMfymoXOAhXFC5oKHZrkAycQFggkMAI&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FAmplified_fragment_length_polymorphism&usg=AFQjCNE5BH9pYjDrUIRZAQhRu4chqZ59ng&sig2=BnJFsoMCUXfe57CHz-3RXg&bvm=bv.127521224,d.bGg
https://www.google.com/url?sa=t&rct=j&q=&esrc=s&source=web&cd=4&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwjbusGlm4XOAhUMDCwKHenCBEwQFgglMAM&url=https%3A%2F%2Fen.wikipedia.org%2Fwiki%2FSingle-nucleotide_polymorphism&usg=AFQjCNFaZb2PGCZvZL_Vgv_vNkU0j-VWew&sig2=2IpjuL1CEgPlA3cnZM_0Iw&bvm=bv.127521224,d.bGg
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ا )سه جدایه قارچی يقارچ عامل بيماری اسکلروتين جدایه
J1،J2   وA37 از گونه S. sclerotiorum  و سه جدایه قارچی

G2 ،A1  وM1 از گونه S. minorغربی ( از منطقه آذربایجان

های قارچی پس از جدایهبرای تهيه مایع تلقيح، جام شد. ان

 Potato)زمينی در محيط آگار دکستروز سيب ،ضدعفونی

dextrose agar; PDA, 39 gL
-1

, pH=6)  شده و به کشت

گراد درجه سانتی 25±1مدت پنج روز در انکوباتور با دمای 

برای حفظ رطوبت، اطراف ساقه و در تاریکی قرار گرفتند. 
 Price & Colhounسك ميسيليومی بر اساس روش دی

زنی با پس از سه روز از مایه( با پارافيلم بسته شد. 1975)

های قارچی بررسی شد. بدین ها به جدایهقارچ، واکنش لاین

ساقه  متری پایهسانتی 1منظور درصد قسمت نکروزه در 
 ;Davar et al., 2010گيری شد )ای اندازهصورت مشاهدهبه

Amoozadeh et al., 2015.)  

 

 ارزیابی ژنتیکی
های مورد مطالعه و تجزیه برای ارزیابی ساختار ژنتيکی لاین

شده توسط آغازگرهای جایگاه ژنومی تکثير 120ارتباط، از 

REMAP (Basirnia et al., 2016 ) رتروترنسپوزونی

به روش  DNAاستخراج طور خلاصه، به شد. استفاده
CTAB روزه انجام  15های ه برگی گياهچهاز بافت تاز

با استفاده از الکتروفورز ژل  DNAگرفت و کيفيت و کميت 

برای % و با استفاده از اسپکتوفتومتری تعيين شد. 1آگارز 

استفاده شد  REMAP آغازگر 14 از PCRانجام واکنش 
 20در حجم نهایی  PCRهای واکنش(. 2)جدول 

ميکروليتر  2نومی، ژ DNAنانوگرم  20ميکروليتر، حاوی 

 PCR x10 (500 mM KCl, 500 mM Tris-HCl pHبافر 

مولار )شرکت ميلی 50ميکروليتر کلرید منيزیم  7/0(، 8.4
 dNTPمول از هر ميلی 25/0سيناژن، تهران، ایران(، 

(Biofluxbiotech ،)1/1 مراز )شرکت پلی كزیم تنواحد آ

-آغازگر به ميکرومول از هر 10سيناژن، تهران، ایران( و 

سایکلر انجام گرفت. همراه آب دیونيزه در دستگاه ترمال

دقيقه  4صورت: های پليمراز ببرنامه دمایی واکنش زنجيره

چرخه  36گراد و درجه سانتی 94سازی اوليه در واسرشت

-گراد )جهت واسرشتدرجه سانتی 94ثانيه در  40شامل 

وط به هر ثانيه در دمای اتصال اختصاصی مرب 40سازی(، 

گراد درجه سانتی 72دقيقه در  2آغازگر )جهت اتصال( و 

مدت گراد بهدرجه سانتی 72)جهت بسط( و بسط نهایی در 
دقيقه بود. تفکيك محصولات تکثيری با استفاده از ژل  10

مدت ولت به 65با ولتاژ  TBE x5/0درصد و بافر  8/1آگارز 

ماید انجام گرفت. بروآميزی با اتيدیومساعت انجام و رنگ 3

)شرکت  O'GeneRulerبرای تعيين اندازه باندها از نشانگر 
صورت باندهای حاصل از نشانگرها بهفرمنتاز( استفاده شد. 

یك )وجود باند( و صفر )عدم وجود باند( امتيازدهی و 

و تجزیه ماتریس حاصل برای بررسی ساختار جمعيت 
 استفاده شد.ارتباط 

 
 مطالعه مورد روغنی آفتابگردان هایلاین ل تهيهاسامی و مح -1جدول 

Table 1- Name and origin of the studied oily sunflower lines  
Code Line Country Q value 

Q1 Q2 Q3 Q4 

1 LC1064C France 0.043 0.495 0.234 0.228 
2 DM2 USA 0.477 0.01 0.506 0.006 
3 H156A/RHA274 France 0.109 0.706 0.083 0.101 

4 NS-R5 France 0.981 0.008 0.004 0.007 
5 8A*/LC1064C France 0.899 0.06 0.019 0.023 
6 HAR4 USA 0.967 0.015 0.008 0.01 
7 SDB1 USA 0.126 0.835 0.004 0.035 

8 AS5305 France 0.071 0.021 0.01 0.898 
9 RHA274 USA 0.05 0.806 0.006 0.138 

10 SDR18 USA 0.029 0.09 0.009 0.872 
11 RT931 France 0.566 0.038 0.093 0.303 

12 NS-B5 France 0.975 0.006 0.008 0.01 
13 SDB3 USA 0.037 0.932 0.011 0.02 
14 803-1 Serbia 0.019 0.945 0.013 0.023 
15 F125/03 Hungary 0.008 0.013 0.011 0.968 

16 HA335B USA 0.011 0.011 0.011 0.968 
17 TMB 51 France 0.788 0.144 0.004 0.064 
18 LP-CSYB France 0.009 0.015 0.968 0.009 
19 PM1-3 USA 0.063 0.383 0.013 0.54 

20 SDR19 USA 0.11 0.64 0.029 0.221 
21 RHA265 France 0.839 0.036 0.021 0.104 
22 QHP1 - 0.733 0.059 0.093 0.115 
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23 RT948 France 0.973 0.01 0.003 0.014 
24 ENSAT-283 France 0.556 0.063 0.104 0.277 

25 HA337B USA 0.016 0.013 0.009 0.961 
26 B454/03 Hungary 0.05 0.023 0.521 0.406 
27 H100B France 0.144 0.016 0.024 0.817 
28 HA304 USA 0.076 0.015 0.01 0.899 

29 AS5304 France 0.03 0.226 0.032 0.713 
30 RHA858 USA 0.039 0.454 0.484 0.024 
31 AS5306 France 0.012 0.959 0.011 0.018 
32 as3211 France 0.041 0.765 0.016 0.177 

33 ENSAT-254 France 0.807 0.072 0.014 0.108 
34 ENSAT-270 France 0.889 0.027 0.05 0.034 
35 1009329 2(100K) France 0.032 0.078 0.009 0.881 

36 1009337 (100K) France 0.008 0.007 0.191 0.795 
37 100935 0(100K) France 0.043 0.034 0.014 0.908 
38 5DES20QR France 0.008 0.006 0.014 0.972 
39 7CR13=PRH6 France 0.037 0.037 0.121 0.804 

40 SSD580 France 0.112 0.125 0.008 0.755 
41 SSD581 France 0.018 0.012 0.937 0.032 
42 ENSAT-699 France 0.023 0.552 0.022 0.402 
43 9CSAS France 0.015 0.949 0.006 0.03 

44 H049+FSB France 0.051 0.637 0.006 0.306 
45 5AS-F1/A2×R2 France 0.017 0.734 0.098 0.152 
46 8ASB2 France 0.026 0.349 0.01 0.614 
47 12ASB3 France 0.033 0.022 0.005 0.941 

48 AS3232 France 0.117 0.613 0.008 0.262 
49 15038 Hungary 0.033 0.024 0.537 0.406 
50 15031 France 0.012 0.025 0.005 0.958 

51 H156A×LC1064C France 0.051 0.071 0.009 0.87 
52 H543R/H543R France 0.004 0.006 0.985 0.005 
53 H156A/H543R France 0.139 0.28 0.006 0.575 
54 H543R France 0.654 0.214 0.014 0.118 

55 H100A/RHA274 France 0.031 0.026 0.072 0.871 
56 H205A/83HR4 France 0.184 0.083 0.009 0.724 
57 H158A/H543R France 0.084 0.039 0.596 0.281 
58 H209A/83HR4 France 0.019 0.068 0.109 0.805 

59 H157A/LC1064 France 0.027 0.071 0.012 0.89 
60 H100A/LC1064 France 0.019 0.824 0.085 0.072 
61 H100A/90R78 France 0.634 0.088 0.254 0.024 
62 AF1POPA France 0.592 0.361 0.006 0.041 

63 OES France 0.048 0.926 0.012 0.014 
64 RHA266 USA 0.052 0.906 0.009 0.032 
65 PAC2 France 0.268 0.181 0.126 0.424 
66 AS613 France 0.044 0.081 0.011 0.865 

67 11×12 Iran 0.036 0.021 0.02 0.923 
68 H603R France 0.028 0.02 0.028 0.924 
69 NSF1 A4×R5 France 0.039 0.024 0.01 0.927 

70 4 Iran 0.979 0.008 0.004 0.009 
71 110 Iran 0.027 0.014 0.933 0.027 
72 28 Iran 0.01 0.064 0.035 0.891 
73 703-CHLORINA France 0.014 0.074 0.019 0.893 

74 30 Iran 0.022 0.949 0.005 0.024 
75 36 Iran 0.041 0.92 0.005 0.033 
76 NSF1 A5×R5 France 0.013 0.951 0.01 0.026 
77 1059 Iran 0.007 0.934 0.046 0.013 

52 38 Iran 0.011 0.971 0.006 0.012 
79 346 Iran 0.007 0.524 0.398 0.071 
80 CAY France 0.015 0.067 0.054 0.865 
81 A CONTROL PLASTIPIC France 0.046 0.102 0.761 0.091 

82 SDB2 France 0.016 0.135 0.339 0.511 
83 1009370 1(100K) France 0.024 0.819 0.006 0.151 
84 1009370 3(100K) France 0.014 0.104 0.014 0.868 

85 H158A/H543R France 0.124 0.362 0.038 0.477 
86 H100A France 0.007 0.923 0.032 0.037 
87 CSWW2X France 0.025 0.941 0.022 0.013 
88 H209A/H566R France 0.024 0.542 0.42 0.015 

89 BF1POPB France 0.033 0.606 0.303 0.058 
90 AS0-1-POP-A France 0.012 0.955 0.01 0.023 
91 AS6305 France 0.025 0.235 0.032 0.708 
92 H205A/H543R France 0.021 0.862 0.014 0.103 

93 H209A/LC1064 France 0.017 0.019 0.038 0.926 
94 H100A/83HR4 France 0.917 0.016 0.006 0.062 
95 D34 France - - - - 
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96 sf 076 - - - - - 

97 sf 022 - - - - - 
98 sf-109 - - - - - 
99 sf-105 - - - - - 

100 sf-023 - - - - - 

 
 اسامی و ساختار توالی آغازگرهای رتروترنسپوزونی مورد استفاده در پژوهش -2جدول 

Table 2. Names and sequence structure of retrotransposon primers used in the study  
Retrotransposon primers Sequence (5'→3') ISSR primers Sequence (5'→3') 

1061LTR AGAGGGGAATGTGGGGGTTTCC UBC-818 CACACACACACACACAG 
1062LTR TCTCTATTTATAGCCGGAGAGGTG UBC-826 ACACACACACACACACAC 

1063LTR GATCCGGTTTCACGGGACTTAC UBC-840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT  
1064LTR CGAAGAACAAACCGAATCACC UBC-857 ACACACACACACACACYG 
1065LTR AGCCTCTGAAAGACTCGTTCG A13 GTGTGTGTGTGTCC 

CF GGTTTAGGTTCGTAATCCTCCGCG UBC-812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 

CR ACAGACACCAGTGGCACCAAC UBC-864 ATGATGATGATGATGATG 
UF(U81) TAACGGTGTTCTGTTTTGCAGG UBC-880 GGAGAGGAGAGGAGA 

UR1(U82) AGAGGGGAATGTGGGGGTTTCC   
 

 

  هاتجزیه و تحلیل داده

 Arcsine-Squre root روش با ابتدا نکروز درصد هایداده
 مورد آزمایشی خطاهای توزیع بودننرمال و شدند تبدیل

های حاصل از برای داده تجزیه واریانس. گرفت قرار بررسی

بر اساس های قارچی جدایه در برابر هاارزیابی واکنش لاین
 انجام GenStat12 افزاردر نرمفی مدل طرح پایه کاملا تصاد

 نيز و مقاوم و حساس هایلاین تفکيك برای. گرفت

 ها،جدایه و هالاین بين اختصاصی هایبرهمکنش شناسایی

دار معنی اختلاف حداقل روش با ميانگين مقایسه
LSD-interaction ای ها برهمکنش

گرفت  انجام 1

(Abrinbana et al., 2012بدین .) ،دیرمقا منظور LSD 

 همه درصد برای 1/0در سطح احتمال  هابرهمکنش
داری ميانگين . سپس معنیگردید محاسبه هابرهمکنش

 .Sهای های آفتابگردان نسبت به جدایهآلودگی ژنوتيپ

sclerotiorum  ( مقایسه درصد 100) حساسبا برهمکنش

 با شاهد LSD %1/0هایی که در سطح شدند. ژنوتيپ

عنوان اختلاف داشتند به درصد( 100حساس؛برهمکنش )

ارتباطی،  تجزیهمنظور به. مقاوم در نظر گرفته شدندجزئی 

بندی دقيق ابتدا تجزیه مؤثر ساختار جمعيت و دسته
در   Bayesianهای مناسب با روشها به زیرجمعيتژنوتيپ

 ,.Pritchard et al)انجام گرفت ) Structure 2.3.3 افزارنرم

 1های فرضی اوليه( بين )زیرجمعيت K يه. مقادیر اول2000
در نظر گرفته شد و جهت افزایش دقت برای هر  10تا 

تکرار منظور گردید. جهت حصول  5ها کدام از زیرجمعيت

و  Admixtureنمایی از مدل منحنی حداکثر درست

                                                                                                
1. Least significant difference 

( Burn-inتکرار آزمایش ) 100000استقلال فراوانی آللی با 

 MCMC (Markov Chain Monte Carlo) تکرار 100000و 

لازم به ذکر است  .(Evanno et al., 2005) استفاده گردید
)تعداد واقعی  K برای هر مقدار Structure افزارکه نرم

کند را محاسبه می Qst ها( یك ماتریس به نامزیرجمعيت

که این ماتریس شامل برآورد ضرایب احتمال عضویت هر 
سازی است. پس از شبيه هاژنوتيپ در هر یك از زیرجمعيت

ها، از روش ا همان تعداد گروهی K برای تعيين تعداد بهينه

استفاده شد.  (Evanno et al., 2005) اوانو و همکاران

دار با شناسایی نشانگرهای مرتبط و دارای ارتباط معنی
 General linear) صفت مورد ارزیابی با مدل خطی عمومی

model; GLM) وابسته به ماتریس Q  ماتریس ضرایب(

 Mixed linear) ساختار جمعيت( و مدل خطی مخلوط

model; MLM )به ماتریس وابسته K+Q   ماتریس ضرایب(

جهت  (ساختار جمعيت + ماتریس روابط خویشاوندی

 افزارنرم درصفت  -جلوگيری از ارتباط کاذب بين نشانگر

TASEEL 2.1 .انجام گرفت 

 

 نتایج و بحث

 ارزیابی فنوتیپی

نتایج تجزیه واریانس نشان داد که ژنوتيپ و جدایه اثر 

های شده با جدایهداری بر درصد نکروز گياهان آلودهمعنی

(. مقایسه ميانگين 3جدول ) رنددا مطالعهقارچی مورد 
به  حساسيتها نشان داد که ميزان درصد آلودگی ژنوتيپ

 باشد.های مورد مطالعه متفاوت میبيماری در بين ژنوتيپ

مقاومت نشان  J1قارچی  ها به جدایههيچکدام از ژنوتيپ
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ندادند. این در حالی است که تعداد بيشتری به جدایه 

 های. ژنوتيپ(3)جدول  مقاوم بودند  A37قارچی

(8A×/LC1064C, HAR4, RHA274, RT931, F125/03, 

LP-CSYB, HA337B, 5DES20QR, H049+FSB, 

ASB28, H543R/H543R, H156A/H543R, 

H100A/RHA274, H100A/LC1064, AF1POPA, 

OES, PAC2, AS613, 110, 1059, 1009370, 

H100A/83HR4 جدایه قارچی( بهA37  هایو ژنوتيپ 

(H543R/H543R, 110, NSF1 A4×R5, 1059 به )  جدایه
سه مقاوم بودند.  S. sclerotiorum گونهاز  J2 قارچی

 دو جدایه به هر (H543R/H543R, 110, 1059) ژنوتيپ

A37 وJ2   گونهاز S. sclerotiorum  .مقاومت نشان دادند
 8A×/LC1064C, ENSAT-699, 1009370) هایژنوتيپ

1(100K),دایه ج ( بهM1 ،ژنوتيپ (H156A/H543Rبه ) 

دایه ج به (H205A/83HR4, 110های )ژنوتيپو  G2دایه ج

A1  گونهازS. minor  هایژنوتيپ .مقاومت نشان دادند 

(8A×/LC1064C, 110, H543R/H543R ) داقل به دو ح

-مقاوم بودند. سایر ژنوتيپاز دو گونه مختلف جدایه قارچی 

های قارچی مورد مطالعه ها حساسيت شدیدی به جدایه

-مژر دهدنشان می نتایج حاصل از این پژوهش .نشان دادند

درصد آلودگی  نظر از مطالعه پلاسم آفتابگردان روغنی مورد

 .داردتنوع بالایی  ،قارچی مورد استفاده هایدایهبه ج
پایين همچون ژنوتيپ  با درصد آلودگی یهایژنوتيپ

8A×/LC1064C  که کمترین درصد آلودگی را در پاسخ به

 .M1 (S و A37 (S. sclerotiorum) دو جدایه قارچی

minor )از دو گونه مختلف قارچ اسکلروتينيا نشان داد، 

 نژادی این محصول جهت توليدبه هایبرنامه در دتوانمی

 استفاده قرار گيرد. مورد مقاوم ارقام
 

 Sclerotinia های قارچشده با جدایهتجزیه واریانس برای شدت بيماری در لاین های آفتابگردان آلوده -3جدول 
Table 3. Analysis of variance for disease severity in sunflower lines infected by Sclerotinia isolates in 

controlled conditions 
S. minor 

Source of variations df Sum of squares Mean of squares Variance ratio
a
 

Line 99 10.09 0.10 2.12
**

 
Isolate 2 2.51 1.26 26.16

**
 

Line × isolate 198 9.27 0.05 0.97 
Residual 600 28.84 0.05 - 

S. sclerotiorum 

Source of variations df Sum of squares Mean of squares Variance ratio
a
 

Line 99 15.84 0.16 2.93
**

 

Isolate 2 2.11 1.06 19.31
**

 
Line × isolate 198 16.06 0.08 1.48

**
 

Residual 600 32.79 0.05 - 

 Partial resistant lines  

S. minor isolates M1 8A×/LC1064C 
(France, 58.33) 

ENSAT-699 
(France, 68.67) 

1009370 1(100K) 
(France, 63.33) 

- - 

G2 H156A/H543R 
(France, 64.00) 

    

A1 H205A/83HR4 
(France, 69.67) 

110 
(Iran, 69.33) 

   

S. sclerotiorum isolates A37 8A×/LC1064C 

(France, 59.33) 

HAR4 

(USA, 52.33) 

RHA274 

(USA, 63.33) 

RT931 

(France, 60.33) 

F125/03 

(Hungary, 48) 
 LP-CSYB 

(France, 68.33) 
HA337B 

(USA, 70.33) 
5DES20QR 

(France, 72.67 
H049+FSB 

(France, 67.33) 
ASB28 

(Farnce, 67) 
 H543R/H543R 

(France, 58.33) 

H156A/H543R 

(France, 69.33) 

H100A/RHA274 

(France, 64) 

H100A/LC1064 

(France, 39.33) 

AF1POPA 

(France, 42) 
 OES 

(France, 49.33) 
PAC2 

(France, 70.67 
AS613 

(France, 71.00) 
110 

(Iran, 70.33) 
1059 

(Iran, 60) 

 1009370 3(100K) 
(France, 58.67) 

H100A/83HR4 
(France, 47) 

   

J2 H543R/H543R 
(France, 66.33) 

110 
(Iran, 60.67) 

NSF1 A4×R5 
(France, 60.00) 

1059 
(Iran, 30.67) 

 

J1 -     

Variance ratio : .ميانگين مربعات یك منبع تغيير تقسيم بر ميانگين مربعات اشتباه  

Variance ratio: Mean square for a source of variation divided by the residual mean square. **: P < 0.001.  

Partial resistant lines  1/0دار بیا شیاهد در سیطح %   اخیتلاف معنیی  : با بررسیی LSD   ی گونیه  هیا بیرای جداییهS. minor  هیای گونیه   بیرای جداییه  وS. 

sclerotiorum دهد.شناسایی شدند. داخل پرانتز به ترتيب منشا و درصد نکروز لاین را نشان می 
Partial resistant lines for isolates of S. minor and S. sclerotiorum species were identified by investigation significant diffirence with control 

(100) at LSD=0.001.  The items within parenthesis show the origin and percentage of necrosis of line, respectively.   
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 یکیژنت ساختار یابیارز
امکان شکستن Structure افزار تجزیه ساختار جمعيت با نرم
اوت را هایی با ساختارهای متفکل جمعيت به زیرجمعيت

یافته صورت اختلاطها بهسازد و چنانچه ژنوتيپفراهم می

قابل تشخيص خواهند بود  ،باشند، پس از انجام این تجزیه
(Dadras, 2012.) برای ارزیابی ساختار  حاضر در پژوهش

شده توسط آغازگرهای جایگاه ژنومی تکثير 120ژنتيکی از 

REMAP (Basirnia et al., 2016 )رتروترنسپوزونی 
-ساختار ژنتيکی جمعيت و دستهبدین منظور استفاده شد. 

های مناسب به روش بيزین بندی دقيق افراد به زیرجمعيت

هر  روش این انجام گرفت.  Structureافزارو با استفاده از نرم

به زیرجمعيت طوری و یك احتمال با را هاژنوتيپ از یك
 يزانم هر زیرجمعيت در که کندمی منتسب فرضی های

 حداکثر گامتی و تعادل مرحله حداقل پيوستگی تعادل عدم

 ;Sahranavard Azartamar et al., 2015باشد )

Jannatdoust et al., 2015) . بدین منظور ابتدا تعدادK ا ی
محاسبه و نمودار دو بعدی آن رسم  زیرجمعيت احتمالی

نمایی گردید. تعداد زیرجمعيتی که در آن حداکثر درست

عنوان تعداد مطلوب زیرجمعيت انتخاب ه شود، بهمشاهد
را نشان  K نمودار دو طرفه تعيين بهينه 1شکل شود. می

در جمعيت مورد  K بهترین ،دهد. با توجه به این نمودارمی

 K عنوانبهکه یا در واقع اوج منحنی است  K=4مطالعه 

بهينه در تخمين ساختار جمعيت و محاسبه ماتریس 
( در نظر گرفته Qر هر کلاستر )ماتریس عضویت افراد د

 شد. 
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افزار در نرم REMAPنشانگرهای  بر اساس (K=4پلاسم آفتابگردان روغنی مورد مطالعه )تعداد زیرجمعيت در ژرمبرآورد  -1شکل 

STRUCTURE. 
Figure 1. Estimation of subpopulation number (K=4) in the studied oily sunflower germp lasm  

according to REMAP markers using STRUCTURE software. 

 
در مطالعات ژنتيکی، ساختار جمعيت برای توضيح 

شود و ها استفاده میروابط افراد در درون و بين جمعيت
-اندازی از روابط تکاملی در یك جمعيت را ارائه میچشم

ختاری نباید سا ،آلنماید. در تجزیه ارتباط، در حالت ایده

عنی جمعيت ی ؛وجود داشته باشد استفادهدر جمعيت مورد 

ها تقسيم شود. نباید خود به لحاظ ساختاری به زیرگروه

تواند عامل زیرا وجود ساختار در جمعيت مورد مطالعه می
ای در جهت دستيابی به نتایج قابل اعتماد باشد. بازدارنده

ط که اثر عوامل ساختار جمعيت و رواب در صورتی

خویشاوندی در تجزیه ارتباط در نظر گرفته نشود، نتایج 
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 & Breseghelloوجود خواهد آمد )مثبت کاذب به

Sorrells, 2006از این رو، آگاهی از ساختار جمعيت به .)-

تواند برای می ،ابی ارتباطیینياز در نقشهعنوان یك پيش

جلوگيری از ارتباطات مثبت دروغين بين نشانگرها و صفات 
 (. Pritchard & Donnelly, 2001شود )ستفاده ا

 به ژنوتيپ یك عضویت وقتی درصد حاصل، بارپلات در

باشد، ژنوتيپ به آن  7/0یا مساوی  بيشتر کلاستر یك
 درصد که صورتی در شود. اماداده می نسبت کلاستر

 ژنوتيپ عنوانبه باشد، مقدار این کمتر از آن عضویت

 ,.Spataro et alشود )فته میترکيبی )مخلوط( در نظر گر

-از کل ژنوتيپ ،شده در بارپلاتبر اساس نتایج ارائه(. 2011

عضویت  70های مورد مطالعه با احتمال بيشتر از %

 21ها به ساختار اول )قرمز(، درصد ژنوتيپ 12 ،هاژنوتيپ

 درصد به ساختار سوم )آبی( 5، درصد به ساختار دوم )سبز(
، 2)شکل  چهارم )زرد( تعلق داشتنددرصد به ساختار  30و 

به  70از % کمتراحتمال با درصد افراد  32(. 1جدول 

 در نظر گرفته شدند مختلطخاصی تعلق نداشتند و ساختار 

 دارای مطالعه مورد افراد درصد 68 طور کلی(. به2)شکل 

درصد افراد دارای  32و  7/0بيشتر و مساوی  درصد عضویت
جمعيت، در  كی . ساختاربود 7/0سهم عضویت کمتر از 

آن  در اختلاط بالاتر حاصل سطوح در و انتخاب نتيجه

 بين تعادل لينکاژی عدم افزایش به منجر و باشدمی جمعيت

 ,Cardon & Palmerشود )می غيرپيوسته نشانگرهای

2003; Rostok et al., 2006.) ميزان ارتباطی، تجزیه در 

 گستره به جمعيت، ساختار ترکيب بر علاوه تجزیه، دقت

. در دارد بستگی نيز ژنوم در (LD) پيوستگی تعادل عدم
درصد  REMAP، 38/7نشانگر  جفت 7021این تحقيق از 

r
rگستره  (.3شکل ) ها در عدم تعادل بودند 2

تا  0بين  2

 . بود 018/0 با با ميانگين برابر74/0

 
 

با  REMAPژنی حاصل از نشانگرهای مکان  120روغنی مورد مطالعه بر اساس پلاسم آفتابگردان ژرمدر  بارپلات تجزیه ساختار -2شکل 

 ضریب و افراد شماره ترتيبعمودی به و افقی محور روی اعداددهد. هر رنگ یك زیرجمعيت یا کلاستر را نشان می. Bayesianمدل  استفاده از

 .دهدمی نشان را کلاستر هر به فرد هر تعلق
Figure 2. Bar plot of structure analysis of the studied oily sunflower germplasm according to 120 loci of REMAP 

markers using Bayesian model. Each color shows one subpopulation or cluster. The numbers of horizontal and 

vertical axis show the numbers of individual and their membership% in the groups, respectively. 
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ی قطر بالا . قسمتیروغن آفتابگردانی هانیلا در REMAP رتروترنسپوزونی نشانگرها براساسی وستگيپ تعادل عدم پلات -3 شکل

 .دهدیم نشان را هانشانگر جفتی برا P-valueی قطر نیيپا قسمت و r2 آماره از استفاده بای وستگيپ تعادل عدم زانيم دهندهنشان
Figure 3. LD plot generated by REMAP marker pairs in oily sunflower genotypes. The upper diagonal shows 

r
2
 among each pair of markers. The lower diagonal shows the levels of significance between each pair of markers.  

 

 یابی ارتباطیمکان

های با مقاومت به جدایه پيوسته نشانگرهای شناسایی برای

مدل خطی  بر اساس ارتباطی ابییقارچ اسکلروتينيا، مکان
( انجام MLM( و مدل خطی مخلوط )GLMعمومی )

 GLM  ،9ییاب(. بر اساس مدل ارتباط4گرفت )جدول 

( با مقاومت P≤0.01داری )نشانگر )مکان ژنی( ارتباط معنی

نشانگر  1تعداد  .نشان دادندهای قارچ اسکلروتينيا به جدایه
، J1کننده مقاومت جزئی به جدایه های کنترلپيوسته با ژن

کننده مقاومت جزئی به های کنترلنشانگر پيوسته با ژن 1

کننده های کنترلنشانگر پيوسته با ژن M1 ،3جدایه 
های نشانگر پيوسته با ژن G2 ،1مقاومت جزئی به جدایه 

نشانگر پيوسته  J2 ،1کننده مقاومت جزئی به جدایه کنترل
 2و  A1 کننده مقاومت جزئی به جدایههای کنترلبا ژن

کننده مقاومت جزئی به های کنترلنشانگر پيوسته با ژن

-نشانگرهای مولکولی شناساییشناسایی شد.  A37 جدایه

درصد از واریانس فنوتيپی صفت را توجيه  7تا  07/0شده 
شده ی شناساییدر مجموع، نشانگرهای مولکولنمایند. می

در نمایند. درصد از تغييرات فنوتيپی را توجيه می 37

ژنی مکان MLM  ،8ابی ارتباطی با استفاده از مدلیمکان
های قارچ ( با مقاومت به جدایهP≤0.01داری )ارتباط معنی

های نشانگر پيوسته با ژن 1اسکلروتينيا نشان دادند. تعداد 

نشانگر پيوسته  J1 ،1یه کننده مقاومت جزئی به جداکنترل



 25  1398بهار ، 1 ة، شمار50 ة، دورعلوم گياهان زراعی ایران   

 

 M1،3کننده مقاومت جزئی به جدایه های کنترلبا ژن

کننده مقاومت جزئی به های کنترلنشانگر پيوسته با ژن

کننده های کنترلنشانگر پيوسته با ژن G2 ،1جدایه 

های نشانگر پيوسته با ژن 2و  A1 مقاومت جزئی به جدایه

 شناسایی شد. A37 کننده مقاومت جزئی به جدایهکنترل

 
بر  روغنی مورد مطالعه آفتابگردان پلاسمژرمدر اسکلروتينيایی ساقه  پوسيدگی پيوسته با مقاومت به بيماری REMAPنشانگرهای  -4جدول 

 (MLMمدل خطی مخلوط ) و( GLMخطی عمومی ) مدل اساس
Table 4. REMAP markers associated with resistance to sclerotinia stem rot disease in the studied oily 

sunflower germplasm according to general linear model (GLM) and mixed linear model (MLM) 
Species Trait  Marker General linear model (GLM) Mixed linear model (MLM) 

 
  P-value R

2
 F P-value 

S. sclerotiorum J1 isolate CF-UBC8264 0.0069 0.0729 7.6686 0.0069 

J2 isolate 1061LTR-UBC8575 0.0042 0.025 
- - 

A37 isolate 1061LTR-UBC8185 0.0025 0.007 9.7138 0.0025 

 1061LTR-UBC8572 0.0066 0.0549 9.2765 0.0031 

S. minor M1 isolate 1061LTR-UBC8185 0.0063 0.043 7.8244 0.0063 

 CF-UBC8263 0.0026 0.011 9.1645 0.0032 

G2 isolate CF-UBC8264 0.005 0.021 7.914 0.0061 

 UR1-UBC8405 0.006 0.0669 7.1296 0.0091 

A1 isolate CF-UBC8181 0.0094 0.0729 7.0962 0.0094 

     

یابی برای مکان MLMو  GLM طور کلی دو روشبه

-به MLMروش آماری  است. امروزه ارتباطی پيشنهاد شده

-ای برای تجزیه ارتباط در گياهان استفاده میطور گسترده

همکاران  &  Saeed(. Ghavami et al., 2011شود )

پلاسم ژرم در شوری به تحمل ارتباطی ابیی( در مکان2014)

باعث کاهش  MLMمدل  از پنبه گزارش کردند که استفاده
 Yu & Bucklerشود. صفت می -ارتباطات کاذب نشانگر

( در شناسایی نشانگرهای پيوسته با تغييرات 2006)

 MLM ذرت از مدلدر فولوژیك رفنوتيپی صفات آگرومو

منظور بهبود نتایج و کاهش نتایج مثبت دروغين استفاده به
تری در نمودند و بر اساس اظهار محققين نتایج دقيق

رسد مدل نظر میبه دست آمد.هب GLM مقایسه با مدل

MLM ،باشد.مدل قابل اطمينانی  ،یابی ارتباطیبرای مکان 
-CF-UBC826 ،1061LTRطبق این نتایج، نشانگرهای 

UBC818،UR1-UBC840  ،1061LTR-UBC857 ،CF-

UBC818 ی یابدر هر دو مدل ارتباطGLM  وMLM 

های قارچ داری با مقاومت به جدایهارتباط معنی
نشانگر  3 شدهای ذکراز نشانگرهاسکلروتينيا نشان دادند. 

CF-UBC826 ،1061LTR-UBC818  1061وLTR-

UBC857 کننده مقاومت به دو جدایههای کنترلبا ژن 
قارچی عامل بيماری اسکلروتينيا پيوسته بودند. وجود 

تواند ناشی از اثرات پليوتروپی و یا نشانگرهای مشترک می

 Jun etپيوستگی نواحی ژنومی دخيل در مقاومت باشد )

al., 2008 شناسایی نشانگرهای مشترک اهميت زیادی در .)
نژادی گياهان دارد، زیرا گزینش همزمان چند صفت را به

 ;Tuberosa et al., 2002سازد )پذیر میامکان

Hittalmamni et al., 2003 تاکنون چندین مطالعه برای .)
های ژنی مقاومت به بيماری در آفتابگردان شناسایی مکان

انگرهای مولکولی مختلف انجام شده توسط نش

( سه جایگاه ژنی مقاومت به 1998)  .Mestries et alاست.

با استفاده از نشانگرهای را پوسيدگی طبق در آفتابگردان 
RFLP  درصد از واریانس  5/17تا  3/12شناسایی کردند که

( سه 2002)  .Bert et alنمودند.فنوتيپی صفت را توجيه می

برای  13و  8، 6های پيوستگی گروه جایگاه ژنی روی
مقاومت به گسترش ميسليومی قارچ اسکلروتينيا روی برگ 

شناسایی کردند  RFLPآفتابگردان با استفاده از نشانگرهای 

-درصد از واریانس فنوتيپی صفت را توجيه می 56که 

و  9، 13های پيوستگی های ژنی با گروهنمودند. این جایگاه
( مطابقت دارند. 2002)  .Tang et al در نقشه ژنتيکی 1

Micic et al.  (2004 با استفاده از نشانگرهای )SSR  هفت

جایگاه ژنی برای مقاومت جزئی به پوسيدگی ساقه روی 
از نقشه مرجع  16و  15، 8، 6، 4، 3، 2های پيوستگی گروه
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Tang et al. (2002شناسایی کردند. این جایگاه ) های ژنی
-از تنوع فنوتيپی صفت را توجيه می درصد 7/36تا  3/3

( با استفاده از نشانگرهای 2005)  .Rönicke et al نمودند.

SSR  پنج جایگاه ژنی برای مقاومت به پوسيدگی طبق

درصد از واریانس  1/17تا  6/10ابی کردند که یمکان
  .Micic et alهمچنيننمودند. فنوتيپی صفت را توجيه می

(2005a,bبا استفاده از )  نشانگرهایSSR  دو جایگاه ژنی

روی  جایگاه ژنی و سه 16و  8های پيوستگی روی گروه
برای مقاومت جزئی به  17و  10، 4های پيوستگی گروه

 پوسيدگی ساقه شناسایی کردند.

( با استفاده از 2008) .Yue et alدر پژوهشی دیگر  

برای مقاومت جزئی به بيماری   QTLهفت SSRنشانگرهای 
 5/34تا  4/8فتابگردان شناسایی کردند که اسکلروتينيای آ

های مربوط به شدت بيماری را درصد از تغييرات داده

( با استفاده از 2010) .Davar et alنمودند. توجيه می
به  جزئی برای مقاومت  QTLهفت SSRنشانگرهای 

، 2، 1های پيوسته پوسيدگی اسکلروتينيایی ساقه روی گروه

Fusari et al. (2012 )ی کردند. شناسای 17و  14، 8، 6، 4

های های حاصل از واکنش لایندر بررسی ارتباط بين داده
خالص آفتابگردان در برابر قارچ اسکلروتينيا و پروفيل 

های کاندید با و ژن SNPمولکولی افراد با نشانگرهای 

( شناسایی کردند که HaRIC-B) یژن کاندید ، MLMمدل
نمود. ی فنوتيپی را توجيه میهادرصد از تغييرات داده 20

Talukder et al. (2014در بررسی ارتباط بين داده ) های

در مقابل های آفتابگردان حاصل از ارزیابی واکنش لاین

با  و پروفيل مولکولی افراد قارچ عامل بيماری اسکلروتينيا
های کاندید حاصل از آرابيدوپسيس، و ژن SNPنشانگرهای 

با ارتباط  SNPنشانگر  GLM 27و   MLMبا دو مدل

دار با مقاومت به بيماری شناسایی کردند. در پژوهش معنی
درصد  4/7که  HaCOI1-2و  HaCOI1-1های ژن آنها

نمودند، برای اصلاح مقاومت تغييرات فنوتيپی را توجيه می

به پوسيدگی اسکلروتينيایی انتخاب شدند. در پژوهشی 

های ژنوتيپلوژیك آگرومورفویابی ارتباطی صفات مکان
 آفتابگردان مورد استفاده در این تحقيق نيز انجام شده است

(Sahranavard Azartamar et al., 2015) .Sahranavard 

Azartamar et al. (2015 در تجزیه ارتباط برای )صفت  12
های آفتابگردان روغنی مورد ك در لاینیاگرومورفولوژ

-و مدل SSRگرهای استفاده در این تحقيق بر اساس نشان

مکان شناسایی  16و  9ترتيب به MLM و  GLMهای
توجهی از صفات فنوتيپی را توجيه نمودند که تغييرات قابل

ابی ارتباطی در سایر گياهان ینمودند. تکنيك نقشهمی

 (Wang et al., 2012)، جو Liu, 2011)زراعی مانند گندم )

 ه شده است. نيز استفاد  (Anderson et al., 2007)و ذرت
 

 کلی یگيرنتيجه
 ,8A×/LC1064C, 110) هاینتایج نشان داد که ژنوتيپ

H543R/H543R)  به دو جدایه قارچ بيماری حداقل

. هستندمقاوم از شش جدایه مورد مطالعه  اسکلروتينيا
دليل داشتن کمترین درصد به 8A×/LC1064Cژنوتيپ 

مختلف  از دو گونه یآلودگی در پاسخ به دو جدایه قارچ

های اسکلروتينيا، از پتانسيل بالایی برای استفاده در پروژه

 120باشد. بررسی ساختار جمعيت با نژادی برخوردار میبه
های مورد مطالعه ، ژنوتيپREMAPمکان رتروترنسپوزونی 

 تجزیه( تقسيم نمود. در K=4زیرجمعيت احتمالی ) 4را به 

ه و با استفاده از ارتباطی بر اساس نشانگرهای مورد استفاد
نشانگر در ارتباط  8و  9ترتيب به  MLMو GLM مدل

دار با مناطق ژنومی درگير در مقاومت جزئی به معنی

های اسکلروتينيا شناسایی شد. نتایج حاصل از این جدایه

 ابی ارتباطی و مدلیپژوهش، کارایی استفاده از روش مکان

MLM  مت به در شناسایی نشانگرهای مرتبط با مقاو

دهد. یهای آفتابگردان روغنی را نشان مبيماری در لاین

-CFطبق نتایج حاصل از این پژوهش، نشانگرهای 

UBC826 ،1061LTR-UBC818  1061وLTR-UBC857 

کننده مقاومت به دو جدایه قارچی های کنترلبا ژن

 پيوسته بودند. شناساییاز شش جدایه اسکلروتينيا 

اینکه گزینش همزمان مقاومت  دليلبه مشترک نشانگرهای

سازد، در پيشبرد می پذیرامکان جدایه قارچی را چند به

باشد. نژادی این محصول حائز اهميت میهای بهبرنامه

مقاومت به  کنندهعوامل کنترل با پيوسته نشانگرهای
( و تبدیل به Validation) اعتبارسنجی از بيماری بعد

نژادی آفتابگردان به هایهبرنام در توانندمی SCARنشانگر 

کمك نشانگر و توليد ارقام مقاوم به این  به انتخاب برای
 د.نبيماری مفيد واقع گرد
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 خاطر فراهماروميه و بنياد ملی نخبگان ریاست جمهوری به

ش، صميمانه نمودن امکانات لازم برای انجام این پژوه

. همچنين از انستيتو تحقيقات گرددتشکر و قدردانی می

خاطر در اختيار قراردادن بذور آگرونومی تولوز فرانسه به

 گردد.تشکر می روغنی های آفتابگردانژنوتيپ
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