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جدایه های عامل مقاومت به  شناسایی نشانگرهای میکروساتلیت پیوسته با نواحی ژنومی دخیل در

در شرایط ( .Helianthus annuus Lبیماری پوسیدگی اسکلروتینیایی یقه ساقه در آفتابگردان روغنی )

 کنترل شده
 

 1آرام نوری و 3، مسعود ابرین بنا*،2، رضا درویش زاده1خدیجه موسی خلیفانی

 

 اروميه ،هياروم دانشگاه، دانشكده کشاورزي ،اصلاح و بيوتكنولوژي گياهی ، گروهارشدی کارشناس دانش آموخته -1

 اروميه ،هياروم دانشگاه ، ،اصلاح و بيوتكنولوژي گياهی دانشكده کشاورزي استاد، گروه -2

 اروميه ،هياروم دانشگاه، دانشكده کشاورزي ،استادیار، گروه گياهپزشكی -3
 

 (23/12/1396تاریخ پذیرش:  – 04/06/1396 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده

باشد که روغن آن ارزش غذایی و اقتصادي بالایی دارد. ک محصول مهم زراعی می( ی.Helianthus annuus L)آفتابگردان 

هاي مهم و كی از بيماريیشود، ایجاد می S. minorو  Sclerotinia sclerotiorumهاي ساقه که توسط قارچ يپوسيدگی پایه

شود. ن روش براي کنترل بيماري در نظر گرفته میین و موثرتریاست. استفاده از ارقام مقاوم به عنوان مهمتر مخرّب آفتابگردان

و سه جدایه  S. sclerotiorumاره با مقاومت به سه جدایه هوجفت نشانگر ریزما 30، ارتباط و پيوستگی بين در پژوهش حاضر

S. minor  افزارهاي ن با استفاده از نرملاین آفتابگردا 100درStructure  وTassel 30بر اساس  .مورد ارزیابی قرار گرفت 

تقسيم گردید که  (K=2زیر جمعيت ) دوجفت نشانگر ریزماهواره مورد استفاده در این مطالعه، ساختار ژنتيكی جمعيت به 

 و  GLMدو روشاز طریق   TASSELافزارنرماده از استفبا تجزیه ارتباط در رسم بارپلات نيز مؤید آن بود. نتایج حاصل از 

MLM  نشانگر  12و  14، به ترتيبSSR  کننده مقاومت به بيماري  کنترل نواحی ژنومیبا  داريکه ارتباط معنی شدشناسایی

-دایهجبراي  ORS617مانند نشانگر مشترك  نشانگرهاي . شناسایینمودندرا توجيه صفت و تغييرات قابل توجهی از  شتنددا

دخيل  نومیژتواند ناشی از اثرات پليوتروپی یا پيوستگی نواحی می S.sclerotiorum از گونه J1 و S.minorاز گونه  M1هاي 

چندین جدایه قارچی را  گزینش همزمان مقاومت بهاین نشانگرها به دليل اینكه . ها باشددر کنترل مقاومت به این جدایه

( و توليد ارقام مقاوم به بيماري MASنژادي آفتابگردان جهت انتخاب به کمک نشانگر )هاي بهسازد، در برنامهمی پذیرامكان

 دارد. اساسی اهميت 

 ژنیابی ، مكانافقیمقاومت  ،عدم تعادل پيوستگی، ییآفتابگردان، پوسيدگی اسكلروتينيا :کلیدی گانواژ
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 و همکاران موسی خلیفانی ... ژنومی شناسایی نشانگرهای میکروساتلیت پیوسته با نواحی

 مقدمه

هاي داراي گونهبه عنوان گياهی یكساله،  آفتابگردان

آفتابگردان  است کهدیپلوئيد، تتراپلوئيد و هگزاپلوئيد 

هاي دیپلوئيد جزو گونه( annuus L. Helianthus)زراعی 

 ,Anonymous) باشدمی n=17 پایه با تعداد کروموزوم

 2016ر سال سطح زیر کشت جهانی آفتابگردان د (.2010

تن  47345036هكتار با ميزان توليد  26205337 حدود

در این سال سطح (. FAO, 2016شده است )تخمين زده 

هكتار و ميزان  41119در ایران آفتابگردان زیر کشت 

ارقام زراعی تن برآورد شده است.  39855توليد 

 Abdulah) استدو نوع آجيلی و روغنی شامل آفتابگردان 

and Al-Mosawi, 2010)  که ارقام روغنی آفتابگردان به

دليل درصد روغن بالا براي استحصال روغن مورد استفاده 

درصد از  8حدود آفتابگردان گيرند. ارقام روغنی قرار می

 انددادههاي روغنی دنيا را به خود اختصاص کلّ توليد دانه

درصد( و پنبه دانه  14درصد(، کلزا ) 55و پس از سویا )

رصد(، چهارمين منبع تامين روغن خوراکی در دنيا د 10)

روغن (. Anonymous, 2010) گردندمحسوب می

، Dهاي محلول در چربی شامل آفتابگردان حاوي ویتامين

E ،A  وK (Bhutta, 1998 ،) غنی از اسيدهاي چرب

غيراشباع لينولئيک و فاقد کلسترول است و به همين دليل 

 شودالا محسوب میهایی با مرغوبيت بجزو روغن

(Sharfun-Nahar and Hashmi, 2005.) 

 1هایی نكروتروفقارچ Sclerotiniaهاي جنس گونه

 .Sهستند که طيف ميزبانی وسيعی دارند. گونه 

trifoliorum کند در حالی گياهان تيره بقولات را آلوده می

طيف ميزبانی  S. minorو  S. sclerotiorumکه دو گونه 

بيش از  S. sclerotiorumبه طوري که  ،دتري دارنوسيع

بيش از  S. minorتيره و  75گونه گياهی متعلق به  400

تيره گياهی از جمله بسياري از  21گونه متعلق به  90

ترین کنند. مهمگياهان زراعی ارزشمند را آلوده می

ها شامل سویا، محصولات مورد حمله این قارچ

چون همتوتون و سبزیجاتی آفتابگردان، کلزا، بادام زمينی، 

                                                 
1- Necrotophic 

، کلم، کرفس، کدو، زمينیسيبکاهو، لوبيا، هویج، 

هندوانه، بقولات مانند یونجه و شبدر و تعدادي گياهان 

 ,.Boland and Hall, 1994; Bolton et al) باشندمیزینتی 

2006; Duan et al., 2014; Gomes et al., 2011; 

Saharan and Mehta, 2008.)  دو گونهS. sclerotiorum 

سازي و علایم چرخه زندگی، نحوه آلوده S. minorو 

 کنند.مشابهی در گياهان از جمله آفتابگردان ایجاد می

هاي کشيده هاي آلوده ابتدا به صورت لكهعلایم در محل

شود که به تدریج ميسيليوم سفيد و آب سوخته ظاهر می

بافت  پوشاند ورنگ و پنبه مانند قارچ روي آنها را می

شود. در مراحل پيشرفته بيماري، می هقسمت آلوده نكروز

ها و حتّی در برگ در علایمی چون زردي و پژمردگی

کند و معمولاً در نهایت گياه کلّ گياه بروز میدر مواردي 

 ,Gaetn and Madina) رودخشک شده و از بين می

ساقه آفتابگردان یک تهدید  پوسيدگیدر ایران،  (.2005

 Davar) شودمحسوب می آفتابگردان ه براي محصولبالقو

et al., 2010.)  یا نبوده و مؤثر  معمولاًکنترل شيميایی

ارقام با  توسعهبنابراین  (.Hahn, 2002) دشوار است

از  اسكلروتينيابيماري مقاومت بالا در برابر تمام اشكال 

از آنجایی که  .اهميت قابل توجهی برخوردار است

بيماري بصورت چندژنی کنترل شده و تا  مقاومت به این

اصلاح باشد، لذا حدود زیادي نيز تحت تأثير محيط می

 Kearsey and) استدشوار  آن براي مقاومت در برابر 

Pooni, 1996.) یابیمكان QTL  یک ابزار موثر براي

قارچی همچون  بيماریهايمقاومت در برابر  تجزیه ژنتيک

 Davar et al., 2010; Amoozadeh et) اسكلروتينيا است

al., 2013; Young, 1996; Talukder et al., 2014 .)

اگرچه اطلاعات کمی در رابطه با معماري ژنتيكی صفات 

رسند، مهم و به ویژه صفاتی که بصورت کمّی به ارث می

وجود دارد، ولی در حال حاضر به منظور پی بردن به 

ژنوميكس  هاي مختلفماهيتّ ژنتيكی صفات کمّی، روش

ها را فراهم ساخته است. امكان کالبد شكافی دقيق آن

تجزیه ( و Linkage mappingیابی پيوستگی )نقشه

یابی عدم تعادل ( یا نقشهAssociation analysisارتباطی )

هاي مهم ژنتيک کمّی هستند که اکثراً پيوستگی از روش
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جهت فهم ارتباط بين یک ژنوتيپ و یک فنوتيپ خاص 

تجزیه  (.Azizi et al., 2017) گيرنداستفاده قرار میمورد 

اکنون در ژنتيک انسانی  آميزموفقيتارتباط پس از استفاده 

اولين . شودمیاستفاده در ژنتيک گياهی به طور گسترده 

گياه  در 2001گياهان در سال  گزارش تجزیه ارتباط در

پس (. Thornsberry et al., 2001) منتشر شده استذرت 

 از طریقتعيين نشانگرهاي مرتبط با صفات مهم ز آن ا

 تجزیه ارتباط در چندین گونه گياهی از جمله پنبه

(Abdurakhmonov and Abdukarimov, 2008،) 

 (،Mannai et al., 2011; Shehzad et al., 2009) سورگوم

 Fusari et al., 2012; Soleimani Gezeljeh) آفتابگردان

et al., 2018،) ذرت (Thornsberry et al., 2001،) جو 

(Kraakman et al., 2006; Ataii et al., 2013; Shaaf et 

al., 2012،) پلوئيدگندم هگزا (Breseghello and 

Sorrells, 2006،) ( برنجAlizadeh et al., 2016; Azizi et 

al., 2017 )نخود (Saeed et al., 2013; Saeed and 

Darvisshzadeh, 2017،) نتوتو (Basirnia et al., 2014; 

Dadras et al., 2014; Darvishzadeh, 2016،) کاج تدا 

(1996, and JanzenChang ،) و سيب (., et al evikÇ

2009; Farrokhi et al., 2015) .این در انجام شده است 

 براي مستقيماً افراد فنوتيپ و ژنوتيپ بين ارتباط روش

 صفت کنترل در دخيل کروموزومی نواحی شناسایی

مزایاي استفاده از  (.Roy et al., 2006) شودمی بررسی

 استفاده از تجزیه پيوستگی تجزیه ارتباط نسبت به

 طبيعی با تنوع ژنتيكی گسترده هايجمعيتیا  پلاسمژرم

(Ersoz and Bukler, 2007; Myles et al., 2009, Weiss 

and Clark, 2002, Chapman et al., 2003) بررسی ،

 ,Kraakman et al., 2004) همزمان چندین صفت

Hansen et al., 2001،) با وضوح بالا به دليل  یابی نقشه

 پلاسمژرموقوع تعداد زیاد ميوز در طول تاریخ توسعه 

(Yu et al., 2006; Moose and Mumm, 2008, 

Kraakman et al., 2004, Hansen et al., 2001) عدم  و

والدي که منجر به صرفه جویی در هاي دو نياز به جمعيت

 ,.Kraakman et al) شودهاي اضافی میزمان و هزینه

2004, Hansen et al., 2001) در پژوهش حاضر . باشدمی

 SSRهاي ژنتيكی حاصل از نشانگرهاي با استفاده از داده

هاي واکنش ژنوتيپارزیابی هاي فنوتيپی حاصل از و داده

هاي مختلف قارچ ه جدایهب روغنی مختلف آفتابگردان

مرتبط با مقاومت ميكروساتليت نشانگرهاي اسكلروتينيا، 

 ست.ا شدهبه بيماري اسكلروتينيا شناسایی 

 هامواد و روش

 100تعداد : مواد گیاهی و ارزیابی واکنش به بیماری

لاین خالص آفتابگردان روغنی از مراکز مختلف تحقيقاتی 

 60×20ستطيلی شكل هاي م( و در گلدان1تهيه )جدول 

ماس در قالب طرح کاملًا متري در محيط پيتسانتی

کشت  گياهچه 6تكرار و هر تكرار شامل  3تصادفی با 

برگی در شرایط دمایی  8ها تا مرحله شدند. گياهچه

و فتوپریود  درصد 75 گراد، رطوبتدرجه سانتی 1±25

 ساعت روشنایی پرورش یافتند.  12

سه جدایه  شامل عامل بيماريجدایه قارچ شش  تعداد 

J2 ،J1  وA37  گونه ازS. sclerotiorum،  سه جدایه و

A1،M1   وG2 گونه ازS. minor   نتایج بررسی بر اساس

 15اسكلروتينيا ) قارچ جدایه 30زایی قدرت بيماري

( روي رقم S. sclerotiorum جدایه 15و   S. minorجدایه

-جدایه .(Musa-Khalifani, 2016) انتخاب شدند "فرخ"

 غربیهاي مورد مطالعه از مناطق آلوده استان آذربایجان

که کشت آفتابگردان در اروميه، سلماس و خوي   شامل

فرّخ یک رقم آوري شدند. آنجا مرسوم است، جمع

معتدل  سردسيرمناطق حساّس و مخصوص کشت در 

 ,.Farrokhi et al) مانند آذربایجان غربی و شرقی است

2010.) 

در ي انتخاب شده هاقارچ، جدایه 1منظور تهيه مایهبه 

lit.rPDA, 39 g-1 ,2زمينی )محيط آگار دکستروز سيب

pH=6 روز در انكوباتور با  پنج ( کشت شده و به مدت

گراد در تاریكی قرار گرفتند. درجه سانتی 25±1دماي 

 از حاشيهمتر هاي ميسيليومی با قطر سه ميلیسپس دیسک

                                                 
1- Inoculum 

2- Potato dextrose agar  
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 و همکاران موسی خلیفانی ... ژنومی شناسایی نشانگرهای میکروساتلیت پیوسته با نواحی

با عمر  هاي قارچجدایه 1هايال رشد پرگنهفعّال و در ح

 هشت چه هايدر پایه ساقه گياه وبرداشته شد سه روز 

قرار داده  برگی مطابق با الگوي طبيعی آلودگی در مزرعه

یک  ،مين رطوبت مورد نياز براي رشد قارچأت جهت د. ش

گذاشته و با  هاي ميسيليومیدیسکقطعه پنبه خيس روي 

. سه (Price and Colhoum, 1975) شدپارافيلم پوشانده 

زنی، درصد قسمت نكروزه و پوسيده در روز پس از مایه

 Davar) شدبرداري یادداشت هساق يمتري پایهسانتی یک

et al., 2010; Amoozadeh et al., 2015.)  سهبازه زمانی 

 ;Davar et al., 2010روز، بر اساس مطالعات قبلی )

Amoozadeh et al., 2015)  و همچنين بررسی درصد

هاي تعداد گياهچهانتخاب شد.  "فرخ"آلودگی رقم شاهد 

آلوده شده با هر جدایه قارچی با احتساب لاین، تكرار و 

 گياهچه بود. 100×3×6=1800برابر  نمونه

در  :تهیه پروفیل مولکولی افراد با نشانگرهای مولکولی

 باطالعه هاي مورد ملاین آزمایشات مولكولی، تنوع ژنتيكی

-Sahranavard) شد ارزیابیریزماهواره  جفت آغازگر 30

Azartamar et al., 2016) .هاي مختلف نشانگرها از گروه

 2002et al., Tang ;انتخاب شدند ) 2پيوستگی

Poormahamad Kiani et al., 2007 .) آغازگرهايتوالی 

 آمده است.  2مورد استفاده در جدول 

 با ابتدا نكروز درصد هايداده :هاتجزیه و تحلیل داده

 بودن نرمال و شدند تبدیل Arcsine-Squre root روش

تجزیه . گرفت قرار بررسی مورد آزمایشی خطاهاي توزیع

 هاهاي حاصل از ارزیابی واکنش لاینبراي داده واریانس

 بر اساس مدل طرح پایه کاملاً هاي قارچی جدایه در برابر

بررسی  .گرفت انجام GenStat12 افزاردر نرمتصادفی 

در هاي احتمالی ساختار ژنتيكی و تعيين زیرجمعيت

هاي مختلط با و تشخيص ژنوتيپجمعيت مورد مطالعه 

 انجام گرفت Structure 2.3.4روش بيزین در نرم افزار 

(Pritchard et al., 2000.)  100لاین از  94در این قسمت 

مقاومت به لاین مورد استفاده در ارزیابی فنوتيپی )

بيماري( در نظر گرفته شد چون پروفيل مولكولی شش 

                                                 
3- Colonies 

1- Linkage groups 

را ها روش بيزین هر یک از ژنوتيپلاین در دسترس نبود. 

کند که در هر هاي فرضی منتسب میطوري به زیرجمعيت

زیرجمعيت ميزان عدم تعادل پيوستگی حداقل و تعادل 

 Kي مرحله گامتی حداکثر باشد. مقادیر اوليه

در نظر گرفته  10تا  1اي فرضی اوليه( بين ه)زیرجمعيت

و جهت افزایش دقت براي  (Pritchard et al., 2007) شد

گرم تكرار منظور گردید.  5ها هر کدام از زیرجمعيت

تعداد تكرار  و Burn-in 100000 یا طول دوره کردن
3MCMC 100000 تا نمودار حداکثر  در نظر گرفته شد

ا ی K تعيين تعداد بهينهنمایی حاصل شود. براي درست

 Evanno) ها، از روش اوانو و همكارانهمان تعداد گروه

et al., 2005) ماتریس سهم عضویت .استفاده شد (Q) در 

با استفاده از همين نرم افزار محاسبه شد.  Kمقدار بهينه 

)تعداد واقعی  Kبراي هر مقدار  Structureافزار نرم

کند که را محاسبه می Qstزیرجمعيت( یک ماتریس به نام 

احتمال عضویت هر این ماتریس شامل برآورد ضرایب 

باشد. در بارپلات ها میلاین در هر یک از زیرجمعيت

 حاصل، وقتی درصد عضویت یک ژنوتيپ به یک کلاستر

باشد، ژنوتيپ به آن  7/0یا زیرجمعيت بيشتر یا مساوي 

 شود، ولی در صورتی که درصدکلاستر نسبت داده می

عضویت آن کمتر از این مقدار باشد، به عنوان ژنوتيپ 

ماتریس روابط شود. ترکيبی )مخلوط شده( تعریف می

  2.1TASSELبا استفاده از نرم افزار  4خویشاوندي

شد. شناسایی نشانگرهاي پيوسته با مقاومت به  محاسبه

 (5GLM) مدل خطی عمومی با استفاده ازهاي قارچ جدایه

)ماتریس ضرایب ساختار جمعيت(  Qس وابسته به ماتری

 Q + Kوابسته به ماتریس  (6MLM) و مدل خطی مخلوط

)ماتریس ضرایب ساختار جمعيت + ماتریس روابط 

 اتارتباطشناسایی خویشاوندي( جهت جلوگيري از 

انجام  TASSEL 2.1افزار نرم درصفت،  -کاذب نشانگر

 گرفت.

 و بحث نتایج

 ژنوتيپ و جدایه بر اثر د که نتایج تجزیه واریانس نشان دا

                                                 
2- Markov Chain Monte Carlo 

3- Kinship matrix 
4- General linear model 

5- Mixed linear model 
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 مورد مطالعه روغنی فتابگردانآ هايلایننام و منشا  -1جدول 
Table 1. Name and origin of the studied oily sunflower lines 

 شماره

Number 

 لاین

Line 

 کشور

Country 

 مرکز تحقيقاتی

Research center 

 شماره

Number 

 لاین

Line 

 کشور

Country 

 قيقاتیمرکز تح

Research center 
1 LC1064C France ASGROW 51 H158A×LC1064C France ASGROW 
2 DM2 USA USDA 52 H543/H543R France ASGROW 
3 H156A/RHA274 France ASGROW 53 H156/H543R France ASGROW 
4 NS-R5 France NOVARTIS 54 H543R France - 
5 8A*/LC1064C France ASGROW 55 H100A/RHA274 France ASGROW 
6 HAR4 USA USDA 56 H205A/83HR4 France ASGROW 
7 SDB1 USA USDA 57 H156A/H543R France ASGROW 
8 AS5305 France ASGROW 58 H209A/83HR4 France ASGROW 
9 RHA274 USA USDA 59 H157A/LC1064 France ASGROW 

10 SDR18 USA USDA 60 H100A/LC1064 France ASGROW 
11 RT931 France RUSTICA 61 H100A/90R78 France ASGROW 
12 NS-B5 France NOVARTIS 62 AF1POPA France NOVARTIS 
13 SDB3 USA USDA 63 OES France INRAMONT 
14 803-1 Serbia IFVC 64 RHA266 USA USDA 
15 F1250/03 Hungary - 65 PAC2 France ENSAT 
16 HA335B USA USDA 66 AS613 France ASGROW 
17 TMB 51 France INRAMONT 67 11×12 Iran SPII 
18 LP-CSYB France ENSAT 68 H603R France INRAMONT 
19 PM1-3 USA USDA 69 NSF1 A4×R5 France NOVARTIS 
20 SDR19 USA USDA 70 4 Iran SPII 
21 RHA265 USA USDA 71 110 Iran SPII 
22 QHP1 - - 72 28 Iran SPII 
23 RT948 France RUSTICA 73 703-CHLORINA France ENSAT 
24 ENSAT-283 France ENSAT 74 30 Iran SPII 
25 HA337B USA USDA 75 36 Iran SPII 
26 B454/03 Hungary - 76 NSF1 A5×R5 France NOVARTIS 
27 H100B France ASGROW 77 1059 Iran SPII 
28 HA304 USA USDA 78 38 Iran SPII 
29 AS5304 France ASGROW 79 346 Iran SPII 
30 RHA858 USA USDA 80 CAY France ENSAT 

31 AS5306 France - 81 
A CONTROL 

PLASTIPIC 
France ENSAT 

32 AS3211 France ENSAT 82 SDB2 France INRAMONT 
33 ENSAT-254 France ENSAT 83 1009370 1(100K) France ENSAT 
34 ENSAT-270 France ENSAT 84 1009370 3(100K) France ENSAT 
35 1009329 2(100K) France ENSAT 85 H158A/H543R France ASGROW 
36 1009337 (100K) France ENSAT 86 H100A France ASGROW 

37 100935 0(100K) France ENSAT 87 CSWW2X France 
Caussade 

semences 
38 5DES20QR France BRN 88 H209A/H566R France ASGROW 
39 7CR13=PRH6 France C.F 89 BF1POPB France NOVARTIS 
40 SSD580 France ASGROW 90 AS0-1-POP-A France ENSAT 
41 SSD581 France ASGROW 91 AS6305 France ENSAT 
42 ENSAT-699 France ENSAT 92 H205A/H543R France ASGROW 

43 9CSA3 France 
Caussade 

semences 
93 H209A/LC1064 France ASGROW 

44 H049+FSB France - 94 H100A/83HR4 France ASGROW 
45 5AS-F1/A2×R2 France ASGROW 95 D34 France INRAMONT 
46 8ASB2 France ASGROW 96 sf 076 - - 
47 12ASB3 France ASGROW 97 sf 022 - - 
48 AS3232 France ENSAT 98 sf-109 - - 
49 15038 Hungary - 99 sf-105 - - 
50 15031 France ASGROW 100 sf-023 - - 
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 و همکاران موسی خلیفانی ... ژنومی شناسایی نشانگرهای میکروساتلیت پیوسته با نواحی

هاي قارچی مورد درصد نكروز گياهان آلوده شده با جدایه

× اثدر متقابدل ژنوتيدپ (. 3جددول ) دار استمعنی مطالعه

. بود دارمعنی S. sclerotiorumجدایه نيز در رابطه با گونه 

 1دار حدداکی از وجددود مقاومددت جزئددیاثددر متقابددل معنددی

یافتگی هدداي آفتددابگردان و تخصددصاختصاصددی در لاین

باشد که هاي قارچ عامل بيماري میفيزیولوژیكی در جدایه

هاي سددایر محققددان در پاتوسيسددتم در توافددق بددا یافتدده

همچنين  و (Davar et al., 2011اسكلروتينيا ) -آفتابگردان

-Leonardsباشدد )سایر پاتوسيستم ها با مقاومت کمی می

Schippers et al., 1994; Talukder et al., 2004 .) توزیع

در  روغندی هاي مختلدف آفتدابگردانفراوانی واکنش لاین

داده  نشدان 1اسكلروتينيا در شدكل  قارچ هايجدایهمقابل 

 توزیع در ستهپيو تنوع هارابطه با اکثر جدایه در شده است.

ژنيدک بدودن مقاومدت که بيدانگر پلی شد مشاهدهفراوانی 

 یدک بده فراوانی هايتوزیع در منحنی تمایل .جزئی است

 طرف به غالبيت که دهدخاص)حساسيت( نشان می جهت

بررسی سداختار ژنتيكدی جمعيدت و  د.دار وجود جهت آن

با استفاده هاي مناسب بندي دقيق افراد به زیرجمعيتدسته

 جفددت آغددازگر ریزمدداهواره 30از اطلاعددات مربددوط بدده 

(Sahranavard-Azartamar et al., 2016 ) به روش بيدزین

 K دلتابيشترین مقدار  انجام گرفت. Structureافزار در نرم

روش اوانددو و مشدداهده شددد بنددابراین مطددابق بددا  K=2در 

جمعيت به احتمال زیاد،  (Evanno et al., 2005) همكاران

تشدكيل شدده اسدت. بدا دو زیرجمعيدت  طالعده ازممورد 

 بهبهينه ماتریس عضویت افراد  Kبه عنوان K=2  احتساب

شد. بر اسداس  تعيين( Q)ماتریس  زیرجمعيت یا گروههر 

بيشددتر و  عضددویتو سددهم  (2)شددكل  حاصددل بددارپلات

لایددن  42لایددن آفتددابگردان روغنددی،  94، از 7/0مسدداوي 

 23/37لاین ) 35 و رمز(ساختار اول )قبه درصد(  68/44)

. بدر اسداس درصد( به سداختار دوم )سدبز( تعلدق داشدتند

 درصددد( سدداختار مخددتلط 09/18لایددن ) Q ،17 مدداتریس

 (.2)شكل داشتند 

نشان نشان داد که عدم تعادل پيوستگی  نموداربررسی 

)معيار سنجش عدم تعادل جفت  هاR² از درصد 76/2

                                                 
1- Partial resistance 

-R²≥0.1, Pستند )ه 1/0دار و بزرگتر از معنیمكان ها( 

value≤0.01) (.3 )شكل LD  ترکيب به صورت

هاي مختلف و فراوانی ها در جایگاهغيرتصادفی آلل

د شوها در یک جمعيت تعریف میغيرهمگن هاپلوتيپ

(Gupta et al., 2005 .) شكل  درچندین فاکتور ژنتيكی

 ,.Gupta et alموثر هستند )در ژنوم  LDهاي دادن بلوك

2005; Stich et al., 2005, 2006, 2007; Oraguzie et 

al., 2007.)  افزایشLD هاي جدید، ساختار نتيجه جهش

جمعيت، اتوگامی، ایزولاسيون ژنتيكی، رانش ژنتيكی، 

اندازه کوچک جمعيت، اپيستازي، بازآرایی ژنومی، 

از این فاکتورها  و باشدانتخاب و درجه خویشاوندي می

 باشند.می LDکليدي موثر بر جهش و نوترکيبی از عوامل 

اي، تبدیل موتاسيون دوره ،ميزان بالاي نوترکيبیدر مقابل 

 شوندمی LDآلوگامی باعث کاهش  اور وژنی، کراسينگ

(Gupta et al., 2005; Oraguzie et al., 2007.) کنار در 

 ممكن نيز استفاده مورد نشانگر نوع ماهيتّ اتوگامی برنج،

 نظر طبق بر. باشد مؤثر LD مقدار برآورد در است

 مانند) آللی چند نشانگرهاي (،Slatkin, 1994اسلاتكين )

SSR )کی حصول جهت LD به نسبت دارمعنی 

 ترمحتمل...(  و SNP، DArT مانند) آللی دو نشانگرهاي

 ,.Remington et al) همكاران و رمينگتون. باشندمی

 شانگرهاين بين LD از بالاتري نسبتاً دامنه نيز( 2001

SSR نشانگرهاي به نسبت SNP کردند مشاهده را . 

( نشان دهنده درصد 76/2برآورد شده ) LDدرصد 

وضعيت عدم تعادل با در نظر گرفتن کل جفت 

نشانگرهاست. از آنجایيكه که نشانگرها از گروه هاي 

مختلف پيوستگی انتخاب شده اند بنابراین طبيعی است 

بنابراین درصد برآورد شده  که در تعادل پيوستگی باشند.

جداگانه در هر گروه پيوستگی بين  LDپایين بوده و اگر 

ها محاسبه شود درصدهاي بالایی بدست خواهد آمد مكان

ها از این عدد بالاتر خواهد بود. از گروه LDو ميانگين 

که تعداد نشانگرها از هر گروه کم بود چنين آنجایی

براي کل به صورت  اي انجام نگرفت این کارمحاسبه

یكجا محاسبه شد تا شمایی کلی از وضعيت عدم تعدل 

 حاصل شود.
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 نام و توالی آغازگرهاي مورد استفاده در این تحقيق -2جدول 
Table 2. Name and sequence of primers used in the present study 

 نشانگر

(Marker) 
 (Motif) موتيف

 (5'-3'توالی آغازگر رفت )

(Forward primer sequence) 

 (5'-3'توالی آغازگر برگشت )

(Reverse primer sequence) 

ORS785 17(AG) CAAAATACCCAGGTCAAAGCA CCTAGCTTATGGGACGTATGGA 
ORS807 (AG)15 CCGATATTTTGACCGATATTTTGC TCTCACCCTTCATCTCCTTCC 
ORS608 11(AG)6(AT) CATGGAAAGCCGAGTTCTCT CGTGCGTGATTAACATACCC 
ORS609 (AG)20 GCGAAGGAACTGAACCGATA GGATTTTAGTCCGCCAATCA 

ORS1079 (CT)26 TACGACTGACGATTCCATTTCTC AACTGGATTTCACAGGGAGTGTT 
ORS718 (CT)13 CACTTTACGCACACCAAACC ATGCAACACCCGAATCAAAG 

ORS1265 (CT)18 GGGTTTAGCAAATAATAGGCACA ACCCTTGGAGTTTAGGGATCA 
ORS949 (AC)13 TGCAAGGTATCCATATTCCACAA TATACGCACCGGAAAGAAAGTC 
ORS378 (GT)17 GTGAAACCTTCGGACCTCTG GTACAAAACTTATAAATAAAACAATA 
ORS694 (AG)17 CCTGGAACTGAACCGAGAAC GCCGTGAAACAGAGAGAGGA 
ORS621 (CT)14 CGCCTTATGCTGAGAGGAAA CCTGAAGCGAAGAAGAATCG 
ORS488 (AC)14 CCCATTCACTCCTGTTTCCA CTCCGGTGAGGATTTGGATT 
ORS728 (AG) 7 CTCCATAGCAACCACCTGAAA CCAAACTCTGAATGATACTTGTGAC 
ORS844 (AC)17 ACGATGCAAAGAATATACTGCAC CATGTTTAATAGGTTTTAATTCTAGGG 
ORS878 (AC)11 TGCAAGGTATCCATATTCCACAA TATACGCACCGGAAAGAAAGTC 

ORS1179 (AG)18 GATTCGGAGCTGTTAGGAGGTAG AAACGGGAAGCAAGAATAGAACA 
ORS1215 (CT)10 ATACTCTTCCACCCTCAAATCCA GGTTGCGGTAGTGGTCTGTAGT 
ORS822 (GT)8 CAATGCCATCTGTCATCAGCTAC AAACAAACCTTTGGACGAAACTC 

ORS1256 (GT)8(AG)25 GATGTTGATGTTGGTGAAGTTGC CTCCGTCACCTTAAGCACTTGTA 
ORS1088 (CT)15 ACTATCGAACCTCCCTCCAAAC GGATTTCTTTCATCTTTGTGGTG 
ORS617 (GA)17 GGTACTTGGTATTCATGGGTCAT GACACCGCCAACTTAACACTT 

ORS1064 (CT)19 TGAATGATCTATGAGTGGTGATGG ACTCGCAGTGGTAAGTCGTTAGG 
ORS1209 (AG)12 AACAAGCAAGCAAATCAACCATA AGAATTAAACCCAACCCGGAAC 
ORS1264 (AG)28 TAGAAGCGGTTGGGTTGACAGTA TGAACTCGGTTGATTCTCTAGCC 
ORS1242 (CT)14 GCAATCGTTTCACTCTTCCATTC TGGTCGTAGAATTGTCGGTCAT 
ORS630 (CT9)15 TGTGCTGAGGATGATATGCAG GCACGACCCGGATATGTAAC 
ORS733 (AG)21 TATGAGTTGGCAAGGGCTTC GGACTCCAACGAGAGAATCAGT 
ORS565 (AG)13 TGGTCAACGGATTTAGAGTCAA TCCAGTTTGGTCTTGATTTGG 
HA3040 - GACCCGAACCACACT GTTCTTGCTTCGATCC 
HA3070 - GGGATGAGCTCTGTC CTTTTCAATTCCCGCT 

 
در لاین هاي آفتابگردان روغنی بعد از  ساقه يمتري پایهسانتی یکدر  گیدرصد نكروز و پوسيدميانگين مربعات  -3جدول 

  Sclerotiniaهاي قارچآلودگی با جدایه
Table 3. Mean square of necrosis and rot percentage in one centimeter of basal stem in oily sunflower lines post 

contamination with fungal isolates 
Analysis of variance 

S. sclerotiorum S. minor 
df Source of variations 

E(MS)* MS E(MS)* MS 
22

ge
ra   0.16** 22

ge
ra   0.10** 99 Line 

1

2

22







a

rg
r

ige


  1.06** 

1

2

22







a

rg
r

ige


  1.26** 2 Isolate 

22

ige
r


   0.08** 22

ige
r


   0.05 198 Line × isolate 

2

e
  0.05 2

e
  0.05 600 Residual 

Variance components 

 CVg Ve Vg 
Mean of 
necrosis 

Fungus 

 8.2 0.05 0.01  91.2 S. minor 

 12.3 0.05 0.01  89.9 S. sclerotiorum 
به ترتيب تعداد سطوح  r ،a ،gميد ریاضی ميانگين مربعات با در نظر گرفتن ژنوتيپ به عنوان اثر تصادفی و جدایه به عنوان اثر ثابت نوشته شده اند.ا*

به ترتيب واریانس ژنتيكی، واریانس محيطی و ضریب تغييرات ژنتيكی را نشان می دهند.  gCV و gV، eVتكرار، جدایه و ژنوتيپ را نشان می دهند. 
df ،MS ،E(MS) .به ترتيب درجه آزادي، ميانگين مربعات و اميد ریاضی ميانگين مربعات را نشان می دهند 

*Expected mean squares are presented considering genotype and isolate as random and fixed factors, 
respectively. r, a and g show the levels of replication, isolate and genotype, respectively. Vg, Ve and CVg 

represents genotypic variance, environmental variance and coefficient of variation, respectively. df, MS and 
E(MS) show the degree of freedom, mean square, and expected mean square, respectively. 
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 هالاین. واکنش بيماري پوسيدگی اسكلروتينيایی یقه ساقهقارچ عامل هاي جدایهدر مقابل  روغنی هاي آفتابگردانتوزیع فراوانی واکنش لاین -1 شكل

 ه است. محور افقیشد برداريساقه یادداشت يپایهسانتيمتري از  یکدرصد قسمت نكروزه و پوسيده در به صورت زنی، سه روز پس از مایه

 .Sاز گونه  A37و  J1 ،J2آفتابگردان( در هر طبقه را نشان می دهد.  هايقارچ عامل بيماري و محور عمودي فراوانی افراد )لاین هايجدایه

sclerotiorum  وM1 ،G2 وA1  از گونهS. minor .هستند 

Figure 1. Frequency distribution of sunflower lines for resistance to basal stem rot disease isolates, scored 3 days 

after basal stem inoculation based on the percentage of the area exhibiting necrosis symptoms on 1 cm of the 

stem base and all around it. The horizontal axis shows the isolate name of the fungus and the vertical axis 

represents the abundance of individuals (sunflower lines) in each class. J1, J2 and A37 belong to S. sclerotiorum 

and M1, G2 and A1 belong to S. minor. 
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( بر اساس K=2پلاسم آفتابگردان روغنی مورد مطالعه ) در ژرم ها نمودار دوطرفه براي تعيين تعداد زیرجمعيت -2شكل 

 .Structureافزار در نرم ریزماهوارهنشانگرهاي 
Figure 2. Bilateral graph for determining optimum subpopulations in studied oily sunflower germplasm (K=2) 

based on microsatellite markers in Structure software. 
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نشانگرهاي ریزماهواره. مورد مطالعه بر اساس روغنی آفتابگردان  هايلاین Bayesianتجزیه کلاستر مبتنی بر مدل  -3شكل 

ضریب تعلق هر فرد به  . اعداد روي محور افقی و عمودي به ترتيب شماره افراد ودهدمیهر رنگ یک زیرجمعيت را نشان 

 .دهدمیکلاستر یا زیرجمعيت را نشان 
Figure 3. Bayesian model based-cluster analysis of studied sunflower lines by using microsatellite markers. 

Numbers on the y-axis indicate the membership coefficient (Q) and on the x-axis indicate the individual’s 

number. 

 

 

ي ميزان عدم تعادل  . قسمت بالاي قطر نشان دهندهSSRنشانگرهاي جفت بر اساس پلات عدم تعادل پيوستگی  -4شكل 
 .دهد را نشان می هاجفت نشانگر داري بين سطح معنیپيوستگی و قسمت پایين قطر 

Figure 4. LD plot generated by SSR marker pairs. The upper diagonal shows the amount of linkage 
disequilibrium and the lower diagonal shows the levels of significance between each pair of markers. 
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ارتباط بستگی به ميزان و ساختار  تجزیهموفقيت  وضوح و

LD د )در جمعيت تحت بررسی دارStich et al., 2005, 

 ,.Nordborg and Tavare et al)در تحقيقی  (.2006

 thaliana Arabidopsisدر  LDبا بررسی الگوهاي ( 2002

هاي بزرگ کمتر در جمعيت LDگزارش کردند که سطح 

 نيز هاي کوچک است که این روند در ذرتاز جمعيت

 مشاهده شده است. 

 SSRنشانگر  GLM ،14بر اساس نتایج حاصل از مدل 

نشان هاي قارچ ت به جدایهبا مقاوم يدارارتباط معنی

نشانگر در سطح  چهار ،ارتباط دادند که از این تعداد

نشانگر در سطح احتمال پنج  10احتمال یک درصد و 

 اساس بر دارمعنی و مرتبط هايمكان. بوددار درصد معنی

 J1هاي هر یک از جدایه با مكان دو ارتباط شامل مدل این

 .Sاز گونه  G2و  A1و  S. sclerotiorumگونه از  J2و 

minor  هايجدایه با مكان سه و A37  از گونهS. 

sclerotiorum وM1  از گونهS. minor بر (.4 جدول) بود 

 و بيشتر دقت منظور به که MLM یابیارتباط مدل اساس

 مدل به نسبت بيشتري اطلاعات از نتایج کمتر اریبی

GLM صفات با پيوسته نشانگرهاي شناسایی جهت 

دار در سطوح معنی نشانگر 12 تعداد کند،می ادهاستف

 ارزیابی مورد صفات با درصد و مرتبط 1و  5احتمال 

نشانگر  ، دوگرهاي شناسایی شدهاز نشان شد. شناسایی

و  J1 هايجدایههاي کنترل کننده مقاومت به پيوسته با ژن

J2  از گونهS. sclerotiorum  وG2 وM1  از گونهS. 

minor  ،هاي کنترل کننده با ژنپيوسته گر نشان سه

هاي با ژنپيوسته  و یک نشانگر  A37 مقاومت به جدایه

 S. minorاز گونه  A1 کنترل کننده مقاومت به جدایه

 (. 4شناسایی شدند )جدول 

مشترك براي صفات مختلف هم با مدل  تعدادي نشانگر

خطی عمومی و هم با مدل خطی مخلوط شناسایی شدند. 

هم براي به طور مشترك  HS3070نشانگر مثال به عنوان 

 .S)هر دو از گونه  J2و  A37 هايجدایهمقاومت به 

sclerotiorum  ) .نشانگر شناسایی شدORS617  به طور

 S. minorاز گونه  M1 جدایههم براي مقاومت به مشترك 

شناسایی شناسایی شد.  S. sclerotiorumاز گونه  J1و 

نژادي دارد، زیرا زیادي در بهنشانگرهاي مشترك اهميت 

گزینش/اصلاح همزمان مقاومت به چندین جدایه/صفت 

 ;Tuberosa et al., 2002سازد )پذیر میرا امكان

Hittalmani et al., 2003 چندین مطالعه براي شناسایی .)

هاي ژنی مقاومت به بيماري اسكلروتينيا در مكان

 et alBert. ,2002 ;) آفتابگردان انجام گرفته است

Mestries et al., 1998; Micic et al., 2004; Micic et 
al., 2005a,b; Rönicke et al., 2005; Yue et al., 2008; 

Davar et al., 2010 .)( عموزاده و همكارانAmoozadeh 

et al., 2015 )و بررسی مقاومت غير اختصاصی در 

ه یقه ساقاختصاصی جدایه براي پوسيدگی اسكلروتينيایی 

گروه پيوستگی  11جایگاه ژنی بر روي  11، در آفتابگردان

 شناسایی کردند. جدایه قارچ دوبراي مقاومت به 

 

هاي آفتابگردان روغنی پيوسته با مقاومت به بيماري پوسيدگی اسكلروتينيایی یقه ساقه در لاین SSRهاي نشانگر - 4جدول 
 MLMو  GLM یابیارتباط هايمورد مطالعه بر اساس مدل

Table 4. Simple sequence repeat markers identified for resistance to basal stem rot disease in studied oily 
sunflower germplasm using GLM and MLM 

 (Isolate) جدایه (Marker) نشانگر (GLMمدل خطی عمومی ) (MLMمدل خطی مخلوط )
P-marker F-marker R² P- marker 

0.05 2.3054 0. 12 0.0518 ORS822 J2 
S. sclerotiorum 0.01 3.2665 0. 14 0.0156 HS3070 

0.04 3.1282 0.07 0.0497 ORS621 
A37 

S. sclerotiorum 
0.03 3.5259 0.11 0.0361 ORS565 
0.04 2.5828 0.10 0.0433 HS3070 

- - 0.07 0.0428 ORS617 
M1 

S. minor 
0.03 3.6213 0.09 0.0187 ORS844 

0.003 5.9449 0.12 0.0038 ORS1265 
0.05 2.1075 0.14 0.0517 ORS1209 G2 

S. minor 0.04 4.0261 0.04 0.048 ORS1088 
- - 0.12 0.0012 ORS608 A1 

S. minor 0.05 3.1078 0.08 0.0514 ORS378 
0.004 5.876 0.12 0.0042 ORS617 J1 

S. sclerotiorum 0.008 3.3505 0.16 0.0084 ORS822 

GLM: general linear model, MLM: mixed linear model. 
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جدایه  دومشترك براي  QTL ، ششدر مطالعه ایشان

 Fusari etو همكاران )  Fusariايدر مطالعه شناسایی شد.

al., 2012 لاین اینبرد آفتابگردان را در مقابل  94( واکنش

اي قارچ عامل بيماري اسكلروتينيایی در شرایط مزرعه

هاي لاینيكی تتنوع ژنکردند. در آزمایش مولكولی  بررسی

 ژن کاندیدا تهيه شد. ایشان با استفاده از مدل 43خالص با 

هاي حاصل از ( ارتباط بين دادهMLMط )مخلو خطی

واکنش به قارچ عامل بيماري و ژنوتيپ افراد را بررسی 

 20شناسایی کردند که  HaRIC-Bکردند و یک ژن کاندید 

را توجيه مقاومت به بيماري درصد از تغييرات فنوتيپی 

( Talukder et al., 2014و همكاران ) Talukder. نمودمی

هاي حاصل از ارزیابی واکنش داده در بررسی ارتباط بين

هاي آفتابگردان در مقابل قارچ عامل بيماري لاین

و  SNPاسكلروتينيا و پروفيل مولكولی افراد با نشانگرهاي 

 SNP نشانگر 27هاي کاندید حاصل از آرابيدوپسيس، ژن
با مقاومت به بيماري شناسایی کردند. در پژوهش مرتبط 

درصد  4/7که  HaCOI1-2و  HaCOI1-1 هايها ژنآن

نمودند، براي را توجيه میمقاومت تغييرات فنوتيپی 

اصلاح مقاومت به پوسيدگی اسكلروتينيایی انتخاب شدند. 

با ( Iquira et al., 2015و همكاران ) Iquiraاي در مطالعه

در را ژنوتيپ سویا  101واکنش تلقيح مصنوعی انجام 

يایی ساقه بررسی پوسيدگی اسكلروتينعامل بيماري مقابل 

در آزمایش مولكولی، با استفاده از تكنيک تهيه  .کردند

نشانگر  8397( GBS) ژنوتيپ با استفاده از توالی یابی

SNP  هاينشانگرتوسعه یافت. در بررسی ارتباط بين 

SNP  با استفاده از مدل  هالاینو فنوتيپ بيماريMLM 

مرتبط با  (Gm03, Gm08, Gm20) ژنومی احيهسه ن

 شناسایی شد.مقاومت به پوسيدگی اسكلروتينيایی ساقه 

مربوط به ( 2.03value = -P  ×10−6)ترین ارتباط قوي

از  درصد 21 ییاین نشانگر به تنها .بود Gm03نشانگر 

 توجيه می نمود.را مقاومت به بيماري تنوع فنوتيپی 

در راستاي شناسایی نشانگرهاي  یدر آفتابگردان مطالعات

ی مرتبط با صفات آگروموفولوژیک انجام گرفته مولكول

در  (Vanitha et al., 2014و همكاران ) Vanithaاست. 

 ارتباطکه  کردندشناسایی  SSRنشانگر  29 آفتابگردان

 .می دادندداري با صفات اگرومورفولوژیک نشان معنی

Sahranavard-Azartamar  همكاران  و(Sahranavard-

Azartamar et al., 2015 ) 12در تجزیه ارتباط براي 

مدل روغنی با  در آفتابگردانگرومورفولوژیک آصفت 

با  SSRمكان  16و  9به ترتيب  MLMو  GLM هاي

دار شناسایی کردند که تغييرات قابل توجهی ارتباط معنی

و همكاران   Jannatdoust .نمودندمیاز صفات را توجيه 

(Jannatdoust et al., 2015 )9 باط برايدر تجزیه ارت 

صفت مهم مرتبط با دانه شامل عملكرد پروتئين، درصد 

پروتئين، طول دانه، قطر دانه، وزن دانه، وزن مغز دانه و 

درصد مغز به کل دانه در آفتابگردان آجيلی تحت شرایط 

مدل خطی با استفاده از تنش ملایم و شدید خشكی 

و بر  رتروترنسپوزون مكان 11و  5، 2عمومی به ترتيب 

 مكان 11و  5، 2اساس مدل خطی مخلوط 

با صفات شناسایی  دارارتباط معنیرتروترنسپوزون با 

با استفاده از  (Jun et al., 2008) و همكاران Junکردند. 

براي صفت  SSR ،11 QTLتجزیه ارتباط و نشانگرهاي 

نمونه سویا شناسایی کردند که  96محتواي پروتئين در 

و  Sun د.بودنناسایی نشده ها قبلا شQTLبرخی از این 

 با استفاده از تجزیه ارتباط( Sun et al., 20014) همكاران

نشانگرهاي  SSRنشانگر  495نمونه سویا با  214 در

هاي ژنی درگير در مقاومت به مرتبط با مكان

Phytophthora sojae 4در این مطالعه  .کردند را شناسایی 

 و  Satt634-133 ،Satt634-149، Sat-222-168نشانگر 

Satt301-190  هم در مدلGLM  و هم در مدلMLM 

شناسایی شدند.  P. sojaeبراي مقاومت نسبی در برابر 

و  شده شناسایی اعتبارسنجی نشانگرهاي است لازم البته

 بزرگ هايجمعيت در مطالعاتی، چنين مرتبط با صفات در

هاي و با سطح بالاتري از تنوع و همچنين در محيط

 انجام هاي مختلف( نيزها و مكانتكرار در سالمختلف )

 اطمينان مطالعه مورد صفات با هاآن ارتباط از تا گيرند

 نشانگرها این کاربرد کارآیی ترتيب بدین و شود حاصل

مانند گزینش به کمک  اصلاحی هاي مختلفبرنامه در
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 و همکاران موسی خلیفانی ... ژنومی شناسایی نشانگرهای میکروساتلیت پیوسته با نواحی

  (.Azizi et al., 2017) یابد نشانگر افزایش

 SSRمكان  12خطی مخلوط  با مدل تجزیه ارتباطدر 

کننده  هاي کنترلنبا ژ داريکه ارتباط معنی شدشناسایی 

به طور  ORS617نشانگر . شتندمقاومت به بيماري دا

و  S. minorاز گونه  M1 جدایهبراي مقاومت به مشترك 

J1  از گونهS. sclerotiorum  .شناساییشناسایی شد 

مزمان مقاومت مشترك به دليل اینكه گزینش ه نشانگرهاي

سازد، در می پذیرچندین جدایه قارچی را امكان به

انتخاب به کمک نشانگر  بانژادي آفتابگردان هاي بهبرنامه

(MAS و توليد ارقام مقاوم به بيماري اسكلروتينيا اهميت )

 دارد.اساسی 
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Abstract 
Sunflower (Helianthus annuus L.) is an important crop that its oil has nutritional and high economic 

value. Basal stem rot, caused by Sclerotinia sclerotiorum and S. minor, is one of the important and 

devastating disease of sunflower. The use of resistant cultivars is considered as the most important and 

effective method to control the disease. In this study, the reaction of 100 oily sunflower lines to three 

isolates of S. sclerotiorum and three isolates of S. minor was studied. Identification of gene loci 

associated with resistance to disease was done with markers produced with 30 SSR primers pairs. The 

results showed that some of sunflower genotypes had well resistant to Sclerotinia disease. Population 

structure analysis using Structure software identified 2 subpopulations (K=2). Association analysis 

using TASEEL software with general and mixed linear models (GLM and MLM) identified 14 and 12 

loci, respectively that have significant association with resistant genes related to Sclerotinia. ORS617 
locus was commonly related to genes associated with resistance to M1 from S. minor and J1 from S. 

sclerotiorum. The common markers are important in sunflower breeding programs making possible 

simultaneously selection for several traits and producing resistant cultivars to Sclerotinia disease. 

Keywords: Sunflower, Sclerotinia rot, Linkage disequilibrium, Horizontal resistance, Gene mapping 
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