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در اين تحقيق، تنوع . باشدهاي اصلاحي توتون ميبررسي تنوع ژنتيكي توتون از اهداف اصلي در برنامه

ژنوتيپ، تهيه شده از مركز تحقيقات  90توتون شرقي و نيمه شرقي شامل  هايژنتيكي موجود در ژرم پلاسم
جفت  26جفت آغازگر ريزماهواره  278از مجموع . شدن اروميه با استفاده از نشانگر ريزماهواره بررسي توتو

جفت آغازگر  26با . نمايندها را بخوبي مشخص ژنوتيپ DNAآغازگر توانستند چند شكلي موجود در سطح 
اي راي هر مكان ريزماهوارهها بميانگين تعداد آلل. آلل شناسايي شد 67در مجموع  ريزماهواره انتخاب شده

با  662/0تا  326/0اي از و هتروزيگوسيتي موردانتظار در دامنه 159/2هاي موثر ، ميانگين تعداد آلل481/2
 78/0الي  04/0 ازهاي توتون بر اساس ضريب تشابه جاكارد، تشابه ژنتيكي بين ژنوتيپ .باشدمي 512/0ميانگين 

بندي ژرم پلاسم توتون با استفاده گروه. بودوع ژنتيكي در ژرم پلاسم مذكور نوسان داشت كه دليلي بر وجود تن
اي نشان داد نتايج تجزيه خوشه. گروه مجزا قرار داد چهار، آنها را در UPGMAاي از الگوريتم تجريه خوشه

 .بندي حاصله با پراكنش جغرافيايي آنها مطابقت نداردكه گروه

 هاي كليدي واژه
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توتون گياهي است چندساله متعلق به خانواده بادنجانيان 
(Solanaceae)  ميلادي توسط لينه  1753كه جنس آن در سال

Nicotiana  جنس .دشنامگذاري Nicotiana مي گونه 64 شامل 
 هاي گونه ترينرايج از كيي Nicotaina tabacum كه باشد

انواع مختلفي  .(Raju et al. 2008) باشد مي ها آن بين در زيركشت
از توتون بر اساس معيارهايي از قبيل ناحيه توليدي، نوع مصرف، 

، )اي، آفتاب خشك و هواخشكگرمخانه(آوري روش عمل
 Ren)هاي مورفولوژيكي و بيوشيميايي تعريف شده است ويژگي

and Timko 2001) .ترين طبقهترين و مرسوميكي از متداول-

تيپ غربي،  سهكه به  باشدپ رشدي ميها، بر اساس تيبندي
 تنوع ميزان تخمين .شوند بندي ميشرقي تقسيمو نيمه شرقي
 و داري نگه در اساسي و اي پايه هاي گام از كيي عنوان به ژنتيكي
 هاي برنامه اجراي و ژني هاي بانك در ژنتيكي مواد حفاظت

 از مختلفي انواع ژنتيكي تنوع تخمين منظور به. است نژادي به
 شوند مي استفاده گياهي گران اصلاح توسط نشانگري هاي سيستم

 مورفولوژيكي، نشانگرهاي به توان مي ها آن جمله از كه
نشانگرهاي مولكولي نسبت به . كرد اشاره مولكولي و بيوشيميايي

و  بوده اين نشانگرها اغلب پايدار. هاي فنوتيپي بهتر هستند روش
حله رشد، تمايز، توسعه يا حالت ها صرف نظر از مردر همه بافت

ثير ات ها تحت علاوه آنه ب. دفاعي سلول قابل تشخيص هستند
 Mondini) گيرند ثيرات اپيستازي قرار نمياپليوتروپي، محيط و ت

et al. 2009). بر مبتني نشانگرهاي بين از DNA، نشانگرهاي 
 كارايي آللي چند ماهيت و همبارز توارث دليل به ١ريزماهواره

 هاي نقشه و تهيه ايشجره روابط ژنتيكي، تنوع ارزيابي در بالايي
در مورد استفاده از . (Thomas and Scott 1993)دارند  ژنتيكي

 جنس نشانگرهاي مورفولوژيك در ارزيابي تنوع ژنتيكي در
Nicotiana فراواني گزارشات كمي وجود دارد حال آنكه مطالعات 

نشانگرهاي ريزماهواره  از دهاستفا با ژنتيكي تنوع بررسي جهت
تنوع  .Hatami Maleki et al (2012)اي، در مطالعه .وجود دارد

ژنتيكي موجود در ژرم پلاسم توتون شرقي موجود در ايران را با 
آنها بر . استفاده از صفات مورفولوژيك مورد ارزيابي قرار دادند

هاي توتون صفت مورفولوژيك، ژنوتيپ 8گيري اساس اندازه
 Sivaدر مطالعه. ورد مطالعه را در چهار گروه مجزا قرار دادندم

                                                            
1 Simple sequence repeat: SSR 

Raju (2011) هاي مختلف توتون جويدني با تنوع ژنتيكي ژنوتيپ
كه نشانگر  مشخص شد SSRو  RAPDاستفاده از نشانگرهاي 

SSR  در مقايسه با نشانگرRAPD تواند بيشتري مي، با كارايي
 Gholizadeh etهمچنين،  .دكنارقام مختلف را از همديگر متمايز 

al. (2012)  نشانگر ريزماهواره، خصوصيات 30با استفاده از 
اي را بررسي ژنوتيپ توتون گرمخانه 72 بين تشابهات و مولكولي

اي در مطالعه .دندكربندي ده و آنها را در سه گروه مجزا گروهكر
 انجام گرفت، تنوع Darvishzadeh et al. (2013a) كه توسط

موجود در مركز   موجود در بخشي از ژرم پلاسم توتون يژنتيك
 و مورفولوژيك صفات بطور همزمان با استفاده از تحقيقات توتون

- د و نتايج نشان داد كه گروهش بررسي زماهوارهير نشانگر 13نيز 

هاي توتون با استفاده از نشانگرهاي مورفولوژيك و بندي ژنوتيپ
 ايندر . باشندمتفاوت مي نشانگرهاي ريزماهواره از همديگر

و هتروزيگوتي مشاهده شده  5/1-96/2مطالعه تعداد الل موثر بين 
. متغير بود 33/0- 66/0و هتروزيگوتي مورد انتظار بين  8/0-1 بين

در بررسي تنوع  .Darvishzadeh et al (2013b)در مطالعه ديگري 
ه از ژنوتيپ تنباكوي بومي ايران با استفاد 13ژنتيكي موجود در 

هاي ژني دند كه در اكثر مكانكرنشانگر ريزماهواره، گزارش  30
ريزماهواره هتروزيگوتي وجود ندارد و ميانگين هتروزيگوتي 

هتروزيگوسيتي مورد ، بررسياين در . باشدمي 22/0مشاهده شده 
بدست  53/0متغير بود و ميانگين آن  21/0- 78/0انتظار بين و 

بود  4/2و  3/3عداد الل موثر به ترتيب ميانگين تعداد الل و ت. آمد
(Darvsihzadeh et al. 2013b). بررسي  مورد در كمي تحقيقات

توتون شرقي و نيمه شرقي موجود در  پلاسم ژرم ژنتيكي تنوع
ارزيابي تنوع ژنتيكي اين است حال آنكه  گرفته انجام كشور ايران

زراعي و به  به گشاي بسياري از مسائل ه گياه بسيار مهم بوده و را
اين مطالعه . صنعتي خواهد بودو  در مورد اين گياه زراعي نژادي

ژرم پلاسم  ژنتيكي تنوع ارزيابي در تكميل مطالعات قبلي با هدف
شرقي و نيمه شرقي موجود در مركز تحقيقات توتون  توتون
در اين تحقيق،  .انجام شد SSR نشانگر 26 از استفاده با اروميه
 Nicotiana) شرقي توتون شرقي و نيمه ختلفژنوتيپ م 90 بذور

 tabacum L.)دريافت  اروميه توتون تحقيقات مركز از بانك بذر
هاي مورد مطالعه توسط اطلاعات تكميلي در مورد ژنوتيپ. شد

(2012) Hatami Maleki et al. بذور  .گزارش شده است
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هاي مستقل كاشته شده و جهت رشد در  ها در گلدان ژنوتيپ
. گراد قرار داده شدنددرجه سانتي 25 ± 2ك رشد و در دماي اتاق

DNA روش از استفاده با روزه 50گياهان  برگ از ژنومي CTAB 
)Reichardt and Rogers 1994( غلظت .شد استخراج DNA  در

 260هر نمونه با استفاده از روش اسپكتروفتومتري در طول موج 
 از استفاده خراجي بااست DNA كيفيت تعيين. نانومتر مشخص شد

 جفت 278 بين از. گرفت انجام يك درصد آگارز ژل الكتروفورز
 .Blinder et al)موجود در نقشه پيوستگي توتون  SSR آغازگر

، PT30014شامل آغازگرهاي  SSRجفت آغازگر  26 ،(2007
PT30172 ،PT30202 ،PT30250 ،PT30165 ،PT30241 ،
PT30027 ،PT30021 ،PT30034 ،PT20343 ،PT30285 ،
PT30126 ،PT30008 ،PT30159 ،PT30205 ،PT30260 ،
PT30292 ،PT30319 ،PT30324 ،PT30046 ،PT30061 ،
PT30067 ،PT30075 ،PT30094 ،PT30110  وPT30132 جهت 
 استفاده ژنتيكي مورد تنوع بررسي و توتون ژنوم نگاري انگشت

ندهاي نشانگرهاي انتخابي علاوه بر داشتن با .گرفتند قرار
 ژنوم از ژنومي مناسب چندشكل با وضوح بالا، داراي پوشش

 اي زنجيرههاي  واكنش .(Blinder et al. 2007) باشندمي توتون
. انجام شد .Darvishzadeh et al (a, b 2013)طبق روش  پليمراز
 عدم به ترتيب براي كي و صفر صورت به حاصل هاي باند الگوي
 هر در آلل تعداد پارامترهاي .شد يدهنمره ها باند حضور و حضور

 هتروزيگوسيتي آللي، فراواني ،(ne)مؤثر  آلل تعداد ،(na)جايگاه 
و شاخص  (He)انتظار  مورد هتروزيگوسيتي و (Ho) شده مشاهده
 GenAlEx  (Peakall andافزار نرم از استفاده با (I) شانون

Smouse 2006) و از طريق روابط زير محاسبه شدند.   
)1 (  Ne=1/1-He      )2 (  Ho=Number of heterozygotes/N              

)3 (  He= 1-∑Pi
2       )4 (  I= -∑Pi

2 ln Pi 

 در ژنتيكي شباهت. باشدامين الل ميiفراواني  Piدر روابط بالا، 
اي بر  خوشه تجزيه و جاكارد تشابه ضريب از استفاده با افراد بين

- نرم در UPGMA الگوريتم از استفاده با و تشابه  ماتريس اساس

ضريب همبستگي . گرفت انجام NTSYS  (Rohlf 1998)افزار
  انگشت. شدمحاسبه   NTSYS  فزارابا استفاده از نرم )r(كوفنتيك 

جفت  26از استفاده  هاي توتون مورد مطالعه بانگاري ژنوتيپ
مذكور  پلاسمر ريزماهواره بيانگر وجود تنوع ژنتيكي در ژرمآغازگ

در  اين نشانگرهاهر يك از  ييبه منظور ارزيابي كارآ. باشدمي
معيارهاي مختلفي از قبيل تعداد آلل در هر  بررسي تنوع ژنتيكي،

هاي موثر، ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مكان، تعداد آلل
 ).1جدول( دشها در هر مكان محاسبه  مورد انتظار و فراواني آلل

. شناسايي شدآلل  67 مجموعآغازگر در جفت  26با استفاده از 
آلل در هر تعداد و ميانگين  3تا  دوبين  جايگاهتعداد آلل در هر 

 هاي افتهي با اطلاعات اين .)1 جدول( بدست آمد 481/2 جايگاه
Davalieva et al. (2010)  آلل در هر مكان و  6تا  يكبا تعداد

Darvishzadeh et al. (2013a)  هاي  آلل در مكان 3تا  دوبا تعداد
كه ميانگين   از آنجا. داردمطابقت  SSRمورد مطالعه با نشانگر 

مكان ژني  آنهر نشانگر ريزماهواره مناسب بودن در تعداد آلل 
، بنابراين آغازگرهايي  دهدبراي تخمين تنوع ژنتيكي را نشان مي

اند براي بررسي تنوع ژنتيكي كه تعداد آلل زيادي نشان داده
 .(Darvishzadeh et al. 2013a) شونداسب تشخيص داده ميمن

آن  ميزان بود كه بيشترين 159/2ثر وهاي مميانگين تعداد آلل
متعلق آن  يزانو كمترين م) PT30014 )956/2مربوط به نشانگر 

تعداد  پارامتر. )1جدول(باشد مي) PT30094  )484/1 به نشانگر
آيد و ها بدست مي و فراواني آنها  تعداد آلل  از محاسبه الل موثر

 هايي با تعداد و توزيع آللي كاملا ژنوتيپ توانمي وسيله آنهب
 ميانگين هتروزيگوسيتي. دكرمتفاوت را با يكديگر مقايسه 

نشانگر . بود 146/0براي مجموعه نشانگرها  مشاهده شده
PT30205   داراي بالاترين ميزان هتروزيگوسيتي مشاهده  658/0با

را  ايمشاهده شده هيچ هتروزيگوسيتي نشانگر 16بود و شده 
 از شده هتروزيگوتي مشاهده بودن پايين). 1جدول(نشان ندادند 

هاي ژني به جز جايگاه هاياكثر جايگاه در انتظار مورد مقادير
 وجود از ناشي ،PT30132و  PT30205، PT30324اي ريزماهواره

باشد مي هاجايگاه آن در خنثي هاييا آلل و هموزيگوت افراد
(Dolati Baneh et al. 2010). به توتون ارقام تلاقي بين نبودن 

 افزايش عوامل ديگر از يكي هاي اصلاحيبرنامه محدوديت دليل
  انگور در  تواند باشد و نظير آنمي هاي هموزيگوتجايگاه
 .است  شده  گزارش  نيز   Dolati  Baneh et  al. (2010)  توسط
نشانگر در  )662/0 (ين ميزان هتروزيگوسيتي مورد انتظاربيشتر

PT30014  در نشانگر و  326/0آن  يزانو كمترين مPT30094 
  موردانتظار براي مجموعه  هتروزيگوسيتي ميانگين   .شد مشاهده 
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 نشانگرهاي هايآلل فراواني ،)He( انتظار مورد روزيگوتيهت ،)Ho( شده مشاهده ، هتروزيگوتي)I(شاخص شانون  ،)Ne( ثروم آلل تعداد ،)Na( آلل تعداد -1جدول
 .شرقي توتون ژنوتيپ 90در مطالعه مورد شكل چند

  فراواني اللي
F UHE He Ho I Ne Na N مكان ژني  

C B  A  

282/0 382/0 335/0 876/0  666/0  662/0  082/0  091/1  956/2  3  85 PT30014 

167/0 679/0 155/0 000/1  491/0  488/0  000/0  851/0  952/1  3  84  PT30172 

 698/0 302/0 000/1  424/0  422/  000/0  613/0  730/1  2  86  PT30202 

 476/0 524/0 000/1  502/0  499/0  000/0  692/0  995/1  2  84  PT30250 

 790/0 210/0 000/1  334/0  332/0  000/0  514/0  496/1  2  81  PT30165 

 383/0 617/0 000/1  475/0  472/0  000/0  665/0  896/1  2  81  PT30241 

226/0 363/0 411/0 339/0  652/0  648/0  429/0  070/1  843/2  3  84  PT30027 

150/0 500/0 350/0 000/1  609/0  605/0  000/0  999/0  532/2  3  80  PT30021 

235/0 457/0 309/0 000/1  645/0  641/0  000/0  061/1  786/2  3  81  PT30034 

123/0 562/0 315/0 952/0  574/0  570/0  027/0  946/0  326/2  3  73  PT20343 

280/0 500/0 220/0 354/0  627/0  623/0  402/0  036/1  654/2  3  82  PT30285 

 338/0 662/0 000/1  451/0  448/0  000/0  640/0  810/1  2  71  PT30126 

318/0 282/0 400/0 215/0  663/0  659/0  518/0  088/1  936/2  3  85  PT30008 

 723/0 277/0 000/1  404/0  400/0  000/0  590/0  668/1  2  65  PT30159 

 671/0 329/0 490/0-  444/0  441/0  658/0  633/0  790/1  2  76  PT30205 

 271/0 729/0 578/0  399/0  395/0  167/0  584/0  653/1  2  48  PT30260 

 676/0 324/0 000/1  441/0  438/0  000/0  630/0  780/1  2  74  PT30292 

201/0 578/0 221/0 977/0  581/0  577/0  013/0  973/0  363/1  3  77  PT30319 

 736/0 264/0 358/0-  391/0  388/0  527/0  577/0  634/1  2  74  PT30324 

397/0 172/0 431/0 000/1  633/0  627/0  000/0  033/1  683/2  3  58  PT30046 

329/0 451/0 220/0 000/1  644/0  640/0  000/0  058/1  776/2  3  82  PT30061 

091/0 400/0 509/0 000/1  578/0  573/0  000/0  928/0  340/2  3  55  PT30067 

338/0 265/0 397/0 000/1  663/0  658/0  000/0  085/1  923/2  3  68  PT30075 

 205/0 795/0 000/1  328/0  326/0  000/0  507/0  484/1  2  78  PT30094 

 603/0 397/0 000/1  482/0  479/0  000/0  672/0  919/1  2  78  PT30110 

 686/0 314/0 457/0-  434/0  430/0  627/0  622/0  756/1  2  59  PT30132 

  ميانگين  333/74  481/2  159/2  805/0  146/0  512/0  516/0  694/0   
  خطاي معيار  046/2  098/0  098/0  042/0  045/0  021/0  021/0  099/0   

  
، 1با توجه به جدول. )1جدول(بدست آمد  512/0 ،نشانگرها
و  PT30014با ميزان هتروزيگوسيتي بالا شامل  SSRاي نشانگره

PT30008 توانند در مطالعات تنوع ژنتيكي موثر واقع شوندمي .
 تفاوت قابل توجهي مابين هتروزيگوسيتي مشاهده شده و مورد

وجود دارد كه نشان  مورد مطالعه SSRانتظار در چندين مكان 
تواند نتيجه ميو  بودهواينبرگ  - عدم وجود تعادل هاردي  دهنده
 ضريب يزاندر تحقيق حاضر، م. هاي خويشاوندي باشدآميزش
 نشان را ژني هاي مكان در تثبيت ميزان كه) F( آميزيخويش

-مي 694/0 آن ميانگين و بوده متغير يك الي - 490/0 بين دهد مي

ضريب  يزانبالا بودن مبا توجه به در اين مطالعه،  ).1جدول( باشد
بين ماتريس تشابه جاكارد و ماتريس كوفنتيك  يكهمبستگي كوفنت

 ضريب، از )UPGMA )52/0= rحاصل از دندروگرام با الگوريتم 
بدست آوردن مقدار براي  UPGMAلگوريتم ا وتشابه جاكارد 

مورد هاي توتون هايشباهت ژنتيكي و نيز گروهبندي ژنوتيپ
 Sokal)ضريب همبستگي كوفنتيك ). 1شكل(استفاده شد  مطالعه

and Rolf 1962)  عبارت است از همبستگي ساده بين ماتريس
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و ) ماتريس كوفنتيك(تشابه و ماتريس حاصل از دندروگرام 
دهد تا چه اندازه دندروگرام حاصله معياري است كه نشان مي

 يزانبيشترين م. دكنتواند فاصله دوتايي بين مشاهدات را حفظ مي
 بين )GSj(ارد جاك تشابه ضريب براساس ژنتيكي شباهت
 و 78/0 عددي ارزش با Ohdaruma و ss-289-2 هايژنوتيپ
با ارزش  Langheو  Neverlopژنوتيپ هاي  بين آن يزانم كمترين
فاصله ژنتيكي بدست آمده وجود تنوع . مشاهده شد 04/0عددي 

و  دادههاي مورد بررسي نشان را در بين ژنوتيپ يژنتيكي بالاي
در ايران  م پلاسم ارزشمندي از توتونژر نه تنهاكه د كرثابت 

اي نيز بلكه تنوع ژنتيكي درون گونه اي قابل ملاحظه وجود دارد
 و Moon et al. (2009) كه با نتايج تحقيقاتوجود دارد 

Davalieva et al. (2010)  با استفاده از نشانگرSSR در توافق مي-

ه از با استفاد  Darvishzadeh et al. (2013a)همچنين .باشد
اي نشانگر ريزماهواره تنوع ژنتيكي درون گونه 13اي از مجموعه

موجود در مركز   اي را در بخشي از ژرم پلاسم توتونقابل ملاحظه
تحقيقات توتون اروميه كه برخي از آنها در اين مطالعه نيز استفاده 

 برخلاف نتايج بدست آمده در تحقيق. انددهكرشده، گزارش 
 RAPDبا استفاده از نشانگرهاي قبلي و  در مطالعات حاضر،

(Arsalan and Okumus 2006) و AFLP (Ren and Timko 

- ژنوتيپدر بين اي گونهدرونسطح پاييني از تنوع ژنتيكي  (2001

تفاوت در نتايج تحقيقات  .شده استگزارش مطالعه مورد هاي 
هاي مورد تواند به دليل اختلاف در ژنوتيپ محققان مختلف مي

هاي بكار رفته براي  روشالعه، نوع نشانگرهاي مورد استفاده و مط
-با توجه به فواصل ژنتيكي و طبقه .تشخيص چند شكلي باشد

هتروتيكي در هاي گروهاز  يالگوي مشخص ،وگرامربندي دند
دندروگرام  اساس بر .شدمشاهده  مورد مطالعه  پلاسم توتونژرم

 چهار در مطالعه ردمو هايژنوتيپ اي،حاصل از تجزيه خوشه
ژنوتيپ  34در گروه اول كه شامل . شدند بنديكلي تقسيم گروه
 (.C. H. T)ترابوزون هاي  ، ژنوتيپ)درصد ژنوتيپ ها 8/37(بود 

شوند  هاي نيمه شرقي محسوب مي كه جزو توتون قرار گرفتند
هاي نيمه شرقي از لحاظ خصوصيات ظاهري  توتون). 1شكل(

در گروه دوم كه . باشند و غربي مي هاي شرقي حدواسط توتون
هاي  ژنوتيپا ، اكثر)هادرصد ژنوتيپ 5/55(ژنوتيپ بود  50شامل 

هاي چپق  پيژنوت). 1شكل(قرار گرفتند  .P.Dو ) SPT(تيپ چپق 

مورد بررسي در اين تحقيق از طريق روش گزينش لاين خالص از 
. اند هاي بومي در مركز تحقيقات توتون اروميه انتخاب شده توده

ها ارتفاع كمتر آنها در مقايسه با ساير  ويژگي بارز اين تيپ توتون
، .P. Dهاي ژنوتيپ. هاي تيپ شرقي استها بويژه توتون توتون

 و Dubec 566 هاي اينبرد نوتركيبي هستند كه از تلاقيلاين
Basma seres 31 هاي بارز گروه دوم، از ويژگي. اندبوجود آمده
گروه  در اين Basma seres 31پ توتون شرقي قرار گرفتن ژنوتي

تيپ شرقي هاي  اين نوع توتون، تيپيك توتون باشد كهمي
 5 شامل سوم گروه بندي نشان داد كهنتايج گروه. باشند مي

 شامل چهارم گروه نهايت در و) هادرصد ژنوتيپ 5/5( ژنوتيپ
كي از ي ).1شكل( باشندمي) Nevrokopژنوتيپ ( ژنوتيپ يك
مندي از پديده رهاي انتخاب والدين براي تلاقي و بهرهمعيا

هر چه والدين فاصله  معمولا. باشدهتروزيس، فاصله ژنتيكي مي
بيشتري داشته باشد تنوع و هتروزيس بيشتري در نتاج مشاهده 

بنابراين در اين . (Falconer and Mackey 1997)خواهد شد 
تواند يك له زياد ميبا فاص هايژنوتيپمطالعه هيبريداسيون بين 

نتايج نشان  .باشد آتيهاي اصلاحي استراتژي مناسب براي برنامه
هاي مختلف توان تيپداد كه با استفاده از نشانگر ريزماهواره مي

تفكيك  يكديگرشرقي را از رشدي توتون از قبيل شرقي و نيمه
پراكنش جغرافيايي  ها ازبندي ژنوتيپدر اين مطالعه، گروه .دكر
 Darvishzadeh د و اين امر در توافق با گزارشكننها تبعيت نميآ

et al. (2013a) پلاسم مزبور و با استفاده در مطالعه قسمتي از ژرم
مطالعه . باشداي ميهاي ريزماهوارهتايي از مكان 13از مجموعه 

تنوع ژنتيكي قابل ملاحظه در ژرم پلاسم حاضر نشان داد كه 
تواند قي مورد مطالعه وجود دارد كه ميشرتوتون شرقي و نيمه

 استفاده از نشانگر .جهت بهبود ژنتيكي آنها مورداستفاده قرار گيرد
يك موضوع ارزشمند براي مطالعه تنوع ژنتيكي در  SSRهاي 

توان از اين نشانگر در طوري كه ميه ب باشدمي Nicotianaجنس 
. دكرستفاده ايجاد كلكسيون هسته براي مطالعات به نژادي آتي ا

 Fu and Horbach)اي در گياهاني از قبيل جو نظير چنين ايده

 .Haouane  et al)زيتون  ،(Zhang et al.  2012)كنجد  ،(2012

بكار گرفته شده  (Kottapallia et al. 2007)زميني و بادام (2011
  .است
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  جاكارد ضريب تشابه و  UPGMAالگوريتم از استفاده با ماهواره ريز هايداده اساس بر شرقي مورد مطالعه توتون هايژنوتيپ بنديگروه -1شكل
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