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مبسوط چکیده  
با  یکیساختار ژنت یینتعبا توجه به اهمیت این گیاه، این مطالعه با هدف  در جهان است. ییدارو یاهانگ ینترپرمصرفترین و قدیمیز یکی ا (Matricaria recutita) یبابونه آلمان :و هدف مقدمه

)BSG(ژنوتیپ سنجی از طریق توالی یابی  استفاده از
2ییو شناسا 1

SNPمطالعات ارتباطی جامع ژنومو سپس  انجام شد در بابونه آلمانی یزیولوژیکیمرفوف هاییژگیو یمرتبط با برخ یها (GWAS
3 )

 انجام گردید.
ارجی در قالب طرح بلوک کامل تصادفی در چهار تکرار در مزرعه و خ ایرانیاکوتیپ  46آزمایشی بر روی  ،بابونه آلمانی هایبه منظور بررسی تنوع ژنتیکی و طبقه بندی اکوتیپ ها:مواد و روش

یابی و های توالیصورت گرفته و تجزیه داده (GBS)ژنوتیپ سنجی از طریق توالی یابی  Illumina HiSeq 2000/2500یاب سپس با استفاده از توالی. انجام شد شرکت فارماپلنت آلمانتحقیقاتی 
جهت بررسی  4(GWAS)ها، از تکنیک مطالعه ارتباطی در سطح ژنوم یابی نمونهانجام شد. پس از توالی PyRADIتوسط پایپ لاین  de novo جع، به صورتها در غیاب یک ژنوم مرSNPکشف 

پلات مبتنی بر  QQختلف از آنالیز منهتن و نمودار های مرتبط با صفات مورفولوژی و بیوشیمیایی م SNP، به منظور شناسایی GWASارتباط بین نشانگرها و صفات مورد مطالعه استفاده شد. در 
 استفاده شد. FarmCPUو  MLMهای مدل

 کرت، وضعیت سبز رنگ های مرتبط با زمان گلدهی، شدتSNPمنجر به شناسایی  FarmCPUو  MLMهای پلات مبتنی بر مدل QQنتایج آنالیز منهتن و اعتبارسنجی آنها با نمودار  ها:یافته
 در گیاه داروئی بابونه آلمانی شد. نشانگرهای ذیل در این مطالعه شناسایی شدند: گل  بوته، قطر ارتفاع ی فرعی،هاشاخهانشعابی  یتوضع گیاه، علفی بخش ، تراکم(زبری و صافی) برگ انشعبات

SNP یبا مکان ژن locus_161754-71 و با log P-value= 10.35354- ی،زمان گلده صفت برای نشانگر ترینبه عنوان مرتبط SNP یبا مکان ژن locus_136992-38  باlog P-value= 6.5950-  
برگ  یسطح یتصفت وضع برای نشانگر ترینبه عنوان مرتبط -log P-value= 5.92567با  locus_31850-95 یبا مکان ژن SNP ، صفت شدت رنگ سبز کرت برای نشانگر ترینعنوان مرتبطبه

-locus_35488 یبا مکان ژن SNP ها، کرت یصفت تراکم بخش علف برای نشانگر ترینبه عنوان مرتبط -log P-value= 6.5950با  locus_136992-38 یبا مکان ژن SNP ها، ( کرتیو زبر ی)صاف

 ترینبه عنوان مرتبط -log P-value= 11.4573با  locus_135707-30 یبا مکان ژن SNP ها،کرت ی فرعیهاشاخه یتصفت وضع برای نشانگر ترینبه عنوان مرتبط -log P-value= 8.0247با  32
بابونه  هایاکوتیپ یکیساختار ژنت ی،به طور کل، صفت قطر گل با مرتبط نشانگرعنوان به -log P-value= 5.8867با  locus_2494-70 یبا مکان ژن SNPی، صفت ارتفاع بوته معرف برای نشانگر

  .شدند ییشناسا یزیولوژیکمورفوف ی صفاتمرتبط با برخ یهاSNPو همچنین  شد بررسی GBSآلمانی با استفاده از 
های اصلاحی بابونه توان به منظور گزینش به کمک نشانگر در برنامهمی بویژه مواردی که جنبه اقتصادی بالاتری دارند، ،GWASشده در این مطالعه شناسایی SNPاز نشانگرهای  گیري:نتیجه

  آلمانی استفاده کرد.
 

 GWAS، هاGBS  ،SNPیابی، توالی بابونه آلمانی، کلیدي: هايواژه
 

 مقدمه
ترین گیاهان دارویی در از پرمصرف (Matricaria recutita)آلمانی بابونه   

داروسازی،  آن در صنایعاسانس است که هر ساله مقادیر فراوانی از  جهان
شای اصلی و مرکز من .شوداستفاده می بهداشتی و صنایع غذایی ،آرایشی

رد عملک .خزانه ژنی این گیاه منطقه مدیترانه به ویژه ایران می باشد
 واد باشد که حاوی میهای آن مل، گبابونه آلمانی اقتصادی گیاه

ادة ما پـیشهمتفاوتی است از جمله مهمترین آن های ثانویهمتابولیت
 6ای و آپیژنینولههای لده گلچـهموجود در قاع در ترکیبات فرار 5کامازولن

. علیرغم اهمیت این گیاه (8،3) باشدهای سفید جانبی میموجود در گلچه
داروئی، مطالعات نچندان زیادی بروی ساختار ژنتیکی به منظور حفاظت از 

های بابونه پلاسم آن صورت گرفته است. این درحالی است که اکوتیپژرم
مقاومت به  یبرا یدمف یهاژن شتنبه لحاظ دا آلمانی موجود در طبیعت

 یطیمح ییراتدر برابر تغ یکیژنت یو گسترش سازگار محیطی یهاتنش
منابع، اطلاع از  یناستفاده از ا یبرابنابراین، . باشندیم یتاهم یدارا
 برخوردار است اییژهو یتپلاسم، از اهمتنوع موجود در ژرم یزانو م یتماه

 یمناسب برا یاریمع هاپلاسمژرم یکیاز تنوع ژنت یآگاهعلاوه، ه(. ب11)
 یاهان داروئیها در بهبود گو انتقال ژن ییها در شناسااز آن گیریبهره

مورد استفاده  یکیتنوع ژنت مطالعه به منظورکه  (. رویکردهایی12باشد )یم
 یاتخصوصبه بررسی توان یها مآن ی. از جملههستند متنوعاند قرار گرفته

(. 14ها اشاره داشت )SNPمثل  یمولکول یرهاو نشانگ یکیمورفولوژ
عنوان کاربرد جدیدی ( بهGBSیابی )ارزیابی ساختار ژنوتیپی بر اساس توالی

های گیاهی مورد ها در شناسایی و تعیین ژنوتیپ جمعیت NGSاز فناوری
 یجامع ژنوم یمطالعات ارتباط(. 1استقبال محققان قرار گرفته است )

(GWASنیز با بررسی ) یخوانهم ینرتباط با SNP  مثل خصوصیاتیو 
ژنوتیپ را به خوبی در -صفات زراعی قادر است تا ارتباطات فنوتیپ

مطالعه  ینا یاه،گ ینا یتبا توجه به اهم(. 13نژادی آشکار سازد )مطالعات به
 یهاSNP ییو شناسا GBSبا استفاده از  یکیساختار ژنت یینبا هدف تع

 انجام شد. در بابونه آلمانی یزیولوژیکیف-مرفو هاییژگیو یمرتبط با برخ
 یناز ارزشمندتر یکیو  ییغذا یتامن یه و اساسپا یاهیگ یکمنابع ژنت

 جهتبا عملکرد بالا  یاهیارقام گ یجاد. اشوندیهر کشور محسوب م یرذخا
 رویکردهایی. استمنابع  ینبه ا یمنوط به دسترس ییغذا یتبه امن یابیدست
. هستند متنوعاند مورد استفاده قرار گرفته یکیتنوع ژنت عهمطال منظوربهکه 

تواند شامل صفات مورفولوژیکی یا معیارهای تخمین تنوع ژنتیکی می
نشانگرهای مولکولی باشد. با استفاده از نشانگرهای مورفولوژیکی و ژنتیکی 

 (.18توان به بررسی تنوع ژنتیکی و شناسایی اجزای عملکرد پرداخت )می
ها برای بررسی تنوع با وضوح بالا یکی از بهترین روش SNPرهای نشانگ

ناشی  DNAژنتیکی هستند که از تفاوت تک نوکلئوتیدی بین دو توالی 
نشانگرهای دقیق و مستقیمی هستند که  SNPشوند. نشانگرهای می

طبیعت واقعی تنوع آللی را نشان داده و در ژنوم گیاهان فراوانی بسیار 
 شوند.ارزیابی می SNPنیز به عنوان  7هاالبته حذف و اضافه بالایی دارند.

از نظر تکاملی، حفاظت شده بوده و به عنوان نشانگرهای  SNPنشانگرهای 

یابی ی صفات کمّی در مطالعات نقشهکنندههای ژنی کنترلمرتبط با مکان
شوند. به دلیل کاربردهای مختلف و بازدهی بالای ارتباطی استفاده می

های اخیر به ، از این نشانگر در سالSNPعات حاصل از نشانگرهای اطلا
عنوان نشانگر غالب در مطالعات بررسی تنوع ژنتیکی و روابط بین افراد، 

کل ژنوم در گیاهان  ارتباطی و تجزیه عدم تعادل پیوستگی یابینقشه
 عنوان( بهGBSیابی )توالی طریق از سنجیژنوتیپ (.19شود )استفاده می

های گیاهی در شناسایی و تعیین ژنوتیپ جمعیت  NGSکاربرد جدیدی از
(. در این تکنیک، استفاده از 1مورد استقبال محققان قرار گرفته است )

(. 4رایج است ) (SNP)مورفیسم تک نوکلئوتیدی نشانگرهای مولکولی پلی
استخراج  -1به طور کلی، این تکنیک شامل چند گام به شرح ذیل است: 

DNA هضم -2های مورد مطالعه؛ از نمونهDNA های برشی یا با آنزیم
-یابی با یکی از روشتوالی -4؛ NGSساخت کتابخانه  -3محدودکننده؛ 

ها؛ SNPانطباق توالی به منظور شناسایی  -4یابی مثل ایلومینا؛ های توالی
ش دان از نظرجامع ژنوم  یمطالعات ارتباط (.9آنالیز ساختاری اطلاعات )-5

 یکیژنت عاتاز تنوّ یامجموعه یژنوم بر رو یسراسر ارزیابی یک یک،ژنت
 یسه،مقا آزمایشات، ین. هدف ا(21) است گوناگوندر افراد  یفرد

 یانم ی،و وابستگ یمشترک، همبستگ روابط تعیین نهایتاو  گیرییجهنت
دارندگان  ینمشترک در ب خصوصیت یکو بروز  یکی،تنوع ژنت یکوجود 

 یرو عمدتا برجامع ژنوم  ی. مطالعات ارتباطباشدمی یکیژنت آن تفاوت
( و SNP) یدینوکلئوت-تک هایشکلیچند یخوانهم ینارتباط ب

متمرکز است اما  صفات زراعی، اجزاء علمکرد و غیره مثل خصوصیاتی
مورد استفاده  یزن یگرید صفتهر  یبرا تواندیدست آمده مبه یهاداده

ارتباط  ییبه منظور شناسا GWAS نون، استفاده ازهم اک .(7یرد )قرار گ
یزیولوژیکی، بیوشیمیایی مورد فلوژیکی، مرفو یاتها و خصوصSNP ینب

  توجه محققان قرار گرفته است.
 

 هامواد و روش
، یراننقاط مختلف ا یبابونه آلمانی از برخ هایاکوتیپ تحقیق، یندر ا    

( جمعا به 1)جدول یی بودند ااروپ که عمدتا از کشورها یگرد یآلمان و برخ
و کاربرد  یفیک یتخصوص ی،عملکرد زارع یابیجهت ارز یپاکوت 46تعداد 

شامل  یپیمطالعه ژنوت ینا .شدند آوری و استفادهجمع یژنوم یزهایآنال
شهر گترسلبن، در  IPK1شگاه موسسه یدر آزما یابییو توال DNA استخراج

 انجام شد. در چهار تکرار کشور آلمان
 فات مورد بررسی در آزمایش:ص

های گیاهان کشت گل وضعیت صفت، این ارزیابی جهت گلدهی: زمان
ها به نحوی بود که متوجه گل شد، اگر میزان گل بررسی کرت هر در شده

شدیم دادیم و اگر متوجه میرا می 3شدیم، نمره ها میدهی زودهنگام بوته
شدیم، ها مییرهنگام گلدهی دها تشکیل شده و متوجه گلکه تازه گل

 دادیم. 5دهی حدوسط را نمره دادیم و زمان گلرا می 7نمره
کلی رنگ  وضعیت صفت، این ارزیابی جهت کرت: در سبز رنگ شدت
شد، اگر رنگ هر کرت سبزی کم رنگی داشت  بررسی کرت هر در گیاهان

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی

 

 

 

 

 

1- Genotyping by Sequencing                         2- Single nucleotide polymorphisms                3- Genome-Wide Association Study 
4- Genome wide association studies                5- Chamazulen                                                  6- Apigenin     7- Indels        
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بز تیره دادیم و اگر رنگ س 5دادیم و اگر کرت خیلی تیره بود، نمره  1نمره 
 را لحاظ می کردیم. 3بود، نمره 

 این ارزیابی جهت :وضعیت تقسیمات و انشعابات برگ )صافی و زبري(
شد،  بررسی کرت هر در تقسیمات برگ گیاهان وضعیت صفت،

و  ن زبرنواعاگرانشعابات و تقسیمات هر برگ از هم فاصله داشت آن را به 
زیادی  ر برگ انشعاباتداده شد و اگر ه 3خشن در نظر گرفته و نمره 

داده شد  7د داشت که نزدیک به هم بودند، به عنوان نرم شناخته شده و عد
 ادیم.د 5و مابین این دو حالت را به عنوان متوسط شناسایی و عدد 

ن جهت ارزیابی این صفت، وضعیت برگ گیاها تراکم بخش علفی گیاه:
اده شد، د 3نمره  در هر کرت بررسی شد، اگر برگ ها غیر متراکم بودند،

کم بودند نمره و اگر برگ ها مترا 5اگر برگ ها تراکم متوسط داشتند، نمره 
 داده شد. 7

جهت ارزیابی این صفت، وضعیت انشعاب  هاي فرعی:وضعیت شاخه
نشعب ن مشاخه های گیاهان در هر کرت بررسی شد، اگر شاخه ها از پایی

نشعب شده قسمت بالایی م داده شد و اگر شاخه ها از 1شده بودند، عدد 
 دادیم.  3و حد وسط این دو حالت را عدد  5بودند، عدد 

دازه گل را با کولیس ان 20بصورت تصادفی در هر کرت قطر  گل: قطر
 گیری کردیم و میانگین آن را بر حسب میلیمتر گزارش نمودیم.

 یه گیرندازاز کف زمین تا بالاترین قسمت بوته با خط کش ا ارتفاع گیاه:
یافتن  جهت بررسی و GWASها، از تکنیک یابی نمونهپس از توالی شد.

ی ان ژنمک ارتباط بین نشانگرها و صفات مورد مطالعه و در حقیقت یافتن
 طمخلو متحد صفات مورد نظر استفاده شد. در این بخش هم از مدل

(MLM )تفاده باشد، اسلوکوس، می تک هایهای روشکه یکی از مدل
 جداگانه بصورت تک تک( SNPs) هاتک لوکوس، لوکوس شد. در روش

 تمام ، که این روش اثرMultilocus شوند. همچنین از روشمی مدل وارد
ین سنجند، نیز استفاده شد، مدل استفاده شده امی همزمان را مارکرها

 ها وهبود. در آغاز این آنالیز کنترل کیفیت داد FarmCPU روش، مدل
با  SNP ینشانگرهانوتیپی انجام شد، برای این کار پیرایش داده های ژ

مانده اقیحذف شده و نشانگرهای ب مطالعه از ٪90کمتر از فراوانی نرخ 
 توسط GWAS آنالیز راستا، این در به کار برده شدند. GWASبرای آنالیز 

 SNPsدام در رابطه با اینکه ک .شد انجام Rstudio در برنامه rMVP پکیج
 استفاده شد. منهتن یوکیوپلات و ک، از دو روش سیگنال هستند

 

 نتایج و بحث
مرتبط با  هایSNPمنظور شناسایی ، بهGWASدر مطالعه  :زمان گلدهی

 هایپلات مبتنی بر مدل QQصفت زمان گلدهی از آنالیز منهتن و نمودار 
MLM  وFarmCPU  استفاده شد. جهت تعیین توزیع صفت، زمان گلدهی

 امتیازدهی( تریندیرس) 8 تا( ترینزودرس) 1 شماره اساس بر هاکرت

 با) زودرس دسته در هاکرت بیشتر که داد نشان گلدهی زمان توزیع. شدند
 با ها( قرار دارند. همچنین، در دسته دیررس، بیشتر کرت3و  2 هاینمره
 همکاران و اتو ما، نتایج با همراستا(. 1شکل ) شدند تعیین 7 و 6 هاینمره

 GWAS از استفاده با آلمانی بابونه جمعیت ساختار مطالعه در نیز( 16)
 تعدادی با همراه اروپایی آلمانی بابونه هاینشان دادند که جمعیت

اکسسیون غیراروپایی از نظر زمان گلدهی در طیف متنوعی از زودگلدهی تا 
 .است سایرین از بیشتر آنها در هادیرگلدهی قرار دارند و فراوانی زودرس

به ترتیب منجر به شناسایی  FarmCPUو  MLMآنالیز منهتن با دو روش 
داری دارند دار شد که با صفت گلدهی ارتباط معنینشانگر معنی 5و  1

از  ند که( از حد آستانه بالاتر بودSNPنقطه ) 5تعداد (. در واقع، 2)شکل 
 P-value یتملگار یکه منف داشت( وجود SNP) نقطه یک، آنها ینب

شده یگنالس نشانگرهای ینمشخصات ا داشت. یهنسبت به بق یتربالا
. همانطور که آورده شده است 8-4و  2در جدول  لدهیصفت زمان گ یبرا

 یبا مکان ژن SNP شود، نشانگر مولکولییمشاهده م های ذیلدر جدول
locus_161754-71 و با log P-value= 10.35354-  

 .شود یمعرف یصفت زمان گلده برای انگرنش ترینعنوان مرتبطتواند بهیم
نیز منجر به تایید  FarmCPUو  MLMپلات با دو روش  QQنمودار 

پلات با دو  QQشد. به عبارتی،  منهتن یزآنالشده با نشانگرهای شناسایی
آستانه خط از بالاتر  های SNPکه  نشان داد FarmCPUو  MLMروش 

-نگرهای شناسایی شده با روشبه ترتیب گویای نشا رنگ و آبی نقاط زرد)
هستند. در دار یبالا و معن p-value دارای، (FarmCPUو  MLMهای 

 SNP نشانگرصفت و  ینبر عدم ارتباط ب یصفر مبن چنین حالاتی، فرض
 یرشده و مقادمشاهده یرمقاد ینب یداریتفاوت معن . در مقابل،شودیرد م

 .(3نداشت )شکل وجود خط برازش  یرو ی واقعها SNPبرای موردانتظار
( نیز در مطالعه خود بر روی 16و همکاران ) اتودر توافق با مشاهدات ما، 

های بابونه آلمانی های مرتبط با زمان گلدهی در جمعیتSNPشناسایی 
مرتبط با زمان  SNPنشان دادند که پنج  GWASاروپایی با استفاده از 

توان به منظور ایجاد و گلدهی بابونه آلمانی وجود دارد که از آنها می
( MASهای گزینش به نشانگر )استفاده از نشانگرهای مولکولی در برنامه

استفاده کرد. نویسندگان پیشنهاد کردند که یکی از پنج توالی با یک ژن 
 xyloglucanیا  AtXTH28رمزکننده پروتئین )به نام 

endotransglucosylase/hydrolasنوبه خود با  ( ارتباط دارد که این ژن به
و  اتوهای (. نتایج ما در کنار یافته13گلدهی در آرابیدوپسیس مرتبط است )

دهد که از نشانگرهای همبسته با زمان گلدهی ( نشان می16همکاران )
های زودرس برای نواحی با تابستان توان در راستای انتخاب ژنوتیپمی

حی با زمستان سرد های دیررس برای نواگرم و خشک و یا انتخاب ژنوتیپ
 استفاده کرد.

 

 
 بابونه هاییپاکوت GWASتوزیع زمان گلدهی مربوط به آنالیز  -1شکل 

Figure 1. Flowering time distribution related to GWAS analysis of chamomile ecotypes 
 

 

های SNPمنظور شناسایی ، بهGWASدر مطالعه  :شدت رنگ سبز کرت
 QQ نمودار و منهتن آنالیز از هافت شدت رنگ سبز کرتمرتبط با ص

استفاده شد. جهت تعیین  FarmCPUو  MLM هایپلات مبتنی بر مدل
 تا( رنگ کم سبز) 1 شماره اساس بر هاتوزیع صفت، شدت رنگ سبز کرت

 داد نشان کرت سبز رنگ شدت توزیع. شدند امتیازدهی( پر رنگ سبز) 7
 هاینگ متوسط )با نمرهر شدت تا کمرنگ سبز دسته در هاکرت بیشتر که
( نیز 17راتهور و کومار ) ما، نتایج با همراستا(. 4شکل ) دارند قرار( 3 و 2

 دادند نشان هند در وکارکشت تحت آلمانی بابونه هایدر مطالعه جمعیت
 سبز از متنوعی طیف در هاکرت سبز رنگ شدت نظر از هاجمعیت این که
ند و فراوانی شدت رنگ متوسط در آنها دار قرار رنگپر سبز تا رنگ کم

بیشتر از سایرین است. نویسندگان پیشنهاد کردند که شدت متوسط رنگ 

 محیطی هایتنش با مقابله سازوکارهای و برگی کلروفیل میزان با هاکرت
 گزینش نتیجه را هاکرت رنگ متوسط شدت عبارتی به و است ارتباط در

 ل برگی و سازوکارهای مقابله با کلروفی میزان قبیل از صفاتی برای
 .دانندمی محیطی هایتنش

 شد دارنشانگر معنی 4منجر به شناسایی  FarmCPU آنالیز منهتن با روش
 در(. 4شکل ) دارند داریمعنی ارتباط کرت سبز رنگ شدت صفت با که

نها، یک از حد آستانه بالاتر بودند که از بین آ  (SNP) نقطه 4 تعداد واقع،
بالاتری نسبت به  P-value وجود داشت که منفی لگاریتم (SNP) نقطه

 شدت صفت برای شدهبقیه داشت. مشخصات این نشانگرهای سیگنال
 است. شده آورده 4جدول  در کرت سبز رنگ
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پژوهش در استفاده مورد بابونه هایجمعیت -1جدول   
Table 1. Chamomile populations used in the research 

 ردیف اکوتیپ کشور شهرآنها
 Lutea von Vilora 1 اسلواکی نامشخص

1
259 آلمان نامشخص Zü FNR 2 

 HK Indien 3 هند نامشخص

 MG 23 4 ایران گچساران


 ایران چرام MG17 5 

 MG07 6 ایران ایذه

 MG38 7 ایران دره شهر

 MG31 8 ایران دزفول

 MAT19 9 کره شمالی نامشخص

 Manzana 10 آلمان 

یکااند-مسجدسلیمان  MG26 11 ایران 

 MG41 12 ایران خرم آباد

13 30
M ایران باشت 

 MG06 14 ایران شوشتر


ZlotyLan2018 لهستان لهستانLeGutko 15 

 MG18 16 ایران چرام

 MG02 17 ایران بهبهان

 MG19 18 ایران چرام

 MG08 19 ایران ایذه

 MG10 20 ایران هفتکل

 Bona von Vilora PG18 21 اسلواکی اسلواکی

 Son_Standard aus E17 isoFNR 22 215/08 آلمان 

وستای ایستادگیر-گتوند  MG28 23 ایران 

وستای افتادگیر-هفتکل  MG09 24 ایران 

یکااند-مسجدسلیمان  MG25 25 ایران 

اسلواکی-چک   MAT15 26 

وستای میانابر-شوشتر  MG05 27 ایران 

 MG32 28 ایران 

تای بلدانروس-چرام  MG16 29 ایران 

 Ferme de St.Marthe von Rose vPG16 30 فرانسه 

 HK Kroatien 31 کرواسی 

 MG14 32 ایران شیراز

 MG15 33 ایران چرام

 MG42 34 ایران اصفهان

 Argenmilla 35 آرژانتین 

میداوود-باغملک  MG03 36 ایران 

 MG37 37 ایران ایذه

 HK Dover 38 انگلستان 

 Camoflora 39 آلمان 

 SCH_Standard FNRiso E17 40 213/06 آلمان )مصر( 

 AromiItalien 41 ایتالیا 

 MG39 42 ایران رامهرمز

 MG29 43 ایران دهدشت

 MG40 44 ایران دهدز

 Germania 45 آلمان )مصر( 

وستای لنگیرر-زیدون  MG33 46 ایران 

 
 

 locusبا مکان ژنی  SNPشود،می مشاهده جدول در که همانطور
 عنوانبه تواندمی  -log P-value= 6.5950با داشتن مقدار 136992-38

 نمودار. شود معرفی کرت سبز رنگ شدت صفت برای نشانگر ترینمرتبط

QQ پلات با دو روش MLM و FarmCPU   نیز منجر به تایید نشانگرهای
 MLM پلات با دو روش QQ عبارتی، به. شد نهتنم آنالیز با شدهشناسایی

های بالاتر از خط آستانه )نقاط زرد و  SNP نشان داد که  FarmCPU و

 MLM هایروش با شده آبی رنگ به ترتیب گویای نشانگرهای شناسایی

 حالاتی، چنین در. هستند داربالا و معنی p-value ، دارای(FarmCPU و
 در. شودرد می SNP نشانگر و صفت بین ارتباط عدم بر مبنی صفر فرض
نتظار مورد ا مقادیر و شده مشاهده مقادیر بین داریمعنی تفاوت مقابل،
 (.6های واقع روی خط برازش وجود نداشت )شکل  SNPبرای

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 FarmCPUو  MLMبا استفاده از روش بابونه هاییپاکوت یزمان گلده( برای GWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -2شکل 

Figure 2. Extensive study of genomic association (GWAS) for flowering time of chamomile ecotypes using MLM and FarmCPU 
methods 

 

 L Matricaria chamomilla( .................................. .......................................48(. آلمانی های بابونهدر برخی از توده (GWAS) مطالعات ارتباطی جامع ژنوم
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 های بابونهی اکوتیپزمان گلده GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -3شکل 
Figure 3. QQ plot plot with two methods MLM (A) and FarmCPU (B) in GWAS flowering time of chamomile ecotypes 

 های بابونهی اکوتیپصفت زمان گلده یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -2جدول 
Table 2. SNP markers identified by FarmCPU approach for flowering time trait of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_89951-69 T A 19/1  29/0  26/5  
locus_115004-15 G A - 46/0  11/0  44/5  
locus_130938-23 G C 40/0  09/0  58/5  
locus_131494-101 C T - 79/0  17/0  40/6  
locus_161754-71 T A - 26/1  19/0  35/10  

 

 های بابونهی اکوتیپزمان گلدهبرای صفت  MLMشده با رویکرد شناسایی SNPرهای نشانگ -3جدول 
Table 3. SNP markers identified by MLM approach for flowering time of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_161754-71 T A - 38/1  29/0  36/6  

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 بابونه هاییپاکوت GWASمربوط به آنالیز  شدت رنگ سبز کرتتوزیع  -4کل ش
Figure 4. Cretan green intensity intensity distribution related to GWAS analysis of chamomile ecotypes 

 

 
 FarmCPUو  MLM استفاده از روش با بابونه هاییپشدت رنگ سبز کرت اکوت( برای GWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -5شکل 

Figure 5. Extensive study of genomic association (GWAS) for green color intensity of chamomile ecotype plots using MLM and 
FarmCPU methods 

 

A B 
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 L Matricaria chamomilla( .................................. .......................................50(. آلمانی های بابونهدر برخی از توده (GWAS) مطالعات ارتباطی جامع ژنوم

 
 های بابونهوتیپاک شدت رنگ سبز کرت GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -6شکل 

Figure 6. QQ plot diagram with two methods MLM (A) and FarmCPU (B) in GWAS Intensity of the green color of the chamomile 
ecotypes

 
 بابونه هاییپصفت شدت رنگ سبز کرت اکوت یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -4جدول 

Table 4. SNP markers identified by the FarmCPU approach for the green color intensity trait of chamomile ecotypes 
SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_7885-44 A G - 49/0  12/0  67/5  

locus_20832-20 C T 35/0  09/0  26/5  

locus_57030-41 G A - 50/0  11/0  82/5  

locus_136992-38 G C - 76/0  17/0  59/6  

 

بز مرتبط با شدت رنگ س SNPتاکنون در خصوص شناسایی نشانگرهای 
لعه ما گزارشی منتشر نشده است و مطا GWAS از گیریبهره با هاکرت

سبز  مرتبط با شدت رنگ SNPاولین گزارش درباره تعیین نشانگرهای 
( 20ن )همکارا و تان ای،ز ارتباطی ژنوم بود. در مطالعهآنالی توسط هاکرت

 نگرهاینشا اساس بر چای هایهای مرتبط با رنگ بوته QTLسایی به شنا
SSR  پرداختند. آنها نشان دادند که دوQTL هایبه نام qYSC8  و

qYSC3  هب توانمی اآنه از و دارند داریمعنی ارتباط چای هایبوتهبا رنگ 
 دگاننویسن ضمنا. کرد استفاده چایی هایخاب رنگ ژنوتیپانت منظور

ی در ارتباط ها احتمالا با فاکتورهای رونویس QTL این که کردند پیشنهاد
 نهاآهستند که بایستی مطالعات بیشتری در راستای آشکارسازی نقش 

  العهمط این در شدهشناسایی SNPانجام شود. در کل، از نشانگرهای 
 کمک هب برگ متفاوت سبزی شدت با هاگزینش ژنوتیپ منظور به توانمی

 کرد. هاستفاد نشانگر
 وضعیت تقسیمات و انشعابات برگ )صافی و زبري(

 شد دارنشانگر معنی 3منجر به شناسایی  FarmCPU آنالیز منهتن با روش
  ارتباط هاکرت( زبری و صافی) برگ سطحی وضعیت صفت با که

از حد آستانه  (SNP) نقطه 3 تعداد واقع، در(. 7شکل ) دارند داریمعنی
وجود داشت که منفی  (SNP) آنها، یک نقطه بالاتر بودند که از بین

بالاتری نسبت به بقیه داشت. مشخصات این   P-value لگاریتم
( زبری و صافی) برگ سطحی وضعیت صفت برای شدهنشانگرهای سیگنال

  مشاهده جدول در که همانطور. است شده آورده 5جدول  در هاکرت
-log P شتن مقداربا دا  locus_31850-95 با مکان ژنی  SNPشود،می

value= 5.92567-  صفت برای نشانگر ترینوان مرتبطعن به تواندمی 
 QQ نمودار. شود معرفی هاکرت( زبری و صافی) برگ سطحی وضعیت

نیز منجر به تایید نشانگرهای   FarmCPU و MLM پلات با دو روش
 MLM پلات با دو روش QQ عبارتی، به. شد منهتن آنالیز با شدهشناسایی

های بالاتر از خط آستانه )نقاط زرد و آبی  SNP نشان داد که FarmCPU و
 و MLM هایروش با شدهرنگ به ترتیب گویای نشانگرهای شناسایی

FarmCPU)دارای ، P-value حالاتی، چنین در. هستند داربالا و معنی 
 در. شودرد می SNP نشانگر و صفت بین ارتباط عدم بر مبنی صفر فرض
موردانتظار  مقادیر و شدهمشاهده مقادیر بین داریمعنی تفاوت ،مقابل
 (.8شکل های واقع روی خط برازش وجود نداشت ) SNPبرای

 کنندهکنترل ژنی هایتاکنون، مطالعات اندکی در خصوص شناسایی مکان
 در آنها با مرتبط نشانگرهای و( زبری و صافی) برگ سطحی وضعیت
 شناسایی به منجر بار اولین برای ما مطالعه الذ و است شده انجام گیاهان

مرتبط با صافی و زبری در گیاه داروئی بابونه آلمانی شد.  SNPشانگرهای ن
 RFLP( با استفاده از نشانگرهای 5و همکاران ) فراریدر یک مطالعه، 

زمینی مرتبط با وضعیت سطحی برگ سیب QTLموفق به شناسایی یک 
ها و  QTLگزارشی جدیدی در خصوص شناسایی شدند. بعد از این مطالعه، 

نشانگرهای مرتبط با وضعیت ظاهری برگ از نظر صافی و زبری منتشر 
 به توانمی مطالعه این در شدهشناسایی SNPنشد. در کل، از نشانگرهای 

 کمک به برگ نظر مورد زبری و صافی سطح با هاژنوتیپ گزینش منظور
 .کرد استفاده نشانگر

 

  
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 FarmCPUو  MLM با استفاده از روش بابونه هاییپاکوت (یو زبر یبرگ )صاف یسطح یتوضعبرای  (GWAS)مطالعه گسترده ارتباط ژنومی  -7شکل 
Figure 7. Extensive study of genomic association (GWAS) for leaf surface condition (smoothness and roughness) of chamomile 

ecotypes using MLM and FarmCPU methods 

A B 

 
 لارس گارنت اوتو و ، سباستین آلبرشت، سعدالله هوشمندمهدی قنواتی



 51. ......................................................................................................................... 1401زمستان  /44پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال چهاردهم/ شماره 

 
 های بابونهاکوتیپ (یو زبر یبرگ )صاف یسطح یتوضع GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -8شکل 

Figure 8. QQ plot plot with two methods MLM (A) and FarmCPU (B) in GWAS Leaf surface condition (smoothness and 
roughness) of chamomile ecotypes

 
 بابونه هاییپ( اکوتیو زبر یبرگ )صاف یسطح یتصفت وضع یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -5جدول 

Table 5. SNP markers identified by FarmCPU approach for leaf surface branch (fine and rough) of chamomile  
               ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_31850-21 G A - 90/0  19/0  26/5  

locus_31850-94 A G - 94/0  18/0  92/5  

locus_31850-95 T G - 94/0  18/0  92/5  

 
 تراکم بخش علفی گیاه

 دش دارنشانگر معنی 1منجر به شناسایی  FarmCPU آنالیز منهتن با روش
  ارتباط هاکرت علفی بخش تراکم صفت با که

از حد آستانه  (SNP) نقطه 1(. در واقع، تعداد 9شکل ری دارد )دامعنی
 بخش تراکم صفت برای شدهبالاتر بود. مشخصات این نشانگر سیگنال

 مشاهده جدول در که همانطور. است شده آورده 6جدول  در هاکرت علفی
-log P با داشتن مقدار locus_136992-38 با مکان ژنی  SNPشود،می

value= 6.5950- تراکم صفت برای نشانگر ترینمرتبط عنوانبه تواندمی 
 و MLM پلات با دو روش QQ نمودار. شود معرفی هاکرت علفی بخش

FarmCPU شد منهتن آنالیز با شدهنیز منجر به تایید نشانگرهای شناسایی .
 نشان داد که FarmCPU و MLM پلات با دو روش QQعبارتی، به

SNP های بالاتر از خط آستانه )نقاط زرد و آبی رنگ به ترتیب گویای
 ، دارای(FarmCPU و MLM هایروش با شدهنشانگرهای شناسایی

 

 p-value بر مبنی صفر فرض حالاتی، چنین در. هستند داربالا و معنی 
  تفاوت ل،مقاب در. شودرد می SNP نشانگر و صفت بین ارتباط عدم

های  SNPانتظار برای مقادیر مورد و شدهمشاهده مقادیر بین داریمعنی
تاکنون، پژوهشی در حیطه  (.10شکل واقع روی خط برازش وجود نداشت )

 نشانگرهای و علفی بخش تراکم کننده کنترل ژنی هایشناسایی مکان
 اولین برای ما مطالعه بنابراین و است نشده انجام گیاهان در آنها با مرتبط

مرتبط با تراکم بخش علفی در گیاه  SNP نشانگر شناسایی به منجر بار
( با 2011و همکاران ) Guoداروئی بابونه آلمانی شد. در یک مطالعه، 

مرتبط با تراکم  QTLموفق به شناسایی پنج  SSRاستفاده از نشانگرهای 
یطه بخش هوایی ذرت شدند. بعد از این پژوهش، گزارشی جدیدی در ح

ها و نشانگرهای مرتبط با تراکم بخش هوایی و علفی گیاهان  QTLتعیین 
 به توانمی ما مطالعه در شدهشناسایی SNPمنتشر نشد. در کل، از نشانگر 

 .کرد استفاده علفی بخش موردنظر تراکم با هاژنوتیپ گزینش منظور

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
 

 FarmCPUو  MLM با استفاده از روش بابونه هاییپاکوت یتراکم بخش علفای ( برGWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -9شکل 
Figure 9. Extensive study of genomic association (GWAS) for herbaceous densification of chamomile ecotypes using MLM and 

FarmCPU methods 

 

 
 های بابونهی اکوتیپتراکم بخش علف GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -10شکل 

Figure 10. QQ plot plot with MLM (A) and FarmCPU (B) methods in GWAS Density of herbaceous part of chamomile ecotypes 
 

A B 

A B 

 
 لارس گارنت اوتو و ، سباستین آلبرشت، سعدالله هوشمندمهدی قنواتی



 L Matricaria chamomilla(  .........................................................................52(. آلمانی های بابونهدر برخی از توده (GWAS) مطالعات ارتباطی جامع ژنوم

 بابونه هاییپاکوت یتراکم بخش علفبرای صفت  FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -6جدول 
Table 6. SNP markers identified by the FarmCPU approach for foliage density density of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_136992-38 T G 60/0  11/0  59/6  

 
 عیفر هايوضعیت شاخه

 انگر نش 3منجر به شناسایی  FarmCPU آنالیز منهتن با روش      
  ارتباط هاکرت فرعی هایوضعیت شاخه صفت با که شد دارمعنی
از حد آستانه  (SNP) نقطه 3 تعداد واقع، در(. 11شکل ) دارند داریمعنی

وجود داشت که منفی  (SNP)  بالاتر بودند که از بین آنها، یک نقطه
بالاتری نسبت به بقیه داشت. مشخصات این  P-value لگاریتم

 در هاکرت فرعی هایاخهش وضعیت صفت برای شدهگنالنشانگرهای سی
با  SNP شود،می مشاهده جدول در که همانطور. است شده آورده 7جدول 

  -log P-value= 8.0247 با داشتن مقدار locus_35488-32 مکان ژنی
 هایشاخه وضعیت صفت برای نشانگر ترینمرتبط عنوان به تواندمی

 و MLM پلات با دو روش QQ مودارن. شود معرفی هاکرت فرعی

FarmCPU منهتن آنالیز با شدهنیز منجر به تایید نشانگرهای شناسایی 
نشان داد که FarmCPU و MLM پلات با دو روش QQ عبارتی، به. شد

SNP به ترتیب گویای  (های بالاتر از خط آستانه )نقاط زرد و آبی رنگ
-P ، دارایFarmCPU و MLM هایروش با شدهنشانگرهای شناسایی

value عدم بر مبنی صفر فرض حالاتی، چنین در. هستند داربالا و معنی 
 داریمعنی تفاوت مقابل، در. شودرد می SNP نشانگر و صفت بین ارتباط

های واقع روی خط  SNPبرای موردانتظار مقادیر و شدهمشاهده مقادیر بین
 (.12شکل برازش وجود نداشت )

 کنندهکنترل ژنی هایاندکی در خصوص شناسایی مکانتاکنون، مطالعات 
 شده انجام گیاهان در آنها با مرتبط نشانگرهای و فرعی هایشاخه وضعیت

 SNP نشانگرهای تعیین به منجر بار اولین برای ما مطالعه لذا و است
 در. شد آلمانی بابونه داروئی گیاه در فرعی هایمرتبط با وضعیت شاخه

 SSR( با استفاده از نشانگرهای 10و همکاران ) نگهووا مطالعه، یک
شدند که مرتبط با  RSB7و  RSB6به نام  QTLموفق به شناسایی دو 
 نویسندگان. بودند آرابیدوپسیس گیاه فرعی هایوضعیت وضعیت شاخه

و  FLC هایبه ترتیب با ژن RSB7و  RSB6های  QTL که دادند نشان
FRI را هاتیک، وضعیت انشعابی شاخههمولوگ هستند و به طریق اپیسا 

ها QTL شناسایی درباره جدید گزارشی تحقیق، این از بعد. کنندمی تعیین
 در. نشد منتشر گیاهان فرعی هایو نشانگرهای مرتبط با وضعیت شاخه

  مطالعه این در شدهشناسایی SNP نشانگرهای از کل،
 انشعاب) هاشاخه موردنظر وضعیت با هاژنوتیپ گزینش منظور به توانمی

 .کرد استفاده( پایین یا بالا از هاشاخه

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 FarmCPUو MLM با استفاده از روش بابونه هاییپاکوتی فرع یهاشاخه یتوضع( برای GWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -11شکل 
Figure 11. Extensive Study of Genomic Relationship (GWAS) for the Status of Chamomile Ecotype Subsidia Using MLM and 

FarmCPU Methods
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 های بابونهی اکوتیپفرع هایشاخه یتوضع GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -12شکل 
Figure 12. QQ plot plot with MLM (A) and FarmCPU (B) methods in GWAS Status of chamomile ecotype sub-branches 

 بابونه هاییپاکوت یفرع هایشاخه یتصفت وضع یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -7جدول 
Table 7. SNP markers identified by the FarmCPU approach for the status of chamomile ecotype subbranches 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_12071-29 T G 60/0  11/0  80/7  

locus_35488-32 C T - 42/0  08/0  02/8  

locus_117292-63 C T 63/0  13/0  58/6   

 
دار شد نشانگر معنی 1منجر به شناسایی  FarmCPUبا روش  آنالیز منهتن

 1تعداد (. در واقع، 13شکل داری دارد )ارتباط معنیقطر گل که با صفت 
شده یگنالس نشانگر ینمشخصات اد. ( از حد آستانه بالاتر بوSNPنقطه )

. همانطور که در جدول آورده شده است 8جدول صفت قطر گل در  یبرا
 داشتنبا  locus_2494-70 یبا مکان ژن SNP شود، نشانگریمشاهده م

صفت  با مرتبط نشانگرتواند به عنوان یم -log P-value= 5.8867 مقدار
 FarmCPUو  MLMپلات با دو روش  QQنمودار  .ودش یقطر گل معرف

 QQشد. به عبارتی،  منهتن یزآنالشده با نیز منجر به تایید نشانگر شناسایی
از بالاتر  های SNPکه  نشان داد FarmCPUو  MLMپلات با دو روش 

-به ترتیب گویای نشانگرهای شناسایی رنگ و آبی نقاط زردآستانه )خط 
دار یبالا و معن P-value دارای، (FarmCPU و MLMهای شده با روش

صفت و  ینبر عدم ارتباط ب یصفر مبن هستند. در چنین حالاتی، فرض
-مشاهده یرمقاد ینب یداریتفاوت معن . در مقابل،شودیرد م SNP نشانگر

خط برازش وجود  یرو ی واقعها SNPبرای موردانتظار یرشده و مقاد
 .(14شکل نداشت )

در  قطر گل مرتبط با SNPاولین بار منجر به تعیین نشانگر  مطالعه ما برای
( با 2و همکاران )کااو گیاه داروئی بابونه آلمانی شد. در یک پژوهش، 

های به نام QTLموفق به شناسایی دو SNP استفاده از نشانگرهای 
qFlower_D2.1  وqFlower_D3.1  در نتاج  تعداد گلشدند که مرتبط با

 Petunia integrifolia × P. axillarisیاهان داروئی حاصل از تلاقی گ
توان به شده در این مطالعه میشناسایی SNPبودند. در کل، از نشانگر 

 استفاده کرد. بر اساس قطر گلها منظور گزینش ژنوتیپ

A B 

 
 لارس گارنت اوتو و ، سباستین آلبرشت، سعدالله هوشمندمهدی قنواتی
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 FarmCPUو  MLM  اده از روشبا استف بابونه هاییپقطر گل اکوت( برای GWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -13شکل 
Figure 13. Extensive study of genomic association (GWAS) for flower diameters of chamomile ecotypes using MLM and FarmCPU 

methods
 

 
 های بابونهاکوتیپ قطر گل GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -14شکل 

Figure 14. QQ plot plot with two methods MLM (A) and FarmCPU (B) in GWAS diameter of chamomile ecotypes 
 

 بابونه هاییپصفت قطر گل اکوت یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -8جدول 
Table 8. SNP markers identified by FarmCPU approach for flower diameter trait of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_2494-70 C T 54/0  10/0  88/5  

 
 ارتفاع بوته

به ترتیب منجر به  FarmCPU و MLM آنالیز منهتن با دو روش  
 صفت ارتفاع بوته ارتباط  با که شد دارنشانگر معنی 5و  1شناسایی 

از حد آستانه  (SNP) نقطه چند تعداد واقع، در(. 15شکل ) دارند داریمعنی
وجود داشت که منفی  (SNP) بالاتر بودند که از بین آنها، یک نقطه

بالاتری نسبت به بقیه داشت. مشخصات این   P-value لگاریتم
آورده  10و  9جدول  در بوته ارتفاع صفت برای شدهنشانگرهای سیگنال

 با مکان ژنی  SNP شود،می شده است. همانطور که در جدول مشاهده

locus_135707-30 با داشتن مقدار log P-value= 11.4573-  تواندمی 
 نمودار. شود معرفی بوته ارتفاع صفت برای نشانگر ترینمرتبط عنوان به

QQ پلات با دو روش MLM  و FarmCPU   نیز منجر به تایید
پلات با دو  QQ رتی،عبا به. شد منهتن آنالیز با شدهنشانگرهای شناسایی

های بالاتر از خط آستانه  SNP نشان داد که FarmCPU و MLM روش
  با شده)نقاط زرد و آبی رنگ به ترتیب گویای نشانگرهای شناسایی

. هستند داربالا و معنی P-value ، دارایFarmCPU و  MLM هایروش
 رحالاتی، فرض صفر مبنی بر عدم ارتباط بین صفت و نشانگ چنین در

SNP و شدهمشاهده مقادیر بین داریمعنی تفاوت مقابل، در. شودرد می 
های واقع روی خط برازش وجود نداشت  SNPبرای موردانتظار مقادیر

 (.16شکل )
مرتبط ارتفاع  SNPمطالعه ما برای اولین بار منجر به تعیین نشانگرهای   

صفات مهم زراعی بوته در گیاه داروئی بابونه آلمانی شد. ارتفاع یکی از 
 زراعی عملیات بر بلکه هااست که نه تنها بر کنترل آفات و بیماری

 در متنوعی مطالعات نیز دلیل همین به و است تاثیرگذار نیز برداشت
های مرتبط با این صفت صورت گرفته QTL و نشانگرها شناسایی راستای

 ژنوم مجدد ابیی( با استفاده از توالی4و همکاران ) دانگاست. برای مثال، 
شدند که مرتبط با ارتفاع  qPHA10به نام  QTL یک شناسایی به موفق

 توانمی QTLبوته در گیاه کلزا بود. نویسندگان پیشنهاد کردند که از این 
در مزرعه  مناسبی ارتفاع از که کرد استفاده هاییبوته انتخاب منظور به

 مطالعه این در شدهییشناسا SNPبرخوردار هستند. در کل، از نشانگرهای 
 تسهیل منظوربه بوته مناسب ارتفاع با هاژنوتیپ گزینش منظور به توانمی

 .کرد استفاده زراعی عملیات

 
 FarmCPUو  MLM  با استفاده از روش بابونه هاییپارتفاع بوته اکوت( برای GWASمطالعه گسترده ارتباط ژنومی ) -15شکل 

Figure 15. Extensive study of genomic association (GWAS) for plant height of chamomile ecotypes using MLM and FarmCPU 
methods 
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 لارس گارنت اوتو و ، سباستین آلبرشت، سعدالله هوشمندمهدی قنواتی



 L Matricaria chamomilla(  .........................................................................54(. آلمانی های بابونهدر برخی از توده (GWAS) مطالعات ارتباطی جامع ژنوم

 بابونه هاییپوته اکوتبصفت ارتفاع  یبرا FarmCPU یکردروشده با شناسایی SNPنشانگرهای  -9جدول 
Table 9. SNP markers identified by FarmCPU approach for plant height trait of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_8296-25 A G 42/1  32/0  01/6  

locus_49847-19 G A - 35/4  00/1  73/5  

locus_135707-30 A T 50/4  65/0  45/11  

locus_141117-22 C T - 78/2  67/0  25/5  

locus_182069-110 A T - 63/2  52/0  10/8  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 های بابونهاکوتیپ ارتفاع بوته GWAS( در B) FarmCPU( و A) MLMپلات با دو روش  QQنمودار  -16شکل 
Figure 16. QQ plot plot with two methods MLM (A) and FarmCPU (B) in GWAS Plant height of chamomile ecotypes 

 

 بابونه هاییپارتفاع بوته اکوترای صفت ب MLMشده با رویکرد شناسایی SNPنشانگرهای  -10جدول 
Table 10. SNP markers identified by MLM approach for plant height trait of chamomile ecotypes 

SNP REF ALT Effect SE -log pvalue 

locus_116415-5 T C 01/3  63/0  41/5  
 

 گیري کلینتیجه
های مرتبط با صفات  SNP، به منظور شناسایی GWASدر مطالعه       

پلات  QQمورفولوژی و بیوشیمیایی مختلف از آنالیز منهتن و نمودار 
استفاده شد. نتایج آنالیز منهتن و  FarmCPUو  MLMهای مبتنی بر مدل

 پلات مبتنی بر  QQاعتبارسنجی آنها با نمودار 
معنی دار و های  SNPمنجر به شناسایی  FarmCPUو  MLMهای مدل

 کرت، وضعیت سبز رنگ زمان گلدهی، شدتصفاتی همچون مرتبط با 
انشعابی  یتوضع گیاه، علفی بخش ، تراکم(زبری و صافی) برگ سطحی

 یکسانی یا ، هموژنیبوته یینپای هاشاخه یتوضع ی فرعی،هاشاخه
 گل، میزان بزرگ، قطر گل وجود عدم یا و بوته، وجود کرت، ارتفاع گیاهان

 نسبی گیاه، میزان خشک گیاه، وزن تر هی، وزنگلد تا روز کرت، تعداد گل
 اکساید اسانس، ماتریسین، آلفابیزابولول، بیزابولول ساقه، میزان آنتوسیانین
آلفابیزابولول در گیاه داروئی بابونه آلمانی  به اکساید بیزابولون آ و نسبت

 بوته، تعداد تک ظاهری مرتبط با وضعیت SNPشد. در مقابل، نشانگرهای 
ب در این مطالعه یافت نشدند. درکل، از  اکساید یزابولولگل و ب

توان به در این مطالعه می شناسایی و سیگنال شده SNPنشانگرهای 
بابونه آلمانی  آتی های اصلاحیمنظور گزینش به کمک نشانگر در برنامه

با توجه به اینکه جهت انتخاب صفات مرتبط با اسانس زمان  استفاده کرد.
های سیگنال شده، SNPی لازم است، لذا انتخاب بر اساس و هزینه زیاد

 میتواند در هزینه و زمان صرفه جویی کند.
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: German chamomile is one of the most widely used medicinal plants in the world, and 
large amounts of its essential oil are used every year in the pharmaceutical, cosmetic, health, and food industries. 
Medicinal plants have many applications in the treatment of humans, among which chamomile is one of the most 
valuable and widely used medicinal plants in the world. One of the most important breeding programs is the 
recognition of genetic diversity for the initial evaluation of plant masses. For this purpose, a study of genetic diversity 
and classification of experimental chamomile ecotypes was designed and implemented. 
Material and methods: 46 native and foreign ecotypes of chamomile were evaluated in a randomized complete 
block design with four replications in the research farm of German Pharmaplant. Some of these ecotypes were 
collected from their natural growing areas and some were chamomile cultivars. For this purpose, some 
morphological, phenological and were evaluated. GWAS technique was used to investigate the relationship between 
markers and studied traits. In GWAS, Manhattan analysis and QQ plot diagram based on MLM and FarmCPU 
models were used to identify SNPs related to different morphological and biochemical traits. 
Results: The results of Manhattan analysis and their validation with QQ plot diagram based on MLM and FarmCPU 
models led to the identification of SNPs related to the following traits in chamomile: Flowering time, intensity of plot 
green color, leaf surface state (smoothness and roughness), density of foliage part, branching style of sub-branches, 
type of lower branches of the plant, homogeneity of plot plants, plant height, presence or absence of large flower, 
flower diameter, plot flower number, number of days to flowering, plant fresh weight, plant dry weight, relative 
amount of stem anthocyanin, oil content, matricin, alpha-bisabolol, bisabolol oxide A, and bisabolone oxide to alpha-
bisabolol ratio. The following markers were identified in this study: SNP with locus_161754-71 and log -
Pvalue=10.35354 as the most relevant marker for flowering time trait, SNP with locus_136992-38 and log -
Pvalue=6.5950 as the most relevant marker for green color of plot, SNP with locus_31850-95 and log -Pvalue=5.92567 
as the most relevant marker for leaf surface (fine and rough) of plot, SNP with locus_136992-38 and log -
Pvalue=6.5950 as the most relevant marker for density of the foliage part of plot, SNP with locus_35488-32 and log -
Pvalue=8.0247 as the most relevant marker for status of sub-branches of plot, SNP with locus_139800-67 and log -
Pvalue=8.438303 as the most relevant marker for status of lower branches of the plant, SNP with locus_135707-30 and 
log -Pvalue=11.4573 as the most relevant marker for height of plant, , SNP with locus_2494-70 and log -Pvalue=5.8867 
as the most relevant marker for the flower diameter, Overall, we discovered the genetic structure in the chamomile 
ecotypes by using GBS and also identifed SNPs associated with some morpho-physiological. Therefore, the SNP 
markers identified in this GWAS study can be used for marker-assisted selection in chamomile breeding programs. 
Conclusion: The SNP markers identified in this GWAS study, especially those with a higher economic aspect, can be 
used for marker-assisted selection in German chamomile breeding programs. 
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