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农艺与调制

烟草种质材料 TSNA 含量的关联分析
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摘　要：为寻找与烟叶 TSNA 含量显著关联的标记位点，利用分布于烟草 24 个染色体具多态性的 SSR 标记和 MFLP 标记，分析

24 份烟草种质材料的遗传多样性，在此基础上对烟叶中烟草特有亚硝胺（TSNA）含量的表型变异与标记多态性进行关联分析。

结果显示，33 对 MFLP 引物和 28 对 SSR 引物在 24 份烟草材料中共发现 188 个多态位点；群体结构分析将 24 份烟草材料分为 3

个亚群，且亚群划分与烟草类型（烤烟、晾晒烟和白肋烟）基本一致；关联分析发现 1 个 SSR 位点和 6 个 MFLP 位点至少与 1

种 TSNA 含量的相关性在 0.01 水平上显著，其中标记 MFLP26 与烤后烟叶中 NNN 含量的相关性在 0.001 水平上显著，表型变异

解释率最高（R2=0.5831）。这些显著关联的分子标记可为筛选低 TSNA 含量的烟草材料提供参考。
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Abstract: Genetic diversity analysis for 24 tobacco accessions was performed with SSR and MFLP markers which distributed in 24 

chromosomes. Association analysis was conducted between polymorphic markers and tobacco specific nitrosamine (TSNA) contents 

through GLM model using software TASSEL. Result showed that 188 allelic variations were detected among 24 tobacco accessions with 

33 MFLP and 28 SSR primer combinations. These accessions were clustered into 3 subgroups in genetic analysis of population structure. 

The subgroup is in coincidence with tobacco types, i.e. flue-cured, sun-cured and burley. Association analysis showed that 6 MFLP markers 

and 1 SSR marker were associated with at least one of TSNA contents at P<0.01 level. The marker of MFLP26 was significantly associated 

with NNN content (P<0.001), and explains 58.31% of phenotypic variation for NNN content in cured leaves. These markers could be used 

in tobacco breeding programmes to assist with selection of tobacco genotypes with low TSNA content.
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烟草特有亚硝胺 (Tobacco Specific Nitrosamines, 
TSNA) 是烟草及其制品中的特有成分，主要包括 N-
亚硝基去甲基烟碱 (NNN)、4-(N- 亚硝基甲基氮 )-1-(3-
吡啶基 )-1- 丁酮 (NNK)、N- 亚硝基假木贼碱 (NAB)
和 N- 亚硝基新烟草碱 (NAT) 四种类型 [1-2]。大量研

究认为 TSNA 是一类具有致癌性的化合物 [3-4]，其

中 NNK 和 NNN 被指定为一类 (Class 1) 致癌物，可

对小鼠、大鼠及叙利亚金田鼠等动物诱发肺癌；而

NAB 和 NAT 由于对实验动物的致癌性的证据较少，

相关资料不充分，所以它们的致癌性尚不能确定 [5]。

卷烟烟叶原料中的 TSNA 是烟气中 TSNA 的主

要来源之一 [6-7]。不同烟草种质间总 TSNA含量不同，

且不同形式的TSNA在每种烟草所占比例也不同 [8-12]。

相同的栽培和调制条件下，不同类型烟草中 TSNA
的含量存在着种属特异性且差异显著，如烤烟烟叶中

无论是叶片还是叶脉，其 TSNA 水平都要低于白肋

烟 [10-11]，不同烤烟品种及不同白肋烟品种间 TSNA
含量与基因型显著相关 [13-15]。这些研究结果表明，

TSNA 含量与烟草品种本身的遗传特性明显相关。因

此，选育出低 TSNA 含量的烟草品种，可降低卷烟对

人体健康的危害程度。

我国在这方面的研究刚刚起步，具有很大的潜力。

烟叶生产中烟碱转化时常存在，需加强对烟碱转化规

律的研究，更为重要的是研究这些 TSNA 及相关前体

的遗传规律，采取遗传选择方法对品种进行改良，是

降低我国烟叶 TSNA 含量的一种有效途径 [16-18]。如近

年来我国采用常规育种方法对白肋烟主栽品种鄂烟 1
号杂交种的亲本进行遗传改良，并配制出改良杂交种，

新品种烟叶的烟碱转化率、降烟碱含量和 TSNA 含

量均大幅度降低，有效地提高了白肋烟的安全性 [18]。

这些结果更进一步证明烟草中的 TSNA 含量受主效基

因控制，可以在了解其遗传规律的条件下选育出系列

符合优质低害要求的烤烟新品种。

到目前为止，尚未见我国开展烤烟 TSNA 遗传

规律方面的研究工作，亦未见有从事适用于 TSNA 含

量的分子标记开发的研究报道。本实验在SSR（Simple 
Sequence Repeat）标记和MFLP（Microsatellite-anchored 
fragment length polymorphism）技术检测不同烟草

材料遗传多样性的基础上，对不同烟草材料烟叶中

TSNA 含量的变异与标记多态性进行关联分析，以期

发现与烟叶 TSNA 含量显著关联的标记位点，为低

TSNA 含量的烟草品种的选育提供参考。

1　材料与方法

1.1　植物材料

供试的 24 个烟草材料由广东省烟草公司南雄科

学研究所提供，其中包含了 19 个烤烟、3 个晾晒烟

和 2 个白肋烟，其来源和类型如表 1 所示。

表 1　烟草种质材料来源及类型

Tab. 1　Type and origin of tobacco accessions

序号 品种 来源 类型 序号 品种 来源 类型

1 丰字 6 号 广东 烤烟 13 KE1 美国 烤烟

2 S1640 广东 烤烟 14 RG112 美国 烤烟

3 H66B 广东 烤烟 15 G140 美国 烤烟

4 118-3 广东 烤烟 16 大白筋 599 山东 烤烟

5 NC89 美国 烤烟 17 索马里 5 号 索马里 烤烟

6 NC628 美国 烤烟 18 许金 1 号 许昌所 烤烟

7 G28 美国 烤烟 19 云烟 85 云南 烤烟

8 CF20 美国 烤烟 20 粤红一号 广东 晾晒烟

9 NC27NF 美国 烤烟 21 青梗 广东 晾晒烟

10 C316 美国 烤烟 22 81-26 广东 晾晒烟

11 TI245 美国 烤烟 23 KY14 美国 白肋烟

12 C48 美国 烤烟 24 TN90 美国 白肋烟
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1.2　烟叶 TSNA 含量的测定

烟草材料于 2011 年种植在广东省烟草公司南雄

科学研究所的试验地，并设 3 个重复，按常规水肥管

理。于成熟期采集不同品种相同节位的中部叶片进行

杀青（105℃，30 min）和调制处理。参照丁时超

等 [19] 方法测定调制前后烟叶中 TSNA 的含量。取适

量烟叶除去主脉，在研钵中加入液氮迅速磨成粉末状，

过 40 目筛，准确称取 1.000 g 待测烟粉用 0.1% 乙酸

铵的水溶液（用双蒸水配制）超声萃取 30 min，萃取

液与等体积的乙腈（溶液中含有 100 ng/mL 内标）混

合，高速离心分离后取上层清液，经 0.22 μm 水系

微孔滤膜过滤，采用 LC-MS/MS 仪定量分析烟叶中

TSNA 含量。实验所需内标（NNN-d4 和 NNK-d4，纯

度大于 99%）和标样（NNN、NAT、NAB 和 NNK，

纯度大于 98%）均购自加拿大的 TRC 公司。

1.3　烟草材料遗传多样性的分析

采收烟草幼苗，按李荣华等 [20] 改进的 CTAB 方

法提取烟草样品的 DNA。根据 Bindler 等 [21] 的研

究结果，选用分布于烟草 24 个连锁群的 30 个 SSR
标记（表 2）来检测烟草材料的遗传多样性，PCR
扩增体系参考何其芳等 [22] 所描述的方法进行；同

时依据 Yang 等 [23]MFLP 技术的原理，结合荧光标

记技术，检测烟草材料的遗传多样性，试验所使用

的 MFLP 引物信息如表 3 所示。MFLP 操作流程

参考何其芳等 [24] 所描述的方法进行。PCR 扩增产

物在 LICOR 4300 DNA 遗传分析仪上进行变性聚丙

烯酰胺凝胶电泳检测，使用 GelBuddy 软件 [25] 对荧

光扫描图谱中的扩增条带进行判读，根据条带的有

无，排除模糊不清的条带和无法准确标识的条带，

然后构建 0，1 二元数据矩阵，根据荧光标记 DNA 
Marker 50-350 分子量标准，确定扩增条带的分子量

来计算 SSR 标记和 MFLP 标记在烟草群体内的多

态性。利用 NTSYS-pc 2.11 软件（Biostatistics Inc., 
USA）计算了各烟草材料之间的遗传相似系数，

然后采用非加权算术平均（Unweighted Pair-Group 
Mean Average，UPGMA）方法构建了烟草材料间的

遗传聚类图。试验所需的荧光引物 M13-F-IRDye 700
（5′ -CACGACGTTGTAAAACGAC-3′）购自美国

LICOR 公司，其它引物、酶和试剂均购自上海生物

工程有限公司。

1.4　关联分析

为了减少基因型与表型关联分析中存在的假阳

性 , 应用 Structure 2.3 软件（Pritchard et al. 2000），

对 24 个烟草材料进行基于数学模型的类群划分 , 并
计算材料相应的 Q 值（第 i 材料其基因组变异源于第

k 群体的概率 )。然后将各个体 Q 值作为协变量，使

用 TASSEL 软件的 GLM（General Linear Model）程

序 [26]，对烟叶的 TSNA 含量与标记多态性进行线性

回归分析，阈值选择以 P<0.05 为显著性，P<0.01 为

极显著性。

表 2　30 个 SSR 标记的名称，等位位点数及多态信息量（PIC）

Tab. 2　Name, number of alleles and polymorphism information content (PIC) of 30 SSR markers

标记
（连锁群）

等位
基因数

多态
信息量   

标记
（连锁群）

等位
基因数

多态
信息量   

标记
（连锁群）

等位
基因数

多态
信息量   

PT20189(1H) 7 0.89 PT30361(8H) 3 0.57 PT30053(17H) 4 0.54

PT30351(1H) 3 0.42 PT20306(9H) 7 0.85 PT30339(17H) 8 0.87

PT30114(2H) 7 0.85 PT30311(10H) 4 0.83 PT30285(18H) ND ND

PT20172(3H) 7 0.72 PT30457(11H) 6 0.68 PT30230(19H) 4 0.71

PT20343(4H) 2 0.75 PT30301(12H) 5 0.58 PT20286(20H) 5 0.48

PT30151(4H) 3 0.45 PT20382(12H) 4 0.87 PT30110(21H) 2 0.19

PT20196(5H) 5 0.54 PT1089(13H) ND ND PT30235(21H) 2 0.44

PT20165(6H) 4 0.65 PT30314(14H) 3 0.79 PT30177(22H) 3 0.57

PT30292(7H) 5 0.56 PT30446(15H) 6 0.66 PT30257(23H) 4 0.61

PT30174(8H) 3 0.55 PT30052(16H) 4 0.53 PT30170(24H) 7 0.46

注：多态信息量（PIC）按何其芳等 [22] 所描述的方法进行；ND，表示没有数据。
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2　结果与分析

2.1　不同烟草品种调制前后烟叶中 TSNA 含量的差异

经 LC-MS/MS 检测分析，24 个烟草品种调制前

后烟叶中 TSNA 含量的统计结果如表 4 所示。由表

4 可知，调制前烟叶中 TSNA 含量较低，TSNA 总

含量的平均值仅为 32.85 ng/g，其中 NNK 在所有材

料中都检测不到含量；调制后烟叶中 TSNA 显著增

加，TSNA 总含量的平均值增加到 144.56 ng/g，其中

NNN 增加最显著，占 TSNA 总增加量的 70% 以上。

不同烟草品种间 TSNA 含量的变异较大，调制前青烟

叶中的 NNN、NAT 和 NAB 等 3 种成分的变异系数

略低于调制后烟叶，而调制前后烟叶中 TSNA 总含

量的变异系数基本一致，分别为 1.47 和 1.49，这点

说明烟叶中 TSNA 含量受品种基因型影响较大，且

TSNA 含量在群体中呈现连续分布，表明该性状受多

基因控制。烟叶中TSNA各成分的相关性分析显示（表

4），除调制前烟叶中 NAB 成分外，调制前后烟叶中

其余各成分之间都存显著性正相关，且调制前烟叶中

TSNA 总含量与调制后烟叶中 TSNA 总含量也存显著

性正相关，说明控制这 4 个 TSNA 含量的多基因中可

能存在一些相同的微效基因。

表 4　烟叶中 TSNA 含量及相关性分析

 Tab. 4　TSNA content and its association analysis in tobacco leaves ng/g

项目
调制前烟叶 调制后烟叶

NNN NAT NAB Total NNN NAT NAB NNK Total

最小值 3.66 0.48 0.04 5.22 17.25 5.06 0.13 13.63 38.58

最大值 96.63 92.12 4.98 189.90 727.31 285.30 14.35 73.70 814.63

平均值 16.21 18.29 1.07 32.85 96.94 26.36 2.50 26.00 144.56

标准差 23.56 25.84 1.28 48.44 166.79 58.17 3.54 13.14 216.00

变异系数 1.45 1.41 1.19 1.47 1.72 2.21 1.41 0.51 1.49

相关性分析

调
制
前
烟
叶

NNN 1

NAT 0.935** 1

NAB 0.605** 0.819** 1

Total 0.979** 0.988** 0.741** 1

调
制
后
烟
叶

NNN 0.825** 0.615** 0.146 0.717** 1

NAT 0.801** 0.639** 0.240 0.720** 0.940** 1

NAB 0.786** 0.650** 0.354 0.722** 0.862** 0.937** 1

NNK 0.636** 0.486* 0.044 0.557** 0.831** 0.857** 0.696** 1

Total 0.822** 0.630** 0.180 0.724** 0.988** 0.980** 0.901** 0.874** 1

注：标有 * 者表示差异有统计学意义（P ＜ 0.05），标有 ** 者表示差异有高度统计学意义（P ＜ 0.01），无 * 者表示差异无统计学意义（P
＞ 0.05）。

表 3　MFLP 预扩增和选择性扩增的引物

Tab. 3　MFLP primers used in pre- and selective-amplification

引物名称 碱基序列 5' → 3'

预扩增引物 SSR 锚定引物 GTCC(TAA)5，GGTC(ATT)5， GACG(CAT)5，GAGT(CGA)5，CTTC(GGA)5

MseI 引物 GATGAGTCCTGAGTAA

选择性扩增引物 加尾 SSR 锚定引物 fGTCC(TAA)5，fGGTC(ATT)5，fGACG(CAT)5，fGAGT(CGA)5，fCTTC(GGA)5

MseI 选择性扩增引物 mTAG，mTCC，mTCT，mTGA，mTTA，mGCA，mGCT，mGTA，mGTG，
mGTT，mCAA，mCCA，mCGC，mCTA，mAGC

注：“m”表示预扩增中 MseI 酶切端的引物，“f”表示 M13 荧光引物的序列。
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2.2　烟草材料的遗传多样性及群体结构

试验所用的 30 个 SSR 标记中，由于 2 个 SSR 标

记没有扩增出特异性条带，仅用了 28 个 SSR 标记对

24 份烟草材料的遗传多样性进行了分析，共检测到

127 个等位变异，结果如表 3 所示；而 MFLP 多态性

分析中， 5 个加尾 SSR 锚定引物分别与 15 种 MseI 
选择性扩增引物组合后筛选出 33 对适宜的引物组

合，在 24 个烟草材料中共检测到 61 个多态位点。基

于 SSR 标记和 MFLP 标记共同发现的 188 个多态位

点，计算 24 个烟草材料间的遗传相似系数，再进行

UPGMA 聚类分析，结果如图 1 所示。由图 1 可知，

在相似系数 0.65 水平上，可将 24 个烟草品种分为 3
个分支：C1、C2 和 C3。第 1 分支（C1）仅包括两个

烤烟品种，T1245 和 S1640； 第 2 分支（C2）包括 2
个晾晒烟（81-26 和青梗）和 1 个烤烟品种（索马里

5 号），第 3 个分支（C3）包括 1 个晾晒烟（粤红一

号）和 16个烤烟品种和 2个白肋烟。采用 Structure 2.3
软件分析参试种质的遗传结构，确定参试种质的亚群

数目。结果表明 24 个烟草种质的等位变异频率特征

类型数 K=3（即服从 Hardy-Weinberger 平衡的亚群数

目为 3）时其模型后验概率最大，因此 24 个烟草材

料分为 3 个亚群：G1，G2 和 G3，分别包含了 16、4
和 4 个烟草材料（图 2）。由图 2 可知，除了少数材料，

Structure 2.3 软件的亚群分析与 UPGMA 聚类分析大

体一致，其中 G1 的 16 个烟草材料都分布在 C1 中，

G2 包含了 C2 的 3 个烟草材料和 C1 中的 1 个晾晒烟，

G3 包含了 C3 的 2 个烟草材料和 C1 中的 2 个白肋烟。

进一步分析亚群的生物学意义，发现 24 个烟草亚群

划分与不同烟草类型（烤烟、晾晒烟和白肋烟）基本

一致。

图 1　24 个烟草品种基于遗传相似系数的 UPGMA 聚类分析

Fig.1　UPGMA cluster analysis of 24 tobacco accessions based on genetic similarity coefficient

注：图中不同颜色表示不同的组群，每个颜色竖条代表一份种质，不同颜色所占比例越大，则该种质被划分到相应组群的可能性就越大。

图 2　 24 个烟草品种的群体结构分析

Fig. 2　Population structure of 24 tobacco accessions
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2.3　烟叶 TSNA 含量与分子标记的关联分析

鉴于烟草材料由 3 个亚群体组成，将各个体相

应的 Q 值作为协变量，利用 TASSEL 软件分析 28 个

SSR 标记和 61 个 MFLP 标记与烟叶中 4 种 TSNA 含

量之间的关联性。关联分析结果显示，6 个 MFLP 标

记和 1 个 SSR 标记的变异至少与烟叶中 1 种 TSNA
含量在 P ＜ 0.01 水平上显著关联，其中 1 个 MFLP
标记（MFLP26）存在极显著相关性（P ＜ 0.001）；

7 个关联标记对表型变异的解释率在 28.78%~58.31%
之间，平均值为 36.02% （表 5）。

由表 5 可知，SSR 标记（PT30151）与调制后烟

叶中 NAB、NAT 和 NNK 的含量都显著关联，其表

型变异解释率分别为 30.93%、40.20% 和 39.30%；同

时，该 SSR 标记与调制前烟叶中 NNN 的含量也显著

关联，其表型变异解释率 41.17%。6 个显著关联的

MFLP 标记中，MFLP55 和 MFLP5 分别与调制后烟

叶中 NAB 和 NNK 的含量显著关联，其表型变异的

解释率分别为 28.78% 和 31.83%；MFLP26 和 MFLP1 
同时与调制后烟叶中 NNN 的含量显著关联，其表型

变异的解释率分别为 58.31% 和 34.12%；MFLP7 同

时与调制前烟叶中 NAT 和 NNN 显著关联，其表型变

异的解释率分别为 29.27% 和 31.00%；MFLP31 与调

制前烟叶中 NNN 显著关联，其表型变异的解释率为

31.28%。

表 5　与 TSNA 含量显著相关的标记位点及对表型变异的解释率

Tab. 5　Marker loci associated with TSNA content and their explained portion of phenotypic variation

材料 特征 标记 F P R2

调制后烟叶 NAB PT30151 6.21* 0.009459 0.3093

NAT PT30151 10.52* 0.001065 0.4020

NNK PT30151 6.44* 0.008275 0.3930

NAB MFLP55 10.81* 0.004339 0.2878

NNK MFLP5 8.69* 0.009439 0.3183

NNN MFLP26 28.18** 0.000071 0.5831

NNN MFLP1 14.01* 0.001772 0.3412

调制前烟叶 NNN PT30151 8.75* 0.002702 0.4117

NAT MFLP7 8.59 * 0.009784 0.2927

NNN MFLP7 10.30* 0.005466 0.3100

NNN MFLP31 9.54* 0.007484 0.3128

注：R2 表示关联标记对表型变异的贡献率；标有 * 者表示差异有统计学意义（P ＜ 0.01），标有 ** 者表示差异有高度统计学意义（P ＜

0.001）。

3　讨论

关联分析 (association analysis)，又称关联作图

(association mapping)，是一种以连锁不平衡为基础，

以自然群体为研究对象，将目标性状表型的多样性与

基因 ( 或标记位点 ) 的多态性结合起来分析，可直接

鉴定出与表型变异密切相关且具有特定功能的基因位

点或标记位点 [27]。与传统的 QTL 作图相比，关联分

析具有 3 个明显特点：(1) 花费时间少，不需要专门

构建作图群体，自然群体或种质资源都可作为研究材

料；(2) 广度大，广泛的遗传材料可同时考察多个性

状的关联位点及其等位变异，不受传统 QTL 作图的

“两亲本范围”的限制；(3) 精度高，利用自然群体

在长期进化中积累的重组信息，具有较高的解析率，

可实现数量性状基因座的精细定位 [28-29]。目前，关联

分析已在拟南芥 [30]、玉米 [31]、水稻 [32]、小麦 [33] 和

高粱 [34] 等作物中广泛应用。

关联分析中最大的问题是假阳性关联的增大，这

是由于材料的群体结构没有被计算而引起的等位变异

评估的偏差产生 [35]。本研究利用分布烟草 24 个染色
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体的 28 个 SSR 标记和 MFLP 标记技术分析烟草材料

遗传多样性的基础上，对材料的群体结构进行了分析，

24 个烟草材料分为 3 个亚群（G1-G3），与 UPGMA
聚类分析分布的 3 个分支（C1-C3）比较，除了少数

材料，亚群分布与遗传聚类分支基本对应（G1/C1，
G2/C2 和 G3/C3），且亚群划分与烟草类型（烤烟、

晾晒烟和白肋烟）基本一致。早期的一些研究也显示，

我国烟草材料不同烟草类型间遗传差异较大，而种内

遗传多样性水平较低，且不同地理来源品种间的遗传

差异不明显 [36-37, 22]。因此，群体结构分析比 UPGMA
聚类分析能更好地从分子水平上揭示烟草种质资源的

遗传背景和亲缘关系。

利用了群体结构分析中材料的 Q 值作为协变量

来关联分析多态位点与 TSNA 含量间的关系，结果显

示烟草群体中 1 个 SSR 位点和 6 个 MFLP 位点至少

与 1 种 TSNA 的相关性在 P<0.01 水平上显著，其中

SSR 位点与 4 种 TSNA 显著关联，该位点可能共同

作用于这 4 种 TSNA 的形成；而 4 个 MFLP 位点都

与 NNN 显著关联，则表明 NNN 可能由多基因控制，

其中标记 MFLP26 可能与其主效基因相关联。刘万

峰 [13]对不同组合的亲本和F1中的TSNA研究也推断，

TSNA 含量是一种由寡基因控制的不完全显性遗传或

者是一种由微效多基因控制的数量性状。多数研究证

实 [8,38-41]，TSNA 在鲜烟叶中积累很少或几乎不产生，

其形成与积累主要是在采收后产生的，且大部分是产

生于调制期间。在调制过程中，烟草中的硝酸盐被微

生物还原为亚硝酸盐以及氮氧化物 (NOx)，然后与烟

草生物碱作用形成 TSNA[42]，且调制后烟叶中 TSNA
含量与烟叶中的烟碱及亚硝酸盐的含量呈正相关

性 [10,41,44]。史宏志等 [18] 研究显示，烟碱转化在遗传

上受显性基因控制，通过遗传改良降低烟碱转化率和

降烟碱含量可有效降低烟叶 NNN 和总 TSNA 的含量。

Julio 等 [45] 利用 114 个烤烟重组自交系发现了控制降

烟碱和假木贼烟碱含量的 4 个 QTL 位点，其对变型

变异的解释率在 9.0%~27.8%，这些 QTL 位点也间接

地影响烟叶 TSNA 的含量。本次试验结果显示，调制

后的烟叶总 TSNA 的含量比调制前烟叶增加了 3.4 倍

之多，但调制前后烟叶中总 TSNA 含量间的相关系数

仅为 0.724，且调制前后显著关联的分子标记也不尽

相同，这可能的原因是不同品种间烟叶中烟碱和亚硝

酸盐含量存在一定差异，或调制方式及微生物含量的

变动，致使调制后品种间烟叶中 TSNA 含量有较大变

化。因此，本实验显著关联的分子标记需要在杂交群

体中进一步验证后才能应用于分子辅助育种。

4　结论

利用分布于全基因组的 28 个 SSR 标记和 MFLP
标记技术，分析了 24 个烟草材料的遗传特性，群体结

构分析发现，24 个烟草材料分为 3 个亚群，且亚群划

分与不同基因类型（烤烟、晾晒烟和白肋烟）相关。

对烟叶中 TSNA 含量的变异与标记的多态性关联分析

显示，6 个 MFLP 标记和 1 个 SSR 标记的变异至少与

烟叶中 1种 TSNA含量在 P＜ 0.01水平上显著性关联，

其中 1 个 MFLP 标记（MFLP26）存在极显著性相关

联（P ＜ 0.001）。这些关联标记可能为进一步的培育

出低 TSNA 的高安全性烟草品种提供参考，也为采用

分子生物学手段或常规育种手段来进行遗传改良降低

烟草中的 TSNA 含量提供了可靠的方法与途径。
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