
Journal of Crop Breeding Vol. 17, Issue 3, 2025                                       p: 45-59 

 
Sari Agriculture Sciences and Natural 

Resources University 

 
Research Paper 

 
Association Analysis for Main Seedling Characteristics in Wheat 

Advanced Varieties and Lines under Non-Stressed and  
Salt-Stressed Conditions 

 

Ghazal Dogmechi Karimi1, Iraj Bernousi2 , Ashkbous Amini3 and Hadi Alipour4 

 

1- Ph.D. Student, Department of Plant Production and Genetics, Urmia University, Urmia, Iran 
2- Professor, Department of Plant Production and Genetics, Urmia University, Urmia, Iran,  

(Corresponding author: i.bernosi@urmia.ac.ir) 
3- Assistant Professor, Seed and Plant Breeding Research Institute, Agricultural Education and Extension Research 

Organization, Karaj, Iran 
4- Associate Professor, Department of Plant Production and Genetics, Urmia University, Urmia, Iran 

 
Received: 17 February, 2025                     Revised: 17 May, 2025                         Accepted: 29 June, 2025 

 

Extended Abstract 
Background: Wheat (Triticum aestivum L.) is a strategic cereal crop that plays a vital role in 
global food security, serving as a primary source of nutrition for over 35% of the world's 
population. However, the sustainable production of this crucial crop faces numerous challenges, 
including abiotic stresses. Among these, salinity stress stands out as one of the most significant 
factors limiting wheat production in many regions worldwide. Salinity stress negatively impacts 
not only seed germination and seedling establishment but also severely affects various growth 
stages, final yield, and even grain quality parameters. The mechanisms of salt-induced damage 
include osmotic stress, ionic toxicity, nutritional imbalance, and oxidative stress. Given the 
increasing expansion of saline soils and the reduction of quality water resources, identifying and 
developing salt-tolerant cultivars has become essential in wheat breeding programs. Salt tolerance 
is a complex quantitative trait controlled by numerous genes and intricate physiological and 
biochemical networks. Since these mechanisms involve multiple physiological and 
morphological characteristics, assessing genetic diversity and identifying molecular markers 
associated with key physiological and morphological traits represents a crucial step for the genetic 
improvement of this crop. The utilization of molecular markers, particularly Simple Sequence 
Repeats (SSRs), which are linked to genomic regions controlling salt tolerance, enables more 
precise and efficient selection of tolerant genotypes through Marker-Assisted Selection (MAS). 
Therefore, this study was conducted to identify genetic diversity and important molecular markers 
associated with key seedling traits in wheat genotypes under both non-stress and salt-stress 
conditions. 
Methods: In the phenotypic evaluation phase, 37 wheat genotypes, including commercial 
varieties and promising lines, were studied in a Randomized Complete Block Design (RCBD) 
with three replications under two non-stress and salt stress conditions. The experiment was 
conducted in 2020  in the Salinity Research Greenhouse of the Cereal Research Department at 
the Seed and Plant Improvement Institute (SPII), Karaj, using the Hoagland nutrient solution as 
the growth medium. 
A standard Hoagland nutrient solution was used for the control treatment (non-stress). The salt 
stress treatment consisted of the Hoagland solution supplemented with NaCl to achieve a salinity 
level of 12 dS/m. 
Important physiological and morphological traits were measured after a six-week growth period, 
including leaf chlorophyll content (using a SPAD meter), flag leaf length, width and area 
(measured using ImageJ software), total biomass, and concentrations of sodium (Na⁺) and 
potassium (K⁺) ions (measured by flame photometry), subsequently calculating the K⁺/Na⁺ ratio. 
In the molecular phase, genomic DNA was extracted from young, disease-free leaves using the 
CTAB method. The quality and quantity of the extracted DNA, including concentration and 
purity, were assessed using spectrophotometry and 1% agarose gel electrophoresis. All genotypes 
were evaluated using 27 SSR markers previously reported to be associated with Quantitative Trait 
Loci (QTLs) for salt tolerance in wheat. For morphological data analysis, the analysis of variance 
(ANOVA) was performed using SPSS software (version 21). In the molecular analyses, 
population structure was determined using the Bayesian method implemented in the Structure 
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software (version 2.3.4). Diversity indices and molecular variance (AMOVA) were calculated 
using GenAlEx software (version 6.501). Principal Coordinate Analysis (PCoA) and cluster 
analysis based on the UPGMA algorithm were performed using DARwin software (version 6). 
Association analysis was conducted using the Mixed Linear Model (MLM) in TASSEL software 
(version 4). 
Results: The ANOVA for the measured traits under both conditions revealed statistically 
significant differences (p < 0.01) among the genotypes for all traits: leaf chlorophyll content, flag 
leaf length, width and area, total biomass, sodium ion concentration, potassium ion concentration, 
and the K⁺/Na⁺ ratio. These results indicate the presence of high genetic diversity among the 
investigated genotypes, providing a basis for selecting superior genotypes. Population structure 
analysis based on the maximum value of ∆K classified the genotypes into two potential 
subpopulations (K=2). Subpopulation 1 comprised 18 genotypes (four commercial varieties and 
14 promising lines), while subpopulation 2 contained 19 genotypes (10 commercial varieties and 
nine promising lines). Based on various diversity indices (e.g., Shannon's Information Index, Nei's 
gene diversity), subpopulation 2 exhibited considerably higher genetic diversity than 
subpopulation 1. AMOVA also confirmed significant genetic differentiation between the two 
subpopulations. Based on the results of the association analysis using the Mixed Linear Model 
(MLM), 29 significant (p < 0.01) marker-trait associations (MTAs) were identified under non-
stress conditions, and 30 significant (p < 0.01) MTAs were found under salt stress conditions. 
Under salt stress, the markers gwm108 and gwm47 showed strong associations with sodium ion 
concentration and the K⁺/Na⁺ ratio, indicating their potential utility for identifying salt-tolerant 
genotypes. 
Conclusion: This study provides valuable information regarding the genetic diversity of the 
investigated wheat genotypes and the genetic basis of the studied traits under salt stress. The 
identification of molecular markers significantly associated with key physiological and 
morphological traits under salinity stress enables the application of Marker-Assisted Selection for 
improving salt tolerance in wheat. These findings can be utilized to advance wheat breeding 
programs for the selection and development of high-yielding, salt-tolerant genotypes. The 
identified markers, particularly gwm108 and gwm47, can serve as valuable molecular tools in 
wheat breeding programs targeting salinity-affected regions. 
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 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 

 مقاله پژوهشی 
 

 پیشرفته گندم در   هایلاینارقام و ی در اتجزیه ارتباطی صفات مهم گیاهچه
 و تنش شوری بدون تنش شرایط  

 

 ۴پوریعل یهاد و ۳ینیام  اشکبوس ،۲ی برنوس رجیا ،۱ی میکر یدوگمچ غزل

 

 رانیا ه،ی اروم ه،یاروم دانشگاه ،یاهیگ کی ژنت و دیتول گروه مهندسی ، دانشجوی دکتری  -1
 ( i.bernosi@urmia.ac.ir، )نویسنده مسوول: ران یا  ه،یاروم ه،ی، دانشگاه ارومیاهیگ  کی ژنت و دیتول یمهندسگروه   ،استاد -۲

 رانیا کرج، ،ی کشاورز  جیترو و  آموزش قاتی تحق  سازمان  بذر، و  نهال هیح و تهاصلا  قاتیتحق مؤسسه ،دانشیار -3
 رانیا  ه،یاروم  ه،یاروم دانشگاه  ،یاهی گ کی ژنت و دیتول یمهندسگروه   ،دانشیار -4

 
 08/04/1404تاریخ پذیرش:                     ۲7/0۲/1404  .تاریخ ویرایش:                      ۲9/11/1403 تاریخ دریافت:.

   59 تا  45صفحه: 
 

 مبسوط  چکیده
و منبع اص  لی تیذیه برای    کندتراتژیک، نقش حیاتی در امنیت غذایی جهانی ایفا میس  به عنوان یک غله ا ( .Triticum aestivum L)گندم مقدمه و هدف:  

زیس تی مواجه اس ت.    های غیرهای متیددی از جمله تنشبا این حال، تولید پایدار این محص ول با االش. ش وددرص د از جمییت جهان محس وم می 35بیش از  
زنی و رود. تنش ش وری نه تنها بر جوانهعوامل محدودکننده تولید گندم در بس یاری از مناق  جهان به ش مار می  ترینمهمها، ش وری ییی از  در میان این تنش

دهد. با توجه  های کیفی دانه را نیز به ش دت تحت تثییر ررار میگذارد، بلیه مراحل مختلف رش د، عملیرد نهایی و حتی ویژگیاس تقرار گیاههه تثییر منفی می
.  اس تض روری  نژادی گندم های بههای ش ور و کاهش منابع آم با کیفیت، ش ناس ایی و میرفی اررام متحمل به ش وری در برنامهکبه گس ترش روزافزون اا

ش ود. از آنجا که این های پیهیده فیزیولوژییی و بیوش یمیایی کنترل میها و ش بیهتحمل به ش وری یک ص فت کمی پیهیده اس ت که توس د تیداد زیادی از ژن
ارزیابی تنوع ژنتییی و ش  ناس  ایی نش  انگرهای مولیولی مرتبد با ص  فات ش  وند،  های فیزیولوژیک و مورفولوژیک متیددی میها ش  امل ویژگیمیانیس  م

که با  (SSR) هانظیر ریزماهواره  ، اس تفاده از نش انگرهای مولیولی.  ش ودفیزیولوژیک و مورفولوژیک، گامی ض روری برای بهبود ژنتییی این گیاه محس وم می
نش به کمک نش   انگر فراهم  های متحمل را در رالب گزیتر ژنوتیپتر و س   ریعارتباط دارند، امیان گزینش دری  کننده تحمل به ش   ورینواحی ژنی کنترل

ای تحت ش راید بدون تنش و بر این اس ا،، پژوهش حاض ر با هدش ش ناس ایی تنوع ژنتییی و نش انگرهای مهم مولیولی مرتبد با ص فات مهم گیاههه.  کندمی
 د.های گندم اجرا شتنش شوری در ژنوتیپ

 و تنش شوری  بدون تنشتیرار در دو شراید  سه  های کامل تصادفی با  ژنوتیپ گندم در رالب قرح بلوک  37  تیداددر بخش ارزیابی فنوتیپی،  ها:  مواد و روش
در تیمار شاهد   شدند. مطالیه هوگلند  کشت دیمح  در بذر کرجنهال و در گلخانه تحقیقات شوری بخش تحقیقات غلات موسسه اصلاح و تهیه  1399در سال 

پس از دوره    .ندزیمنس بر متر استفاده شددسی  1۲با شوری    NaCl)بدون تنش( محلول غذایی هوگلند و در تیمار تنش شوری محلول غذایی هوگلند حاوی  
های سدیم  ای، صفات فیزیولوژیک و مورفولوژیک مهمی شامل میزان کلروفیل برگ، قول، عرض و سطح برگ پرام، بیوما، کل، میزان یونرشد شش هفته

انجام گرفت.   جوان و عاری از بیماریهای  از برگ  CTABبه روش   DNAاستخراج  گیری شدند. در بخش مولیولی،  و پتاسیم و نسبت پتاسیم به سدیم اندازه
 درصد  ک یآگارز    و الیتروفورز ژل  یآن، توسد دستگاه اسپیتروفتومتر شامل غلظت و الوص  ، یم ی و کیف شده از نظر اصوصیات کستخراجا   DNAسپس  

ی تحمل به شوری در گندم مرتبد بودند، مورد اهQTL  شدهکه با نواحی گزارش SSR نشانگر  ۲7های مورد بررسی با استفاده از  تمامی ژنوتیپبررسی گردید.  
و در بخش مولیولی تییین سااتار جمییت با   SPSS v.21افزارهای  ها با استفاده از نرم در بخش ارزیابی موفولوژی، تجزیه وایانس داده.  ارزیابی ررار گرفتند
، تجزیه GenAlEx v.6.501افزار  محاسبه شااص های تنوع و تجزیه واریانس مولیولی با استفاده از نرم،  Structure v.2.3.4افزار  در نرم   بیزیناستفاده از روش  

 TASSELافزار  در نرم  MLMو تجزیه ارتباقی براسا، مدل    DARwin v.6افزار  در نرم  UPGMAای با استفاده از الگوریتم  به مختصات اصلی و تجزیه اوشه 

v.4 ندانجام شد . 
، سطح  پرام  عرض برگ و  قول،  برگ  کلروفیلمیزان ت  اهای مورد مطالیه از نظر صفبین ژنوتیپ  ند کهنتایج تجزیه واریانس در دو شراید نشان دادها:  یافته
  انگریکه ب  ، (p < 0.01)  شتنددا داری وجود  مینیآماری    هایتفاوت  برگبه سدیم    ، میزان سدیم، میزان پتاسیم و نسبت میزان پتاسیمکل  ، بیوما،پرام  برگ

در دو زیر گروه احتمالی    K∆های مورد بررسی براسا، حداکثر مقدار  ، ژنوتیپتی جمیتجزیه سااتار  در    است.  یمورد بررس   هایپیژنوت  نیبالا ب  ییی تنوع ژنت
(۲=Kقبقه )14 ررم تجاری واهار  در زیرگروه اول شامل    ژنوتیپ ررار گرفتند.  19در زیر گروه دوم  ژنوتیپ و    18  که در زیر گروه اولقوریبه  ، ندی شدندب 

اول   زیرگروهدوم در مقایسه با    زیرگروه  ، های تنوع اسا، شااص   بربندی شدند.  گروه  لاین امیدبخش  9ررم تجاری و    10لاین امیدبخش و زیرجمییت دوم  
تجزیه ارتباقی با روش  با توجه به نتایج    هده شد.مشا   داریمینیتمایز ژنتییی    زیرگروه بین دو    ، اسا، تجزیه واریانس مولیولی   بر  نشان داد.تنوع بسیار بیشتری  
  در .  ندصفت مشاهده شد-( نشانگرp < 0.01)  دارارتباط مینی  30  تیداد  و در شراید تنش شوری  ۲9تیداد    بدون تنشدر شراید    (، MLM)  مدل اطی مخلوط

  یی شناسا  در  توانندینشان دادند که م  یی ارتباط بالا  میبه سد  میپتاس  زانیو نسبت م  میسد  زانیبا صفات م  gwm47و    gwm108  ینشانگرها  ،یتنش شور  دیشرا 
 . رندیگ  ررار استفاده  مورد یشور تنش به متحمل یهانمونه

. داینممیهای مورد بررسی و مبنای ژنتییی صفات مورد مطالیه فراهم  در ارتباط با تنوع ژنتییی ژنوتیپ  را   نتایج این پژوهش اقلاعات ارزشمندیگیری:  نتیجه
به شناسایی نشانگرهای مرتبد با صفات مهم فیزیولوژیک و مورفولوژیک تحت شراید تنش شوری، امیان گزینش به کمک نشانگر را برای بهبود تحمل  

های مطلوم با تحمل به شوری مورد استفاده ررار  نژادی و گزینش و تولید ژنوتیپهای بهتوان در پیشبرد برنامهمی را   هاکند. این یافتهشوری در گندم فراهم می
نژادی گندم برای مناق  تحت  های بهتوان به عنوان ابزارهای مولیولی ارزشمندی در برنامهمیرا  gwm47 و gwm108 شده به ویژه. نشانگرهای شناساییداد
 . ثییر شوری به کار گرفتت

 تجزیه ارتباقی، کشت هیدروپونیک، شوری، گندم کلیدی:  هایه واژ
 

 مقدمه 
با توجه به روند رشد روزافزون جمییت جهان و افزایش تقاضا 
بخش کشاورزی   در  عملیرد  افزایش  راه جهت  دو  غذا،  برای 

راه اول، توسیه اراضی رابل کشت و راه دوم  گردد.توصیه می
واحد سطح   در  عملیرد  روند  با  .هستندافزایش  این  به    ، توجه 
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نیز   از جمله گندم  یتولیدات گیاه  یجمییت جهان برا  یتقاضا
 . (Alipour et al., 2017) در حال افزایش است

عمده در سراسر جهان است    هگندم از تیره گرامینه یک غل
 کشت آن ررار دارد  یردرصد از اراضی کشاورزی جهان ز  17که  
(Rahimi Jarihani & Abdollahi Mandoulakani, 

به   .(2021 گیاه  به  40تنهایی  این  را  جهان  غذای  اود درصد 
لا ایران ااتصاص داده است و ااستگاه آن ااورمیانه و احتما

ژنوم گندم    اندازه .(Akbarpour & Dehghani, 2017)  است
دارای    است باز    جفت  1۶×910شامل    DNA  درصد  80و 

کروموزوم با قول    باز در هرمگا جفت  810تیراری با متوسد  
 . (Alipour et al., 2017) تاس نمییرو 10

تحمل   آستانه  با  متر  دسی  شش شوری  گندم  بر  زیمنس 
ت زراعی در ایران در گروه  ولاترین محصعنوان ییی از مهمبه 

ل از  دارد.حاظ  متوسد  ررار  شوری  به  گندم   تحمل  حساسیت 
نسبت به شوری در مرحله گلدهی نسبت به مرحله رویشی و 

  است تر و در مرحله پرشدن دانه حدارل اوایل مرحله زایشی کم
(El-Hendawy et al., 2005 .) 

هنر بهبود ژنتییی گیاهان است و هدش کلی   نژادی گیاهیبه 
است   گیاهان  از  بهبود اصوصیاتی  ارتصادی آن  ارزش  دارای 

حی  لاکه تنوع ژنتییی برای پیشبرد اهداش اصایی نج. از آاست
است،   جهت    ارزیابیضروری  در  گام  نخستین  نژادی بهتنوع 

از  (.  Maluszynski & Kasha, 2002)  است  گیاهی ییی 
دهبرنامه  در  کمی  صفات  ارزیابی  در  کاربردی  اایر،   ۀهای 
  ، کننده این صفات است. به قورکلیهای کنترلیابی ژن میان
یابی جایگاه صفات و میان کار رفته در شناساییی بههاروش

به دو نقشه   کمی  نقشه   ییابی پیوستگگروه اصلی  یابی عدم  و 
 Aghaali)  شوندبی ارتباقی تقسیم مییاتیادل لینیاژی یا نقشه

et al., 2016  .)یابیمیان  هایک یتجزیه ارتباقی ییی از تین 
QTL    تنوع بین  رابطه  تا  است  لینیاژی  تیادل  بر عدم  متیی 

های رشناسایی مییا  فنوتیپی و ژنوتیپی را در جمییت تییین کند.
را    نژادگر به های دایل در تحمل به تنش شوری   QTLر ویؤم

های متحمل به شوری با استفاده از انتخام  رادر به توسیه واریته
و    نژادیبهسازد که باعث افزایش کارایی  به کمک نشانگر می
می انتخام  نشانگرها  شود. ردرت  این  جمله  نشانگرهای   ، از 

بار  توالی  هستند،  SSRمولیولی   اولین  تیراری ساده که  های 
رفتاری    30حدود   مطالیات  قی  در  پیش  کشف   DNAسال 
تنوع زیاد، حضور   (. Chambers & MacAvoy, 2002شدند )

کاربرد و   ساده بودن ها، همبارز بودن،فراوان در ژنوم یوکاریوت
نتایج حاصل از  ،تفسیر  استفاده  مزایای  نشانگر  از    هستند  این 

.(Gougerdchi et al., 2013) 
مطالیه )   در  و همیاران  روی  Genc et al., 2010گنس   )

میان ژنی برای صفات    40دابل هاپلوئید گندم، تیداد    ۀ نمون  15۲
مختلف زراعی و فیزیولوژی تحت شراید تنش شوری شناسایی  

  Na+های شناسایی شده با ژن حذش  QTLکردند که ییی از  
. ژانگ  پیوستگی داشتند  2Aدر کروموزوم    HKT1تحت عنوان  
  114ای روی  ( در مطالیهZhang et al., 2010و همیاران )
تیداد    ،آمیخته نوترکیب تحت شراید هیدروپونیکلاین اویش

برگ  ۲7 کلروفیل  با  مرتبد  ژنی  کروموزوم    11در    را  میان 

 
1. Mixed Linear Model 

کردند.   شناسایی  گندم  همیاران  مختلف  و  رائدرحمتی 
(Ghaedrahmati et al., 2018)  ژنی    هایدر شناسایی میان

از   استفاده  با  شوری  تنش  به  تحمل  با  نشانگر    ۲۲5مرتبد 
DArT    نشانگر    14وSSR،    میان ژنی مرتبد    31در مجموع

کروموزوم گندم شناسایی   13روی  را  با تحمل به تنش شوری  
  5Bو    3Bکردند که بیشترین تیداد نشانگرها روی کروموزوم  

داشتند.  )  ررار  همیاران  و  در    (Ilyas et al., 2020ایلیا، 
میان کنترلبررسی  ژنی  تنش  های  با  مرتبد  صفات  کننده 
آمیخته نوترکیب گندم با استفاده از لاین اویش  87شوری در  

شناسایی    را  میان ژنی مرتبد  ۶0، در مجموع  SSRنشانگر    ۲0۲
  Xbarc361و    Xgwm70نمودند که از میان آنها نشانگرهای  

و  گیاه کل، پتانسیل آم کلروفیل با صفات  6Bروی کروموزوم 
 Zareزارع کهن و همیاران )  محتوی سدیم ارتباط نشان دادند. 

, 2018et al.Kohan   )نقشه بررسی  ارتباقی صفات    یابیدر 
های جو با استفاده  تحت شراید تنش شوری در ژنوتیپفنولوژی  
  ، در شراید تنش شوری   ( MLM)  1مدل مخلوط اطی   از روش

  بدون تنش دار بیشتری در مقایسه با شراید  نشانگرهای مینی
مینی نشانگر  تیداد  بیشترین  و  کردند  در  مشاهده  دار 

شد.  6Hو    2Hهای  کروموزوم حاضر  مشاهده  با    نیز  مطالیه 
فنوتیپی    هدش و  ژنتییی  تنوع  مختلف های  ژنوتیپشناسایی 
ژنمیانو    گندم با    هایهای  گیاهههمرتبد  مهم  ای  صفات 

تنش    بدون تنشتحت شراید   ازشوری  و  استفاده  نشانگر    با 
SSR .اجرا شد 
 

 ها مواد و روش
 بخش مورفولوژی 
این مطالیه ارزیابی فنوتیپی ژنوتیپ به   ،در  های گندم  منظور 

های کامل تصادفی با سه تیرار  صورت قرح بلوکآزمایشی به
در گلخانه   1399  و تنش شوری در سال  بدون تنشدر دو شراید  

  تحقیقات شوری بخش تحقیقات غلات موسسه اصلاح و تهیه 
  و ررم   ژنوتیپ  37بذر کرج انجام شد. مواد گیاهی شامل  نهال و  

 . ارائه شده است 1در جدول اقلاعات مربوقه گندم بود که 
هیدروپونیک شراید  در  گیاهان  کشت  در    ،برای  بذور  ابتدا 

ها به  روز جوانه   پنجو پس از    نددار شدجوانهداال ظروش پتری
  pH = 6محید هیدروپونیک حاوی محلول غذایی هوگلند با  

تیمار شوری در روز  .  (Sofalian et al., 2013)  منتقل شدند 
( تیمار شاهد  اعمال شد. در  تنشهفتم  ( محلول غذایی بدون 

تیمار تنش شوری محلول غذایی هوگلند حاوی   هوگلند و در 
NaCl    متر استفاده شد. گیاهان در    زیمنس بردسی   1۲با شوری

و دورهدرجه سانتی  ۲5گلخانه در دمای     1۶ی روشنایی  گراد 
برای تیمار شوری داری شدند.  ساعت تارییی نگه   8ساعت نور و  
محلول    تدریج بهبه  NaClمتر استفاده گردید و    ECاز دستگاه  
برسد.    هوگلند  غذایی نهایی  به غلظت  تا  سه  تیداد  اضافه شد 

از   نمونه پس  از هر  برداشت  ۶بوته  بذر  از کشت  بید  و   هفته 
برگ  میزان  صفات   سطح  و  عرض  قول،  و   پرامکلروفیل، 
شدند.  اندازه کل    بیوما، از   لیکلروف  یامحتوگیری  ربل 
پس    .دیگرد  یریگاندازه   SPADبا استفاده از دستگاه    برداشت
نمونه  مقدار  از  و اشک کردن،  نمونه    01/0گیری  هر  از  گرم 
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پتاسیم   ،های سدیمگیری میزان یون وزن گردید و جهت اندازه
 ( مورد استفاده ررار گرفتند. Na   /+K+و نسبت پتاسیم به سدیم )

در بخش ارزیابی موفولوژی، پس از آزمون نرمال بودن توزیع  
ک  اطاها روش  از  استفاده  همگنی    اسمیرنوش-لموگروشوبا  و 

افزارهای از نرمها با استفاده  واریانس اطاها، تجزیه وایانس داده
SPSS 21  .انجام شد 

 بخش مولکولی 
(  1 )جدول های مورد نظربذر ژنوتیپ   ،برای ارزیابی مولیولی

برگی از هر یک از    ۲-3در شراید گلخانه کشت و در مرحله  
های های جوان و عاری از بیماری، نمونه ها و از بین برگژنوتیپ 

جدا   و برگی    CTABروش  به   DNAاستخراج    شدند 
(Saghai-Maroof et al., 1984  .گرفت انجام   )DNA  
ی شامل غلظت و می و کیفشده از نظر اصوصیات کستخراجا

اسپیتروفتومتر الوص توسد دستگاه  الیتروفورز ژل  یآن،   و 
  نشانگر   ۲7بررسی گردید. در این آزمایش تیداد    درصد  کیآگارز  
SSR  گزارش نواحی  با  مرتبد  مQTL  شدهکه    ه ب  بوطرهای 

بودند گندم  در  شوری  به    ؛ Röder et al., 1998)  تحمل 
Pestsova et al., 2000؛  Gupta et al., 2002؛  Song et 

al., 2002, 2005؛  Sourdille et al., 2003) ،   ند استفاده شد  
  آورده شده   ۲که اقلاعات مربوط به این نشانگرها در جدول  

 آغازگرهایتیثیر نشانگرهای مورد بررسی با استفاده از  است.  
در  .  صورت گرفت  PCRها از قری   تخصصی هر یک از ژن 

پژوهش ترموساییلر   ،این  دستگاه  شدا  Bio-Rad  از    .ستفاده 
رنگی  PCR ت حاصلولامحص ماده  با  مخلوط شدن  از    پس 

بارگذاری(   ااهکبه)بافر  درون  جداگانه  ژل  صورت  های 
تولیدشده و تفاوت   نوارهایو بسته به ماهیت    ندبارگذاری شد

آمیزی تفییک و رنگ   ۶د %امیآکریلبر روی ژل پلی  نوارهاقول  
برداری  عیس،ت. همهنینصورت گرف   نیترات نقره ها توسد  ژل

از دستگاه ژل داکیومنتاز ژل استفاده  با  -Uvitec BTS)  ها 

20-MS)  ها با مقایسه با اررام کنترل دهی آللانجام شد و نمره  
باند)به صورت صفر   مارکر وزنیو   وجود  )  و یک  (عدم وجود 
به منظور تجزیه مویر   د.گردی Excel افزارانجام و وارد نرم (باند

دسته و  جمییت  ژنوتیپسااتار  زیرجمییتبندی  به  های ها 
های مختلد، ارزیابی سااتار جمییت  مناسب و تشخیص ژنوتیپ 

  Structure 2.3.4افزار  در نرم  Bayesianبا استفاده از روش  
ها با یک احتمال یک از ژنوتیپ  انجام گرفت. در این روش، هر 

گردند که در هر  های فرضی منتسب میو قوری به زیرجمییت 
زیرجمییت میزان عدم تیادل پیوستگی حدارل و تیادل مرحله  

جمییت فرضی    10تا    1بین    ،گامتی حداکثر باشد. در این مطالیه
اولیه در نظر گرفته شد و جهت افزایش درت برای هر کدام از  

از مدل   ،تیرار منظور گردید. برای این منظور  10ها  زیرجمییت
تیرار    100000و استقلال فراوانی آللی با    Admixtureترکیبی  
( و  bum-inآزمایش   MCMC   (Markovتیرار    100000( 

chain Monte Carlo  حداکثر منحنی  تا  گردید  استفاده   )
شوددرست حاصل  .  (Hoshyardel et al., 2014)  نمایی 
)تیداد واریی زیرجمییت(   Kبرای هر مقدار    Structureافزار  نرم

می  Qماتریس   و    کند.را مشخص  اصلی  به مختصات  تجزیه 
در نرم افزار    UPGMAای با استفاده از الگوریتم  تجزیه اوشه

DARwin v.6    .ارتباط    احتمالتجزیه  انجام شد آنالیز  جهت 
با فنوتیپی  با صفات  نرم   نشانگرها  از   TASSELافزار  استفاده 

 استفاده گردید.    MLM های  انجام شد و در این روییرد از مدل

 
 ژنوتیپ گندم مورد مطالیه  37شجره  نام یا   -1جدول 

Table 1. Pedigrees of 37 studied wheat genotypes 
 شماره

Number 
 شجره/نام ژنوتیپ 

Pedigree/name of the genotype 
 شماره

Number 
 شجره/نام ژنوتیپ 

Pedigree/name of the genotype 

1 Alvd//Aldan/Ias 58/3/Kvr 21 Sakha 8/Darab#2//1-66-22 

2 338cb/Iandrace 22 1-66-22/pishtaz 

3 Berkut 23 Desprez80/Rsh//Arg 

4 Mahooti (Local variety) 24 1-66-22 

5 Soissons/Kvr 25 soison/ pishtaz (RWYT-87-140) 

6 Sorkhtokhm (Local variety ( 26 W3918A/Jup//Gru90-201736/3/Moghan1/Falat 

7 1-63-31/3/12300/tob//cno/sx 27 Mrn/Catbird 

8 Arg 28 Gv/D630//Ald"s"/3/Azd/4/Rsh/5/Kauz/Stm 

9 Stm/3/Kal//V534/Jit/716 29 Maroon 

10 Vee”s”/Nac//1-66-22 30 Ofough 

11 Roshan (Local variety) 31 1-66-22/SNH.9 

12 Moghan3 32 Atrak/3/Chen/Aeg.sq(Taus)//BCN CMBW98 

13 Falat 33 Kauz*2/Opata//Kauz/3/Sakha 8/4/Tam 200 

14 Gods 34 Alvd//Aldan/Ias 58/3/Karchia 

15 Shiraz 35 Barzghar 

16 Mina/Molan//Atrak-KJF 36 Sistan 

17 Darab#2 37 Arta 

18 Gaspard   

19 KRAL-1-4   

20 T.AesxTi(La(Frkal.xGb))/3/Kauz*2/Opata//Kauz   
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 بررسیمورد   SSR نشانگرهای لیست -۲ جدول
Table 2. The list of investigated SSR markers 

 شماره 
Number 

 کد نشانگر 
Marker 

code 

 نام نشانگر 
Marker name 

 ( 5 '→ 3') توالی 
(5'→3' )Sequence 

 ( 3 '→ 5') توالی 
(3'→5' )Sequence 

 میان کروموزومی 
Chromosomal location 

 دمای اتصال
Connection 
temperature 

 منبع 
Reference 

1 S1 cfa2043 CAGCCGAAGAAGGATTTCTG GAGGCAGGAACTTAGGGGAG 2A/2B 61 Sourdille et al., 2003 

2 S2 barc353.1 GAAGTTCCCAAAATGCCTCTGTC GCGGATCGAAGACCTAAGAAAAG 2AL 55 Song et al., 2002, 2005 

3 S3 gwm445 TTTGTTGGGGGTTAGGATTAG CCTTAACACTTGCTGGTAGTGA 2A 61 Röder et al., 1998 

4 S6 gpw2206 GTTTTGCATCAACTCTGCCA AGACTCACTTTGTGGCATCTGA 2A 60 Pestsova et al., 2000 

5 S8 gwm47 TTGCTACCATGCATGACCAT TTCACCTCGATTGAGGTCCT 2A/2B 61 Röder et al., 1998 

6 S9 gwm294 GGATTGGAGTTAAGAGAGAACCG GCAGAGTGATCAATGCCAGA 2A 61 Röder et al., 1998 

7 S11 gwm372 AATAGAGCCCTGGGACTGGG GAAGGACGACATTCCACCTG 2A 61 Röder et al., 1998 

8 S12 gwm339 AATTTTCTTCCTCACTTATT AAACGAACAACCACTCAATC 2A 51 Röder et al., 1998 

9 S15 gwm249 CAAATGGATCGAGAAAGGGA CTGCCATTTTTCTGGATCTACC 2A, 2D 55 Röder et al., 1998 

10 S16 gwm95 GATCAAACACACACCCCTCC AATGCAAAGTGAAAAACCCG 2A 61 Röder et al., 1998 

11 S18 gwm312 ATCGCATGATGCACGTAGAG ACATGCATGCCTACCTAATGG 2A 51 Röder et al., 1998 

12 S19 wmc170 ACATCCACGTTTATGTTGTTGC TTGGTTGCTCAACGTTTACTTC 2A, 2D 60 Gupta et al., 2002 

13 S22 gwm108 CGACAATGGGGTCTTAGCAT TGCACACTTAAATTACATCCGC 3B 61 Röder et al., 1998 

14 S23 wmc326 GGAGCATCGCAGGACAGA GGACGAGGACGCCTGAAT 3B 61 Gupta et al., 2002 

15 S24 wmc291 TACCACGGGAAAGGAAACATCT CACGTTGAAACACGGTGACTAT 3B 61 Gupta et al., 2002 

16 S25A cfa2170a TGGCAAGTAACATGAACGGA ATGTCATTCATGTTGCCCCT 3A/3B 61 Sourdille et al., 2003 

17 S25B cfa2170b TGGCAAGTAACATGAACGGA ATGTCATTCATGTTGCCCCT 3A/3B 61 Sourdille et al., 2003 

18 S26 wmc687 AGGACGCCTGAATCCGAG GGGAGCGTAGGAGGACTAACA 3B 61 Gupta et al., 2002 

19 S28 barc84 CGCATAACCGTTGGGAAGACATCTG GGTGCAACTAGAACGTACTTCCAGTC 3B 51 Song et al., 2002, 2005 

20 S30 gwm194 GATCTGCTCTACTCTCCTCC CGACGCAGAACTTAAACAAG 4D 61 Röder et al., 1998 

21 S36 gpw345 TAACGTCTGCCAACCTCGTG ATGGGCAGTGGTATTGAGGT 4D 60 Pestsova et al., 2000 

22 S38 cfd9 TTGCACGCACCTAAACTCTG CAAGTGTGAGCGTCGG 3D 60 Guyomarc’h et al., 2002 

23 S39 cfd18 CATCCAACAGCACCAAGAGA GCTACTACTATTTCATTGCGACCA 5D 60 Guyomarc’h et al., 2002 

24 S40 cfd183 ACTTGCACTTGCTATACTTACGAA GTGTGTCGGTGTGTGGAAAG 5D 60 Guyomarc’h et al., 2002 

25 S42 wmc405 GTGCGGAAAGAGACGAGGTT TATGTCCACGTTGGCAGAGG 7A/5D/5B/7D/1D 61 Gupta et al., 2002 

26 S43 gwm291 CATCCCTACGCCACTCTGC AATGGTATCTATTCCGACCCG 5A 61 Röder et al., 1998 

27 S44 gwm410 GCTTGAGACCGGCACAGT CGAGACCTTGAGGGTCTAGA 5A /2B 61 Röder et al., 1998 
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 نتایج و بحث 
 بخش مورفولوژیکی 

بدون    تنش و)  نتایج تجزیه واریانس در هر دو شراید محیطی
ها از لحاظ  دار بین ژنوتیپحاکی از وجود ااتلاش مینی  (تنش

بود،   بررسی  مورد  صفات  تنوع  که  کلیه  وجود  بیانگر  امر  این 
بررسی مورد  گیاهی  مواد  بین  زیاد    ،همهنین.  است  ژنتییی 

 واکنشدهنده  نشانداری ایرات متقابل محید و ژنوتیپ  مینی
مطالیه  ژنوتیپ  متفاوت مورد  محیطی  های  شراید  به  نسبت 
مطالیه.  بودمختلف   مورد  صفات  میان  درصد    ،در  بیشترین 

کاهش ناشی از تنش شوری در صفت میزان نسبت پتاسیم به  
سدیم مشاهده شد )جدول مقایسه میانگین به دلیل حجم بالا  

بیشترین درصد کاهش    ۶ژنوتیپ  و    است(   در پیوست آورده شده 
ناشی از تنش شوری را در صفت میزان نسبت پتاسیم به سدیم 

)جدول مقایسه میانگین به دلیل حجم بالا در    از اود نشان داد
 . است( پیوست آورده شده

 بخش مولکولی 
در مطالیات ژنتییی، سااتار جمییت که برای توضیح روابد  

اندازی از  شود، اشمها استفاده میافراد در درون و بین جمییت

دهد. در صورتی  روابد تیاملی افراد در یک جمییت را ارایه می
که ایر سااتار جمییت و روابد اویشاوندی در تجزیه ارتباط در 
آمد  اواهد  وجود  به  کاذم  مثبت  نتایج  نشوند،  گرفته    نظر 

(Breseghello & Sorrells, 2006  .) از    ، این  بر   بنا آگاهی 
را  یابی ارتباقی نیاز در نقشهسااتار جمییت به عنوان یک پیش

توان به منظور اجتنام از شناسایی ارتباقات مثبت دروغین می
استفاده   صفات  و  نشانگرها   & Pritchard)   کردبین 

Donnelly, 2001  .)عدد  حداکثر  اسا،  بر مشاهده   یمقدار 
)  تیداد  ،K∆  نمودار  درشده   احتمالی  زیرجمییت  در K=۲دو   )

تخمین سااتار جمییت و محاسبه ماتریس سهم عضویت افراد  
(.  b-1  )شیل ند( در نظر گرفته شدQ  در هر کلاستر )ماتریس

  37از کل    ،(a-1  پلات )شیلبر اسا، نتایج ارایه شده در بای
های ژنوتیپ شامل ژنوتیپ  18(  1  ژنوتیپ مورد بررسی )جدول

1،  7 ،  8،  9،  10،  ۲0 ،  ۲۲ ،  ۲1 ،  ۲4،  ۲7،  ۲8 ،  ۲9،  30،  31،  3۲ ،  
  19)رنگ ررمز( شدند و تیداد  1منتسب به گروه  35 و  34 ،33

  ، 15  ،14  ،13  ،1۲  ،11  ،۶  ، 5  ، 4  ،3  ،۲های  ژنوتیپ شامل ژنوتیپ
)رنگ سبز(    ۲به گروه    37و    3۶  ،۲۶  ،۲5  ،۲3  ،19  ، 18  ، 17  ،1۶

 . (a-1شیل ) شدندمنتسب 
 

هر رنگ یک زیرجمییت یا کلاستر را   .SSR  (۲ = K)نشانگر  ۲7ژنوتیپ گندم بر اسا،   37بارپلات سااتار جمییت برای ( a) -1  شیل
نمودار   ( b) ؛دندهترتیب شماره افراد و ضریب تیل  هر فرد به هر کلاستر را نشان میافقی و عمودی به  هایاعداد روی محوردهد. نشان می

 Kدلتا 
Figure 1. (a) The Barplat Population structure for 37 wheat genotypes based on 27 SSR markers (K = 2). Each 

color shows a subpopulation or cluster. The numbers on the horizontal and vertical axes show the number of people 
and the belonging coefficient of each person to each cluster, respectively. (b) The Delta K diagram 

 
بررسی   ژنتییی  زتمایبرای  تنوع  و  تشابه  جمییت ،  ها، بین 

تکشااص برای  جمییتی  بین  به های  نشانگرها  قور  تک 
تیداد   نیانگیم  ،4توجه به نتایج جدول  . با  ندجداگانه بررسی شد 

آن با متوسد   نیشتریبود که ب 1۶/1شده برابر مشاهده یهاآلل
آن با   نیکمترو    cfd183و    gwm249  یمربوط به نشانگرها  ۲

نشانگر    1متوسد   به  آلل ندبود  gwm312مربوط  تیداد    ی ها. 
تا    gwm47نشانگر    یبرا  1/1از دامنه    ۲۲/1با متوسد    زییر نؤم
با    ر یمتی  cfd183نشانگر    یبرا  50/1 شانون  شااص  بود. 

  ی برا  47/0  تا  cfd18نشانگر    یبرا  1۲/0از    ۲4/0متوسد  
  ن یب  روابد   یبررس   منظوربه .  دهدی م  نشانرا    cfd183نشانگر  
بود که با    یییتنوع ژنت  یشااص مورد بررس   نیاول  ها،تیجمی
  ی برا  4۲/0 تا  gwm47نشانگر    یبرا  1/0از    ۲/0  نیانگیم

داال   ییینتژنظر شااص تنوع    از.  بود  ریمتی  wmc405نشانگر  
متوسد    زین  یتیجمی با  نشانگر    یبرا  09/0از    0/ 14نشانگر 

gpw2206    نشانگر   یبرا  31/0تا   cfd183  ب یضربود.    ریمتی  
به STG)  هاتیجمی  نیب  یژن  زیتما شد که    ۲5/0قور متوسد  ( 

و    نیشتریب  48/0  با  barc353/1نشانگر   نشانگر  مقدار 
gpw345  نشان  شااص  نیا  نظر  از  را  مقدار  ن یکمتر  00۶/0  با  

  بود   4۶/1 با برابر نیانگیم  قور به( Nm) یژن انیجر مقدار. داد
 انیر جر یدامق(  71/74)  نی شتریب  و  (53/0)  نی(. کمتر5)جدول

نشانگر   یژن داشتند  gpw345و   barc353/1  هایبه    . تیل  
براPIC)  یشیل  اند  اقلاعات  یمحتوا   ۲7  ی( محاسبه شده 

نشانگر   یبرا  10/0از    ۲۶/0جفت نشانگر مورد استفاده با متوسد  
barc84  نشانگر   یبرا 48/0تاgwm291 بود.   ریمتی

 
 
 
 

 
 
 
 

(a) (b) 
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 های پیشرفته گندم ای در ژنوتیپتجزیه واریانس صفات گیاههه -3جدول 
Table 3. Analysis of variance for seedling characteristics in advanced wheat genotypes 

 رات یی منابع تی
Source of 

variation 

 
 
 یدرجه آزاد

Degree of 
freedom 

    (MSمیانگین مربیات )    

محتوای  
 کلروفیل

Chlorophyll 
content 

 قول برگ
Leaf length 

عرض 
 برگ 

Leaf width 
 سطح برگ 

Leaf area 

وزن  
اشک کل  
 بیوما، 

Total dry 
matter 

  میزان 
 سدیم 
Na+ 

ن  میزا
 پتاسیم 

K+ 

نسبت پتاسیم  
 به سدیم
K+/ Na+ 

 محید
Environment 1 **717.30 **185.24 **2.70 **4413.91 **68.55 **48.37 **13.35 **13117.99 

 اطای محید
Environmental 

error 
4 16.79 1.3 0.03 13.88 0.03 0.004 0.10 5.17 

 ژنوتیپ
Genotype 36 **15.42 **17.82 **0.02 **18.17 **0.11 **0.31 **0.66 **49.79 

 ژنوتیپ×محید
Environment 

× Genotype 
36 *6.92 **6.00 **0.016 **14.27 **0.06 **0.23 **0.45 **36.01 

 اطا
Error 144 4.00 0.64 0.003 1.62 0.01 0.006 0.03 4.31 

ضریب 
 تیییرات )%( 

Coefficient of 
variation 

- 5.01 2.89 5.46 5.96 6.11 13.01 8.38 21.30 

 د.ندهح احتمال پنج درصد و یک درصد را نشان میوداری در سط ترتیب مینی** به و *
* and ** show significance at 5% and 1% levels, respectively. 

 
 شده و مویر، شااص اقلاعاتی شانون، محتوای اقلاعات اندشیلی، تنوع کل، تنوع داال جمییت، ضریب های مشاهده تیداد آلل   - 4  جدول

 های گندم نشانگر در ژنوتیپ ۲7تمایز ژنی و جریان ژنی حاصل از              
Table 4. The number of observed and effective alleles, Shannon’s information index, polymorphic information content,  
              total diversity, intra-population diversity, gene differentiation coefficient, and gene flow from 27 markers in  
              wheat genotypes 

 

 نشانگر 
Primer 

  تیداد
 ها باند

No. of 
bands 

های تیداد آلل 
 مشاهده شده 

Na ± SE 

های تیداد آلل 
 مویر 

Ne ± SE 

شااص  
 اقلاعاتی شانون

I±SE 

 تنوع کل
HT 

تنوع داال  
 جمییت 

Hs 

 ب یضر
  یژن زیتما
 نی ب
 هات ی جمی

Gst 

 جریان ژنی 
Nm 

  محتوای
 اقلاعات
 اندشیل 

PIC 

cfa2043 3 1.66±0.33 1.41±0.17 0.37±0.11 0.25±0.05 0.24±0.05 0.03 15.32 0.27 

barc353/1 3 1.33±0.33 1.32±0.14 0.28±0.12 0.37±0.02 0.19±0.00 0.48 0.53 0.32 

gwm445 4 1.50±0.32 1.30±0.11 0.30±0.09 0.20±0.04 0.19±0.03 0.07 6.56 0.26 

gpw2206 7 1.14±0.27 1.13±0.04 0.16±0.05 0.13±0.02 0.90±0.008 0.27 1.30 0.21 

gwm47 8 1.12±0.25 1.10±0.04 0.13±0.04 0.10±0.02 0.07±0.007 0.24 1.51 0.14 

gwm294 6 1.33±0.28 1.15±0.05 0.19±0.05 0.14±0.03 0.11±0.01 0.22 1.71 0.19 

gwm372 5 0.90±0.31 1.12±0.06 0.15±0.06 0.17±0.03 0.09±0.005 0.47 0.56 0.27 

gwm339 5 1.40±0.30 1.18±0.07 0.22±0.06 0.18±0.03 0.13±0.01 0.29 1.21 0.24 

gwm249 2 2.00±0.00 1.50±0.17 0.46±0.11 0.41±0.01 0.30±0.003 0.26 .136 0.45 

gwm95 4 1.75±0.25 1.28±0.12 0.28±0.08 0.22±0.04 0.17±0.02 0.24 1.56 0.28 

gwm312 5 1.00±0.33 1.17±0.07 0.20±0.07 0.18±0.03 0.12±0.005 0.34 0.93 0.32 

wmc170 5 1.40±0.30 1.19±0.06 0.24±0.06 0.18±0.03 0.14±0.01 0.21 1.83 0.24 

gwm108 4 1.12±0.35 1.16±0.09 0.17±0.08 0.19±0.04 0.10±0.007 0.44 0.61 0.24 

wmc326 5 1.40±0.30 1.22±0.09 0.25±0.07 0.17±0.03 0.15±0.01 0.13 3.25 0.30 

wmc291 3 1.66±0.33 1.37±0.13 0.37±0.10 0.28±0.04 0.23±0.02 0.18 2.24 0.35 

cfa2170a 2 1.25±0.47 1.35±0.20 0.30±0.17 0.34±0.02 0.20±0.00 0.39 0.75 0.36 

cfa2170b 3 1.66±0.33 1.44±0.11 0.43±0.09 0.29±0.01 0.28±0.01 0.04 11.03 0.41 

wmc687 6 1.16±0.29 1.15±0.05 0.19±0.05 0.14±0.03 0.11±0.01 0.22 1.76 0.22 

barc84 2 1.25±0.47 1.22±0.18 0.21±0.14 0.16±0.02 0.13±0.01 0.16 2.49 0.10 

gwm194 3 1.66±0.33 1.32±0.10 0.34±0.09 0.26±0.04 0.21±0.02 0.17 2.34 0.30 

gpw345 4 1.25±0.36 1.34±0.13 0.30±0.10 0.20±0.05 0.20±0.05 0.006 74.71 0.33 

cfd9 6 1.33±0.28 1.15±0.05 0.19±0.05 0.14±0.03 0.11±0.01 0.23 1.60 0.20 

cfd18 7 1.07±0.26 1.08±0.03 0.12±0.04 0.11±0.02 0.06±0.002 0.43 0.65 0.15 

cfd183 2 2.00±0.00 1.50±0.15 0.47±0.11 0.37±0.02 0.31±0.01 0.17 2.34 0.39 

wmc405 2 1.50±0.50 1.47±0.17 0.42±0.14 0.33±0.04 0.28±0.03 0.15 2.68 0.33 

gwm291 2 1.50±0.50 1.46±0.25 0.36±0.17 0.42±0.01 0.24±0.00 0.41 0.70 0.48 

gwm410 3 1.16±0.40 1.20±0.12 0.21±0.10 0.22±0.04 0.13±0.005 0.37 0.82 0.25 

 میانگین
Mean 

37 1.16±0.40 1.22±0.01 0.24±0.01 0.20±0.03 0.14±0.01 0.25 1.46 0.26 
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جمییت درون  ژنتییی  تنوع  بررسی  میانگین   ،هابرای 
(، Na)  شدههای مشاهدههای درون جمییتی شامل آلل شااص

و شااص شانون    ،(H(، تنوع ژنی نی )Neهای مویر )تیداد آلل
(Iبرای جمییت )(. 5)جدول    ندهای مورد بررسی محاسبه گردید 
 

 های گندم مورد بررسی های تنوع ژنتییی ژنوتیپشااص  -5 جدول
Table 5. Genetic diversity indices of the studied wheat genotypes 

 هاشااص
Indexes 

1جمییت   
Population 1 

۲جمییت  
Population 2 

 میانگین 
Mean 

 های مشاهده شدهتیداد آلل
Na ± SE 

0.81 1.83 1.16 

 های مویرتیداد آلل
Ne ± SE 

1.15 1.30 1.22 

 تنوع ژنی نی
h ± SE 

0.09 0.20 0.20 

 شااص شانون
I ± SE 

0.14 0.33 0.24 

 تیداد باندهای اند شیل
Number of polymorphic bands 

636 512 987.5 

 درصد اندشیلی 
Polymorphic percentage 36.94% 91.89% 64.41 

که بخشی از تنوع بین جمییتی ناشی از تنوع  با توجه به این 
با حذش تنوع درون جمییتی تنوع واریی   ، ستا هادرون جمییت
درصد از   39محاسبه شد که حدود    80۲/۶ها برابر  بین جمییت

د. با توجه به این که در سطح احتمال وشتنوع کل را شامل می
پس تمایز بین    ،دار شده است ها مینیتنوع بین جمییت  001/0

تمایز جمییت زیرجمییت  دو  این  وارع  در  است  زیاد  ایلی  ها 
از   اول  زیرجمییت  دارند.  هم  با  بالایی  ژنوتیپ    18ژنتییی 

 ،در وارع  ؛لاین امیدبخش دارد  14 ررم تجاری واهار    ،موجود
 19درصد شامل لاین امیدبخش است. زیرجمییت دوم از    78

در    ؛ لاین امیدبخش داردنه  ررم تجاری و    10  ، ژنوتیپ موجود
 (.۶ )جدول استدرصد دارای ررم تجاری  53 ،وارع
اسا، مقادیر    لفه اصلی برؤمپنج    ،های اصلیلفهؤم  مبنای  بر

بر اسا، این  نمودار بای پلات  (.  7  )جدولویژه انتخام شدند  
به این نمودار  ۲  ها ترسیم شد )شیل لفهؤم با توجه  تنوع  ( که 

جمییت افراد  پراکنش  در  ژنوتیپزیادی  و  دارد  وجود  های ها 
اما   .اندی نمودار پراکنده شدهها در اهار ناحیهمربوط به جمییت

پایین سمت    در ناحیه  ۲جمییت    یهاقور کلی، اکثر ژنوتیپبه 
هایی  آن ژنوتیپ  ، با توجه به نمودار دو بیدی.  د نررار دار  راست

 .هم داشتند در یک گروه ررار گرفتندکه شباهت زیادی به 
 

 های گندم های ژنوتیپ( برای تنوع بین و درون جمییتAMOVAتجزیه واریانس مولیولی ) -۶جدول 
Table 6. The molecular analysis of variance (AMOVA) for diversity between and within populations of wheat  
                genotypes 

 منابع تیییر
Sources of variation 

 درجه آزادی
Degrees of 

freedom 

 میانگین مربیات 
MS 

 واریانس برآورد شده 
Est. Var. 

% PhiPT Value PhiPT Prob 

 ها بین جمییت
Between populations 

1 136.316 6.802 39% 0.392 0.001 

 ها درون جمییت
Within populations 

35 10.562 10.562 61%   

 کل
Total 

36  17.365 100%   

 
 اسا، داروین  های اصلی برای نشانگرهای مورد بررسی برتجزیه به مولفه -7جدول 

Table 7. Analysis to principal components for the studied markers based on Darwin 
 شااص تشابه

Similarity 
index 

 
 1مولفه

Component 1 

 ۲مولفه
Component 2 

 3مولفه
Component 3 

 4مولفه
Component 4 

 5مولفه
Component 5 

 داروین 
Darwin 

 مقادیر ویژه 
Special values 

0.06 0.026 0.014 0.013 0.012 

 سهم تجمیی 
Cumulative share 

31.08 13.62 7.59 7.00 6.26 
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 ژنوتیپ گندم 37براسا،  های اصلیجزیه به مولفه تنمودار دوبیدی  -۲  شیل

Figure 2. The biplot diagram of principal component analysis based on 37 wheat genotypes 

 
،  31  هایژنوتیپ(،  3ای )شیل  اوشه  تجزیهبر اسا، نتایج  

که در سمت راست نمودار در یک   ۲3و    19،  18،  ۲۲،  ۲1،  ۲۶
. هستندهای امیدبخش  اند همگی مربوط به لاینجا تجمع یافته

که نزدییی زیادی   3شیل   های سمت پایینژنوتیپ   ،همهنین
  شوند. های امیدبخش محسوم میهم دارند همگی جز لاینبه

دارند  ۶تا    1های  ژنوتیپ باهم  زیادی  به   نزدییی  ترتیب  )که 

Alvd//Aldan/Ias 58/3/Kvr  ،338cb/Iandrace  ،
Berkut  ،Mahooti  ،Soissons/Kvr    وSorkhtokhm)    که

نزدییی    و  ندا گرفتههمگی در جمییت دوم ررار    1به جز ژنوتیپ  
دارند هم  با  همهنینزیادی  این    ،.  بین  سه    ،ژنوتیپشش  از 

 .  هستندلاین امیدبخش  وژنوتیپ جز

 

 
 UPGMAاسا، الگوریتم  ژنوتیپ گندم بر 37 ای نمودار تجزیه اوشه -3  شیل

Figure 3. The cluster analysis diagram of 37 wheat genotyps based on the UPGMA algorithm 
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ها بر اسا، عدم  QTL  یابییابی ارتباقی که میاندر نقشه
می  صورت  پیوستگی  سااتار لاوع   ،یردگتیادل  ترکیب  بر  ه 
پیوست تیادل  عدم  اهمیت (  LD) گیجمییت،  از  نیز  ژنوم  در 

  ماتریس  (.Al-Maskri et al., 2012)براوردار است    بسیاری
های ژنی ترسیم شده است، که  رطری عدم تیادل بین جایگاه

 قورنهما.  (4  شیل)دهند  تشییل می  دو قرش آن را نشانگرها

دهد، رنگ ررمز  بندی سمت راست شیل نشان میکه مقیا، 
می مینی    نی به  به  سفید  رنگ  و  مطل   پیوستگی  تیادل  عدم 

مینی پایین  در  ررمز  رنگ  است.  پیوستگی  عدمتیادل   داری 
از   کمتر  سطح  در  پیوستگی  سفید    0001/0تیادل  رنگ  و 

 .دندهنشان می 01/0داری را در سطح مینی

 

 

 
 د. ندهرا برای جفت نشانگرها نشان می P-value. بالای رطر میزان عدم تیادل لینیاژی و پایین رطر پیوستگیپلات عدم تیادل  -4  شیل

Figure 4. Linkage imbalance plot. The upper diameter indicates the degree of linkage imbalance and the 
lower diameter indicates the P-value for the pair of markers. 

 
و  ت مولیولی  نشانگرهای  بین  رابطه  مطالیه  و  ارتباط  جزیه 

امیان   از جمله  نیز دارای کاربردهای متیددی  صفات فنوتیپی 
ژنوتیپ  ژنتییی  پتانسیل  ارزیابی بررسی  از  پیش  ااص  های 

میان  تسهیل  دریفنوتیپی،  ژن  QTL یابی  تثیید  و  های ها 
است کمی  صفات  مسئول  زیرگروه.  کاندیدای  و تیداد  ها 

های  داده   از  فادهتو با اس  Structure  افزارتوسد نرم  Q ماتریس
  Tasselافزار  های حاصل وارد نرم داده   .مولیولی محاسبه شدند

دادهو    ندشد و  بین صفات  مولیولیارتباط  از   های  استفاده    با 
MLM  ب  .بررسی شد آوردن سطح مینیه برای  از  داردست  ی 
 استفاده شد.  جایگشت 100

مشتر نشانگرهای  به   یزیاد  یتماه  کشناسایی   ینژاددر 
امیان  را  صفت  اند  همزمان  گزینش  زیرا  دارد،  پذیر  گیاهان 

همهنین بر اسا، نتایج    (. Tuberosa et al., 2002)  سازندیم
 کتوان اظهار داشت که ارتباط اند نشانگر با یی م  ،ارایه شده

کم توارث  ماهیت  از  حاکی  ااص  اندژن  یصفت  صفات   یو 
در شراید    MLMبا توجه به نتایج جدول   . است  یمورد ارزیاب
ارتباط مینی  ۲9  ،(8)جدول    بدون تنش با صفات میان  داری 

شوری تنش  شراید  در  و  مطالیه  میان   30(  9)جدول    مورد 
در مجموع   ،در تحقی  حاضر  داری با صفات داشتند.ارتباط مینی

شش نشانگر در ارتباط با صفت میزان سدیم در شراید تنش  
  gwm312و    gwm249شوری شناسایی شدند که نشانگرهای  

و همیاران    لیندسیبا نشانگرهای مرتبد با دفع سدیم در مطالیه  
(Lindsay et al., 2004   منطب )ساردوئی    . در مطالیههستند

)  نسب همیاران  نیز  Sardouie-Nasab et al., 2013و   )
نشانگر  به   gwm312نشانگر   عنوان  به   barc353.1همراه 

نشانگرهای مناسب برای تحمل به تنش شوری شناسایی شدند.  
نشانگرهای    ،(Genc et al., 2010و همیاران )  گنسدر مطالیه  

مرتبد با تولید بیوما، و دفع سدیم تحت شراید تنش شوری  
شناسایی شدند. در مطالیه    7Aو    2A  ،6Aهای  روی کروموزوم

  2Aحاضر نیز اهار نشانگر مرتبد با میزان سدیم در کروموزوم  
در    (Yao et al., 2009و همیاران )  یائوالبته    شناسایی شدند.
میان کنترلبررسی  گندم،  های  در  زراعی  صفات    14کننده 
 2Aدر کروموزوم    را  صفت با صفات زراعی مهم-ارتباط نشانگر

 شناسایی کردند.
با توجه به جدول   که  توان نتیجه گرفت می  ،در حالت کلی

MLM    صفت وزن اشک    ،(8)جدول    بدون تنشدر شراید
بود نشانگر  تیداد  بیشترین  دارای  بیوما،  نشانگر   کل  که 

cfa2170a  است بقیه تیرار شده  از  تنش    بیشتر  و در شراید 
( صفات میزان سدیم و نسبت میزان پتاسیم به  9شوری )جدول  

که  هستند  نشانگر  بیشتر  تیداد  دارای  سدیم 
.انددر هردو مشترک gwm47و    gwm108نشانگرهای
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 MLM بر اسا،  بدون تنشهای گندم تحت شراید های پیوسته با صفات مورد مطالیه در ژنوتیپ نشانگر  -8 جدول
Table 8. Continuous markers with the studied traits in wheat genotypes under normal conditions based on MLM 

 
 

  

 صفات 
Traits 

 نشانگر
Marker 

 میان کروموزومی
Chromosomal location MAF  مقدارP 

P-value 
    R 2تبیین ضریب

Adjusted R-squared 

 سطح کلروفیل 
Chlorophyll 

level 

gwm445-4 2A 0.02 0.006 0.235 

cfa2170b-3 3A/3B 0.32 0.013 0.191 

gpw2206-7 2A 0.05 0.05 0.114 

wmc170-3 2A,2D 0.05 0.05 0.114 

cfa2043-1 2A/2B 0.24 0.05 0.114 

 gwm445-3 2A 0.10 0.018 0.171 قول برگ

Leaf length gpw2206-6 2A 0.21 0.028 0.146 

 عرض برگ 
Leaf width 

barc353.1-2 2AL 0.02 0.005 0.249 

gwm294-5 2A 0.02 0.017 0.175 

cfa2170a-1 3A/3B 0.24 0.046 0.119 

cfa2170a-2 3A/3B 0.24 0.046 0.119 

 سطح برگ 
Leaf area 

gwm445-3 2A 0.10 0.028 0.146 

barc353.1-2 2AL 0.02 0.036 0.132 

gwm445-2 2A 0.21 0.042 0.123 

وزن اشک کل 
 بیوما، 

TDM 

gwm47-5 2A/2B 0.08 0.017 0.173 

gwm410-2 5A/2B 0.02 0.031 0.140 

barc353.1-2 2AL 0.02 0.034 0.135 

cfa2170a-1 3A/3B 0.24 0.035 0.133 

cfa2170a-2 3A/3B 0.24 0.035 0.118 

gwm445-3 2A 0.10 0.047 0.116 

gwm294-5 2A 0.02 0.048 0.083 

 میزان سدیم 
  Na  cfa2043-1 2A/2B 0.24 0.044 0.121 

 میزان پتاسیم 
 K  

cfa2043-2 2A/2B 0.27 0.010 0.207 

cfa2043-1 2A/2B 0.24 0.011 0.202 

gpw345-2 4D 0.37 0.013 0.190 

gpw345-3 4D 0.40 0.014 0.186 

نسبت میزان پتاسیم  
 به سدیم

+Na /+K 

cfa2043-1 2A/2B 0.24 0.019 0.168 

gpw2206-1 2A 0.45 0.022 0.160 

cfa2043-2 2A/2B 0.27 0.041 0.124 
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 MLMتنش بر اسا، های گندم تحت های پیوسته با صفات مورد مطالیه در ژنوتیپنشانگر -9 جدول
Table 9. Continuous markers with the studied traits in stressed wheat genotypes based on MLM 

 صفات 
Traits 

 نشانگر
Marker 

 میان کروموزومی
Chromosomal 

location 
MAF  مقدارP 

P-value 
R2 ضریب تبیین 

Adjusted R-
squared 

 سطح کلروفیل
Chlorophyll 

level 
gwm291-2 5A 0.4 0.037 0.128 

 قول برگ
Leaf length 

gpw2206-3 2A 0.10 0.010 0.201 
gwm95-2 2A 0.08 0.018 0.166 
gwm95-3 2A 0.45 0.019 0.164 

gwm410-1 5A/2B 0.08 0.047 0.114 
cfa2043-3 2A/2B 0.02 0.048 0.113 

 عرض برگ 
Leaf width cfd18-6 5D 0.35 0.015 0.18 

 سطح برگ 
Leaf area 

gwm339-2 2A 0.10 0.029 0.139 

gpw2206-3 2A 0.10 0.032 0.135 

gwm410-1 5A/2B 0.08 0.047 0.115 
cfd183-1 5D 0.27 0.049 0.112 
cfd183-2 5D 0.27 0.049 0.112 

وزن اشک کل 
 gwm194-2 4D 0.29 0.034 0.131 بیوما، 

TDM gpw345-2 4D 0.37 0.040 0.123 

 میزان سدیم 
Na 

gpw2206-3 2A 0.10 0.016 0.175 

gwm108-3 3B 0.32 0.028 0.146 

gwm108-4 3B 0.24 0.030 0.142 
gwm47-5 2A/2B 0.08 0.033 0.136 

gwm294-6 2A 0.05 0.041 0.124 
gwm312-1 2A 0.18 0.041 0.124 

 میزان پتاسیم 
K 

gwm47-3 2A/2B 0.02 0.012 0.196 

cfd18-7 5D 0.02 0.012 0.196 

gpw2206-4 2A 0.05 0.028 0.146 
cfd9-3 3D 0.08 0.042 0.123 

نسبت میزان  
 پتاسیم به سدیم

+Na /+K 

gwm108-3 3B 0.32 0.015 0.179 

gwm47-3 2A/2B 0.02 0.022 0.159 

cfd18-7 5D 0.02 0.022 0.157 
gwm108-4 3B 0.24 0.024 0.152 
gwm339-2 2A 0.10 0.031 0.137 
gpw2206-3 2A 0.10 0.05 0.112 

 کلی  گیرینتیجه
اوشه تیداد  که  داد  نشان  ژنتییی  سااتار  که  تجزیه  هایی 

می  K∆پارامتر   حداکثر اود  به  برابرنرسانرا  دو  است  ۲  با  د   .
( احتمالی  و K=۲زیرجمییت  جمییت  سااتار  تخمین  در   )

  ، . بر اسا، نتایج ارایه شدهندشد   محاسبه ماتریس در نظر گرفته 
ژنوتیپ در زیرجمییت دوم   19ژنوتیپ در زیرجمییت اول و  18

  نتایج بخش مولیولی بیانگر این بود که انتخام بر  ررار گرفتند.
برنامه  در  سریع  راه  یک  مولیولی  نشانگرهای  های اسا، 

اصلاحی است و اقلاعات ژنتییی بدست آمده از نشانگرهای  
  ، این  بر  بنا  .های اصلاحی نقش بسزایی داردمولیولی در برنامه 

ریزماهواره  هایبرای انتخام ژنوتیپ برتر با ارزش بالا، نشانگر

این می از  و  سازند  آشیار  را  بالایی  اندشیلی  روش تواند  رو 
ا و گزینش  ه نبندی آها، دستهنگاری ژنوتیپ مفیدی برای انگشت

می نشانگر  این  از  و  است  تنوع نشانگری  مطالیات  در  توان 
با داشتن بیشترین   gwm291نشانگر    ژنتییی گندم استفاده کرد.

به  مطالیه  این  در  اقلاعات اندشیلی  بهترین محتوای  عنوان 
  barc84نشانگر    لیو،  ییی شناسایی شدنشانگر برای آنالیز ژنت

  نشانگر .  دارای کمترین میزان محتوای اقلاعات اندشیلی بود
gpw345  ب  با افزا  دیکل در شرا  وما،یصفت    ش یتنش و با 

و    gwm108  یو نشانگرها  بدون تنش  دیدر شرا  میپتاس  زانیم
gwm47  میبه سد  میپتاس  زانیو نسبت م  میسد  زانیبا صفات م  
بالا م  را  ییارتباط  که  دادند  آنها  توانی نشان   ییشناسا  در  از 

 . کرد استفاده یشور  تنش به  متحمل یهانمونه
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