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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Water deficit stress is a serious threat to food security worldwide. 
Association mapping is a suitable method to identify the location of quantitative traits based on 
linkage disequilibrium, which is highly effective in describing complex genetic traits. This study 
aimed to evaluate the population structure and the SNP markers association morphological traits of 
spring wheat genotypes under water deficit stress conditions. 
Material and Methods: In this research, genome-wide association mapping was done for 111 
spring wheat genotypes. Phenotyping evaluation was done in the form of a simple lattice design 
with two replications in the agricultural year 2020-2021 under non stress and water deficit stress 
conditions in the experimental field of Gachsaran Rain-fed Agricultural Research Station in Iran. 
Genotyping of the samples was done using SNP markers (15 K SNP array) in Trait-Genetic 
company in Germany. Each genotype was evaluated using 15 thousand SNP markers. The obtained 
SNP data were filtered in terms of MAF indices (minor allele frequency) and missing data (Missing 
data >10%). From each of the 21 pairs of bread wheat homologous chromosomes, seven SNP 
markers with no missing data and with suitable distribution were selected (147 markers in total) to 
determine the structure of the studied population (Q matrix) using STRUCTURE 2.3 software and 
the number of groups (K) was identified. The studied traits were flag leaf area, number of nodes, 
first internode length, number of tiller per plant, number of fertile tillers per plant, number of 
infertile tiller per plant, and spike weight. Genome-wide association mapping using TASSEL 5.0 
software and the general linear model (GLM) method with Q matrix and decomposition into 
principal components with more than 80% justification (PCA) with 52 components was used. 
Results: The results of the analysis of variance showed that there was an acceptable genetic 
variation in terms of all studied traits and also the reaction of genotypes was different in facing 
water deficit stress.  
In the water deficit stress condition, chromosome 2A had the maximum significant correlation with 
39 and chromosome 5A had the minimum association marker with the trait with four. In the of 
water stress conditions, three bread wheat genomes (A, B, and D) accounted for 53, 36, and 11% of 
the frequency of marker-trait association, respectively. A and D genomes of bread wheat under 
water deficit stress conditions ratio to non-stress conditions assigned a more prominent role for the 
examined traits. In total in the non-stress and water deficit stress condition 180 and 111 marker trait 
association (MTA) were identified respectively. In the water deficit stress conditions, the number of 
correlations with markers for flag leaf area, first internode length, tiller of number per plant, and 
spike weight were 17, 24, 10 and 19, respectively. In the water deficit stress condition, the 
frequency of significant marker association more significant than in non-stress condition for traits 
of first internode and fertile tiller of number per plant. Three bread wheat genomes showed an 
unequal contribution for the studied traits in terms of the number of identified marker-trait 
associations (MTA). Also, genome A had a significant contribution to grain yield under water stress 
conditions with 74% of significant correlations between the marker and the spike weight trait. 
Conclusion: Finally, the MTAs identified in the present study can be used in the development of 
wheat breeding programs under water deficit conditions especially gene pyramiding or marker-
assisted selection. 
 
Keywords:  General linear model, Marker,Marker-trait association, Triticum aestivum L. 
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 های گندم بهاره و تجزیه ارتباط مطالعه ساختار جمعیت ژنوتیپ
 آبیصفت تحت شرایط کم -نشانگر
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 چکیده مبسوط
 یابی ارتباطی روش مناسبی جهت شناسایی جایگاه صفات کمی بریک تهدید جدی برای امنیت غذایی در سراسر جهان است. نقشه آبیکمتنش  مقدمه و هدف:

. هدف از این مطالعه ارزیابی ساختار جمعیت و تجزیه ارتباط اردی داساس عدم تعادل پیوستگی است که در تشریح نحوه توارث صفات پیچیده ژنتیکی کارآیی بالای
 بود.  آبیکمهای گندم بهاره در شرایط تنش با صفات مورفولوژیکی ژنوتیپ SNPنشانگرهای 

الب طرح لاتیس ساده با دو ر قگ دژنوتیپ گندم بهاره انجام شد. ارزیابی فنوتایپین 111 یابی ارتباطی در سطح ژنوم برایدر این پژوهش نقشه ها:مواد و روش
ها با آبی صورت گرفت. ژنوتایپینگ نمونهدر ایستگاه تحقیقات کشاورزی دیم گچساران تحت دو شرایط عدم تنش و تنش کم 1399-1400تکرار در سال زراعی 

مورد  SNPهزار نشانگر  15یپ با استفاده از نوتر ژدر کشور آلمان صورت گرفت. ه TraitGenetic( در شرکت 15 K SNP array) SNPاستفاده از نشانگرهای 
جفت  21از هر یک از  ( فیلتر شدند.Missing data >10%های از دست رفته )و داده MAFهایبه دست آمده از نظر شاخص SNPهای ارزیابی قرار گرفت. داده

و تعیین تعداد  Qنشانگر در مجموع( شد. حصول ماتریس  147تخاب )ان اسببا توزیع من و شدهگمفاقد داده  SNPهمولوگ گندم نان، هفت نشانگر  کروموزوم
گره، تعداد پنجه در بوته، . صفات مورد مطالعه سطح برگ پرچم، تعداد گره، طول اولین میانصورت گرفت STRUCTURE 2.3 افزارنرماز ( با استفاده Kها )گروه

و  TASSEL 5.0افزار با استفاده از نرم در سطح ژنومیابی ارتباطی برای نقشهگیری شد. وزن سنبله اندازه ه وبوتتعداد پنجه بارور در بوته، تعداد پنجه نابارور در 
 استفاده گردید.  مؤلفه 52با  (PCAدرصد ) 80ی اصلی با توجیه بیش از هامؤلفهو تجزیه به  Q( همراه با ماتریس GLMمدل خطی عمومی ) روش
تنش  مواجهه بادر ها ژنوتیپ داشت و همچنین واکنشوجود قابل قبولی مورد مطالعه تنوع ژنتیکی نشان داد که از نظر کلیه صفات نس ریانتایج تجزیه وا ها:یافته

را به فت ا صعدد کمترین ارتباط نشانگر ب چهاربا  A5و کروموزوم  دارمعنیعدد بیشترین ارتباط  39با  A2کروموزوم  آبی در شرایط عدم تنش. بودمتفاوت  آبیکم
ارتباط نشانگر با صفت را به خود  درصد فراوانی 11و  36، 53 هر یکترتیب ( بهDو  A ،Bگانه گندم نان )های سهژنوم آبیکمخود اختصاص دادند. در شرایط تنش 

در . ندمورد بررسی به خود اختصاص داد فاتی صآبی نسبت به شرایط عدم تنش نقش بارزتری را برادر شرایط تنش کمگندم نان  D و Aهایاختصاص دادند. ژنوم
آبی تعداد ارتباط با نشانگر برای ( شناسایی شد. در شرایط تنش کمMTAارتباط نشانگر با صفت ) 111و  180 ترتیببهآبی مجموع در شرایط عدم تنش و تنش کم

دار آبی فراوانی ارتباط معنیدر شرایط تنش کمبود.  19و  10، 24، 17ب تیترگره، تعداد پنجه در بوته و وزن سنبله بهصفات سطح برگ پرچم، طول اولین میان
گانه گندم نان از نظر تعداد های سهژنوممشاهده گردید. گره و تعداد پنجه بارور در بوته نشانگر بیشتری نسبت به شرایط عدم تنش آبی برای صفات طول اولین میان

درصد از ارتباطات  74با برخورداری از  Aهمچنین ژنوم نشان دادند.  صفات مورد مطالعههم نابرابری را برای ، سشده( شناسایی MTAصفت )با  ارتباط نشانگر
 داشت.  آبیکمدار نشانگر با صفت وزن سنبله، سهم بسزایی در عملکرد دانه تحت شرایط تنش معنی

ها ویژه هرمی ساختن ژنبه آبیکمنژادی گندم در شرایط تنش های بهسعه برنامهتو در تواندهای شناسایی شده در مطالعه حاضر میMTAدر نهایت  گیری:نتیجه
 و یا انتخاب به کمک نشانگر مورد استفاده قرار بگیرند. 

 
 .Triticum aestivum Lنشانگر، ، ارتباط نشانگر با صفت، مدل خطی عمومی های کلیدی:واژه

 

 قدمهم
های تیره گونه یکی از (L Triticum aestivum.گندم نان )   

 90/770به  2020باشد که تولید جهانی آن در سال غلات می
بینی (. پیشFAOSTAT, 2021) میلیون تن بالغ شده است

به بیش از نه میلیارد نفر  2050شود که جمعیت جهان تا سال می
درصد افزایش در عملکرد  60حداقل به در آن صورت برسد که 
ی دستیابی به این افزایش در عملکرد راب .(50) استگندم نیاز 

گندم لازم است نرخ بهبود کنونی که حدود یک درصد در سال 
(. این Lucas ,2012) درصد ارتقاء پیدا کند 6/1است به حداقل 

بینی بارندگی پیشبینی الگوهای غیرقابل امر بیشتر با پیش
 یسالخشکمرتبط با تغییرات آب و هوایی که منجر به وقوع 

(. با این IPCC ,2013شود )شود به چالش کشیده میشتر مییب
عملکرد نهایی، به مرحله رشد، شدت و طول  بهبودحال میزان 

et  Sarto ;2016et al.,  Daryanto) وقایع تنش بستگی دارد

 2017al.,  یسالمانند بسیاری از محصولات دیگر، خشک(؛ 
 Saeidi and) ردگذاروی گندم در تمام مراحل رشد تأثیر می

 2018et al.,  Ding; 2015et al.,  Wang ;2015Abdoli, .) 
، 1398طبق آمارنامه محصولات زراعی ایران در سال زراعی 

بیشترین میزان تولید دیم از بین محصولات زراعی مربوط به 
 92/65میلیون تن و سهم  23/5محصول گندم با تولید در حدود 

راعی دیم بود که ت زولادرصد از کل میزان تولید محص
 درصد(، 67/14درصد(، گلستان ) 01/18های کردستان )استان

لوم كشاورزي و منابع طبيعي ساريدانشگاه ع  
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درصد( و  89/7، کرمانشاه )درصد( 29/8آذربایجان شرقی )
های اول تا پنجم تولیدکنندگان درصد( در رتبه 02/7همدان )

درصد از کل  88/55. این پنج استان در حدود ندکشور قرار داشت
اند این سال را تأمین نمودهدر  دیم تولیدکنندگان گندم

(Agricultural Statistics, 2019.) 
های محیطی شامل گرما، شوری و خشکی تقریباً در تمام تنش
زنی تا مرحله رسیدگی تأثیر های گیاه از مرحله جوانهجنبه
یک تهدید  آبیکم(. تنش 2019et al.,  Nadeemگذارند )می

ی است که اثرات ودیتمحد ترینبینیجدی و غیرقابل پیش
نامطلوب فراوانی روی تولید محصولات زراعی در سراسر دنیا بر 

et al.,  Hussain; 2017et al.,  Anjum) گذاردجای می

های مختلف با ایجاد اختلال در فعالیت آبیکمتنش  (.2018
گیاهی نظیر آسیمیلاسیون کربن، کاهش تورژسانس، افزایش 

ادل گاز برگ اثرات مخرب زیادی ر تبیر دتخریب اکسیداتیو و تغی
کند و در نهایت منجر به کاهش را روی گیاهان ایجاد می

et  Chowdhury; 2018et al.,  Hussain)شود عملکرد می

2016al.,  .) حساسیت گیاه به خشکی یک پدیده است و به
گیاه، عوامل متعددی از جمله مرحله رشد گیاه، پتانسیل ژنتیکی 

همچنین خشکی  (.Zhu ,2002) ی داردبستگتنش طول و شدت 
گذارد و در ها، تعادل یونی تأثیر میبر رشد برگ، فعالیت آنزیم

et al.,  Todaka) گرددنهایت منجر به کاهش عملکرد می

2017et al.,  Anjum ;2017.) گزارشات پژوهشگران  بر اساس
، %74/20در مرحله آبستنی ) آبیکممختلف تنش 

(2009t al., e othSchneekl( طول سنبله ،))90/16%( ، Rizza

2004et al., پنجه ،))( 85/46زنی%( ،2004et al.,  Rizza ،))
2000et al.,  Sivamani ;) ،%50/65مرحله تشکیل دانه )

2006Salvi,  Tuberosa and و تعداد دانه در مرحله )
(( سبب کاهش 2004et al.,  Rizza% )46/64افشانی )گرده

 شود. می گندم ملکردع
نژادگران نشانگرهای مولکولی ابزارهای ارزشمندی برای به     

ها های فیزیولوژی هستند که به کمک آنبویژه در جنبهگیاهی 
های زنده و تحمل به تنشهای کنترل کننده صفاتی نظیر ژن

ورزی ژنتیکی های دستاعمال روشو  شدهغیرزنده را شناسایی 
 گیری از نشانگرهای مولکولی در بهرهد. نماینمیتر را آسان

های مؤثر در صفات نژادی از طریق مطالعه ژنهای بهبرنامه
این  کنترل کنندههای یابی ژنتحمل به تنش خشکی و مکان

گیرد. نشانگرهای ژنتیکی ها صورت میصفات و گزینش این ژن
اثری  معمولاً های هدف قرار داشته و ضمن اینکهدر نزدیکی ژن

بر فنوتیپ فرد ندارند، مکان مشخصی را در طول ژنوم به خود 
 ,.Mirmohammad-Meibodi et alدهند )اختصاص می

طور گسترده برای کشف معماری به QTLیابی نقشه(. 2015
صفات مهم زراعی مورد استفاده قرار گرفته است، زیرا  یکیژنت

. با این شوندمی کنترلتعداد زیادی ژن  یلهوسها بهاکثریت آن
وجود دارد، از  QTLیابی حال معایب قابل توجهی برای نقشه

ها که ممکن است جمله وضوح ضعیف و تعداد محدودی از آلل
های ای مورد ارزیابی قرار گیرد. با تولید نقشهدر هر مطالعه

 قدرتبا  تعیین ژنوتیپهای با وضوح بالا و روش پیوستگی
وتیدی ئمورفیسم تک نوکلبا پلی هاییعملیاتی بالا با تعداد داده

(SNP ) یابی نقشه تراکمگیری طور چشمبهتواسنته استQTL 
 دهد. را افزایش 

های مرتبط با QTLهای مفید جهت یافتن یکی از روش     
 1یابی ارتباطیتحمل به تنش خشکی، استفاده از مطالعات نقشه

 ز تنوعواسطه بهره جستن ا( بهAMیابی ارتباطی )است. نقشه
های طبیعی و لحاظ کردن تمام وقایعی که در موجود در جمعیت

داده است ارتباط بین تنوع  گونه رخطول تکاملی در ژنوم آن
Zhu ,کند )فنوتیپی و چندشکلی موجود در ژنوم را شناسایی می

همچنین با استفاده از نشانگرهایی با فراوانی و توزیع  .(2002
از دقت بالاتری  QTL mappingتر، نسبت به روش گسترده

(. 2003et al.,  Falush ;2014et al.,  Wang) برخوردار است
( در گیاه گندم به GWAS) 2در سطح ژنوممطالعه ارتباطی 

پلوئید بودن تر بودن ژنوم، توالی ناقص ژنوم و پلیدلایل بزرگ
های ها تعیین نشانگرها را برای کروموزومبرانگیز است. اینچالش
Sukumaran and Yu, کند )یار مشابه را دشوار میوگ بسهمول

ژنوم ممکن است فرصتی برای در سطح  مطالعه ارتباطی (.2014
در گندم را صفات کمی  کنندهکنترلهای تسریع در شناسایی ژن

 تجزیه و تحلیل (.2011et al.,  Quraishiرا فراهم کند )
عدم  ( بر اساسGWASیابی ارتباطی در سطح ژنوم )نقشه 

تعادل پیوستگی متمرکز است که دقت بسیار بالاتری نسبت به 
های دو والدینی متداول با استفاده از جمعیت QTLیابی نقشه
et al.,  Li) در معماری ژنتیکی صفات پیچیده دارد درکبرای 

 2022et al.,  Sallam a;2019.)  نشانگرانتخاب به کمک 
(MAS )3تنگنا شکستنکلیدی برای  تکنیکیک  عنوانبه 

 .شودیماصلاح برای بهبود پتانسیل عملکرد گندم در نظر گرفته 
ی موجود و هاژنبستگی به تعداد  MASپتانسیل کاربرد 

دارد. تا به امروز در  4نشانگرهای مولکولی با پیوستگی شدید
ژن با  40ژن در گندم کلون شده است که از این میان  65حدود 

2012et al.,  Liu ;) ط هستندمرتب عملکرد دانه و صفات مربوط

2017et al.,  Orczyk-Nadolska; 2018et al.,  Li .) 
های ارتباطی در سطح ارتقاء با توجه جایگاه ویژه نقشه     

( 1این پژوهش با دو هدف ) بهنژادیاطلاعات لازم جهت 
با  SNP( ارزیابی ارتباط نشانگرهای 2مطالعه ساختار جمعیت و )

های گندم بهاره تحت شرایط تیپژیک در ژنوصفات مورفولو
 آبی صورت پذیرفت.کمتنش 

 
 هامواد و روش

پژوهشی پردیس مزرعه ها در کشت و ارزیابی ژنوتیپ     
و آموزش کشاورزی در شهرستان گچساران از توابع  تحقیقات

انجام  1399-1400استان کهگیلویه و بویراحمد در سال زراعی 
طول متر،  710طح دریا مایش از سگرفت. ارتفاع محل آز

دقیقه شرقی و عرض جغرافیایی  50درجه و  50 آن جغرافیایی
باشد. اقلیم محل اجرای آزمایش دقیقه شمالی می 17درجه و  30

1- Association mapping                        2- Genome-Wide Association Study                     3- Bottleneck                      4- Tightly linked 
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ای با تابستان گرم و زمستان نسبتاً مدیترانه یوهوادارای آب
آزمایش در قالب طرح لاتیس ساده  این مرطوب و ملایم است.

های لاین حاصل از توده 111ید. در این تحقیق اجرا گرد 11×11
کشور در پنج قاره  28مختلف از  منشأمحلی گندم نان بهاره با 

 منشأآسیا، اروپا، امریکا شمالی و جنوبی، اقیانوسیه و دو ژنوتیپ 
ژنوتیپ گندم نان بهاره از  10نامعلوم داشت. همچنین از 

ذکر  1جدول در  هاآنایران و پاکستان که اسامی  هایکشور
های ناقص استفاده شد. برای شده است جهت کامل کردن بلوک

گذاری برای نام 121سهولت در شناسایی از اعداد یک تا 
 111های مولکولی روی یلتحلها استفاده شد، و تجزیه و ژنوتیپ

صورت گرفت. این منابع گیاهی از موسسه  الذکرفوقژنوتیپ 
-IPK)کشور آلمان زراعی از تحقیقات ژنتیک گیاهان 

Gatersleben در بانک ژن  که در حال حاضر( تهیه شده است
گندم دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان نگهداری 

ای و دارای بافت های قهوهشود. خاک مزرعه از نوع خاکمی
باشد. برای اجرای آزمایش قبل از رسیدن لومی رسی سیلتی می

اوآهن و دیسک نسبت به شخم و اده از گفصل کاشت با استف
های آزمایشی اقدام شد. نرم کردن خاک و کشت ارقام در کرت

 75کیلوگرم فسفات آمونیوم و  100کود شیمیایی بر مبنای 
کیلوگرم اوره در هکتار در حد فاصل شخم با گاوآهن و دیسک با 
خاک مخلوط گردید. منبع کود فسفره در این آزمایش فسفات 

با کاشت و منبع کود ازته نیترات آمونیوم بود.  نزماهمم آمونیو
برای تکمیل نمودن ازت مورد نیاز گیاه، در نیمه دوم اسفندماه 

های گندم، بلافاصله بعد از بارندگی در قبل از به ساقه رفتن بوته
سرک استفاده گردید. در  صورتبه، از کود نیترات آمونیوم منطقه

متر میلی 5/591اه گچساران در ایستگاین سال میزان بارندگی 
متر و میلی 3/166 بوده که در مقایسه با میانگین بلند مدت

درصد افزایش داشت.  91/35نسبت به سال زراعی گذشته 
و در بهار  3/154، در زمستان 2/437پراکنش بارندگی در پاییز 

ها در بارشدرصد  91/73عبارت دیگر، متر بود. بهصفر میلی
رصد در زمستان و صفر درصد در بهار به وقوع د 08/26پاییز، 

دهند که متوسط دمای های درجه حرارت نشان میداده پیوست.
بوده که نسبت به  گراددرجه سانتی 5/18سال زراعی اخیر 

گراد درجه سانتی 7/0میانگین بلند مدت و سال زراعی گذشته 
بود دو روز کاهش داشت. در سال زراعی اخیر تعداد روز یخبندان 

و سال زراعی گذشته یک  مدت که در مقایسه با میانگین بلند
 طوربهکه بود روز کاهش داشت. آزمایش شامل دو تکرار 

اجرا  آبیجداگانه در دو شرایط آزمایش عدم تنش و تنش کم
ژنوتیپ گندم  121ی شده ضدعفونگردید. در هر تکرار بذرهای 

زمایشی شامل کرت آ نان با تیپ رشدی بهاره کشت شدند. هر
متر در سانتییک خط به طول یک متر بود. بذور با فاصله پنج 

متری کشت شدند. فاصله بین دو عمق حدود سه الی پنج سانتی
. هر بلوک ناقص در این متر اعمال گردیدسانتی 25خط )کرت( 

نظر گرفته شد. در متر  5/2 آنطول  وژنوتیپ  11آزمایش شامل 
راهرو در  عنوانبهمتر بود که  5/1قص ی ناهافاصله بین بلوک

بین متر(  25/1نکاشت ) صورتبهپنج خط نظر گرفته شد. 

های هرز با تکرارهای اول و دوم گذاشته شد. مبارزه با علف
روش وجین دستی در چندین مرحله صورت گرفت. منبع تأمین 

آبی و عدم کم رطوبت برای هر دو شرایط محیطی آزمایش تنش
ت آسمانی و آبیاری بارانی تا قبل از مرحله نزولاتنش، 

(( 61زادوکس )مقیاس  2یافشانگرده) 1فنولوژیکی شروع گلدهی
(. قطع آبیاری در مرحله شروع 1974et al.,  Zadoksبود )

اعمال شد که تا مرحله برداشت  آبیگلدهی در محیط تنش کم
تداوم داشت، اما محیط عدم تنش در دو نوبت زمانی که 

اند، شامل مراحل ای گندم به اوایل مرحله زایشی رسیدههوتهب
)مقیاس  3و شروع پر شدن دانه )مرحله خمیری دانه گلدهی

et  Zadoks) (( رسیدند آبیاری انجام شد83الی  61زادوکس 

1974al., .)  صفات مورد مطالعه در این پژوهش شامل سطح
ربع متر م(، سانتیMuller,1991)) Mullerبرگ پرچم به روش 

، تعداد در بوتهگره، تعداد پنجه (، تعداد گره، طول اولین میان
 و وزن سنبله بود.در بوته ، تعداد پنجه نابارور در بوته پنجه بارور

 آبیتنش کمو  عدم تنش آبیتجزیه واریانس برای هر دو شرایط 
 ارتباطمطالعه  صورت گرفت. سپس 1/9نسخه  SAS افزاربا نرم

یک با استفاده از آنالیز همبستگی پیرسون فولوژبین صفات مور
 ggplot2 از بسته Heat-Mapبرای ترسیم نمودار  .تعیین شد

  استفاده شد. Rافزاری نرم
 هامولکولی و تجزیه دادهارزیابی 

 SNP (15 Kها با استفاده از نشانگرهای ژنوتایپینگ نمونه       

SNP array در شرکت )TraitGenetic  ن صورت آلمادر کشور
ها مورد SNPای از گرفت. هر ژنوتیپ با استفاده از مجموعه

 دست آمده از نظر به SNPهای ارزیابی قرار گرفت. داده
های ( و دادهMinor Allele Frequency) MAF هایشاخص

از  ( فیلتر شدند.Missing data less than 10%از دست رفته )
نان، هفت نشانگر ندم همولوگ گ جفت کروموزوم 21هر یک از 

SNP  نشانگر  147با توزیع مناسب انتخاب ) و شدهگمفاقد داده
( با Qدر مجموع( شد تا ساختار جمعیت مورد مطالعه )ماتریس 

( Kها )و تعداد گروه STRUCTURE 2.3 افزارنرماستفاده از 
افزار دهند توسط نرمکه ساختار جمعیت را بهتر نشان می

Structure harvester شود. معیار انتخاب این نشانگرها عیین ت
و  شدهگمتوزیع یکنواخت در سراسر کروموزوم و نداشتن داده 

یک  صورتبهنشانگر  147های داده هتروزیگوت بود. داده
یازدهی و ماتریس حاصل برای امت)حضور( و صفر )بدون حضور( 

 مالیهای احتمنظور تعیین زیرگروهبهساختار جمعیت استفاده شد. 
 Structureافزار و بررسی ساختار جمعیت از روش بیزین و نرم

2.3.4V  (2000et al.,  Pritchard; 2003Falush et al.,  )
ژنوتیپ گندم نان بهاره با  111استفاده شد. این آنالیز روی 

تکرار  100000)استقلال آللی( و  Burn-inبار  100000
MCMC (Marker Chain Monte Carlo )ر مختلف قادیدر م

K  از(تکرار برای هر  5و  10تا  1K انجام گرفت و عدد )K 
محاسبه و تعیین شد. در نهایت با  delta Kبهینه بر اساس روش 

 delta Kبهینه که مربوط به بیشترین مقدار  Kتعیین 
( و ماتریس سهم Fstآمده بود، میانگین شاخص تثبیت )دستبه

1- Flowering                                                                         2- Pollination                                                           3- Dough development                       
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سپس با استفاده از شد.  اسبهافزار مح( با همین نرمQعضویت )
های ژنوتایپی و اطلاعات ساختار جمعیت، های فنوتایپی، دادهداده

SNP ی شناسایی شدند. آبکمهای مرتبط با تحمل به تنش
 افزاربا استفاده از نرم در سطح ژنومیابی ارتباطی نقشه
5.0TASSEL  1مدل خطی عمومی و روش (GLM همراه با )

( با توجیه بیش PCA) ی اصلیهاؤلفهمه و تجزیه ب Qماتریس 
یابی مولفه انجام گردید. برای نقشه 52درصد از تنوع با  80از 

های با فراوانی بیش از پنج ارتباطی در سطح ژنوم فقط از آلل

منظور شناسایی نشانگرهای مرتبط در ادامه به درصد استفاده شد.
از  آبیمش کنتو  عدم تنش آبیمطالعه در شرایط  با صفات مورد

روش مدل خطی عمومی  یابی ارتباطی در سطح ژنوم بانقشه
(Q+PCAبا میانگین داده ) افزار در نرمهاTASSEL 5.0 

یابی ارتباطی فقط نشانگرهایی با فراوانی . برای نقشهاستفاده شد
-P بیش از ده درصد مورد استفاده قرار گرفت و مقادیر آماره

value  ایگشت برآورد شد.ج 1000با  001/0کمتر از 

 

 مطالعه شده هایمنشأ ژنوتیپکد و  -1جدول 
Table 1. Code and origin of the studied genotypes  

 شماره
Code 

 ژنوتیپ
Genotype 

 امنش
Origin 

 شماره
Code 

 ژنوتیپ
Genotype 

 امنش
Origin 

 شماره
Code 

 ژنوتیپ
Genotype  

 امنش
Origin 

1 TRI 403 ( آمریکاUSA) 42 TRI 4116 ( ایتالیاITA) 83 TRI 6129 ( ایرانIRN) 
2 TRI 2513 ( چینCHN) 43 TRI 4117 ( ایتالیاITA) 84 TRI 6148 ( ایرانIRN) 
3 TRI 2619 ( نپالNPL) 44 TRI 4118 ( ایتالیاITA) 85 TRI 10296 ( مکزیکMEX) 

4 TRI 2656  ( هندIND) 45 TRI 4126 ( ایتالیاITA) 86 TRI 10297 بر( زیلBAR) 
5 TRI 2679  ( هندIND) 46 TRI 4130 ( ایتالیاITA) 87 TRI 10311  ( ژاپنJPN) 
6 TRI 2835 ( افغانستانAFG) 47 TRI 4141 ( ایتالیاITA) 88 TRI 10336 ( چینCHN) 
7 TRI 2889 ( نپالNPL) 48 TRI 4144 ( ایتالیاITA) 89 TRI 10338 ( چینCHN) 
8 TRI 3126  پرتغال(PRT) 49 TRI 4545 ( استرالیاAUT) 90 TRI 10340 ( چینCHN) 
9 TRI 3242 ( آمریکاUSA) 50 TRI 4145 ( ایتالیاITA) 91 TRI 10591  ( قبرسCYP) 
10 TRI 3438 ( آلمانGER) 51 TRI 4148 ( ایتالیاITA) 92 TRI 10593  ( قبرسCYP) 
11 TRI 3477 ( نیوزلندNZL) 52 TRI 4149 ( ایتالیاITA) 93 TRI 10620  ( قبرسCYP) 
12 TRI 3492 ( نپالNPL) 53 TRI 4171 ( ایتالیاITA) 94 TRI 10625  ( قبرسCYP) 
13 TRI 3511 ( پرتغالPRT) 54 TRI 4540 ( شورویSUN) 95 TRI 10654  ( قبرسCYP) 
14 TRI 3513 ( انگلستانGBR) 55 TRI 4547 ( شیلیCHL) 96 TRI 10688 ( یونانGRC) 
15 TRI 3526 ( پرتغالPRT) 56 TRI 4549 ( شیلیCHL) 97 TRI 10692 ( یونانGRC) 
16 TRI 3564 ( پرتغالPRT) 57 TRI 4551 ( شیلیCHL) 98 TRI 10693 ( یونانGRC) 
17 TRI 3569 ( اروگوئهURY) 58 TRI 4563 ( ایتالیاITA) 99 TRI 10697 ( یونانGRC) 
18 TRI 3570 ( هندIND) 59 TRI 4919 ( استرالیاAUT) 100 TRI 10702 ( یونانGRC) 
19 TRI 3631 ( کاناداCAN) 60 TRI 4940 ( آمریکاUSA) 101 TRI 10703 ( یونانGRC) 
20 TRI 3633 ( کاناداCAN) 61 TRI 4942 ( آمریکاUSA) 102 TRI 10704 ( نامعلومUNM) 
21 TRI 3664 ( آلمانGER) 62 TRI 4943 ( سوئدSWE) 103 TRI 10705 ( یونانGRC) 
22 TRI 3831 ( پرتغالPRT) 63 TRI 5262 ( استونیEST) 104 TRI 10707 ( یونانGRC) 
23 TRI 3839 ( فرانسهFRA) 64 TRI 5304 ( سوئدSWE) 105 TRI 10709 ( یونانGRC) 
24 TRI 3842 ( پرتغالPRT) 65 TRI 5310 ( فرانسهFRA) 106 TRI 10710 ( نامعلومUNM) 
25 TRI 3874 ( ایتالیاITA) 66 TRI 5315 ( آرژانتینARG) 107 TRI 10780 ( یونانGRC) 
26 TRI 3881 ( ایتالیاITA) 67 TRI 5325 ( آرژانتینARG) 108 TRI 10781 ( یونانGRC) 
27 TRI 3895 ( فرانسهFRA) 68 TRI 5332 ( آمریکاUSA) 109 TRI 10785 ( یونانGRC) 
28 TRI 3925 ( اروگوئهURY) 69 TRI 5333 ( اسپانیاESP) 110 TRI 11020 ( آمریکاUSA) 
29 TRI 3929 ( چینCHN) 70 TRI 5342 ( آلمانGER) 111 TRI 11082 ( آلمانGER) 

30 TRI 3926 ( اروگوئهURY) 71 TRI 5357 ( آلمانGER) 112 Bam ( ایرانIRN) 
31 TRI 3931 ( چینCHN) 72 TRI 5386 ( بلغارستانBGR) 113 Kavir ( ایرانIRN) 
32 TRI 3955 ( نپالNPL) 73 TRI 5425 ( اسپانیاESP) 114 Sardari ( ایرانIRN) 
33 TRI 3964 ( نپالNPL) 74 TRI 5426 ( سوئدSWE) 115 Chamran 2 ( ایرانIRN) 
34 TRI 3981 ( نپالNPL) 75 TRI 5438 ( آمریکاUSA) 116 Gonbad ( ایرانIRN) 
35 TRI 4013 ایتالیا (ITA) 76 TRI 6503 ( ایرانIRN) 117 SARC-3 ( پاکستانPAK) 
36 TRI 4041 ( کاناداCAN) 77 TRI 5645 ( ایرانIRN) 118 SARC-1 ( پاکستانPAK) 
37 TRI 4042 ( چینCHN) 78 TRI 5653 ( ایرانIRN) 119 Arg ( ایرانIRN) 
38 TRI 4056  ( هندIND) 79 TRI 5692 ( ایرانIRN) 120 SARC-4R پا( کستانPAK) 
39 TRI 4081 ( پرتغالPRT) 80 TRI 5984 ( ایرانIRN) 121 SARC-4W ( پاکستانPAK) 
40 TRI 4112 ( افغانستانAFG) 81 TRI 6094 ( ایرانIRN)    
41 TRI 4113 ( افغانستانAFG) 82 TRI 6108 ( ایرانIRN)    

USA آمریکا؛ ،CHN چین؛ ،NPLنپال؛ ،IND هند؛ ،AFGتان؛ انس، افغPRT پرتغال؛ ،GER آلمان؛ ،NZL نیوزیلند؛ ،GBR انگلستان؛ ،URY ،؛ اروگوئهCAN کانادا؛ ،FRA فرانسه؛ ،ITAایتالیا؛ ،AUT ،
 UNM، یونان و GRC، قبرس و CYP ؛ ژاپن؛JPN، برزیل؛ BRA، ایران؛ IRN، بلغارستان؛ BGR، اسپانیا؛ ESP، آرژانتین؛ ARG، استونی؛ EST، سوئد؛ SWE، شیلی؛ CHL، شوری؛ SUNاسترالیا؛ 

 نامعلوم

  

1- General Linear Model 
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 نتایج و بحث
طرح لاتیس ساده  بر اساسنتایج حاصل از تجزیه واریانس      

های نشان داد که مزیت نسبی این طرح نسبت به طرح بلوک
کامل تصادفی برای بیشتر صفات در هر دو شرایط عدم تنش و 

بود، ز صد( آبی برای صفات مورد بررسی کم )کمتر اتنش کم
مربعات بر  یانگینم یاضیر یدو ام هاواریانس برآورد روینازا

(. 2گرفت )جدول  صورت تصادفی های کاملبلوک اساس طرح
نشان داد که بین  2تجزیه واریانس طبق جدول نتایج حاصل از 

داری در سطح ها از نظر کلیه صفات اختلاف معنیژنوتیپ

د داشت که این یش وجواحتمال یک درصد در دو شرایط آزما
ها از نظر صفات مورد بیانگر وجود تنوع مطلوب ژنوتیپ موضوع

در واکنش  هاآنمطالعه و احتمال وجود سازوکارهای مختلف بین 
توان از این صفات یماست که در مطالعات آتی  آبیبه تنش کم
مند شد. در حقیقت وجود تنوع ژنتیکی در نژادی بهرهدر اهداف به

های با جهت انتخاب ژنوتیپ آبیا شرایط تنش کمرتبط بصفات م
ینه سازوکارهای مرتبط با تحمل به بهعملکرد بالا و درک 

بنابراین جمعیت مورد مطالعه جمعیت  ی در گندم مؤثر است.آبکم
باشد.یابی ارتباطی در سطح ژنوم میمناسبی برای نقشه

 آبیدر شرایط بدون تنش و تنش کم های گندم نان بهارهدر ژنوتیپ سنبلهو وزن  صفات مورفولوژیک تجزیه واریانس -2جدول 
Table 2. Analysis of variance for the morphological and spike weight in spring bread wheat genotypes under non stress   
             and water deficit stress. 

 منابع تغییرات
Source of variation  

برگ  سطح
 Flag) پرچم

leaf area) 

 تعداد گره
(Number 

of node) 

طول اولین 
 میان گره

(First 

internode 
length) 

در  تعداد پنجه
 بوته

(Tiller 

number 
per plant) 

 تعداد پنجه بارور
 در بوته

(Fertile tiller 

number) 

در  تعداد پنجه نابارور
 بوته

(Infertile tiller 

number per plant) 

 زن سنبلهو
(Spike 

weight) 

 میانگین مربعات 
Mean of squear  

 بلوک
Block 

 عدم تنش
Non-stress 

ns 10.45 ns 0.14 ns 0.11 ** 51.00 ** 47.24 * 2.42 ns 0.07 

 آبیکمتنش 
Water-deficit 

stress 
ns 0.50 ns 0.23 ns 0.21 ** 64.30 ** 29.95 ns 7.22 ns 0.01 

 ژنوتیپ
Genotype 

 عدم تنش
Non-stress 

** 105.81 ** 0.57 ** 7.77 ** 15.97 ** 71.72 ** 4.25 ** 0.72 

 آبیکمتنش 
Water-deficit 

stress 
** 41.68 ** 0.81 ** 2.53 ** 23.54 ** 9.83 ** 20.64 ** 0.59 

 اشتباه آزمایشی
Error 

experimaental  

 عدم تنش
Non-stress 1.88 0.24 0.18 2.97 1.17 0.55 0.03 

 آبیکمتنش 
Water-deficit 

stress 
6.05 0.10 0.26 3.69 1.98 1.03 0.04 

 ضریب تغییرات
Coefficient of variation  

 عدم تنش
Non-stress 13.49 7.35 5.36 18.19 16.97 32.71 8.58 

 11.92 25.98 16.04 13.41 5.30 12.24 10.95 آبیکمتنش 
ns** درصد  1و  5دار و معنی دار در سطح احتمال معنی غیر تیبتربه: ، * و 

ns, * and **: Non-significant and significant at 5 and 1 percent probability level, respectively 

                                              

منظور بررسی ارتباط صفات مورد مطالعه با همدیگر و به    
ابط احتمالی آنها با همدیگر در دو شرایط عدم تنش سایی روشنا
و تشکیل ماتریس ضرایب همبستگی فنوتیپی  آبیتنش کمو 

ساده بین صفات از ضریب همبستگی پیرسون استفاده گردید. 
در شرایط عدم تنش نشان داده شده  یکگونه که در شکل همان

 ا تعداداست یک همبستگی قوی بین صفات تعداد پنجه بارور ب
( و تعداد پنجه نابارور با تعداد پنجه در  0.01r<0.78) پنجه در بوته

شود. وجود این ارتباط حاکی از ( مشاهده می 0.01r<0.62بوته )
اثر مستقیم این صفات روی همدیگر است. همچنین در این 
شرایط بین وزن سنبله با طول اولین میانگره همبستگی متوسط 

 تنش در شرایط دو بق شکل ردید. طداری مشاهده گو معنی

بین صفت تعداد پنجه نابارور در بوته با تعداد پنجه در  آبیکم
 ( مشاهده شد.  0.01r<0.79بوته یک همبستگی قوی )

تجزیه همبستگی روشی برای بررسی رابطه بین متغیرهاست.     
( Mohseni et al., 2016و همکاران ) محسنیای در مطالعه

تنش رطوبتی همبستگی مثبت و ه در شرایط گزارش دادند ک
داری بین صفت وزن سنبله اصلی با مساحت برگ و معنی

داری بین تعداد پنجه کل در بوته با همبستگی منفی و معنی
مساحت برگ پرچم مشاهده گردید. همچنین آنها اظهار داشتند 
که بین وزن سنبله اصلی با تعداد پنجه کل در بوته همبستگی 

 دید.اهده نگرمش دارمعنی
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؛ تعداد گره (FLA) های گندم نان در شرایط عدم تنش. سطح برگ پرچمماتریس همبستگی بین صفات مورفولوژیک و وزن سنبله ژنوتیپ نقشه حرارتی -1 شکل

(NN)؛ طول اولین میان( گرهFIL( ؛ تعداد پنجه در بوته)TN)( ؛ تعداد پنجه بارور در بوتهFTN)نابارور در  ؛ تعداد پنجه( بوتهITN( و وزن سنبله )SW.) 
Figure 1. Heat map of the correlation matrix between morphological and spike weight traits of bread wheat genotypes in non-stress 

conditions. Flag Leaf Area (FLA); Number of Node (NN); First Internode Length (FIL); Tiller Number per plant (TN); Fertile Tiller 
Number per plant (FTN); Infertile Tiller Number per plant (ITN) and Spike Wight (SW). 

 
؛ تعداد FLA. سطح برگ پرچم،  آبیکمهای گندم نان در شرایط تنش ماتریس همبستگی بین صفات مورفولوژیک و وزن سنبله ژنوتیپنقشه حرارتی  -2شکل 

 . SWو وزن سنبله،  ITN؛ تعداد پنجه نابارور در بوته، FTN ؛ تعداد پنجه بارور در بوته،TN؛ تعداد پنجه در بوته، FILگره، ؛ طول اولین میانNNه، گر
Figure 1. Heat map of the correlation matrix between morphological and spike weight traits of bread wheat genotypes in water deficit 
stress conditions. Flag Leaf Area (FLA); Number of Node (NN); First Internode Length (FIL); Tiller Number per plant (TN); Fertile 

Tiller Number per plant (FTN); Infertile Tiller Number per plant (ITN) and Spike Wight (SW). 

 
یابی ارتباطی دارد ولی این هایی که نقشهتعلیرغم مزی     

دلیل وجود ساختار در جمعیت سبب ایجاد ارتباط کاذب روش به
شود. در این مطالعه تجزیه ساختار با بین نشانگر با صفت می

 Structureو Structureافزار نشانگر و نرم 147استفاده از 

Harveste  که شاخص نشان دادdelta K را در ار ین مقدبیشتر
2K= بنابراین دهنده وجود دو تا زیر جمعیت بود. دارد که نشان

(. 4و شکل  3ژنوتیپ در دو زیر گروه تقسیم شدند )شکل  111
 Qماتریس  Structureافزار در نرم =2Kدر نهایت با قرار دادن 

دست آمد. وجود ها ذکر نشده است( بهعلت حجم زیاد داده)به
تواند به دلایلی از جمله لاسم، میپیک ژرم ها درونزیرگروه

تفاوت در منشا جغرافیایی، گزینش طبیعی یا مصنوعی یا رانش 
؛ Buckler and Thornsberry, 2002) ژنتیکی باشد
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2005et al.,  Garcia‐Flint.) افزار شده توسط نرمنمودار ارائه
Structure  ( نیز تأییدی5ژنوتیپ گندم بهاره )شکل  111برای 

ها و باشد که محور افقی مربوط به ژنوتیپبهینه می Kبر مقدار 
دهد. محور عمودی سهم تعلق هر فرد به هر گروه را نشان می

، وقتی درصد عضویت نمودار ساختار جمعیتهمچنین در این 
باشد، ژنوتیپ به  7/0یک ژنوتیپ به یک خوشه بیشتر یا مساوی 

رتی که درصد عضویت شود، ولی در صوآن خوشه نسبت داده می
کیبی )مخلوط شده( عنوان ژنوتیپ ترکمتر از این مقدار باشد، به

های در برنامه (.2011et al.,  Spataroشود )در نظر گرفته می
گران گندم نیز از شیوه اصلاحی گندم تعداد زیادی از اصلاح

 ,et  Ahmed ;2018Bilgrami) ساختار جمعیت استفاده کردند

 2018et al.,  kumaranSu ;2021al., .)  گزارش شده است

 ی که ترکیب ژنتیکی متنوعی دارند هایکه آن دسته از توده
توانند برای ترکیبات مورد نیاز برای تولید چندین صفت می

دار جهت بدست آوردن عملکرد بهتر استفاده شوند معنی
(2022al.,  et Ahmedتشخیص توده .) های گندم بر اساس

بینی کردن آنها برای غربالگری موثر و پیشپایه ژنتیکی 
های اصلاحی گندم برای تولید ارقام نامهها در برزودرسی توده

در مطالعه  (.2021et al.,  Ahmedپرمحصول مفید خواهد بود )
یابی ارتباطی جو ( در مورد نقشه2018زراع کهن و همکاران )

و  AFLPنشانگرهای  407تحت تنش شوری با استفاده از 
SSR  ساختار ژنتیکی جمعیت را به دو زیر جمعیت فرعی ،

(K=2تقسی ).م کردند 

  
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 دهدها را نشان میو محور افقی تعداد زیرجمعیت ΔK. محور عمودی مقدار Structure Harvesterها با استفاده از تعیین زیرگروه -3شکل 
Figure 3. Determining subgroups using Structure Harvester. The vertical axis shows the value of ΔK and the horizontal 

axis shows the number of subpopulations 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 دهدنشان می SNPنشانگرهای  147لگاریتم ارزش حداکثر درست نمایی برای تجزیه بر اساس  Structure harvesterافزار نتایج نرم -4شکل 
Figure 4 . The results of the Structure harvester software show the logarithm of the maximum likelihood value for analysis 

based on 147 SNP markers 
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عمودی سهم تعلق هر فرد به هر ها و محور (، محور افقی مربوط به ژنوتیپK=2) SNPنشانگر  147نمودار ساختار جمعیت با استفاده از  -5شکل 
 باشد.دهنده یک زیرگروه میندهد و هر رنگ نشان میگروه را نشا

Figure 5. Population structure diagram using 147 SNP markers (K=2), the horizontal axis corresponds to genotypes and 
the vertical axis shows the contribution of each individual to each group, and each color represents a subgroup. 

 

برای  1ایلومینا K90 از آرایه  K SNP15در این مطالعه     
. استفاد شدیک ژهای مرتبط با صفات مورفولوSNPشناسایی 

ت مورد مطالعه در شرایط عدم تنش و تنش اارتباط نشانگر با صف
ارتباط نشانگر با صفات مورد انی اوفر. توزیع ارزیابی شدندآبی کم

(. در شرایط 3اوت بودند )جدول مطالعه در شرایط عدم تنش متف
 ترتیب با( بهDو  A ،Bگانه گندم نان )های سهعدم تنش ژنوم

. مشاهده گردیددرصد  3و  48، 49 دارتوزیع فراوانی ارتباط معنی
با  5A زومو کرومو دارمعنیبیشترین ارتباط  39با  2Aکروموزوم 

 م تنشعدد کمترین ارتباط نشانگر با صفت در شرایط عد چهار
 ها نشان داده )داده به خود اختصاص داد Aدر بین ژنوم 

ترتیب هر کدام به 4Bو  7Bهای کروموزوم Bژنوم  در. اند(نشده
( بیشترین و کمترین MTA2ارتباط نشانگر با صفت ) 2و  21با 

ها )داده یط عدم تنش نشان دادندشرادر ارتباط نشانگر با صفت 
 چهاربا  7D ایط عدم تنش کروموزوم. در شراند(نشان داده نشده

 دار با نشانگرفروانی ارتباط معنیارتباط نشانگر با صفت بیشترین 
برای صفات مورد مطالعه به  Dهای ژنوم را در بین کروموزوم

فراوانی زیع . تواند(ها نشان داده نشده)داده خود اختصاص داد
های ومدر ژن آبیتنش کمارتباط نشانگر با صفت برای شرایط 

گانه های سه(. ژنوم3گانه گندم نان نیز متفاوت بودند )جدول سه
درصد ارتباط 11و  36، 53 دارایترتیب ( بهDو  A ،Bگندم نان )

به خود  آبیتنش کمدار نشانگر با صفت را در شرایط معنی
شرایط عدم  در مقایسه با آبیتنش کمشرایط  اختصاص دادند. در

 در فراوانیدرصد  هشتاختلافی بیش از  گندم نان Dتنش ژنوم 
نتایج این مطالعه شان داد. با صفت را ندار نشانگر ارتباط معنی

 Dو  Aهای ژنوم آبیتنش کمدر شرایط حاکی از آن است که 
شترین و نقش بارزتری را نسبت به شرایط عدم تنش داشتند. بی

 آبیتنش کمصفت در شرایط  اارتباط نشانگر ب فراوانیکمترین 
 1Aو  7Aهای ترتیب روی کروموزومگندم نان به Aبرای ژنوم 

 5Bو  1Bهای کروموزومهمچنین در این شرایط یابی شد. مکان
فراوانی ارتباط نشانگر با  عتری برای توزیترتیب نقش مهمبه

نسبت  1Dکروموزوم  Dند. در ژنوم صفات مورد مطالعه نشان داد

دار بیشتری ارتباط معنیفراوانی  های این ژنومبه بقیه کروموزوم
 خود اختصاص داد. را به

ترتیب به آبیتنش کمطور کلی در دو شرایط عدم تنش و به   
نشانگر با سطح برگ پرچم روی دار معنیارتباط  17و  43

(. در 4)جدول  شد مشاهدهگندم نان مختلف های کروموزوم
رچم روی ارتباط نشانگر با سطح برگ پ 12شرایط عدم تنش 

دار نشانگر ارتباط معنی یکو  Bارتباط روی ژنوم  30و  Aژنوم 
ها نشان داده توزیع شد )داده Dبا سطح برگ پرچم روی ژنوم 

ارتباط نشانگر با سطح  13 آبیتنش کمنشده است(. در شرایط 
و دو ارتباط  Bارتباط روی ژنوم  یکو  Aبرگ پرچم روی ژنوم 

توزیع شد  Dگ پرچم روی ژنوم دار نشانگر با سطح برمعنی
تنش ها نشان داده نشده است(. در این مطالعه در شرایط )داده

با یک  7Aو  1A هایو کروموزوم 11با  2Aکروموزوم  آبیکم
 را Aرا در ژنوم دار نشانگر با سطح برگ پرچم عدد ارتباط معنی

خود اختصاص دادند. همچنین در این مطالعه مشخص شد که  به
گونه هیچ Aهای ژنوم بقیه کروموزوم آبیتنش کمیط در شرا

برای سطح برگ پرچم  SNPداری را با نشانگرهای ارتباط معنی
ارتباط نشانگر  آبیتنش کمنشان ندادند. در شرایط عدم تنش و 

های گندم ی کروموزومرو 12و  38ترتیب با صفت تعداد گره به
فت تعداد گره روی انگر با صنان توزیع شدند. توزیع ارتباط نش

تنش گانه گندم نان در هر دو شرایط عدم تنش و های سهژنوم
اند(. در شرایط عدم ها نشان داده نشدهمتفاوت بودند )داده آبیکم

داری نشانگر با صفت تعداد گره ارتباط معنی 28با  Bتنش ژنوم 
با سه عدد کمترین ارتباط معنی داری نشانگر  Dترین و ژنوم بیش

 ت را به خود اختصاص دادند. با صف
 Aبیشترین )نه ارتباط( و ژنوم  Dژنوم  آبیتنش کمدر شرایط    

 تعداد گره دار نشانگر با صفتکمترین )یک ارتباط( ارتباط معنی
در این  اند(. همچنینها نشان داده نشده)داده را نشان دادند

صفت  با نه عدد بیشترین ارتباط نشانگر با 7Aشرایط کروموزوم 
گره در تعداد گره در این مطالعه نشان داد. طول اولین میان

 ارتباط  24و  14ترتیب به آبیتنش کمشرایط عدم تنش و 
 

1- Illumina                                                                                                                                                2- Marker Trait Association 
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(. توزیع 4خود اختصاص دادند )جدول نشانگر با صفت را به
های گندم لین میانگره در ژنوتیپفراوانی ارتباط نشانگر با طول او

وزیع فراوانی ارتباط نشانگر با متفاوت بودند. بیشترین ت بهاره
و  Aطول اولین میانگره در شرایط عدم تنش متعلق به ژنوم 

و گانه گندم سه هایدر بین ژنوم Aبود. ژنوم  4Aکروموزوم 
دار نشانگر با صفت( در شرایط ارتباط معنی 10) 7Aکروموزوم 

را گره نقش بارزتری طول اولین میانبرای صفت  آبیکمتنش 
داشتند. همچنین های گندم بهاره بقیه ژنوم و کروموزومنسبت به 

و در نهایت ژنوم  %33با  Bژنوم  ،%50با  Aژنوم  شرایطدر این 
D  گره را توزیع فراوانی ارتباط نشانگر با طول اولین میان %17با

داری نشانگر با ارتباط معنی 11م تنش در شرایط عد ند.دنشان دا
این مطالعه مشاهده گردید. صفت تعداد پنجه در بوته در 
 Bدار نشانگر مربوط به ژنوم بیشترین توزیع فروانی ارتباط معنی

درصد در مرتبه دوم قرار گرفت.  %30با  Dو ژنوم  %60با 
با سه ارتباط نشانگر با تعداد پنجه در بوته  7Aکروموزوم 

به خود  Aترین توزیع فراوانی ارتباط نشانگر را در ژنوم بیش
 د.اختصاص دا

داری نشانگر با تعداد ارتباط معنی 10 آبیدر شرایط تنش کم   
پنجه در بوته مشاهده گردید. بیشترین توزیع فراوانی ارتباط 

با  Aو ژنوم  %60با  Bدار نشانگر با صفت مربوط به ژنوم معنی
روانی ارتباط نشانگر با تعداد پنجه در بوته کمترین توزیع ف 10%

در این مطالعه در  اند(.نشان داده نشده ها)دادهرا نشان داد 
های بقیه کروموزوم 3Aغیر از کروموزوم به آبیشرایط تنش کم

داری را برای صفت تعداد پنجه در گونه ارتباط معنیهیچ Aژنوم 
هر کدام با دو ارتباط  5Bو  3Bهای بوته نشان ندادند. کروموزوم

بیشترین توزیع  دار نشانگر با صفت تعداد پنجه در بوتهمعنی
نشان دادند. در شرایط عدم تنش  Bفراوانی نشانگر را در ژنوم 

ترتیب نقش بارزتری برای صفات تعداد به Aو  Bترتیب ژنوم به
پنجه بارور در بوته و تعداد پنجه نابارور در بوته داشتند )جدول 

دار دارای ارتباط معنی Bدر شرایط عدم تنش فقط ژنوم (. 3
 5Bت تعداد پنجه بارور در بوته بود. کروموزوم نشانگر با صف

بیشترین توزیع فراوانی نشانگر با صفت تعداد پنجه بارور در بوته 
ها نشان داده نشده است(. در شرایط عدم تنش را نشان داد )داده

 و تعداد پنجه نابارور در بوته صفات تعداد پنجه بارور در بوته 
صفات را نشان دادند )جدول  ارتباط نشانگر با 25و  8ترتیب به
4 .) 

بیشترین توزیع فراوانی ارتباط نشانگر با صفات تعداد پنجه      
 بارور در بوته و تعداد پنجه نابارور در بوته را در شرایط تنش 

بیشترین  آبیبود. در شرایط تنش کم Bمربوط به ژنوم  آبیکم
ر بوته روی توزیع فراوانی ارتباط نشانگر با تعداد پنجه بارور د

یابی شد. در شرایط تنش )شش نشانگر( مکان 1Bکروموزوم 
دار نشانگر با صفات تعداد ارتباط معنی 14و  15تعداد  آبیکم

پنجه بارور در بوته و تعداد پنجه نابارور در بوته مشاهده شد 
بیشترین فراوانی  %83با  Aیط عدم تنش ژنوم (. در شرا4)جدول 

وزن سنبله را به خود اختصاص داد ارتباط نشانگر با صفت 
دار ارتباط معنی 18با  2A(. در این شرایط کروموزوم 3)جدول 

نشانگر با وزن سنبله بیشترین توزیع فراوانی را به خود اختصاص 
شرایط عدم ها نشان داده نشده است(. وزن سنبله در داد )داده

تنش دار نشانگر را نشان داد. در شرایط ارتباط معنی 41تنش 
 Dبیشترین توزیع فراوانی نشانگر و ژنوم  %74با  Aژنوم  آبیکم
کمترین توزیع فراوانی نشانگر را به خود اختصاص دادند  %11با 

عدد ارتباط  23با  7A)داده ها نشان داده نشده است(. کروموزوم 
دار نشانگر را بیشترین توزیع فراوانی ارتباط معنینشانگر با صفت 

 جز به آبیداد. در شرایط تنش کمبه خود اختصاص 
در گندم  Dهای ژنوم بقیه کروموزوم 2Dو  1Dهای کروموزوم

دار نشانگری را نشان نان برای صفت وزن سنبله ارتباط معنی
رایط تنش ندادند. توزیع فراوانی ارتباط نشانگر با وزن سنبله در ش

در طی تجزیه ارتبانتایج حاصل از (. 4عدد بود )جدول  38آبی کم
گزارش شده ( MLMروش مدل خطی مخلوط ) جو با استفاده از

داری با صفات نشانگر )مکان ژنی( ارتباط معنی 46است که 
ی پر شدن دهی، دورهدهی، روز تا ساقه)روز تا پنجهفنولوژیک 

در شرایط تنش شوری وژیک(، دانه و روز تا رسیدن فیزیول
های QTLها و ژن (.Zare-Kohan et al., 2018)مشاهده شد 

که در های عملکرد دانه مرتبط با تحمل به خشکی و ویژگی
کروموزوم توزیع شده بودند توسط  21ژنوم کامل گندم در 

(. Qaseem et al., 2018)اند نژادگر گندم تشریح شدهچندین به
( ارتباط بین تنوع MTAصفت )با  گرمطالعه ارتباط نشان

کند که ر یک ژنوم شناسایی میمورفولوژیکی و ژنتیکی ویژه را د
 Suشود )در نهایت ویژگیهای مرتبط با مکان ژنومی را درک می

et al., 2019 .) 
( 2021et al.,  Ahmedو همکاران )احمد  ایدر مطالعه   

 SNPشانگر عدد ن 50 آبیکمگزارش کردند که در محیط تنش 
 ارتباط قوی با سطح 

، 1A ،2A، 2B ،2D ،3A ،3Bهای برگ پرچم روی کروموزوم
4A ،4B ،5A ،6D  7وA  وجود داشت که با نتایج این پژوهش

در مطالعات مطابقت داشت.  7Aو  2A ،2B هایروی کروموزوم
یابی ارتباطی در سطح ژنوم برای یافتن متعددی از نقشه

MTA/QTL ده صفات در ژنوم گندم نان کننهای کنترل
et  Shokat; 1820et al.,  Sukumaran) استفاده شده است

Elwafa and -Abouet al., 2019b;  Lial., 2020; 
et al.,  Ahmed ;et al., 2017Anjum ;Shehzad. 2021
et  Mohammadiو همکاران )محمدی ای در مطالعه(. 2022

al., 2005 برای صفت سطح برگ پرچم سه )QTL  بر روی
 در مطالعه دیگریپیدا کردند.  2Dو  1B ،5Bهای کروموزوم

دار ( نشانگرهای معنیZhao et al., 2018و همکاران )ژائو 
چهار تحت  2Aمرتبط با سطح برگ پرچم را روی کروموزوم 

در  شرایط محیطی در جمعیت اینبردلاین گندم شناسایی کردند.
ارتباط  33تعداد Bilgrami (Bilgrami, 2018 )آزمایشی 

ادی روی دار برای صفت وزن سنبله تحت شرایط آبیاری عمعنی
 5و  7Aو  1B ،1D ،2B ،3B ،5B ،5D ،6Bهای کروموزوم

تحت  4Bو  1B ،1Dهای دار بر روی کروموزومارتباط معنی
کردند که با نتایج این مطالعه در شرایط تنش خشکی شناسایی 
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 174آبی ............................................................................................... صفت تحت شرایط کم -های گندم بهاره و تجزیه ارتباط نشانگرمطالعه ساختار جمعیت ژنوتیپ

مطابقت  4Bو  1Dهای روی کروموزومآبی کمشرایط تنش 
(، یک Bilgrami, 2018) بلگرامیداشت. در بررسی توسط 

 ژنوتیپ گندم هگزا پلوئید ایرانی با استفاده از 92جمعیت شامل

Illumina iSelect 15K SNP   مورد ارزیابی قرار گرفت که
ارتباط معنی دار در شرایط آبی متفاوت  11و  13حاکی از وجود 

 10داد پنجه کل و تعداد پنجه بارور در برای صفات تع ترتیببه
و لی یابی شدند. مکان گندمهای کروموزوم از کروموزوم

ها و ( گزارش دادند که مکانb2019et al.,  Liهمکاران )
توانند برای هرمی دار شناسایی شده میمعنی SNPنشانگرهای 

های مطلوب در توسعه ارقام پر محصول استفاده شوند. کردن آلل
یابی ارتباطی در ین اظهار داشتند که هر دو روش نقشههمچن

شانگرهای ژنتیکی با تراکم بالا ارزیابی قابل سطح ژنوم و ن
های ژنومی عملکرد دانه و صفات اعتمادی برای شناسایی مکان

مرتبط با آن هستند و درک جدیدی را در مورد معماری ژنتیکی 
 ,.Quarrie et alن )و همکاراکوآری دهند. عملکرد دانه ارائه می

، انگلستان نورویچیابی ژنتیکی در چهار محیط برای نقشه (2005
در مرحله  آلماتی قزاقستان، زاجچار صربستان و ساراگوسا اسپانیا

به تنش خشکی در  هایی را برای مقاومتQTLرسیدگی دانه 
، 1A، 1B ،2A ،2Bهای هاپلوئید را بر روی کروموزومگندم دابل

2D،، 3D ،5A ،5B ،7A  7وB یابی کردند که مکان
با نتایج پژوهش  5Bو  1B ،2A ،2B ،2D ،5Aهای کروموزوم

 حاضر مطابقت داشت.
  

 ژنوتیپ گندم نان 111ووموزوم در بر روی ژنوم و کردار صفت معنی-بیشترین تعداد ارتباط نشانگر -3جدول 
Table 3. The maximum number of significant marker-trait association on genome and choromosome in 111 bread wheat  
               genotypes 

 دار نشانگر با صفتارتباطات معنی
Significant marker trait associations 

 ژنوم و کروموزومتوزیع بر مبنای 
Distribution based on genome and chromosome 

 ژنوم
Genome 

 عدم تنش
Non-stress 

 آبیکمتنش 
Water-deficit stress 

 A Total 88 MTA (1A=6, 2A=39, 3A=11, 4A=11, ,5A=4, 6A=5, 7A=12) Total 59 MTA (1A=0, 2A=22, 3A=4, 4A=3, ,5A=3, 6A=3, 7A=23)ژنوم 

 B Total 87 MTA (1B=15, 2B=6, 3B=11, 4B=2, 5B=16, 6B=16, 7B=21) Total 40 MTA (1B=10, 2B=3, 3B=5, 4B=5, 5B=9, 6B=2, 7B=6)م ژنو

 D Total 5 MTA (1D=2, 2D=0, 3D=0, 4D=1, 5D=0, 6D=0 ,7D=2) Total 12 MTA (1D=5, 2D=1, 3D=0, 4D=2, 5D=2, 6D=0,7D=2)ژنوم 
 

 اساس صفات مورد مطالعهبر  ژنوتیپ گندم نان 111صفت معنی دار در -ن تعداد ارتباط نشانگربیشتری -4جدول 
Table 4. The maximum number of significant marker-trait association in 111 bread wheat genotypes based on studied  
               traits 

 ع بر مبنای صفاتتوزی ارتباطات معنی دار نشانگر با صفت
Significant marker trait association with distribution based on traits 

 صفت
Triat 

 عدم تنش
Non-stress 

 آبیکمتنش 
Water-deficit stress 

Flag leaf area 17 43 سطح برگ پرچم 
Noumber of Node 12 38 تعداد گره 

First internode length  24 14 گرهطول اولین میان 
Tiller number per plant 10 11 در بوته تعداد پنجه 

Fertile tiller number per plant 15 8 در بوته تعداد پنجه بارور 
Infertile tiller number per plant 14 25 در بوته تعداد پنجه نابارور 

Spike weight 19 41 وزن سنبله 
 

 کلیگیری نتیجه
پویش  SNPهزار نشانگر  15اضر با استفاده از در مطالعه ح     

های گندم بهاره با هدف تعیین تیپی ژنومی در ژنوگسترده
های فنوتیپی و ژنوتیپی صورت گرفت و نتایج ارتباط میان داده

دار در صفات مورد مطالعه های بسیار معنیحاکی از وجود ارتباط
( QTL)ارتباط نشانگر با صفت  111و  180بود. در مجموع 

 توزیعدار شد. معنی آبیترتیب در شرایط عدم تنش و تنش کمبه
ارتباط نشانگر با صفات مورد مطالعه در این پژوهش در شرایط 

در شرایط عدم تنش . متفاوت بودند آبیو تنش کمعدم تنش 
های ژنومتوزیع فراوانی ارتباط نشانگر با صفات مورد مطالعه در 

 3و  48، 49ترتیب با ( بهDو  A ،B) نان بهارهگانه گندم سه
بیشترین توزیع فراوانی  2Aکروموزوم  این شرایط. در بودند

خود درصد به 44با  Aژنوم ارتباط نشانگر با صفت را در بین 
 چهاربا  5A کروموزوم اختصاص داد. همچنین در این شرایط

. نشان دادندکمترین ارتباط نشانگر با صفت را  )پنج درصد( عدد
( Dو  A ،Bگانه گندم نان )های سهژنوم آبیشرایط تنش کمدر 
 SNPتوزیع فراوانی ارتباط نشانگرهای  11و  36، 53رتیب با تبه

شرایط همچنین در این  با صفات مورد مطالعه را نشان دادند.
دار نشانگر با صفت ارتباط معنیبیشترین دارای  7Aکروموزوم 

دار نشانگر با باط معنیفاقد ارت 6D و کروموزوم درصد( 21)
با مقایسه دو شرایط  شودطوری که مشاهده میهمان. بود صفت

 در شرایط تنش  D و Aهای ژنومآبی عدم تنش و تنش کم
گندم  D. ژنوم ندنقش بارزتری را به خود اختصاص داد آبیکم

شرایط عدم تنش اختلافی  نسبت بهآبی نان در شرایط تنش کم
دار نشانگر ارتباط معنی در توزیع فراوانیدرصد را  هشتبیش از 

 در مجموع در شرایط تنش نشان داد.  راه با صفات مورد مطالع
برای صفات سطح برگ پرچم، تعداد پنجه در بوته، تعداد  آبیکم

 19و  15، 10، 17ترتیب بهپنجه بارور در بوته و وزن سنبله 

 زاده و آندریاس بورنرالله کریمینژاد، رحمتمهر، محمد هادی پهلوانی، خلیل زینلیاحمد مجیدی

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
jc

b.
15

.4
8.

16
4 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 jc
b.

sa
nr

u.
ac

.ir
 o

n 
20

25
-1

2-
18

 ]
 

                            11 / 14

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Quarrie+SA&cauthor_id=15719212
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Quarrie+SA&cauthor_id=15719212
http://dx.doi.org/10.61186/jcb.15.48.164
https://jcb.sanru.ac.ir/article-1-1457-fa.html


 175.............. ...................................................................................................................... 1402زمستان  /48پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال پانزدهم/ شماره 

این صفات ارتباط نشانگر با صفت مشاهده گردید. همچنین برای 
نقش  Aو  A ،B ،Bهای ترتیب ژنومبه آبیدر شرایط تنش کم

های شناسایی شده در MTAدر مجموع بارزتری را ایفا کردند. 
نژادی گندم در های بهتواند در توسعه برنامهمطالعه حاضر می

ها و یا انتخاب به بویژه هرمی ساختن ژن آبیکمشرایط تنش 
 ار بگیرند. کمک نشانگر مورد استفاده قر

 

 تشکر و قدردانی
ن مرکز تحقیقات و آموزش از ریاست محترم و مسئولا       

خاطر کشاورزی و منابع طبیعی استان کهگیلویه و بویراحمد به
مساعدت در فراهم شدن امکانات مورد نیاز اجرای پژوهش تشکر 

شود. همچنین از مؤسسه تحقیقات ژنتیک گیاهی از کشور می
دانشگاه  "نماجهان"( و بانک ژنIPK-Gaterslebenآلمان )

خاطر در اختیار قرار بع طبیعی گرگان بهعلوم کشاورزی و منا
گردد. همچنین از دادن منابع گیاهی این پژوهش قدردانی می

دلیل دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی گرگان به دانشگاه
 شود.ی پژوهش سپاسگزاری میفراهم آوردن زمینه
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