
       

71 

                    

  

                   

           

                   

     
            

   

 چکیده 

گند تولید  در  محیطی  محدودکننده  عوامل  ترینمهم  از  یکی  شوری  تنش جمله  از  کشاورزی  محصولات    ، است   مانواع 

. در شود  نظر گرفتهدر  در کاهش اثرات تنش  مؤثر  کارهای  یکی از راهتواند  می  شوری  به  متحمل  جدید  ارقام  تولید  هک طوریبه

  ی بهنژادهای  برنامهگامی مهم برای    شوری   ایجاد تحمل  در  درگیر  یمولکولهای  مکانیسم  و  مؤثر های  ژن  این راستا، شناسایی

اینبرد لاین  زا  یک جمعیت   حاضر،  مطالعه  در  رود. می  شماربه   شناسایی   ژنوتیپ برای  186شامل    F12(  RIL) نوترکیب   های 

در  میزان  و  فیزیولوژی  هایویژگیبرخی    کنندهکنترلژنی    هایمکان گندمگیاهچه  حلهمر  عناصر  تنش شوری    ای  در شرایط 

  وزن   تر،   وزن   برای   ( CIM)   ای مرکب ه یابی فاصل مکان   ز آنالی   از   استفاده   با   اصلی   QTL  دوازده   مجموع   در .  فتند گر   قرار   بررسی  مورد 

  Dو   Bهای  های شناسایی شده بر روی کروموزوم QTLبیشترین تعداد  .  شدند   ریشه شناسایی   پتاسیم   و   سدیم   میزان   طول،   خشک، 

  ذکر   قابل اگرچه    ند؛ شد   شناسایی   QTLکاندید در ناحیه    های انجام و ژن   ( Gene ontology)   ها ژن   شناسی هستی   تجزیه .  شتند قرار دا 

  تعیین   به   منتهی   ها ژن   بندی اولویت   مجموع   در .  هستند نشانگر    کمک   به   نیازمند شناسایی   تأیید،   برای   ، ( CG)   د کاندی   های ژن   که   است 

،  فنیل آلانین -فرآیندهای متابولیسم گلوتاتیون، کاتابولیک ال   در   که   شد (  زیستی   فرآیند   8  شامل )   GO  عبارت   19  در   کاندید   ژن   3486

سیترج م مه  رونویسی،    شدهفعال  رسانیپیامر  یستوپلسمی،  تنظیم  اکسین،  و  IX  روتوپورفیرینوژنپ ،الگو -DNAبا  سازمان   ،

متابولیسم   سلولی،  دیواره  لوسیل   ،  Xyloglucanپیدایش  رونویسی،  ،tRNA-آمینوسیلسیون  تنظیم  پروتئین،  گلیکوزیلسیون 

  که  شود  ارائه  جدید  هایCG  شناسایی  برای  است   کنمم  (Gene ontology)روش    این.  دارند  غیره نقش  و  دانهرنگ  بیوسنتز

QTL است  پیچیده صفات مسئول، همربوط . 

 QTL  یبردارنقشه   کاندید، ژن نان، ، گندمشوری تنش :کلیدی  ناگواژ
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 مقدمه

جهان   یت جمع  که  هد د ی نشان م   متحد لل  سازمان م   های ی بررس 

  8/ 5به    2019نفر در سال    یلیارد م   7/ 7رو به رشد بوده و از  

  10/ 9به    یلدی م   2100و در سال    2030نفر در سال    یلیارد م 

افزا   یلیارد م  به   ا ب   . یافت خواهد    یش نفر    یش افزا   ین ا   توجه 

کش   ی جهان   ی تقاضا   یت، جمع  محصولات  مصرف    اورزی و 

  یش با افزا   سرعت   ه ب خوراک و سوخت    یی، عنوان مواد غذا به 

شد  خواهد    (. Saremirad and Mostafavi, 2020)   روبرو 

  ید تول   یش افزا   ی اساس   های یت عنوان محدود به   ی ط ی مح   ی ها تنش 

  ی توجه بخش قابل   هرساله که    شوند ی در واحد سطح مطرح م 

کشاورز  محصولات  تأث   ی از  تحت  ب   یر را  از  و  داده    ین قرار 

 ,Leonard and Szabo, 2005; Ashraf and Harris)  برند ی م 

2005; Oerke et al., 2012 از نقاط جهان    یاری در بس   ی (. شور

به    یش طور مداوم در حال افزا به    یست مشکل ز   یک است و 

مناطق خشک    یژه و به   یت جمع   ی رو   یش پ   ی جد   محیطی  در 

 (.  Jamil et al., 2011شده است )   یل تبد 

تحت    یق از طر   ، یولوژیک شوری خاک سبب کاهش عملکرد ب 

رشد و توسعه    یاه، گ   یزیولوژیکی ف   ی ها جنبه   یه قرار دادن کل   یر تأث 

.  شود ی م   یشی زنی، رشد رویشی و رشد زا مانند پتانسیل جوانه 

ا  ناش   ین علت  عملکرد  پ   ی کاهش  تعاملت    ین ب   یچیده از 

  باشد ی م   یوشیمیایی و ب   یزیولوژیکی ف   یکی، مورفولوژ   یندهای فرآ 

 (Akbari-Ghogdi et al., 2011 تنوع ز .) ارقام و    یان در م   یادی

شور   های ین لا  تنش  به  تحمل  لحاظ  از  نان  توسط    ی گندم 

که دلالت بر وجود فرصت  گزارش   ین محقق    ی ها شده است 

شور   یش افزا   ی برا   یاری بس  به  نظر    ی تحمل  از  نان  گندم  در 

گندم    های یپ ژنوت   ادسازی و آز   ید انتخاب و اصلح دارد. با تول 

به  اصلح  متحمل  شور ت شده  افزا مل ع   یزان م   ی، نش    یش کرد 

شناسا ( Hassan and Gul, 2006)   یابد ی م  متنوع    یی .  منابع 

ژن   یکی ژنت  نمودن  فراهم  برا   ی ها جهت    یشرفت پ   ی مطلوب 

 Saremirad et) گندم    ی بهنژاد در    نیاز یش پ   ترین ی اساس   یکی ژنت 

al., 2021 )   مت ارقام    ازطریق .  است   ی به شور   حمل و اصلح 

  و   (QTL)  کمی   ت صفا   کننده کنترل   ی ژنوم   نواحی   شناسایی 

  شده   مشاهده   تنوع   ایجاد   در   نواحی   این   از   یک   هر   سهم   تعیین 

  به   را   بهنژادی   های برنامه   کارایی   توان می   جمعیت،   در   صفت 

  را   جمعیت   بیشتری   اطمینان   با   و   داد   افزایش   زیادی   میزان 

  یات خصوص   (. Mir Drikvand et al., 2015)   کرد   اصلح 

سبب شده است تا    ( Wang et al., 2016)   یشه فرد ر   منحصربه 

شناسا   بهنژادگران توجه   خصوص   مرتبط   ی ها ژن   یی به    یات با 

گردد    یشه ر  از    ( Voss‐Fels et al., 2017) گندم معطوف  و 

اهداف    ین از ا   یکی که    ی به اهداف اصلح   یل ها در جهت ن آن 

  ، در این راستا   . یرند است، بهره گ   ی به شور   متحمل ارقام    ید تول 

آزمای  برای ش  یک  مکان   هیدروپونیک  ی  ژن   ی ها شناسایی 

کمی   کننده کنترل  شوری QTL)   صفات  تحمل  با  مرتبط    در   ( 

از جمعیت    Naclمولار  میلی   150  غلظت   در گندم   استفاده  با 

  ( انجام شد Xiaoyan 54 × Jing 411نوترکیب )   اینبرد لاین  

 (Ren et al., 2018 ) .    شناسایی به  منجر  در    QTL  19نتایج 

  ترتیب به   QTL  6  و   11  ا ه آن   ین ب   از ه  ک   ای شد ه هچ مرحله گیا 

،  1A  ی ها کروموزوم   و   بودند   مربوط   شوری   و   نرمال   شرایط   به 

3A    7وA   بط  مرت   های کاندید حاوی ژن   های کروموزوم   عنوان به

 Ma et)   همکاران   و   ما   . شدند پیشنهاد    گندم   با تحمل شوری در 

al., 2007 ) ،   47  از   که   دادند   نشان  QTL   تمام   روی   که  

  مرحله   در   QTL  10  ، تعداد داشتند   حضور   م گند   های روموزوم ک 

  تمام   روی   ای گیاهچه   مرحله   در   QTL  37  و   زنی جوانه 

  7D  و   1B ،  1D ،  4B ،  5D  های کروموزوم   جز   ها کروموزوم 

ژن اگر   . داشتند   وجود  مورد  در  کمی  اطلعات  که  چه  هایی 

های سدیم و کلر را در گندم  های تحمل تجمع یون مکانیسم 

می کن نان   وج ترل  چند کنند،  اما  دارد  در  ود  کاندید  ژن  ین 

 Asif et al., 2018; Genc et)   مطالعات اخیر پیشنهاد شده است 

al., 2014  .)  مطالعه همکاران    آسیف در  برای ساختن یک  و 

 Asif)   نشانگر استفاده شد   3236بالا، از    تراکم نقشه ژنتیکی با  

et al., 2021 ) نه   مجموع   . در QTL  100)   ی شور تنش    در  

 . شدند   شناسایی   و نرمال   ( NaCl  مولار میلی 

ژنت  با هدف غربال  مطالعه حاضر  گندم و    های یپ ژنوت   یکی لذا 

تنش    در   درگیر   ( QTL)   ی ژنوم   ی ها مکان   یی شناسا  به  تحمل 

  ید کاند   های ژن   یابی رد   یز و ن   ای یاهچه گ   یه در مراحل اول   ی شور 

 ا درآمد. جر و به مرحله ا   ریزی یه پا   ی القاکننده تحمل به تنش شور 
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 ها روش و  مواد

تحقیق گیاهی  وادم این  در  مطالعه    شامل   جمعیتی ،مورد 

  روشن   رقم  دو   تلقی  از  حاصل   نوترکیب  اینبرد  لاین  186

  و   نهال   تهیه   و   اصلح تحقیقات    سسه ؤ م   در   که بود    سوپرهد   و 

شده   کرج   بذر  با  لاین   . اند تولید  نوترکیب  اینبرد  نسل    12های 

کام  خلوص  به  ر خودباروری    جز   روشن رقم    اند. سیده ل 

های  پس از انجام آزمایش   بوده و   اصفهان   منطقه   بومی   های توده 

  ارای این رقم د   . معرفی شد عنوان رقم  به   1337در سال  تکمیلی  

نیمه   رشد   تیپ  نیمه   بهاره،  وابیدگی،  خ   به   حساس   زودرس، 

  های بیماری   رابر ب در    ، حساس ه سرما نیم   به   ریشک، نسبت   بدون 

.  است   متحمل   و شوری   ی خشک   و در برابر   حساس   زنگ کاملً

المللی ذرت و گندم  مرکز تحقیقات بین از  که    2سوپرهد    رقم 

 (CIMMYT )   ،تعداد   باشد. حساس به شوری می   دریافت شد  

روشن   همراه به اینبرد  لاین    186 والد  مادری(   دو  و    )والد 

را    ( پدری   )والد   سوپرهد  آزمایش حاضر  گیاهی  تشکیل  مواد 

سازی مواد گیاهی،  آماده پس از    ، یابی فنوتیپی ز ار   نظور م به   دادند. 

های گندم مورد  ژنوتیپ   ای گیاهچه جهت بررسی خصوصیات  

به  مطالعه   لیتر مولار  میلی   200  شوری   تنش نسبت    در 

 (Benderradji et al., 2011; Ahmad et al., 2013; Rong et 

al., 2014; Oyiga et al., 2016, 2018 ) ،    آزمایشی در قالب

ژنتیک دانشگاه  سه تکرار در آزمایشگاه    با ی  طرح کاملً تصادف 

امام  یادگار  واحد  اسلمی  شد.   آزاد  اینبرد    186  اجرا  لاین 

مورد    همراه به نوترکیب   تنش شوری  شرایط  در  فقط  والد  دو 

  مدت   به بذور  منظور ضدعفونی،  ابتدا به   در   بررسی قرار گرفتند. 

  ند درصد قرار گرفت   0/ 50د سدیم  هیپوکلری   در محلول   سه دقیقه 

منظور  به   ند. سه مرتبه با آب مقطر شستشو داده شد   آن   از   پس و  

ژنوتیپ    بذور، زنی  جوانه  هر  و    بذر   10از  در  انتخاب 

کاغذ کشت و    محتوی   متر های مجزا با قطر نه سانتی دیش پتری 

  ساعت   16  دوره نوری با    ق رشد اتا   ه و به قرار گرفت آب مقطر  

  از   پس   انتقال یافتند.   گراد ی سانت   درجه   25/ 8  ی و دمای نای روش 

بذ  روز،  جوانه چهار  گلدان ور  به  مخصوص  زده    آبکشت های 

  73هر واحد آزمایشی عبارت از یک گلدان به قطر    منتقل شد. 

محلول میلی  حاوی  بذر    یی غذا   متر  عدد  پنج  که  بود  هوگلند 

گیاهچه از  برای محل استقرار  ن قرار گرفت.  زده داخل آ جوانه 

و هم سایز درب گلدان استفاده    متر سانتی   2لیت با قطر  یک یونو 

برای   برقی    سازی آماده شد.  هویه  از  استفاده  با  یونولیت 

هم سوراخ  یونولیت های  در  یک  اندازه  سپس  و  شده  ایجاد  ها 

سوراخ  با  ریشه توری  که  ع   راحتی به چه  هایی  آن  از  بور  بتواند 

بر    راحتی به د تا بذور بتواند  کند در یک طرف آن چسبانده ش 

روی آن استقرار یابد. محلول غذایی نیز مطابق محلول غذایی  

آرنون   و  اندکی    ( Hoagland and Arnon, 1950) هوگلند  با 

  لیتر میلی  1در یک لیتر و  Fe-EDTAگرم   5تغییر )اضافه کردن 

جهت اعمال شوری از  .  شد به ازای هر لیتر محلول غذایی( تهیه  

NaCl   در مرحله شد   فاده است از شوک  اول جهت ج   .  لوگیری 

نصف محلول غذایی هوگلند    ، های چهار روزه ه ی گیاهچ ن ناگها 

پس از سه روز محلول غذایی هوگلند  داده شد. در مرحله دوم،  

محلول  جایگزین  مرحله    غذایی   کامل  در  شد.  هوگلند  نیمه 

داده   مولار میلی  50ل حاوی  کام هوگلند  محلول غذایی    ، سوم 

پس   یک هفته )  ار شوری ه اعمال تیم نخستین مرحل از  پس . شد 

هر  ،  ( محلول غذایی های حاوی  در گلدان   ها از استقرار گیاهچه 

اضافه شد تا در نهایت به  به شوری    مولار میلی   50چهار روز  

مدنظر  میلی   200 شوری  محلول    pHمیزان  .  رسید مولار 

  جاوز ت   6  تا   5/ 5 محدوده   گردید تا از   کنترل   روزانه صورت  به 

ه   نکند.  مرحله از    پس فته  چهار  تنش،   نخستین  طول    اعمال 

منظور ثبت  . به شد و یادداشت  گیری  یشه اندازه ر وزن تر    و   ریشه 

گیری غلظت  اندازه وزن خشک ریشه و نیز استفاده از آن برای  

گراد  درجه سانتی   72ها در آون با دمای  ، ریشه سدیم و پتاسیم 

با  تاسیم  یزان سدیم و پ ین م تعی   ساعت قرار گرفتند.   48  مدت ه ب 

از  النانی   هامدا روش    استفاده   ,Hamada and El-Enany)   و 

اولیه    چهارچوب   گردید.   انجام فوتومتری  دستگاه فلیم   و   ( 1994

تهیه شده    قبلً  SSRنشانگر    23نشانگر دارت    428  شامل   نقشه 

  پیوستگی   نقشه   تهیه   جهت همچنین    . ( Azadi et al., 2015) بود  

  و   LOD  ≥   3 با v.4  JoinMap   (Voorrips, 2001  )  افزار نرم   از 

های فنوتیپی  حصول داده از  پس . شده بود  استفاده  کوزامبی  تابع 

ژنوتیپی    QTL  افزار نرم   وسیله به   ها QTL  یابی مکان   ، و 

Cartographer    مرکب   ای فاصله   یابی مکان   اساس   بر   2/ 5نسخه  

 (CIM )   و   مورگان سانتی   یک   پویش   فاصله   قل حدا .  گرفت   انجام  

  یی شناسا برای   . شد   گرفته   نظر   در   مورگان ی سانت   10  پنجره   اندازه 

QTL    آستانه سطح  ها  LOD    از آزمونPermutation    1000با  

تکرار  سطح  Churchill and Doerge, 1994)   مرتبه  و   )
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و واریانس فنوتیپی که توسط  پنج درصد استفاده شد    داری ی معن 

گردید.   QTLاز  یک  هر   محاسبه  شد،  توجیه    که   آنجا   ز ا   ها 

QTL هم   نزدیک   های (  تر کم   و   مورگان سانتی   20  تقریباً)   به 

  QTL  یک   عنوان به   ، ژنوتیپ   500  زیر   های جمعیت   در   معمولًا

  روی   بر   پیک   دو   بین   فاصله   (، Tanksley, 1993) شوند  می   دیده 

  گرفته   نظر   در   مجزا   QTL  دو   عنوان به   که   کروموزوم   یک 

 ,.Ravi et al) شد    ه گرفت   نظر   در   مورگان سانتی   20  ، د شون می 

2011; Ungerer et al., 2002 .)   از   اطمینان   فاصله   تعیین   برای  

 ,Lander and Botstein)   شد   استفاده   Lod drop-off  روش 

  شد   کم   پیک   ماکزیمم   LOD  از   LOD  یک   که طوری به   (، 1989

  QTL  تجزیه .  گردید   مشخص   اطمینان   حدود   ترتیب   بدین   و 

  ی ا ه نقشه .  شد   انجام   تحت شرایط تنش   صفات   از   یک   هر   ای بر 

بهره   گرافیکی   ستگی پیو  نرم با  از    MapChart 2.1  افزار گیری 

ژن به   . ( Voorrips, 2002)   شدند   تولید  شناسایی  های  منظور 

موضعی  بر    (، CG)   کاندیدای  فیزیکی  و  ژنتیکی  نقشه  ادغام 

موقعیت  تعیین اساس  نشانگرهای  اطم های  فواصل  ینان  کننده 

QTL   نزدیک انجام   در   ها( آن   ترین )یا  های  توالی .  شد   ژنوم 

ژنومی مرجع گندم در پایگاه    توالی نشانگرهای نوکلئوتیدی به  

ابزار  Ensembl Plantsداده   از  استفاده  با   ،BLAST   منظور به  

فیزیکی،  QTLنمایش   نقشه  روی  مدل   ردیف هم ها  های  شد. 

فیزیکی  فواصل  در  موجود  با   QTL ژنی  ابزار    نیز  از  استفاده 

BioMart   پ   ( www.ensembl.org/biomart)  های داده   ایگاه در 

که منجر   QTL  یابی مکان محدود    وضوح به با توجه   بازیابی شد. 

ژن  از  بالایی  تعداد  روش  به  از  شد،  موضعی  کاندیدای  های 

تا عملکرد    گردید استفاده    ( Ontology (GO)  Gen) سازی  غنی 

و همچنین تعداد   شود بینی  های موضعی پیشCGبا    مرتبط 

CG  در صفات مورد نظر  سئول تغییر  های نهفته مژنبه  ها

  بیولوژیکی   فرآیندهایو    هاژنتفسیر    منظوربه.  یابدکاهش  

  داده   پایگاه  از  استفاده  با  سازیغنی  تحلیلو  تجزیه

AgriGO   (http://systemsbiology.cau.edu.cn/agriGOv2 )   از  

 Hypergeometric)  ک یمترژئو هایپر  آماری   آزمون 

distribution )شد استفادهپنج درصد  ریدامعنی سطح در . 

یابی ژنتیکی صفات مورد  از مکان نتایج حاصل  نتایج و بحث

از تلقی دو رقم روشن    آمده دست به   F12در جمعیت  مطالعه  

ارائه    1و نقشه گرافیکی آن در شکل    1در جدول  و سوپرهد  

حاصله  نتایج  اساس  بر  است.  مورد  شده  جمعیت  تجزیه   ،

مرتبط با    QTLمورد    12  ایی منجر به شناس  جموع در م   ، بررسی 

با استفاده  های مختلف صفات تحت مطالعه بر روی کروموزوم 

روش   یک  شد.    CIMاز  ریشه  تر  وزن  نام    QTLبرای  با 

QFWR-3B   رو ژنوم  بر  سوم  کروموزوم  فاصله    Bی  در 

اسایی شد که  شن   LOD ،  3 /2با  مورگان  سانتی   112/ 5نشانگری  

QTL    ط به این صفت را  بو د از تغییرات مر درص   2/ 08مذکور

نمود  ریشه  .  تبیین  خشک  وزن  برای  مجموع  های  QTLدر 

QDWR1-2D1    وQDWR2-2D1    کروموزوم بر  دوم  واقع 

فواصل    ترتیب به   Dژنوم   با  مورگان  سانتی   158/ 4و    69/ 2در 

  ست د به   5/ 66و    8/ 53و درصد تبیین    4/ 8و    LOD ،  8 /3ارزش  

شدند.    ین صفت جب افزایش ا نامبرده مو   QTLکه هر دو    آمد 

-QRL.2B1  ،QRLبا عناوین    QTLطول ریشه سه  در ارتباط با  

3B    وQRL-5B1    بر روی ژنومB   های دوم،  اما در کروموزوم

با  مورگان  سانتی   17/ 3و    46/ 6،  0/ 0های  در فاصله سوم و پنجم  

LOD    با گرد مکان   3/ 8و    2/ 9،  3/ 8برابر  یک  یابی  که هر  ید 

از   17/ 45و    4/ 57،  5/ 63  ترتیب به  فنوتیپی    درصد  تغییرات 

به   میان،  مربوط  این  در  کردند.  توجیه  را  ریشه  طول  صفت 

منفی  که    QRL.2B1جز  به  افزایشی  که    داشت   همراه به اثر 

،  باشد های والد حساس سوپرهد می قوی ناشی از آلل   احتمال به 

تیان    ریشه شدند. ت طول  صف در دیگر سبب افزایش  QTLدو 

را در رابطه با    QTL  شت ه   ( Tian et al., 2017) و همکاران  

،  2A  ،2Dهای  طول ریشه در کروموزوم تأثیر تنش شوری بر  

3B  ،4D  ،6B    7وB   3  تنها کروموزوم که    کردند   ردیابیB    در

جهت  دیگر    ای در مطالعه   . تأیید شد   ، پلسم تحت ارزیابی ژرم 

مرت  QTLشناسایی  رشد های  با  ریشهساقه  بط  و  در  چه  چه 

اولیه جوانه لاین نوترکیب حاصل از    144  زنی گندممراحل 

نتایج نشان داد که    مورد بررسی قرار گرفت. کاز و مانتانا تلقی 

قرار    3D  و   6B  های کروموزوم چه روی  طول ریشه   QTLدو  

   4Aی  ها م چه، روی کروموزو ریشه   ک ن خش برای وز .  داشتند 

   . (  et alBarajehfard,. 2017)   ی شد شناسای   3Dو  

در    QTLدر رابطه با میزان غلطت سدیم و چهار    QTLسه    

نقشه  پتاسیم  با غلظت    و   QNA-3Bهای  QTLیابی شد.  رابطه 

QNA-2D1    به واقع بر روی کروموزوم  سدیم  غلظت  مربوط 

برابر با    LODبا ارزش    Dژنوم و کروموزوم دوم    Bسوم ژنوم  
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  مشاهده درصد تنوع  4/ 63و    5/ 32  ترتیب ه ب تند  ، توانس 3و    3/ 5

آثار افزایشی  ، اما هر دو دارای  در این صفت را تبیین کنند   شده 

از آلل   احتمال به منفی بودند که   ناشی  های والد حساس  قوی 

  ( Azadi et al., 2017) آزادی و همکاران    باشد. سوپرهد می 

  2B  ،3B  های زوم روی کرومو بر   QTLه  س  ، غلظت سدیم برای 

نیز  سایر  .  کردند شناسایی    2D  و  در  هایی  QTLمحققین  را 

کروموزوم   م ی سد   زان ی م   خصوص  روی  ،  6D  ،2D ،  2B  های بر 

7A ،  2B    6وA   نمودند   یابی نقشه   (Lindsay et al., 2004; 

Ogbonnaya et al., 2008 ) .  QTL  هایQK-4A ،  QK-2B1  ،

QK-2B2    وQK-7D    پتاسیم غلظت  خصوص  در  روی  که 

ژنو   وموزوم کر  ژنوم  Aم  چهارم  دوم  کروموزوم   ،B    عدد )دو 

QTL  هفتم کروموزوم  و  شدند،    Dژنوم  (  در    ترتیب به ردیابی 

مورگان  سانتی   0/ 51و    33/ 71،  26/ 71،  102/ 71فواصل نشانگری  

  4/ 8، 5/ 4، 3/ 9 برابر با  LODقرار داشتند و هر یک دارای ارزش 

ن بودن   3/ 9و   مذکور  شا د.  توا نگرهای  کدام    ترتیب به نستند  هر 

درصد تغییرات غلظت پتاسیم را    5/ 17و    11/ 15،  9/ 78،  28/ 36

پتاسیم در   QTLسه    توجیه کنند.    و   آزادی   مطالعه   برای غلظت 

  QTLکه  بود    شده   شناسایی   نیز (  Azadi et al., 2017)   همکاران 

مطالعه حاضر    با   Aچهارم ژنوم    کروموزوم شده واقع بر    یابی مکان 

دارد  ب .  مطابقت  مکان QTLین  در  برای یا های  شده  غلظت    بی 

و    QK-2B1اثرات افزایشی مثبت و    QK-7Dو    QK-4Aپتاسیم  

QK-2B2    داشتند.   همراه به نامبرده  اثرات افزایشی منفی بر صفت  

 ;Ilyas et al., 2020)   ه شد انجام   های ه بر اساس مطالع   طور کلی به 

Rufo et al., 2020; Wang et al., 2014 ) ،   ست که بیان گردیده ا  

در  تنش شوری  تحمل در برابر  ژنومی القاکننده    های ه ر جایگا شت ی ب 

روی   بر  روی    Bژنوم    های کروموزوم گندم  بر  آن  از  پس  و 

ژنوم  کروموزوم  دارند    Dهای  نتایج  قرار  اساس  بر  ادعا  این  که 

می  تأیید  نیز  حاضر  همان   ، شود پژوهش  نتایج ط زیرا  در  که    ور 

مجموع  (  1)جدول   از  است،    QTLمورد    12مشهود 

کروموزوم   QTLهفت  شده،  یی شناسا  ژنوم  روی  ، چهار  Bهای 

QTL   های ژنوم  روی کروموزومD    یک  وQTL    کروموزوم روی  

 . قرار داشت   Aچهارم ژنوم  

فعالیت   کاندید:  هاژنبررسی  ژنومی  مکانی  های 

رین ژن تها، نزدیک، موقعیت کروموزومی آنشدهیابیمکان

ژن آنیا  به  گندم  مولکولی  هاهای  عملکرد    سازوکار و  ، 

های ژنومی  های گندم مرتبط با مکانبیولوژیکی ژن یا ژن

جدول   میان    2در  از  است.  شده  های  QTLگزارش 

هفت  شدهییشناسا تنها   ،QTL   ژن یا  ژن    جوار هم های  با 

شدند.  شناسایی  مشابه  کروموزومی  موقعیت  با  گندم 

دسبه موردمنظور  در  بیشتر  اطلعات  به  های  ژن  تیابی 

ژنتیکی  راف  جوارهم  موقعیت  از  میQTLتر  از  ها  توان 

 Ensembl   (https://asia.ensembl.org/index.html )سایت  

ژن برد.  و  بهره  تطابق  میزان  بیشترین  دارای  که  هایی 

ارزش   مقدار  بودند، گزارش شدند. QTLبا    Eکمترین  ها 

.  ها متغیر بود تبیین شده توسط آنمیزان واریانس فنوتیپی  

QTL  ،QFWR.3B  ردیابی  بر  که ریشه  تر  وزن    شده ای 

نزدیک در  ژن  بود،  با  ژنتیکی  موقعیت  ترین 

TraesCS3B02G085100  این    باشد،می برای  تاکنون  اما 

و   مولکولی  عملکرد  گندم  بیولوژیکی    سازوکار ژن 

گندم    TraesCS2B02G219700شناسایی نشده است. ژن  

با ژ  QRL.2B1  که  دوم  کروموزوم  روی  قرار    Bنوم  بر 

دارای  گرفته   فعالیت  است،  در  دخیل  مولکولی  عملکرد 

مکانیسم و  انتقال سمپورتر  در  دخیل  بیولوژیکی  های 

ها،  سلول نیب  ایبه داخل، خارج  ها و ماده آلی کربوهیدرات

باشد.  می  منافذ  ای  ناقلیک  مانند    عوامل   یاز برخ  با استفاده

گندم    QNA-3Bبا    جوارهم   TraesCS3B02G342400ژن 

کرو  روی  ژبر  سوم  با    Bنوم  موزوم  رابطه   میسددر 

یا    یبرا  یتیفعال  اماشد    ییشناسا   دیتپپیپلپروتئین 

  (. 2)جدول    است   نشدهگزارش    رمزگذاری شده توسط آن

،  TraesCS4A02G472500 ،TraesCS2B02G339600چهار ژن  

TraesCS2B02G489400    وTraesCS7D02G185900  

نزدیک دارای  با  ترین  گندم  ژنتیکی  های  QTLموقعیت 

QK-4A  ،QK-2B1  ،QK-2B2    وQK-7D    که در خصوص

شده ردیابی  پتاسیم  بررسیغلظت  بودند.  آن  اند،  مبین  ها 

پروتئین که  ژن   هایبود  فعالیت  از    حاصل 

TraesCS4A02G472500  از   یبخش  که   فتوسنتز  در  

های سنتز  دارد. پروتئین  ، نقشاست   یانرژتولید    سمی متابول

توس ژنشده   دو   مرحلۀدر    TraesCS2B02G339600  ط 

  از   نیزیل(  لیپوئیل)  -  N (6)  نیپروتئ  سنتز  که  یفرع  ریمس

 . دارد دخالت  است،[ ل یاس حامل  نیپروتئ]   -لیاکتانوئ 
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 شوری روشن و سوپرهد تحت تنش    یت در دو جمع   QTL Cartographer 2.5( توسط  QTLصفات )   ی کم   یل تحل و    یه تجز   یج نتا   -1جدول  

Table 1. Results of quantitative trait loci (QTL) analysis by QTL Cartographer 2.5 in the Roshan and 
SuperHead#2 mapping population under salt-stress conditions 

 صفت 
Trait 

    QTL نام 

QTL name 

 کروموزوم 
Chromosome 

)سانتی    موقعیت 
 مورگان( 

 Position (CM) 

ن  تری یک نزد 
 نشانگر 

Nearest  marker 

  درصد 
 تغییرات 
R2 (%) 

LOD 

 اثر افزایشی 
Additive 

effect 

 وزن تر ریشه 
 Fresh weight of roots 

QFWR-3B 3B 112.50 wPt-664771 2.08 2.3 0.060 

شه وزن خشک ری   
Dry weight of roots 

QDWR1-
2D1 

2D1 69.20 wPt-667584 8.53 3.8 0.002 

 وزن خشک ریشه 
Dry weight of roots 

QDWR2-
2D1 

2D1 158.40 wPt-4413 5.66 4.8 0.001 

 طول ریشه 
Root length 

QRL.2B1 2B1 0.00 wPt-669837 5.63 3.8 -5.369 

 طول ریشه 

Root length 
QRL-3B 3B 46.60 gwm566 4.57 2.9 1.230 

 طول ریشه 
Root length 

QRL-5B1 5B1 17.30 wPt-8637 17.45 3.8 4.990 

یمسد  
Sodium 

QNA-3B 3B 80.41 wPt-4412 5.32 3.5 -221.964 

 سدیم
Sodium 

QNA-2D1 2D1 158.61 wPt-4413 4.63 3 -200.576 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-4A 4A 102.71 Wpt-665730 28.36 3.9 175.985 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-2B1 2B1 26.71 Wpt-669859 9.78 5.4 -131.133 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-2B2 2B2 33.71 wpt-3132 11.15 4.8 -217.785 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-7D 7D 0.51 Wpt-664438 5.17 3.9 77.110 

برای صفات ارزیابی شده (  QTL)  کمی  صفات  جایگاه  ایهای مقایسهنقشه  و  لینکاژی  گروه  12نقشه پیوند ژنتیکی    -1شکل  

 .(است شدهشناسایی هایQTL یبرا LOD فاصلهکی نشان دهنده هامیله طول)ها برای برخی کروموزوم
Figure 1.  Genetic linkage map of 12 linkage groups and comparative maps for detected quantitative trait loci (QTLs) 

for all evaluated traits for some chromosomes (Length of bars indicate 1 LOD interval for detected QTLs). 
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 E)حداکثر مقدار  یشیآزماهای گندم کننده صفات مختلف در ژنوتیپ های ژنومی کنترلمکان BLASTتایج تجزیه ن -2 جدول

= 1e-50 توالی هویت  درصد 95، حداقل (ID% ) 
Table 2. Results of BLAST analysis for QTLs on physical map, (maximum value E = 1e-50, minimum 95% 

sequence identity (ID%) 

 صفت 
Trait 

 QTLنام 
QTL 
name 

 موقعیت 
(بازجفت )  

Position (bp) 

 T. aestivum  ژن مجاور

Adjacent T. aestivum 
gene 

نیپروتئ نام   

Protein names 

 ژن

Gene 

لکرد  عم
 مولکولی 

Molecular 
function 

فرآیند 
 بیولوژیکی 
Biological 

process 

ریشه  تروزن   
fresh weight 

of roots 

QFWR.3
B 

3B: 53,573,569-
53,579,551 

TraesCS3B02G085100 
Uncharacterized 

protein 
N/A - - 

 طول ریشه 

Root length 
QRL.2B1 

2B: 210,259,384-
210,265,326 

TraesCS2B02G219700 
Uncharacterized 

protein 
N/A 

symporter 
activity 

carbohydra
te transport 

organic 
substance 
transport 

 سدیم

Sodium 
QNA-3B 

3B: 549,759,764-
549,762,939 

TraesCS3B02G342400 

Polyketide_cyc 
domain-

containing 
protein 

N/A - - 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-4A 
4A: 732,771,648-

732,774,321 
TraesCS4A02G472500 

Ferredoxin-
NADP reductase, 

chloroplastic 
N/A - - 

اسیم تپ  
Potassium 

QK-2B1 
2B: 484,929,524-

484,934,611 
TraesCS2B02G339600 

Lipoyl synthase, 
mitochondrial 

LIP1 - - 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-2B2 
2B: 686,809,725-

686,815,511 
TraesCS2B02G489400 Uncharacterized 

protein 
N/A 

ADP binding 
DNA binding 
DNA-binding 
transcription 

factor activity 
metal ion 
binding 

- 

 پتاسیم 
Potassium 

QK-7D 
7D: 138,780,971-

138,799,428 
TraesCS7D02G185900 

Uncharacterized 
protein 

N/A - - 

 

در   TraesCS2B02G489400  ژن فعالی  مولکولی  نقش 

الیت  اتصال یون فلزی و نیز فع   ، DNA  اتصال  ، ADPاتصال  

اتصال  انتقال  می   DNA  عامل  هنوز  نمای ایفا  اما  آن  د،  برای 

  مکانیسم بیولوژیکی شناسایی نشده است. گاردینر و همکاران 

 (Gardiner et al., 2020 )   ژن    10  که   ای بیان کردند در مطالعه

برابر  مقاومت  با   هستند   ی مار ی ب در  ژن  مرتبط    و 

TraesCS2B02G489400   ژن به از  یکی    د ی اند ک   های عنوان 

ژن    رود. برای می   شمار به   ی( مار ی ه ب مت ب مقاو )   Yr7مقاومت  

TraesCS7D02G185900   عملکرد  هیچ با  پروتئین  گونه 

  . ه است نشد   گزارش   مولکولی و یا سازوکار بیولوژیکی 

کاندیدا در نواحی ژنومی    های ژن   بندی شناسایی و اولویت 

ژنومی ژن کننده صفات:  کنترل  نواحی  در  که  کاندیدی    های 

داشت   کننده صفات مورد کنترل  قرار  به مطالعه  انجام  ند،  منظور 

و  ها  ویژگی ژن برای بیان    ناسی ژن، ش تجزیه و تحلیل هستی 

ژنتیکی  گرفتند.    محصولات  قرار  استفاده    ه ی تجز مورد 

ی مربوطه بر اساس فرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با  ها ل ی وتحل 

شد.  انجام  صفت  ب   هر  از  مجموع    ی ژن مدل    3486  ن ی در 

ژن خا   19تنها    ، QTL  ر چها   در   شده یی شناسا  انتخاب    ی نواده 

توال  و  ف   ی ژنوم   ی شد  فواصل  تعداد  گردید   ل ی تبد   ی ک ی ز ی به   .

در    90  تا   QNA-2D1و    QDWR1-2D1در    1412از    ها ژن 

QRL.5B1   اساس    گزینش (.  3)جدول    بود   ر ی متغ   تعدد بر 

به خانواده   ی ژن   ی ها مدل  توجه  با  فات  که در ص   ی ژن   ی ها و 

نقش    زیستی ر ی غ   ی ها به تنش   ومت مقا نیز  رشد و نمو و    شه، ی ر 

  130با مجموع    ی خانواده ژن   19 نهایت  در  و  انجام شد  ، دارند 

البته   ( 4)جدول    آمد   دست به   ی ژن   مدل  اعتبارسنج   که    ی به 

محصول تحت تنش    زان ی م   در   ها آن است تا نقش    از ی ن   ی شتر ی ب 

  از   ی نش ی ب   به   ی اب ی دست   منظور به .  گردد   مشخص   ی شور 

گندم   ی شور تنش    پاسخ   ی مولکول   های سم ی مکان  توجه  در   ،

کاندید ژن   به   ژه ی و    به   پاسخ   خاص   های QTL  ساز نه ی زم   های 

 . شد   ی شور   تنش 
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 ی نامزد مکان   ی ها تعداد کل ژن   -3جدول  
Table 3. Total number of positional candidate genes 

 QTL نام

QTL 
name 

 گروه

 لینکاژی

Linkage 
group 

 در QTL فاصله اطمینان

 ( مرگانسانتی) ینقشه ژنتیک

QTL confidence interval on 

the genetic map (cM) 

 در QTL فاصله اطمینان

 (بازجفت ) فیزیکینقشه 

QTL confidence interval on the 

physical map (bp) 

 هایژن تعداد 

 مکانی نامزد

No. of positional 

candidate genes 

QDWR1-2D1 2D1 wpt-9749-wpt-668239 550650160-605625648 1412 

QDWR1-2D1 1D1 wpt-9664-wpt-667287 18433982-19794573 90 

QRL.5B1 5B1 wpt-8604-wpt-4996 20814366-64687523 572 

QNA-2D1 2D1 wpt-9749-wpt-668239 550650160-605625648 1412 

 کل 

Total 
3486 

 

 

 مکانی   نامزد های  ژن شناسی  نتایج هستی   -4جدول  
Table 4. Gene ontology results of positional candidate genes 

 صفت 
Trait 

 QTL نام

QTL name 

 GOمشخصه 

GO ID 

 توصیف کارکرد 
Functional description   

 تعداد در فهرست ورودی 
Number in input list 

 وزن خشک ریشه 

 Dry weight of 
roots 

QDWR1-2D1 

P:GO:0046148 Pigment biosynthetic process 5 
P:GO:0042440 Pigment metabolic process 5 

F:GO:0004097 Catechol oxidase activity 5 

F:GO:0016682 
Oxidoreductase activity, acting on 
diphenols and related substances as 

donors, oxygen as acceptor 
5 

F:GO:0016679 
Oxidoreductase activity, acting on 

diphenols and related substances as donors 5 

 طول ریشه 

 Root length 
QRL.5B1 

P:GO:0042592 Homeostatic process 7 
P:GO:0045454 Cell redox homeostasis 6 
P:GO:0019725 Cellular homeostasis 6 
P:GO:0065008 Regulation of biological quality 7 
F:GO:0015036 Disulfide oxidoreductase activity 6 

F:GO:0015035 
Protein disulfide oxidoreductase 

activity 6 

F:GO:0016667 
Oxidoreductase activity, acting on a 

sulfur group of donors 6 

F:GO:0009055 Electron carrier activity 6 
C:GO:0005623 Cell 30 

 سدیم

 Sodium 
QNA-2D1 

P:GO:0046148 Pigment biosynthetic process 5 
P:GO:0042440 Pigment metabolic process 5 
F:GO:0004097 Catechol oxidase activity 5 

F:GO:0016682 
Oxidoreductase activity, acting on 
diphenols and related substances as 

donors, oxygen as acceptor 
5 

F:GO:0016679 
Oxidoreductase activity, acting on diphenols 

and related substances as donors 5 

 

ژنهستی  هیتجز   کاهش    شناسی  به  کاندید ژن منجر    های 

اصل   35به   که ژن  گردید  قابل به   ی    با توجهی  طور 

شور   متحمل  هایپی ژنوت تنش  ارتباط  یبه    ودند ب   در 

  در   شه ی ر   خشک   وزنصفت    ی برا(.  5  )جدول 

اول ژنوم  کروموزوم   90و    1412  ترتیب به  Dهای دوم و 

کاند  از    ییشناسا  دیژن  بعد  که    شناسی هستی  ه یتجز شد 

ا کاهش  به  به  نی منجر    ی اصل   دیکاند  صفر  و  5  تعداد 

 . د یگرد
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روی   زین  شهیر  تر  وزن  و  میسد  زانیم  یبرا بر 

ژنوم  کروموزوم دوم  ژنوم    و  Dهای  ترتیب به  Bپنجم 

کاند  572و    1412 از    ییشناسا  دیژن  بعد  که   ه یتجزشد 

ژنهستی ا  شناسی  کاهش  به  به  نیمنجر    30و    5  تعداد 

 یژن  هایمجموعه  (.5  )جدول  دیگرد  یاصل  دیکاند

تنش،   تحت شرایط  هیصفات مورد تجز  یبرا  شدهییشناسا

فرآ  هاآنعملکرد   در  داد    زیستی  یندهایرا    در که  نشان 

و    یکیآناتوم،  یکیمورفولوژ  سطح  در  اهیگ   نمو   و  رشد

  ون، ی گلوتات  سمیمتابول  هایندیارند. فرآنقش د  یکیولوژ یزیف

س  ن،یآلان  لیفن -ال  کیکاتابول   ر یمس  ،یتوپلسمیترجمه 

اکس   نگیگنالیس -DNA  ،یسیرونو   میتنظ  ن،یفعال شده با 

پ  ،IX  نوژنیر یپروتوپورفالگو،   و    واره ید  شیدایسازمان 

-ل یلوس  ونی لسینوسیآم  ،xyloglucan  سمیمتابول  ،یلولس

tRNA،  وسنتز ی ب ،یسیرونو  میتنظ  ن،یتئپرو ونی لسیکوزیگل  

ها های ژنی در آنهایی بودند که مجموعه، فعالیت دانهرنگ

داشتند   مطالعه  نیا  در  که  دیکاند  هایژن  ت یفعال.  دخالت 

گ   ( 2جدول  )  شد  ییشناسا پاسخ  تنش    یبه شور  اهی با  و 

داشت   یبآ تأ  مطابقت  ا  یدییو   بود.  مطالعه  نیبر صحت 

  ی هااز مدل   یگریانواع د  NACدامنه    یحاو  یهاپروتئین

تعداد  یژن در  که   .شدند  شناسایی  QTLاز    یبودند 

تنش  یدر سازگار  NACدامنه    یدارا  یهاپروتئین   ی هابا 

گزارش شده  ، همچنین  دارند  یمهم  ارینقش بس   یرزیستیغ

که   رموجب    NAC1است   شود یم  یجانب  یهاشهیرشد 

(Soriano and Alvaro, 2019 .) 

 

 های گندم آزمایشی دخیل در تحمل به شوری در ژنوتیپ   اصلی   ید کاند   ی ها ژن   شناسی هستی تحلیل    تجزیه و   -5جدول  

Table 3. Gene  ontological analysis of major candida genes involved in salinity tolerance in experimental wheat genotypes 

 QTLنام  
QTL name 

 شناسه ژن 
Gene ID 

ن ی پروتئ   
Protein 

 ژن 
Gene 

 عملکرد مولکولی ژن 
GO- molecular function 

 فرآیند بیولوژیکی ژن 
GO-biological process 

QDWR2-2D1   
 QNA-2D1 

TraesCS2D02G468
200 

Polyphenol oxidase Ppo 
Catechol oxidase activity Source: Interpro 

Metal ion binding 
Pigment biosynthetic 

process 
QDWR2-2D1  

QNA-2D1 
TraesCS2D02G468

200 
Genome assembly, 

chromosome: II 
Ppo 

Catechol oxidase activity Source: Interpro 
Metal ion binding 

Pigment biosynthetic 
process 

QDWR2-2D1  
 QNA-2D1 

TraesCS2D02G468
200 

Polyphenol oxidase SSPPO-D1 
Catechol oxidase activity Source: Interpro 

Metal ion binding 
Pigment biosynthetic 

process 
QDWR2-2D1  

 QNA-2D1 
TraesCS2D02G468

200 
Polyphenol oxidase PPO - - 

QDWR2-2D1  
 QNA-2D1 

TraesCS2D02G468
600 

Polyphenol oxidase PPO-D2 - - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G054

200 
NAC transcription 

factor 6A 
NAC6A DNA binding 

Regulation of transcription, 
DNA-templated 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G028

500 

Nuclear 
transcription factor 

Y subunit 
NFYA-B6 

DNA-binding transcription factor activity 
DNA binding 

- 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G026

600 
MBD6-5BS N/A DNA binding - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G057

400 
Ku70 N/A 

ATP binding 
Damaged DNA binding 
DNA helicase activity 

Hydrolase activity 
Telomeric DNA binding 

DNA recombination 
double-strand break repair 
via nonhomologous end 

joining 
telomere maintenance 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G054

000 
18S subunit 

ribosomal protein 
-  - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G052

700 

ATP synthase 
subunit c, 

chloroplastic 
atpH 

Lipid binding 
Proton-transporting atp synthase activity, 

rotational mechanism 
- 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G055

900 
Glutathione 
transferase 

- 
Glutathione transferase activity 

Maleylacetoacetate isomerase activity 

Glutathione metabolic 
process 

L-phenylalanine catabolic 
process 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G026

600 
MBD domain-

containing protein 
- DNA binding - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G039

700 
60S ribosomal 

protein L36 
- Structural constituent of ribosome Cytoplasmic translation 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G048

300 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 
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 -5 جدول ادامه

Table 5. (Continued) 

 QTLنام  
QTL name 

 شناسه ژن 
Gene ID 

ن ی پروتئ   
Protein 

 ژن 
Gene 

ولی ژن عملکرد مولک   
GO- molecular function 

 فرآیند بیولوژیکی ژن 
GO-biological process 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G049

100 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G047

200 
Uncharacterized 

protein 
- 

DNA binding 
Lipid binding 

- 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G039

800 
Auxin response 

factor 
- DNA binding 

Auxin-activated signaling 
pathway 

Regulation of transcription, 
dna-templated 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G048

400 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G047

100 

Nuclear 
transcription factor 

Y subunit 
- 

DNA-binding transcription factor activity, 
RNA polymerase II-specific 

RNA polymerase II cis-regulatory region 
sequence-specific DNA binding 

Regulation of transcription 
by RNA polymerase II 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G057

800 
Glutathione 
transferase 

- 
Glutathione transferase activity 

Maleylacetoacetate isomerase activity 

Glutathione metabolic 
process 

L-phenylalanine catabolic 
process 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G032

200 
Uncharacterized 

protein 
- 

Large ribosomal subunit rrna binding 
Structural constituent of ribosome 

Translation 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G049

800 
Protoporphyrinoge

n oxidase 
- 

Oxidoreductase activity Heme biosynthetic process 
Oxygen-dependent protoporphyrinogen 

oxidase activity 
Protoporphyrinogen IX 

biosynthetic process 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G028

800 

Xyloglucan 
endotransglucosyla

se/hydrolase 
- 

Hydrolase activity, hydrolyzing O-
glycosyl compounds 

Xyloglucan:  xyloglucosyl transferase 
activity 

Cell wall organization 
Xyloglucan metabolic 

process 
Cell wall biogenesis 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G042

800 
Leucyl-tRNA 

synthetase 
- 

Aminoacyl-trna editing activity 
ATP binding 

Leucine-trna ligase activity 

Leucyl-trna 
aminoacylation 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G039

600 
Galectin domain-
containing protein 

- 
Carbohydrate binding 

Transferase activity, transferring hexosyl 
groups 

Protein glycosylation 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G054

200 
NAC transcription 

factor 6A 
- DNA binding 

Regulation of transcription, 
DNA-templated 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G048

900 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G048

600 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G049

200 

Glutaredoxin 
domain-containing 

protein 
- Protein disulfide oxidoreductase activity - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G054

100 
CASP-like protein - 4 irons, 4 sulfur cluster binding - 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G048

000 
Pectinesterase - 

Aspartyl esterase activity 
Pectinesterase activity 

Pectinesterase inhibitor activity 

Cell wall modification 
Pectin catabolic process 

- 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G047

300 

30S ribosomal 
protein S17, 
chloroplastic 

- 
Rrna binding 

Structural constituent of ribosome 
Translation 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G043

100 
Uncharacterized 

protein 
- Double-stranded telomeric DNA binding 

Nucleosome assembly 
Photomorphogenesis 

Regulation of transcription, 
DNA-templated 

QRL-5B1 
TraesCS5B02G028

500 

Nuclear 
transcription factor 

Y subunit 
- 

DNA-binding transcription factor activity, 
RNA polymerase II-specific 

RNA polymerase II cis-regulatory region 
sequence-specific DNA binding 

Regulation of transcription 
by RNA polymerase II 

 

(  PPO)   داز ی اکس   فنل   ی پل   شده   سایی شنا   های از ژن   گر ی د   ی ک ی 

  نامطلوب   ی ا قهوه   رنگ   ل ی دلا  عمده   از   ی ک ی   آن   ت ی فعال   که   بود 

  موانع   از   و   است   ی معمول   و   دوروم   ی ها گندم   آرد   و   دانه   در 

  ی پل   ی ها لل آ کمبود    ، گندم   ت ی ف ی ک   بهبود   و   اصلح   در   ی اصل 

. در رابطه با  ( Taranto et al., 2015)   است   ی اضاف   داز ی اکس   فنل 

و    اه ی رشد گ   م ی در تنظ   که   گزارش شده است   NFYکمپلکس  
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ب   اه ی گ   ی ها پاسخ   جاد ی ا  دارد.  دخالت  تنش    NFYA5  ان ی به 

القا    ABAوابسته به    ی شیوه و به    ی خشک   ر ی تحت تأث   داًی شد 

ا   شود ی م  و    تواند ی م   NFYA5  ان ی ب   ش ی فزا و  رطوبت  افت 

افزا   ی به خشک   ت ی حساس  با  اما  دهد؛  کاهش  ژن    ان ی ب   ش ی را 

NFYA10   ،ن ی ا   که   رود ی م   بالا   ی شور   به   اه ی گ   ت ی حساس   گندم  

است    شده   برآورد   شه ی ر   رشد   و   بذر   ی زن جوانه   اساس   بر   امر 

 (Chen et al., 2020 )  . همکاران   و   ما   (Ma et al., 2007 )    با

ت  نش شوری بر روی  حلیل ژنتیکی پاسخ گندم به ت تجزیه و 

  مورد   47نشان دادند از    اینبرد   لاین   114  از   جمعیتی متشکل 

QTL   10  ، گندم حضور داشتند   ی ها تمام کروموزوم   ی که رو  

  مرحلۀ در    QTL  مورد   37و    ی زن جوانه   مرحلۀ در    QTL  مورد 

  ، 1B  ی ها جز کروموزوم به ها  تمام کروموزوم   ی رو   ی ا اهچه ی گ 

1D ،  4B ،  5D    7وD    و همکاران ) . رن  داشتند وجودRen et 

al., 2018 )  در رابطه با شناساییQTL  های مرتبط با تحمل به

گندم،   به    QTL  مورد 19شوری  را    ی ا اهچه ی گ   مرحلۀ مربوط 

ترتیب به    به   QTL  شش و    11  ها، آن   ن ی کردند که از ب   ی بررس 

شور   یر غ   ط ی شرا  و  بودند.    ی تنش  اظهار  مربوط  همچنین 

وط به تحمل در برابر تنش  ی مرب ها گاه ی جا که برخی از   داشتند 

شوری ممکن است پلیوتروپیک باشند نتایج حاصل مؤید آن  

که   با  ی هم ها ژن است  در  QTLمکان  نقش مهمی  دارای  ها، 

  و   مسیرهای بیوسنتزی از قبیل انتقال یون، کاهش اکسیداسیون 

 هستند.  پردازش پروتئین  

تنشطورکلبه می،  از  ناشی  تغییرات  های  بروز  حیط سبب 

ژن  این  از  بسیاری  بیان  سطح  در  گیاهان  مهمی  در  ها 

چنین  (Saremirad et al., 2021)گردند  می بنابراین   ،

های مهم، به تجمع یا کاهش متابولیت   شده  جادیاتغییرات  

ها و نیز  ها و میزان سنتز پروتئینتغییرات در فعالیت آنزیم

که   (Zhu, 2016)شود  یهای جدید منجر م ایجاد پروتئین

می محیطی  تنش  با  مقابله  به  مختلف  طرق  پردازند  به 

(Kiani et al., 2020)  .کرد یرو   حاضر  مطالعه  

  ی کیژنت  اساس   کردن  روشن  یبرا  جامع  ی اچندمرحله

  در .  دهدیم  ارائه  را  گندم  در  یشور  به  پاسخ  هایسمیمکان

  یی ا یمیوشیب  و  یکیولوژی زیف  هایشاخصاز    اول  مرحله

  تحمل  مرتبط با  هایQTL  ق یدق بی یاو مکان  ییشناسارای ب

بعد،    استفاده شد.  ی،شور   خاص   هایQTL  تطابقمرحله 

  کامل   یابیارز  از  پس،  مرجع  ژنوم  یتوال  به  یشور  پاسخ

ز  QTL  هایداده تعداد  سرانجام،  شد.  از   یادیانجام 

کاندیدژن  یجادکنندۀ ا  بالقوه  هایژن  به  شدهییشناسا  های 

مورد    ۀنیزم از  ا  با بررسی،  صفات  روش    کیستفاده 

ابزارها  Gene ontology  سازییغن آن  دنبال  به   ی و 

تعدادی    افتی  کاهش،  هاژن  بندییت اولو  دخیل    QTLو 

می که  گردید  شناسایی  تنش شوری  به  تحمل  از  در  توان 

برنامهآن  به تنش در  ارقام متحمل  ایجاد  های  ها در جهت 

 ی بهره جست. بهنژاد
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Abstract 
Salinity stress falls into the major environmental factors that limit the production of various crops, including 

wheat. An effective approach to reducing the impacts of stress is the production of new salinity-tolerant 

cultivars. Accordingly, identifying effective genes and molecular mechanisms responsible for salinity 

tolerance is an essential step for breeding programs. In this investigation, a population of F12 recombinant 

inbred lines (RIL) comprising 186 genotypes was studied to identify the loci that control some physiological 

traits and element concentrations in the wheat seedling stage under salinity stress. Totally, 12 quantitative 

traits loci (QTLs) were identified for wet weight, dry weight, length, and sodium and potassium contents 

using the composite interval mapping (CIM) analysis. Most of the identified QTLs were located on 

chromosomes B and D. A gene ontology (GO) analysis specified candidate genes in QTL regions. However, 

it is noteworthy that candidate genes need confirmation using marker-assisted identification. The prioritization 

of genes resulted in determining 3486 candidate genes in 19 GO phrases (including eight biological 

processes). These genes are involved in the processes of glutathione metabolism, L-phenylalanine catabolism, 

cytoplasmic translation, auxin-activated signaling pathway, transcriptional regulation, DNA-patterning, 

protoporphyrinogen IX, cell wall organization and genesis, xyloglucan tRNA metabolism, protein 

glycosylation, pigment biosynthesis, etc. GO may be introduced for identifying novel CGs in which the 

associated QTL is responsible for complicated traits.  
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