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Maize, characterized with its high grain yield and sustainable biomass, is a 
main food and fodder crop cultivated in a wide range of climate conditions. 
With the development of DNA sequencing technologies and the availability 
of widespread dense markers throughout the genome, numerous studies 
have reported on substitution of classical and marker-assisted selections with 
genomic selection (GS) . In this research, 86 maize lines were evaluated in 
terms of grain yield in a randomized complete block design with 3 
replications in two normal and salinity stress (8 ds/m) conditions. After 
genotyping the lines using the Affymetrix® Maize 600K genotyping array 
in TraitGenetics (Germany) and removing SNPs with more than 10% 
missing data and allelic frequency less than 10%, the obtained SNPs were 
used for genomic selection under normal and salt stress conditions. The 
genomic breeding value was estimated with different statistical methods 
such as genomic Best Linear Unbiased Prediction (gBLUP), ridge 
regression BLUP (rrBLUP), and Bayesian methods including Bayesian 
Ridge Regression (BRR), Bayes A, Bayes B, and Bayes C, in iPAT software 
for yield trait. Correlation criteria was used to select the best model. Based 
on the results, Bayes C method was the best method for predicting genomic 
breeding values in both normal and salt stress conditions. In the cluster 
analysis based on the estimated genomic breeding values, the studied maize 
genotypes were divided into three groups. Next, by using the yield and 
estimated genomic breeding values data a genome-wide association analysis 
(GWAS) was performed with SNP markers. Based on BLINK model, 209 
and 108 markers with significant relationship were identified in both normal 
and salt stress conditions. Finally, by BLAST of the sequence of significant 
SNPs against the maize genome, the related genes including putative 
MAPKKK family protein kinase, PDHB and Glutamine synthetase 1 were 
identified. Gene ontology studies revealed that these genes are involved in 
pathways associated with defense regulation, biosynthesis of amino acids, 
and maintaining osmotic balance against environmental stresses, which can 
significantly contribute to increasing the plant's tolerance to abiotic stresses. 
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Introduction 

Maize (Zea mays L.,) is an annual species belongs to the Poaceae family and is botanically a 
diploid plant (2n=20). After wheat and rice, maize is the third most important cereal crop 
worldwide and serves as a staple food for many people in Asia, Africa, and Latin America. 
Grain yield and adaptation to abiotic stresses are traits controlled by numerous genes, which 
typically have small individual effects and exhibit epistatic interactions. Salinity stress is one 
of the most challenging environmental threats that affects the growth and productivity of 
agricultural crops in various parts of the world. Molecular markers are biological tools used as 
laboratory probes to identify and characterize an individual, tissue, cell, cell nucleus, 
chromosome, or gene, and they are classified into various types. Differences in single 
nucleotides among individuals in populations are known as single nucleotide polymorphisms 
(SNPs). With the advancement of DNA sequencing technologies and the availability of dense, 
genome-wide markers, reports have emerged on the replacement of classical and marker-
assisted selections with genomic selection (GS). In genomic selection, the effects of a large 
number of markers distributed across the entire genome are estimated simultaneously, enabling 
the calculation of estimated genomic breeding values for individuals. 

Material and Methods 

In this research, 86 maize lines were evaluated for grain yield (GY) using a randomized 
complete block design with three replications under two environments: optimal and salt stress 
(8 dS/m) conditions in pot experiment. Following genotyping of the lines using the 
Affymetrix® Maize 600K genotyping array at TraitGenetics company (Germany), and after 
removing SNPs with more than 10% missing data and a minor allele frequency of less than 
10%, the remaining SNPs were used for genomic selection under both optimal and salt stress 
conditions. Genomic breeding values were estimated for grain yield using the following 
statistical genomic methods: genomic Best Linear Unbiased Prediction (gBLUP), ridge 
regression BLUP (rrBLUP), and Bayesian methods including Bayesian Ridge Regression 
(BRR), Bayes A, Bayes B, and Bayes C, using the iPat software. The correlation criterion was 
used to select the best model. 

Results and Discussion 

Based on the results of the analysis of variance, under both optimal and salt stress conditions, 
there were statistically significant differences among the genotypes for grain yield. The 
significant variation observed among genotypes for yield indicates the presence of genetic 
diversity, which is valuable for breeding programs. According to the results, the Bayes C 
method was the best method for predicting genomic breeding values under both optimal and 
salt stress conditions. Based on this method, genotype Ma025 had the highest genomic breeding 
value under optimal conditions, and genotype Ma010 had the highest under salt stress 
conditions. In the cluster analysis based on the estimated genomic breeding values, the studied 
maize genotypes were divided into three groups. Subsequently, a Genome-Wide Association 
Study (GWAS) was conducted using the BLINK method for the grain yield data and breeding 
values under both optimal and salt stress conditions. This identified 290 and 108 significantly 
associated markers, respectively. Finally, the sequences of the significant SNPs were examined 
to identify potential candidate genes. The candidate genes identified included a putative 
MAPKKK family protein kinase, PDHB, and Glutamine synthetase 1. These genes are 
associated with pathways involved in regulating defense responses, amino acid biosynthesis, 
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and maintaining osmotic balance under environmental stresses, which can significantly 
contribute to enhancing plant tolerance to abiotic stresses. 

Conclusion 

The results of presnt study revealed significant genetic diversity for grain yield among maize 
genotypes under both optimal and salt stress conditions. The Bayes C method showed the 
highest predictive accuracy, identifying superior genotypes for each environment. GWAS 
detected key SNPs linked to candidate genes involved in stress tolerance pathways. These 
findings likely provide useful resources for breeding salt-tolerant maize cultivars. 
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 تنش شوري بهينه و ) تحت شرايط .Zea mays Lگزينش ژنومي براي عملكرد دانه در ذرت (
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شناسي ژنهستي

باشد  اي مي عنوان يكي از محصولات غذايي اصلي و علوفه ذرت با عملكرد دانه و بيوماس بالا به 

يابي  هاي توالي با توسعه فناوري شود.  هوايي كشت مي و  وسيعي از شرايط آب    كه در طيف 

DNA  هاي و در دسترس بودن نشانگرهاي متراكمِ گسترده در سرتاسر ژنوم، شواهد و گزارش  

) به جاي گزينش كلاسيك  Genomic selection: GS( مي  ژنو   زيادي از جايگزين شدن گزينش 

است. در اين تحقيق  ) ارائه شده  Marker-assisted selection: MASو گزينش به كمك نشانگر ( 

  ٣هاي كامل تصادفي با  ) در قالب طرح بلوك GYلاين ذرت از لحاظ صفت عملكرد دانه (   ٨٦

در شرايط گلداني مورد ارزيابي قرارگرفتند. بعد    ٨  ds/mتكرار در دو محيط بهينه و تنش شوري  

ژنوتيپ  لاين از  از  سنجي  استفاده  با  ژنوتيپ ها  در    Affymetrix® Maize 600Kسنجي  آرايه 

) با  Single nucleotide polymorphismهايي ( SNPآلمان) و حذف  (   TraitGeneticsشركت  

مانده براي  هاي باقي SNPدرصد،    ١٠درصد داده گمشده و فراواني آلل مينور كمتر از    ١٠بيش از  

گرفتند. ارزش اصلاحي ژنومي  شوري مورد استفاده قرار    ژنومي در شرايط بهينه و تنش   گزينش 

آماري ژنوميك بلاپ ( با روش  بيزين  )، روش rrBLUPريچ ( رگرسيون  )،  gBLUPهاي  هاي 

  ) Bayes C(   C) و بيز  Bayes B(   B)، بيز Bayes A(   A)، بيز  BRR(   بيزي   چ ري شامل رگرسيون  

همبستگي  براي صفت عملكرد برآورد شدند. براي انتخاب بهترين مدل از معيار  iPat افزار  در نرم 

نتايج، روش   بر اساس  هاي اصلاحي  پيشگويي ارزش بهترين روش براي    Cبيز  استفاده شد. 

بر اساس  . در تجزيه خوشه هم در شرايط بهينه و هم در شرايط تنش شوري بود   ژنومي  اي 

هاي ذرت مورد مطالعه در سه گروه تقسيم  هاي اصلاحي ژنومي برآورد شده، ژنوتيپ ارزش 

با  )  Genome-wide association study: GWASم ( تجزيه ارتباط در گستره ژنو شدند. در ادامه  

  بهينه هاي اصلاحي در دو شرايط  هاي عملكرد دانه و ارزش براي داده  BLINK استفاده از روش 

در  .  د ي گرد   يي شناسا   دار ي نشانگر با ارتباط معن   ١٠٨و    ٢٩٠ترتيب  كه به   و تنش شوري انجام شد 

  ي ها شد. ژن   ي بررس   ي احتمال   د ي كاند   ي ها ژن   يي شناسا   ي برا   دار ي معن   ي ها SNP  ي توال نهايت  

  Glutamine synthetase 1و    Putative MAPKKK family protein kinase ،  PDHB  د ي كاند 

و حفظ    نه ي آم   ي دها ي اس   وسنتز ي ب   ، ي دفاع   ي ها پاسخ   م ي مانند تنظ   يي رها ي ها در مس ژن   ن ي ند. ا بود 

  ش ي در افزا   ي ر ي طور چشمگ به   توانند ي نقش دارند كه م   ي ط ي مح   ي ها در برابر تنش   ي اسمز   دل تعا 

مؤثر باشند.   ي ست ي رز ي غ   ي ها به تنش   اه ي تحمل گ 
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  مقدمه

در سطح جهاني غلات بيشتر از هر نوع محصول ديگري  

مي ساير  كشت  به  نسبت  بيشتري  غذايي  انرژي  و  شوند 

عنوان كنند. غلات بهمحصولات براي انسان و دام تامين مي

كربوهيدرات معدني،  مواد  از  غني  ويتامينمنبع  ها،  ها، 

پروتئينچربي و  و  ها  غذايي  مصارف  براي  و  هستند  ها 

). ذرت  Ahmad et al., 2020شوند (مي  صنعتي ترجيح داده

علمي   نام  گندميان   .Zea mays Lبا  خانواده  به  متعلق 

)Gramineae, Poaceaeگياه نظر  از  و  گياه  )  يك  شناسي 

با   يك   n٢=  ٢٠ديپلوئيد  و  ميكروموزوم  باشد  ساله 

)Ahmad et al., 2020  ذرت بعد از گندم و برنج سومين .(

براي   اصلي  غله  يك  و  است  جهان  سراسر  در  مهم  غله 

باشد. گياه  بسياري از مردم آسيا، آفريقا و آمريكاي لاتين مي

ژنتيكي  تنوع  است  معروف  نيز  غلات  ملكه  به  كه  ذرت 

بالايي دارد؛ از اين رو قابليت كشت در هر نوع اقليمي را  

كشور متحده دارد. عمده  ايالات  گياه  اين  توليدكننده  هاي 

درصد    ٧٠آمريكا، چين، برزيل، اتيوپي و مكزيك است كه  

).  FAO, 2019دهند (توليد جهاني را به خود اختصاص مي

پنج نوع ذرت شامل ذرت دندان اسبي، ذرت بلوري، ذرت  

شيرين، ذرت بودادني و ذرت مومي وجود دارد كه عمدتاً  

كشت   تغذيه  مصارف   Nuss and( دنشو ميبراي 

Tanumihardjo, 2010.(  

  هستند كه توسط   يصفات  عملكرد دانهو    هاسازگاري به تنش

ها اين ژن  معمولاً اثرات  كهشوند  زيادي كنترل ميهاي  ژن

ژني  اثر   و  بوده  كوچك مياپيستا(  متقابل  نشان  دهند  زي) 

)Li et al., 2021; Li and Li, 2016.(    تنش شوري يكي از

تهديدات زيست محيطي است كه رشد    برانگيزترينچالش

جهان    نقاط مختلفكشاورزي را در  محصولات  وري  و بهره

. شوري نه  )Wang et al., 2019دهد (ميتحت تأثير قرار  

بلكه تنش هايپراسموتيك در   ،تنها فشار بيش از حد يوني

بنابراين باعث كاهش رشد و نمو گياه    ؛كندگياهان ايجاد مي

شود  باعث مي)  فشار بيش از حد يوني(  يوني  شود. فازمي

بالغ شوند، در حالي كه فاز اسمزي    پيش از موعدها  كه برگ

پتانسيل  د. كنند مي سرعت رشد را كُ) تنش هايپراسموتيك(

  كه در پي آن يابد  اسمزي با ورود نمك به آب كاهش مي

سلول براي  آب  بودن  دسترس  كاهش در  گياه  ريشه  هاي 

  ). Roy et al., 2014(يابد مي

كه  نشانگرهاي   هستند  زيستي  عناصر  جمله  از  مولكولي 

آزمايشگاهي براي يافتن و مشخص    رهايكاوشگعنوان  به

يا   كروموزوم  بافت، سلول، هسته سلولي،  فرد،  كردن يك 

ب ميهژن  معرفيكار  مختلف  اشكال  به  و  د  شونمي  روند 

)Semagn et al., 2010  نوكلئوتيدهاي  .(A  ،T  ،C    وG  

نوكلئوتيدها  هستند. تفاوت در تك  DNAهاي سازنده  بلوك 

جمعيت  افراد  بين  پليدر  به  تكها  نوكلئوتيدي  مورفيسم 

)Single nucleotide polymorphism: SNP  معروف است (

)Isik, 2014هاي گياهي و جانوري  ). اين نشانگرها در ژنوم

داده توليد  پتانسيل  و  هستند  هزينه  فراوان  با  انبوه  هاي 

نشانگرهاي  صرفهبهمقرون با  مقايسه  در  و  داشته  اي 

  SNPريزماهواره، نرخ جهش پاييني دارند. اكثر نشانگرهاي  

آن تحليل  كه تجزيه و  آللي هستند  آسان ميدو  كند  ها را 

)Perkel, 2008 .(  

جهت   ژنتيكي  بهبود  براي  مصنوعي  گزينش  از  استفاده 

سال   ٦٠وري بيشتر از گياهان و حيوانات اهلي در طول  بهره

داشته   مهمي  خيلي  نقش  ( گذشته،   Dekkers andاست 

Haspital, 2002; Hayes, 2007; Ebrahimi et al., 2023.( 

نشانگر كمك  به  مولكولي  گزينش  با  MAS(هاي  مرتبط   (

(ژن  مكان كمي  صفات  كننده  كنترل   Quantitativeهاي 

trait loci: QTLدليل افزايش صحت و شدت گزينش  )، به

را   ژنتيكي  پيشرفت  ميزان  نسل،  فاصله  كاهش  و همچنين 

مي (افزايش   ;Soller and Beckmann, 1983دهد 

Mirmohammady and Golkar, 2025.(    توسعه با 

- و در دسترس بودن نشانگر  DNAيابي  هاي تواليفناوري

ژنوم،  ه سرتاسر  در  گسترده  متراكمِ  از  هاگزارشاي  يي 

گزينش كمك  جايگزين شدن  به  گزينش  و  كلاسيك  هاي 

) ژنومي  گزينش  با  است  GSنشانگر  شده  منتشر   (

)Abdollahi et al., 2012; Daetwyler et al., 2012  .(

اما   بلوغ است؛  و  توسعه  مراحل  گرچه گزينش ژنومي در 

شود اين روش ارزيابي، روش مرجع در ژنتيك  بيني ميپيش

از   نوعي  ژنومي  گزينش  شود.  انساني  و  حيواني  گياهي، 



همكارانو  حقي اصل  ... )  .Zea mays Lگزينش ژنومي براي عملكرد دانه در ذرت ( 

 

٦ 

) نشانگرها  كمك  به  ميMASگزينش  اين  )  در  كه  باشد 

مي استفاده  ژنوم  سرتاسر  نشانگرهاي  از  شود  گزينش 

)Ingvarsson and Street, 2011  اين نوع گزينش امكان .(

گويي  سازگاري ژنوتيپ فرد به يك محيط را با قدرت پيش

مي محقق  ژنوم  طريق  ( از   ;Resende et al., 2012كند 

Aguilar et al., 2011; Crossa et al., 2011  در گزينش .(

پراكنده   ژنوم  كل  در  كه  نشانگر  زيادي  تعداد  اثرِ  ژنومي 

بهشده محاسبه  اند  امكان  و  شده  برآورد  همزمان  طور 

 ;Goddard, 2009شود (هاي ژنتيكي افراد فراهم ميارزش

Meuwissen et al., 2001  امكان ارزيابي فنوتيپي هزاران .(

به دقيقنمونه  سريعصورت  و  كاهش  تر  همچنين  و  تر 

شود كه گزينش ژنومي ارزش بالايي در  ها باعث ميهزينه

بهبرنامه (هاي  باشد  داشته  گياهي   ,.Davey et alنژادي 

به2011 ژنومي  گزينش  مدل).  روي  بر  اينكه  هاي جاي 

تجزيه و تحليليِ تك نشانگر كه فقط اثرات بزرگ مربوط 

دهند، تمركز كند؛ سعي دارد اثرات  به آن نشانگر را نشان مي

هاي جديد كوچك و اثرات بزرگ نشانگرها را به كمك مدل

هزينه از  گويي كرده تا يك توصيف ژنتيكي كمآماري پيش

 ;De los Campos et al., 2009نشانگرها را داشته باشد (

Crossa et al., 2010; Vitezica et al., 2011  .(راستاي  در 

ژنوم ارزش اصلاحي    برآوردمطالعه حاضر    در  ،يانتخاب 

  ي ژنومي براي عملكرد دانه در ذرت با استفاده از نشانگرها 

SNP شوددر شرايط بهينه و تنش شوري گزارش مي . 

  ها مواد و روش

اصلاح و    قاتيكه از مؤسسه تحقژنوتيپ ذرت    ٨٦تعداد  

كرج،  هيته بذر  و  راز  نهال    مركز   و  كرمانشاه  يدانشگاه 

  )، ١(جدول  ند  تهيه شد  خراسان رضوي  يكشاورز  قاتيتحق

تكرار در قالب طرح    ٣و تنش شوري در    بهينه تحت شرايط  

  ١٤٠١سال   هاي كامل تصادفي در شرايط گلداني دربلوك 

كشاورزي    هايگلخانه  محوطه  در دانشكده  تحقيقاتي 

ارتفاع   با  اروميه  طول    ١٣٢٠دانشگاه  دريا و  از سطح  متر 

درجه    ٣٧ثانيه و عرض جغرافيايي    ٤درجه و    ٤٥جغرافيايي  

گلدان  ٣٢و   در  و    ١٠  هايثانيه  كشت  براي  كيلوگرمي 

 . ندگرفت  مورد ارزيابي قرارعملكرد دانه 

ها با خاك لومي شني و ماسه به نسبت دو به يك پر گلدان

اي با دوره آبياري هر  صورت قطرهشدند و سيستم آبياري به

زني بذرها و پس از آن روزانه  روز يكبار تا مرحله جوانه ٣

برگي، كود    ٤پس از رسيدن گياهان به مرحله    .انجام شد

٢٠-٢٠-٢٠ NPK   بار  اي يكگرم در ليتر، هفته  ٠/ ٥به ميزان

گياه   مرحله  به  گياهان  رسيدن  از  پس  سپس،  شد.  اعمال 

گرم در ليتر افزايش يافته و    ٢كامل، ميزان مصرف كود به  

يك روز  سه  گردي هر  استفاده  از   د.بار  بعد  شوري  تنش 

صورت   به اين  ؛برگي اعمال شد  ٨رسيدن گياهان به مرحله  

به شوري   براي دستيابي  اندازه  ٨  ds/mكه  به  گرم    ١٧/ ٢، 

در  سديم خاك  ميلي  ١١٠٠كلرايد  تا  گرديد  حل  آب  ليتر 

.  )Arzangh et al., 2021(   ها به ظرفيت زراعي برسندگلدان

متر كنترل شد. براي جلوگيري  EC شوري خاك توسط دستگاه  

مرحله به    ٢طي  شوري  از تنش اسمزي و ايجاد تنش ناگهاني  

گونه كنترلي بر روي  در طول آزمايش هيچ  ها اضافه شد. گلدان 

ها انجام نشد و تلاقي جمعيت مورد مطالعه  افشاني ژنوتيپ گرده 

در مرحله رسيدگي فيزيولوژيك،  افشان بود.  بصورت آزادگرده 

ها  ها جدا شدند. سپس دانه هاي مربوط به هر تكرار از بوته بلال 

هاي هر بوته براي تعيين عملكرد  ها جدا شده و وزن دانه از بلال 

اندازه  شد دانه  ژنوتيپ .  گيري  ژنوتيپي  با  ارزيابي  ذرت  هاي 

نشانگرهاي  از  شد  SNP استفاده    از   منظور اين   براي .  انجام 

- به   DNAاستخراج    ي چهار برگ مرحله    در ذرت    هاي ژنوتيپ 

)  CTAB   )Cetyl Trimethyl Ammonium Bromideوش  ر 

كميت و كيفيت    بودن   مناسب   از   نان ي انجام گرفت. پس از اطم 

DNA شده   ي ها دستگاه  ترتيب  به   استخراج  از  استفاده  با 

  ٨٦از   DNA هاي نمونه ،  درصد   ١اسپكتروفتومتر و ژل آگارز  

يابي به  اند، براي توالي ژنوتيپ ذرت كه در مطالعه استفاده شده 

ژنومي   TraitGenetics شركت  كتابخانه  شدند.  ارسال  آلمان 

 ®Affymetrix يابي با استفاده از ها ساخته شده و توالي نمونه 

Maize 600K genotyping array   در حال حاضر انجام شد. 

ت.  ر دسترس اس د   SNP  هزار نشانگر   ٦٠٠ژنوتيپ،    ٨٦براي اين  

ژنوتيپي   مطالعه ژنوتيپ تنوع  اين  در  بررسي  مورد  با    هاي 

 ,.Arzhang et al(   توسط ارژنگ و همكاران  SNPنشانگرهاي  

  خالص   لاين   مذكور   هاي ژنوتيپ .  است   شده   بررسي )  2024

  در   ها ژنوتيپ .  نيست   دسترس   در   ها ژنوتيپ   شجره   اما   هستند 
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- مي   نگهداري   و   تكثير   ساله   هر   اروميه   دانشگاه   گياهي   ژن   بانك 

ذرت    ي ها پ ي صفات مختلف كه در ژنوت   ي پ ي فنوت   ي ها داده   . شوند 

شرا  شور   بهينه   ط ي تحت  تنش  در  شده   ي ر ي گ اندازه   ي و  اند، 

است. هدف از  گزارش شده   ) Arzhang et al., 2023مطالعات ( 

 Genomic(   ي ژنوم   ي ارائه برآورد ارزش اصلاح   رفاًص مقاله،    ن ي ا 

estimated breeding value: GEBV برا با    ها پ ي وت ژن   ن ي ا   ي ) 

داده  از  نشانگرها   ي ها استفاده  و  به SNP  ي عملكرد  منظور  ، 

  مذكور است.   ط ي از شرا   ك ي در هر    ي انتخاب ژنوم 
 

 و تنش شوري  هاي ذرت مورد مطالعه در شرايط بهينهمشخصات ژنوتيپ  -١جدول 

Table 1. Characteristics of studied maize genotypes under normal and salt stress conditions 

 محل تهيه 
Place of 

preparation 

 لاين 
Line  

 كد 
Code 

 محل تهيه 
Place of 

preparation 

 لاين 
Line  

 كد 
Code 

 محل تهيه 
Place of 

preparation   

 لاين 
Line  

 كد 
Code 

Mashhad 138*/89 Ma079 Karaj K=1264/5-1 Ma032 Kermanshah P3L2 Ma001 

Mashhad 
K19*/1392 

 Ma080 Karaj B73 Ma035 Kermanshah P11L7 Ma002 ايزوله 

Mashhad 
1*/89 

Ma083 Karaj OH43/1-42   قرمز چوب    Ma036 Kermanshah P15L16Kahriz Ma003   پدري 

Mashhad 
1390/Popcorn-53or54  

Ma085 Karaj R59 خط   Ma037 Kermanshah P9L3Kahriz Ma004   پدري 

Mashhad 8/K19/1 Ma091 Karaj W37A Ma038 Kermanshah P13L2 Ma005 

Mashhad 67*/88 Ma096 Karaj R319 Ma039 Kermanshah P19L7Kahriz Ma006 

Mashhad 1387/193/Chase*/S2 Ma098 Karaj R59 Ma040 Kermanshah P6L1 Ma007 

Mashhad 36-N/88-K3653/2 Ma100 Karaj W153R Ma042 Kermanshah P19L3Kahriz Ma008 

- 1 Ma104 Karaj K1533POPCORN Ma043 Kermanshah P14L1Kahriz Ma009 

- 2 Ma105 Karaj 

R59×R319 
   ٣٧٠كراس   دابل   مادري 

س) كرا   (سينگل   

Ma044 Kermanshah P11L7 Ma010 

- 3 Ma106 Karaj B73(RFCORCMS) Ma045 Kermanshah P14L2 Ma011 

- 4 Ma107 Karaj 1264/1 Ma046 Kermanshah P10L5 Ma012 

- 5 Ma108 Karaj ZK472221 Ma048 Kermanshah 
P1L4Kahrizi 

كرج   لل ا دي   Ma013 

- 6 Ma109 Mashhad K1263/1/1388 Ma049 Kermanshah P11L6 Ma014 

- 7 Ma110 Mashhad 9/K19/1 Ma051 Kermanshah P13L3 Ma015 

- 8 Ma111 Mashhad 3/K19/1&(K19/1*/1392) Ma052 Kermanshah P16L4Kahriz Ma016 

- 9 Ma112 Mashhad 2/K19/1&(K19/1) Ma054 Kermanshah P3L4Kahriz Ma017 

- 10 Ma113 Mashhad K3640/S/55-N Ma055 Kermanshah p1L5Kahriz Ma018 

- 11 Ma114 Mashhad 20*/1389 Ma057 Kermanshah P19L5Kahriz Ma019 

- 12 Ma115 Mashhad S2/QPM/SUKMA  Ma060 Kermanshah P15L14 Ma020   اندونزي   

- 13 Ma116 Mashhad 6*/88 Ma062 Kermanshah P16L6Kahriz Ma021 

- 14 Ma117 Mashhad 4/K19/1 Ma064 Kermanshah P15L4 Ma022 

- 15 Ma118 Mashhad 48*/1390 Ma066 Kermanshah P11L9 Ma023 

- 16 Ma119 Mashhad K166B/89&(14*k166B/1390) Ma072 Kermanshah P9L6 Ma024 

- 17 Ma120 Mashhad K18-B/1392  Ma073 Kermanshah P13L1 Ma025   ايزوله 

- 18 Ma121 Mashhad 7/K19/1 Ma074 Kermanshah P10L7 Ma026 

- 19 Ma122 Mashhad 23*/89 Ma075 Kermanshah P16L12Kahriz Ma027 

- 20 Ma123 Mashhad 70*/1388 Ma076 Kermanshah P10L9 Ma028 

   Mashhad 10/K19/1 Ma077 Karaj OH43/1-42 Ma031 

  

داده  آماري  واريانس :  ها تجزيه  حاصل  داده   تجزيه  از  هاي 

با استفاده از رويه  و تنش شوري    بهينه در شرايط  عملكرد دانه  

GLM   افزار  در نرمSAS    اين مطالعه    در   . انجام گرفت   ٩/ ٤نسخه

  ي از ده درصد و فراوان   شتر ي با داده گم شده ب   SNP ي نشانگرها 



همكارانو  حقي اصل  ... )  .Zea mays Lگزينش ژنومي براي عملكرد دانه در ذرت ( 

 

٨ 

  SNP  نشانگر  ٢٣٠٠٠٠كمتر از ده درصد حذف شده و    نور ي آلل م 

  شوري و تنش    بهينه   ط ي گزينش ژنومي در شرا   ي برا   مانده ي اق ب 

طور  به مورد مطالعه    ي ها پ ي ، ژنوت ژنومي   گزينش . در  شد استفاده  

  ت ي جمع " نام    به   ب ي ترت درصد به   ٣٠و    ٧٠به دو قسمت  تصادفي  

آزمون " و    " مرجع  از    و   د ي گرد   م ي تقس   " جمعيت  استفاده  با 

اثرات نشانگرها در    SNP  ي ها و نشانگر عملكرد دانه    ي ها داده 

برآورد  (   ژنومي   گزينش   ي برا .  شد   برآورد   مرجع   ت ي جمع 

از   شوري تنش   و  بهينه   ط ي در شرا  ) ژنومي   ي اصلاح  ي ها ارزش 

شامل    ن ي ز ي ب   ي ها روش   ، GBLUP ،  rrBLUP  ي آمار   ي ها روش 

  A  ز ي ب   ، ) Bayesian ridge regression(   ي ز ي ب چ ي ر   ون ي رگرس 

 )Bayes A ب ،( ز ي  B   )Bayes B  ( ز ي ب   و  C   )Bayes C  ( شد   استفاده  

 )Caballero, 2020  .( بهترين  روش  مدل آماري در  عنوان نمونه  به

ارزش  ) براي تخمين  GBLUP(   ژنومي نااريب    بيني خطي پيش 

  ). Caballero, 2020باشد ( به شرح زير مي   اصلاحي ژنومي 
Y=Xβ+Zu+e 

، ي صفت مورد مطالعهفنوتيپمشاهدات  بردار    Yكه در آن  

𝛽     در اينجا) ثابت  اثرات  بردار    𝜇 ((  ،u( ميانگين كلبردار 

نيز   Xو    تلاقيماتريس    Zمانده،  بردار باقي  e،  اثرات نشانگر

به صورت   اثرات نشانگرمعادله برآورد    باشد.بردار واحد مي

  ). Caballero, 2020زير است: ( 
𝑎ො=[Z´Z+G^(-1)  Ún]^(-1)  Z´y 

ماتريس    Z،  اثرات نشانگربردار برآورد    𝑎ොكه در معادله فوق  

ماتريس    G  ،تعداد نشانگرها  Incidence matrix  ،(nتلاقي (

  h2h-= n(1  λ  )2h(2و)  G=(MM´)Ún(   يمولكولژنومي  

  باشد. ميپذيري صفت مورد مطالعه) وراثت 

  : به صورت زير است   اصلاحي ژنومي   هاي ارزش معادله برآورد  
𝑏෠=M´(G×n)^(-1) 𝑎ො 

برگردان    ´M،  اصلاحي ژنومي  هايارزشبردار   𝑏෠كه در آن 

آلل  تعداد  نشان  ماتريسي كه  فرد  براي هر نشانگر و  را  ها 

ماتريس ژنومي مولكولي و    Gتعداد نشانگرها،    nدهد،  مي

𝑎ො باشند.بردار برآورد اثرات نشانگرها مي  

  هاي روش  از  يك  هر  با  ژنومي  اصلاحي  هايارزش  برآورد

گرفت.  iPat  افزارنرم  در  شده  ذكر نرم  انجام  اين  افزار  در 

روش تمامي  فعلاً  براي  شده  معرفي  ژنومي  گزينش  هاي 

به تجزيه  است.  نشده  تعبيه  آناليز  انجام  ها  عاملامكان 

مؤلفه به  تجزيه  چرخش براساس  طريق  از  اصلي  هاي 

ارزش براي  با وريماكس  شده  برآورد  اصلاحي  هاي 

تجزيه  شد.  انجام   Rافزاراز نرمهاي مختلف با استفادهروش

هاي اصلاحي برآورد همبستگي براي عملكرد دانه و ارزش

مدل  با  نرم شده  از  استفاده  با  مختلف  بسته    و R افزارهاي 

ارتباط    .انجام شد  Corrplot  افزارينرم  داراي  نشانگرهاي 

با  معني ارزشدار  و  اصلاحي  عملكرد  از  هاي  استفاده  با 

و بسته    Rافزار  با استفاده از نرم  BLINK  جايگاهيتك  روش

شد.     GAPITافزارينرم  معنيشناسايي  براي  آستانه  داري 

يا   P< 0.0001 دار نشانگر و صفت شناسايي ارتباطات معني

−log 10(P-value) >4    .شناسايي  در نظر گرفته شد براي 

كنترل عملكرد در شرايط  ژن و    بهينههاي كانديد مؤثر در 

شوري،   معنيSNPتوالي  تطابق  تنش  استفاده  هاي  با  دار 

بر روي ژنوم ذرت مورد بررسي قرار گرفت.     BLASTاز

هستي ژسپس،  (شناسي  منظور به )Gen ontology: GOن 

بيولوژيكي   فرآيندهاي  و  مولكولي  عملكردهاي  استنتاج 

 Ensemblي  هاي احتمالي، با استفاده از پايگاه داده ژنومژن

Plants  )http://Plants.ensembl.org  (ش براي د.  انجام 

يافته و تحليل مسيرهاي  شناسايي مسيرهاي زيستي توسعه

  و    DAVIDوب  تحت   افزارمتابوليكي و سيگنالينگ، از نرم

داده   ك   ي (دانشنامه  KEGGپايگاه  ژنوم  و  با  وتو يژن   ،(

شناسه از  ژناستفاده  (هاي  ازاستخراج )geneIDي   شده 

BLAST  د. استفاده ش  

  نتايج و بحث 

داده   انس ي وار   ه ي تجز   در   كه آنجايي   از   Combined(   ها مركب 

analysis of variance  ژنوتيپ    متقابل ) اثر   دار شرايط معني  

و    بهينه (   مطالعه   مورد   شرايط   از   هريك   در   واريانس   تجزيه   نبود؛ 

شوري  تجزيه  تنش  نتايج  اساس  بر  گرفت.  انجام  جداگانه   (

  ها ژنوتيپ بين    و تنش شوري   بهينه در هر دو شرايط    ، واريانس 

(جدول    داشت   دار وجود اختلاف آماري معني از لحاظ عملكرد  

  دو   در   همسان   تغيير   منابع   براي   متفاوت   هاي آزادي   درجه .  ) ٢

  هاي داده   علت   به و تنش شوري)    بهينه مورد مطالعه (   شرايط 

  ها بين ژنوتيپ   دار تفاوت معني .  است )  Missing dataگمشده ( 

تنوع ژنتيكي  حاكي از از لحاظ صفت مورد بررسي (عملكرد) 

به   تواند مي كه    است  مي براي  اهميت  حائز    باشد. نژادگران 

ميانگين عملكرد در شرايط تنش شوري در مقايسه با شرايط  
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داد.    ٢٦/ ٤بهينه   نشان  كاهش    مختلف   مطالعات   در درصد 

شرايط  ژنوتيپ  تحت  ذرت  شوري هاي  هاي  تفاوت   تنش 

ويژگي اي  ملاحظه قابل  مورفو در  يوني  - هاي  و  فيزيولوژيكي 

هاست  آن   تحمل به شوري در    تفاوت   اند كه حاكي از نشان داده 

 )Ahmad et al., 2012; Ali et al., 2021; Abbasi et al., 

2012; Azevedo Neto et al., 2004  .( اخير مطالعات    در  

شور   تحمل م   ي ها پ ي ژنوت  كل به   ي به    وماس ي ب   ي دارا   ي طور 

محتوا  بالاتر،  نسبت    شتر ي ب   ل ي كلروف   ي شاخساره    Na/+K+ و 

 ,.Ahmad et al(   بودند حساس    ي ها پ ي نسبت به ژنوت   ي بالاتر 

2012; Ali et al., 2021; Abbasi et al., 2012 ( .   يي شناسا  

م   ي ها پ ي ژنوت  بهره   ي برا   شوري به    تحمل ذرت    ي ور بهبود 

منابع   تواند ي است و م  ي ضرور  شور  ي ها محصولات در خاك 

 ,.Ali et alنمايد ( فراهم    نژادي به   ي ها برنامه   ي برا   ي ارزشمند 

2021; Abbasi et al., 2012 ( .    اند كه  نشان داده   ديگر مطالعات

وجود    شوري تحمل به    ي ها ي ژگ ي و   ي در ذرت برا   ي ك ي تنوع ژنت 

جوانه  قدرت  و  كارا   ي زن دارد  عنوان  به   يي ا ي م ي فتوش   يي و 

انتخاب    ي ارها ي مع  مطالعات    در بالقوه    اند شده   معرفي اينگونه 

 )Giaveno et al., 2007 .( 

نتايج حاصل از  برآورد ارزش اصلاحي و تجزيه همبستگي:  

هاي آماري مختلف  هاي اصلاحي ژنومي با مدل برآورد ارزش 

و تنش شوري در    براي عملكرد دانه در هر يك از شرايط بهينه 

هاي  ارائه شده است. با توجه به نتايج، بين ارزش   ٤و    ٣جداول  

با   برآورد شده  در هر دو    BayesCاصلاحي  دانه  عملكرد  و 

مشاهده شد؛ بنابراين    همبستگي بالا   و تنش شوري   شرايط بهينه 

ژنومي    ارزش اصلاحي   برآورد بهترين روش براي    اين روش 

 )Estimated genomic breeding value; EGBV  در هر دو (

بر اساس   شرايط مورد مطالعه (بهينه و تنش شوري) هست. 

ژنوتيپ   روش،  بهينه   Ma025بهترين  شرايط  ژنوتيپ    در  و 

Ma010    بالاترين ارزش اصلاحي در شرايط تنش شوري از 

هاي  ). در شكل ٢و    ١هاي تكميلي  ژنومي برخوردار بودند (فايل 

بين داده   ٢و    ١ ( ارتباط  ارزش GYهاي عملكرد دانه  هاي  ) و 

در هر يك از شرايط    BayesCاصلاحي برآورد شده با روش  

شده است. بر اساس نمودارهاي خطي،    ارائه و تنش شوري    بهينه 

بالا) بين عملكرد و ارزش اصلاحي ژنومي    2Rارتباط مطلوبي ( 

برآورد شده در هر دو شرايط مورد مطالعه (بهينه و تنش شوري)  

  تنش در بهبود تحمل ذرت به    ) GSمي ( انتخاب ژنو مشاهده شد.  

  ش ي در افزا   GS  شده است   گزارش   بوده است.   اميدبخش   شوري 

مؤثرتر از انتخاب    ، در ذرت   ي خشك   تنش عملكرد دانه تحت  

(   متداول   ي پ ي فنوت    ي ها مدل   . ) Beyene et al., 2015است 

جمله    ي ژنوم   ي ن ي ب ش ي پ  از  رو   GBLUPمختلف،    ي كردها ي و 

  ي برا   شوري تحمل به    ي ن ي ب ش ي در پ   ي ا سه ي دقت قابل مقا   ، ي ز ي ب 

 Singh et(   اند در ذرت نشان داده   وماس ي مرتبط با ب   ي ها ي ژگ ي و 

al., 2023 ( .   استفاده از    ي برا   ي ارزشمند   ي ها نش ي ب   ها افته ي   ن ي ا

GS   كه    دهند ي ارائه م   ي به شور   تحمل ارقام ذرت م   نژادي به در

كرده و    ع ي شور را تسر   ط ي توسعه ارقام سازگار با شرا   تواند ي م 

  دهد.   ش ي را افزا   ي شور   ر ي ذرت در مناطق تحت تأث   ي ور بهره 

هاي اصلاحي ژنومي برآورد شده،  ) با ارزش GYعملكرد دانه ( 

همبستگي بالايي در هر دو شرايط (بهينه و تنش شوري) نشان  

(شكل   مي ٣داد  نشان  بالا  همبستگي  ژنوتيپ ).  كه  دهد  هايي 

  ارزش اصلاحي بالايي دارند عملكرد بالايي نيز دارند.  

 
  تنش شوري شرايط بهينه و  تحت هاي ذرت ژنوتيپ  عملكرد واريانس تجزيه -٢ جدول

Table 2. Analysis of variance for yield of maize genotypes under normal and salt stress conditions 
 تنش شوري
Salt stress  

 شرايط بهينه  
Normal conditions  

  منابع
 تغييرات 

Sorce of variation  
 ميانگين مربعات 
Mean square  

  درجه آزادي 
df 

 ميانگين مربعات   
MS  

  درجه آزادي 
df  

ns3592.25 2   ns7074.77 2  بلوك  
Block 

 ژنوتيپ 84  14262.98**    85  12018.27**
Genotype  

 اشتباه آزمايشي  83  3306.02    154  1862.64
Experimental error 

  ضريب تغييرات     37.51      38.64
Coefficient of variation  
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 بهينه در شرايط مختلف هاي آماري مدلبرآورد ارزش اصلاحي ژنومي براي عملكرد دانه با نتايج حاصل از   -٣ل جدو

Table 3. The results of estimating the genomic breeding value for grain yield with different statistical models 
under normal conditions  

 ها روش

Methods  
 حداقل 

Minimum  
 حداكثر 

Maximum  
 ميانگين 

Mean  

  انحراف 

 معيار 

SD  

ضريب 

 تغييرات 

CV  

همبستگي ارزش  

 اصلاحي با عملكرد 

r  
 رگرسيون ريچ 

Ridge 
regression 

48.92 311.68 147.65 66.35 44.94 0.96 

 بلاپ جي

GBLUP 
44.53 323.70 147.65 68.27 46.24 0.97 

 ريچ بيزي رگرسيون

Bayesian ridge regression 
64.88 272.02 147.47 57.92 39.28 0.93 

 Aبيز 

Bayes A 
41.39 330.20 147.62 70.19 47.55 0.97 

 Bبيز 

Bayes B 
40.86 330.47 147.53 70.51 47.80 0.98 

 Cبيز 

Bayes C 
41.09 338.65 147.59 71.39 48.37 0.98 

  عملكرد دانه 
Grain yield 

20.95 408.85 147.65 86.30 58.45 1.00 

  

 تنش شوري  در شرايط مختلف هاي آماري مدلارزش اصلاحي ژنومي براي عملكرد دانه با نتايج حاصل از  -٤ل جدو

Table 4. The results of estimating the genomic breeding value for grain yield with different statistical models 
under salt stress conditions  

 ها روش

Methods  
 حداقل 

Minimum  
 حداكثر 

Maximum  
 ميانگين 

Mean  

  انحراف 

 معيار 

SD  

ضريب 

 تغييرات 

CV  

همبستگي ارزش  

 اصلاحي با عملكرد 

r  
 رگرسيون ريچ 

Ridge 
regression 

25.02 219.10 108.66 53.59 49.32 0.97 

 بلاپ جي

GBLUP 
25.14 222.10 108.66 53.72 49.43 0.97 

 ريچ بيزي رگرسيون

Bayesian ridge regression 
29.57 209.29 108.57 50.50 46.52 0.95 

 Aبيز 

Bayes A 
19.29 231.34 108.63 56.65 52.15 0.98 

 Bبيز 

Bayes B 
23.04 227.30 108.65 55.64 51.21 0.97 

 Cبيز 

Bayes C 
22.05 232.01 108.65 56.28 51.80 0.98 

  عملكرد دانه 
Grain yield 

5.30 270.17 108.66 66.18 60.91 1.00 
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 بهينه   ط شراي   در   ذرت   در مقابل عملكرد دانه در C بيز   مدل   با   شده   برآورد اصلاحي ژنومي    هاي برازش ارزش   تطابق   نمودار   - ١ل  شك 

Figure 1. Correspondence diagram of genomic breeding values from the BayesC model against grain yield in 
maize under normal conditions 

 
 

 
 در ذرت در مقابل عملكرد دانه درC بيز مدل بابرآورد شده اصلاحي ژنومي   هايبرازش ارزش تطابق نمودارهاي -٢ شكل

 تنش شوري  طشراي

Figure 2. Correspondence diagram of genomic breeding values from the BayesC model against grain yield in 
maize under salt stress conditions 

 

y = 1.183x - 26.95
R² = 0.9578

0

50

100

150

200

250

300

350

400

450

0 50 100 150 200 250 300 350 400

رد
ملك

ع
انه
د

G
ra

in
 y

ie
ld

(BayesC) ژنومي اصلاح ارزش

Genomic breeding value (BayesC)

y = 1.1506x - 16.352
R² = 0.9573

0

50

100

150

200

250

300

0 50 100 150 200 250

رد
لك
عم

انه
د

G
ra

in
 y

ie
ld

(BayesC) ژنومي اصلاح ارزش

Genomic breeding value (BayesC)



همكارانو  حقي اصل  ... )  .Zea mays Lگزينش ژنومي براي عملكرد دانه در ذرت ( 

 

١٢ 

 تنش شوري
Salt stress 

 

 بهينه
Normal 

 
ژنوتيپ   ٨٦هاي اصلاحي ژنومي براي عملكرد دانه در ارزش برآوردكنندههاي آماري  نمودار همبستگي بين شاخص - ٣شكل 

 در شرايط بهينه (سمت چپ) و تنش شوري (سمت راست) 

Figure 3. Correlation diagram between the statistical indices for estimating genomic breeding values for grain 
yield in 86 genotypes under normal (left side) and salt stress (right side) conditions 

  

ها  عامل هاي آماري از تجزيه به براي درك بهتر روابط بين مدل 

هاي اصلاحي ژنومي برآورد شده با  بر روي عملكرد و ارزش 

و    شد. در هر دو شرايط بهينه هاي آماري مختلف استفاده  مدل 

تنش شوري از روش چرخش وريماكس استفاده شد. هم در  

  ٢ها در  و هم در شرايط تنش شوري متغيير   در شرايط بهينه 

درصد تغييرات    ١٠٠بندي شدند و نزديك به  مؤلفه اصلي گروه 

)  ٤پلات (شكل  ي باي نمايند. با توجه به نمودارها را توجيه مي 

ها در سمت  بردار عملكرد با بردارهاي مدل   در شرايط بهينه 

پلات در كنار هم بودند كه بيانگر همبستگي  چپ نمودار باي 

علاوه بر اين، با توجه به  باشد.  ها با عملكرد مي بالاي اين مدل 

توان نتيجه گرفت كه اين  ها، مي مدل جهت و طول بردارهاي  

لاين روش  تفكيك  در  دانه  عملكرد  همراه  به  عملكرد  ها  ها 

،  Ma003  ،Ma010  ،Ma012هاي  ). لاين A٤(شكل    بهتري دارند 

Ma015  ،Ma026  ،Ma028    وMa116    در سمت چپ نمودار

اند  ها قرار گرفته پلات و در كنار بردارهاي عملكرد و مدل باي 

لاين  اين  مقادير  بودن  بالا  بيانگر  و  كه  عملكرد  نظر  از  ها 

با مدل ارزش  برآورده شده  ژنومي  هاي مذكور  هاي اصلاحي 

). در شرايط تنش شوري نيز بردار عملكرد  B٤باشند (شكل  مي 

پلات در كنار  ها در سمت راست نمودار باي با بردارهاي مدل 

،  Ma005هاي  ) و تحت اين شرايط لاين C٤هم بودند (شكل  

Ma011  ،Ma015  ،Ma025  ،Ma027    وMa028    سمت در 

باي  بردارهاي عملكرد و مدل راست نمودار  ها  پلات در كنار 

لاين  اين  مقادير  بودن  بالا  بيانگر  كه  گرفتند  نظر  قرار  از  ها 

هاي  هاي اصلاحي ژنومي برآورده شده با مدل عملكرد و ارزش 

 ). D٤باشند (شكل  مربوطه مي 

بندي  هايي است كه براي گروه اي از جمله روش تجزيه خوشه 

بندي افراد با  در اين تحقيق گروه   . گيرد افراد مورد استفاده قرارمي 

در شرايط    Heatmap  افزاري نرم و بسته     Rافزار استفاده از نرم 

اي براساس عملكرد  بهينه و تنش شوري انجام شد. تجزيه خوشه 

هاي آماري  هاي اصلاحي ژنومي برآورده شده با مدل و ارزش 

هاي مورد مطالعه را هم در شرايط بهينه و هم  موردنظر، ژنوتيپ 

). در هر دو  ٥بندي كرد (شكل  تنش شوري به سه گروه دسته 

هايي است كه  شرايط گروه اول (خطوط آبي) محتوي ژنوتيپ 

هاي اصلاحي و عملكرد بالايي دارند. برعكس، گروه دوم  ارزش 

ژنوتيپ  محتوي  قرمز)  ارزش (خطوط  كه  است  هاي  هايي 

ژنوتيپ  تعداد  منتها  دارند.  پاييني  عملكرد  و  هاي  اصلاحي 

متفاوت است كه نشان مي گروه  بعضي  ها در دو شرايط  دهد 

واكنش متفاوتي به شرايط تنش    Ma54ها مثلاً ژنوتيپ ژنوتيپ 
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مدل تفاوت دارند.   در  نحوه    تواند ي م   ي ن ي ب ش ي پ   ي ها ها  بر 

مقا   ر ي تأث   ها لاين   ي بند گروه  با  تحت  خوشه   سه ي بگذارد.  ها 

م نژادگرا به مختلف،    ي ها مدل    يي را شناسا   هايي لاين   توانند ي ن 

ها در  آن   ي بالا   هاي اصلاحي ژنومي برآورد شده ارزش كنند كه  

قابل    ي داها ي امر آنها را به كاند   ن ي است و ا   پايدار   ها ش تمام رو 

از    ره، ي چندمتغ   ي ها ل ي تحل   . كند ي م   ل ي انتخاب تبد   ي برا   ي اعتماد 

  ي برا   ، ي اصل   ي ها مؤلفه   جزيه به و ت   س ي ماهالانوب   D²جمله آمار  

ها  بر اساس عملكرد آن   ز ي متما   ي ها به خوشه    ها لاين   ي بند طبقه 

 ;Rohman et al., 2016(  استفاده شده است   ي شور   ط ي در شرا 

Biswas et al., 2015 ( .   ي  والد   هاي لاين   مطالعات   ن ي ا

ها  كه هدف آن   نده ي آ   نژادي به   ي ها برنامه   ي را برا   ي ا دواركننده ي ام 

اند.  كرده   يي است، شناسا   ي به شور تحمل  توسعه ارقام ذرت م 

ها،  RFLPمانند    ، ي مولكول   ي بر نشانگرها   ي مبتن   ي ك ي فاصله ژنت 

ه   ي مثبت   ي ها ي همبستگ  عملكرد    ب ي ترك   ت ي قابل   د، ي بر ي با 

مختلف، از جمله    تنش   ط ي شرا   حت ت   س ي و هتروز   خصوصي 

 . ) Betrán et al., 2003(   نشان داده است   ، ي شور 
  

شوري تنش   

Salt stress 

 

 بهينه 
Normal 

 

  
هاي اصلي اول و هاي مختلف ذرت براساس مؤلفه هاي اصلاحي ژنومي ژنوتيپ دو بعدي عملكرد و ارزشپلات -٤ شكل

  : تنش شوري Dو  C : شرايط بهينه. شكل Bو  Aدوم. شكل 
Figure 4. Biplot of yield and estimated genomic breeding values of genotypes based on the first and second 

principal components. Figure A and B: Normal conditions. Figure C and D: Salt stress conditions 
 

(A) 

(B) 

(C) 

(D) 
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 تنش شوري 
Stress stress 

 بهينه 
Normal 

 هاي آماري مختلف براي صفت عملكرد دانه هاي اصلاحي برآورد شده با مدل ذرت بر اساس ارزش   ژنوتيپ   ٨٦  بندي گروه   - ٥  شكل 

Figure 5. Clustring 86 maize genotypes based on the breeding values estimated with different statistical models 
for the grain yield 

  

بهينه،    ط يدر شرا):  GWASتحليل ارتباط در گستره ژنوم (

صفت  -ارتباط نشانگر  ٢٩٠، تعداد  BLINK  روشبر اساس  

ي برآورد شده  اصلاح  هايعملكرد و ارزش  يبرا  داريمعن

كروموزوم    ١٠  يبر رو  مختلف گزينش ژنوميهاي  با مدل

  يي شناسا  P-value < 0.0001ي  داربا سطح معنيذرت    اه يگ 

هاي مختلف مشترك  نشانگر بين مدل   ٤٨از اين تعداد،  .  شد

نشان كه  برخي  بودند،  شناسايي  در  همپوشاني  دهنده 

بين مدل و    ٦  شكل(  هاي مختلف است نشانگرهاي مشابه 

م٣  يلي تكم  ليفا در  و    ني ا  اني ).  (عملكرد  متغييرها 

هاي آماري هاي اصلاحي ژنومي برآورده شده با مدل ارزش

  هاي ارتباط و ارزش  ٨٥  با   )GYعملكرد (صفت  ،  مختلف)

مدل    ياصلاح با  شده  ارتباط،    ٤٦با    gBLUPبرآورد 

پس از  صفت را داشتند.  -نشانگر   يهاتعداد ارتباط  ن يشتريب

با  ارزشآن،   شده  برآورد  ژنومي  اصلاحي  ي هامدل هاي 

BayesB  ،BayesA   و BRR ارتباط    ٣٤و    ٣٥،  ٣٩با  ترتيب  به

جايگاه-نشانگر در  گرفتند، صفت  قرار  بعدي  هاي 

شد.   ييشناسا  نشانگر  ٢٩،  BayesCمدل  براي    كهيدرحال

ا كمتر   ٢٢با    rrBLUP  مدل  ان،يم  نيدر  تعداد   نيارتباط، 

 دهديم  شانن  جينتا  نيصفت را نشان داد. ا-ارتباط نشانگر

برخ به سا   ياصلاح  يهاشاخص  يكه  ارتباط    نيرينسبت 

نشانگرها  ي شتريب م  ي كيژنت  ي با  و  در    تواننديداشته 

قرار    يبرا   نژاديبه  يهابرنامه توجه  مورد  عملكرد  بهبود 

كروموزوم   يبر رو  داريتعداد نشانگر معن  نيشتريب  .رنديگ 

كه    ييشناسا  ٨و    ٢شماره     و   درصد  ٤١/ ٧٢ترتيب  بهشد 

تغييرات  درصد  ١٣/ ٤٥ نمودندرا  صفت    كل  از   . توجيه 

  ٧،  ١٠شماره    يهاكروموزوم  يتعداد نشانگر بر رو   نيكمتر

  نشانگر داشتند   ١  اي  ٣شد كه هر كدام تنها    ييشناسا   ٦و  

)  GYنشانگر مرتبط با عملكرد (  ٨٥  ن،يعلاوه بر ا).  ٦(شكل  

شدند    ييشناسا  ٨و    ٥،  ٤،  ٣،  ٢،  ١  يهاكروموزوم  يبر رو

نشان پراكندگ كه    ي هاارتباطات در كروموزوم  نيا  يدهنده 
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 نشانگر  تجزيه ارتباط، تعداديمطالعات  در  مختلف است.  

به    ژنوميمناطق    و تحمل    يي شناسا  يشور  تنشمرتبط با 

  ي پژوهش   در  مثال،عنوان  به  .)Zaidi et al., 2022شده است (

  ي ها ن ي در لا  ك ي مورفولوژ - ارتباط صفات آگرو   ه ي كه تجز 

نشانگرها  استفاده از    IRAP  ي رتروترانسپوزون   ي ذرت با 

)  ٤٨٠(   Heartbraker  ي ، نشانگرها انجام شد   REMAPو  

چوب    ي با صفات قطر ابتدا ترتيب  به   UBC878 × Rudaو  

تعداد بلال و وزن دانه    ن ي بلال و طول چوب بلال و همچن 

در  ).  Khalifani et al., 2021نشان دادند (   دار ي ارتباط معن 

شوري تنش  نشانگر  ١٠٨تعداد    ،شرايط  صفت  -ارتباط 

ي برآورد اصلاح  يهاارزش) و  GYعملكرد (  يبرا  داريمعن

مدل با  مختلفشده  شناسا  ١٠در    هاي    شد   ييكروموزوم 

متغييرها (عملكرد    نيا  اني . در م)٤و فايل تكميلي    ٦(شكل  

ارزش مدلو  با  شده  برآورده  ژنومي  اصلاحي  هاي  هاي 

 هاي اصلاحي برآورد شده با مدل ارزش،  آماري مختلف)

BRR    مدلارتباط    ٢٨با با    gBLUPو    BayesC  هايو 

-نشانگر  اطتعداد ارتب  ني شتريارتباط، ب   ١٦و    ١٧با  ترتيب  به

ارتباط و    ١٦با    BayesAفت را داشتند. پس از آن، مدل  ص

  ارتباط   ٧و    ١١با  ترتيب  به  BayesBو    rrBLUP  يهامدل 

جايگاه بعديدر  ا  هاي  در  گرفتند.  عملكرد    ان،يم  نيقرار 

)GY  ي هاصفت نسبت به مدل- ارتباط نشانگر   ١٣) تنها با

  . را نشان دادارتباط  ين تعداد  كمتر   برآورد ارزش اصلاحي 

  ي برخ   ، يتنش شور  طيكه در شرا  دهدينشان م  جي نتا  ناي

باارزش شده  برآورد  ژنومي  اصلاحي  ارتباط ها  مدل  هاي 

نشانگرها  يتريقو  داد  ي كيژنت  يبا  و  ننشان  بنابراين  د 

برنامه  تواننديم به    يبرا  ي اصلاح  ي هادر  تحمل  بهبود 

نامساعد مورد استفاده قرار    طيدر شرا   اه يو عملكرد گ  يشور

نشانگرها  نيشتريب.  رنديگ  رو  داريمعن  يتعداد   يبر 

ترتيب  بهشد كه    ييشناسا  ١٠و    ٢،    ١شماره    يهاكروموزوم

  ن ي. در مقابل، كمتر شدندينشانگر را شامل م ١٩و  ٢٤، ٢٠

رو بر  نشانگرها  تنها    ٨كروموزوم    يتعداد  نشانگر   ١با 

 ). ٧(شكل  شد ييشناسا

  ي ها كروموزوم   ي ) بر رو GYمرتبط با عملكرد (   ي نشانگرها 

در    ر يي دهنده تغ شدند كه نشان   يي شناسا   ١٠و    ٦،  ٤،  ٣،  ٢،  ١

بهينه است.    ط ي با شرا   سه ي ارتباطات در مقا   ن ي ا   ي ك ي ژنت   ع ي توز 

م   ج ي نتا   ن ي ا  شرا   دهد ي نشان  در  برخ   ط ي كه    ي تنش، 

مانند  كروموزوم  كل   ٢و    ١ها  تنظ   ي تر ي د ي نقش    م ي در 

  ي ها ژن   ي دارند و احتمالاً حاو   ي تحمل به شور   ي ها سم ي ن مكا 

  هستند.   ي سازگار   ن ي مرتبط با ا   ي د ي كل 

  

  ١٠صفت در  - دار نشانگر هاي معني . ارتباط و تنش شوري   شرايط بهينه   در   اي براي نمايش نواحي ژنومي منهتن دايره   هاي پلات   - ٦شكل  
،  GY (  ،BayesA  ،BayesB(  نمايانگر صفات عملكرد دانه ترتيب  به ها از داخل به بيرون  منهتن قابل مشاهده است. دايره   كروموزوم در پلات 

BayesC  ،BRR ،gBLUP    و rrBLUP  دهنده هستند. نقاط سبز نشان SNP داري دار با سطح معني هاي معني P-value < 0.0001  د. هستن  
Figure 6. Circular Manhattan plots for displaying genomic regions under normal and salt stress conditions. 

Significant marker-trait associations (MTAs) across 10 chromosomes are visible in the Manhattan plots. The 
circles, from inner to outer, represent the traits; grain yield (GY), BayesA, BayesB, BayesC, BRR, gBLUP, and 

rrBLUP, respectively. Green dots indicate significantly associated SNPs with a P-value < 0.0001. 

 تنش شوري 

Salt stress 

 بهينه 

Normal 
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نقش    ي ) به بررس Sheoran et al., 2022و همكاران (  شئوران 

  ي ها ) در كنترل صفات تحت تنش MQTLsها ( ال ي ت و ي متا ك 

مطالعه نشان داد كه    ن ي ا   ج ي . نتا ند در ذرت پرداخت   ي ست ي رز ي غ 

  ي ست ي رز ي غ   ي ها در پاسخ به تنش   ٩و    ٧،  ٥،  ٢  ي ها ال ي ت و ي متا ك 

خشك  غ   ، ي شور   ، ي (مانند  و  گ ره ي دما  در  تأث ي )  ذرت    ر ي اه 

هم    دارند.   ي توجه قابل  شوري  تنش  م در شرايط  كل    ان ي از 

به   ١٠  شده، يي شناسا   ي نشانگرها  برا نشانگر  مشترك    ي طور 

  ي ها مدل هاي اصلاي ژنومي برآورد شده با و ارزش عملكرد 

شناسا  به شدند   يي مختلف  نشانگر  .  مثال  -AXعنوان 

كروموزومي    91384772 مكان  نشانگر    ٥در  -AXو 

كروموزومي    91406213 مكان  ارزش   ٩در  اصلاي  با  هاي 

 BayesB ، BayesC  ،gBLUP  هاي ژنومي برآورد شده با مدل 

  ،rrBLUP    وBRR   .مرتبط بودند  

 KEGG(   و تحليل مسيرهاي متابوليكي   ) GO(   شناسي هستي 

Pathways  :( ج ي بهينه، نتا   ط ي در شرا  BLAST    نشان داد كه در

توال  نشانگرها   ي ها ي اطراف  با    يي ها ژن   ، دار ي معن   ي مرتبط 

و كنترل صفات مرتبط با   م ي اند كه احتمالاً در تنظ شده  يي شناسا 

دارند.  نقش   Gene(  ژن   ي شناس ي هست   ي بررس   عملكرد 

ontology: GO (  ژن كه  داد  اطراف    ي ها نشان  در  مستقر 

فرآ   دار ي معن   ي نشانگرها  و    ي د ي كل   ي ندها ي در  رشد  با  مرتبط 

ها در  ژن   ن ي ، ا ي نقش دارند. از نظر عملكرد مولكول   اه ي عملكرد گ 

  ن ي و پروتئ   ي س ي رونو   ي فاكتورها   ت ي فعال   ق ي ها از طر ژن   ان ي ب   م ي تنظ 

چرب نقش دارند.    ي دها ي اس   سم ي سنتز و متابول   ن ي و همچن   نازها ي ك 

پاسخ    اه، ي رشد گ   م ي ها در تنظ ژن   ن ي ، ا ي ست ي ز   ي ندها ي در سطح فرآ 

جذب مواد    م ي فتوسنتز، تنظ   يي بهبود كارا   ، ي ط ي مح   ي ها به تنش 

در سطح    ن، ي مشاركت دارند. همچن   ي سلول   واره ي د   ت ي و تثب   ي مغذ 

  ي غشا   در هسته، كلروپلاست،   ا ه ژن   ن ي ، حضور ا ي سلول   ي اجزا 

  م ي ها در تنظ دهنده نقش آن نشان   ي و شبكه آندوپلاسم   يي پلاسما 

  ن ي مرتبط با عملكرد است. ا   ي ك ي و متابول   ي مولكول   ي ها سم ي مكان 

  ن ي مستقر در ا   ي ها بهينه، ژن   ط ي كه در شرا   كند ي م   د يي تأ   ج ي نتا 

  ي د ي نقش كل   اه ي گ   ي ور رشد و بهره   ي ساز نه ي احتمالاً در به   ي نواح 

  ).  ٣) (فايل تكميلي Wang et al., 2019; He et al., 2025(   دارند 

نشان داد    DAVID  گاه ي در پا   ي ست ي ز   ي رها ي مس   ل ي تحل   و   ه ي تجز 

  سم ي مانند متابول   ي د ي كل   ي ندها ي در فرآ   شده يي شناسا   ي ها كه ژن 

  م ي قندها، و تنظ   سم ي ، متابول DNA  م ي ، ترم RNA  ه ي تجز   ن، ي پور 

همچن   اه ي گ   ي روز شبانه   تم ي ر  دارند.  مانند    يي رها ي مس   ن، ي نقش 

و تعامل    ون ي گلوتات   سم ي متابول   ، ي چرب، اتوفاژ   ي دها ي گسترش اس 

  ي ها به تنش   ي و سازگار   ي دفاع   ي ها پاسخ   م ي پاتوژن در تنظ - اه ي گ 

مرتبط    ي ها كه ژن   كنند ي م   د ي تأك   ها افته ي   ن ي مؤثر هستند. ا   ي ط ي مح 

مشاركت    ي م ي و تنظ   ي حفاظت   ، ي ك ي متابول   ي ندها ي با عملكرد در فرآ 

  بگذارد.   ر ي تأث   اه ي گ   ي ور بر رشد و بهره   تواند ي دارند كه م 

توالي    شده يي شناسا   ي ها ژن   شناسي هستي   ي بررس  اطراف  در 

  ن ي نشان داد كه ا   ي تنش شور   ط ي در شرا دار  نشانگرهاي معني 

  ي سلول   ي تنش و بقا   ي ها پاسخ   م ي مرتبط با تنظ   ي رها ي ها در مس ژن 

مهم  از جمله  دارند.  ( مولكو   ي عملكردها   ن ي تر نقش    )، MFلي 

فعال   توان ي م   Protein kinaseي( ن ي پروتئ   ي نازها ي ك   ي ها ت ي به 

activity ( درولازها ي ، ه  )Hydrolase activity (  ، ي س ي رونو   عوامل  

  GTPase activator activityو   RNA polymerase II وابسته به 

به تنش   ، ي سلول   رساني پيام   م ي اشاره كرد كه در تنظ    ي ها پاسخ 

 ي ست ي ز   ي ندها ي ژن نقش دارند. در سطح فرآ   ان ي ب   م ي و تنظ   ي ط ي مح 

 )BP ( ا تنش ژن   ن ي ،  به  پاسخ  در    م ي تنظ   و، ي دات ي اكس   ي ها ها 

  اه ي گ   ي سازگار   ي ها سم ي و مكان    RNAپردازش   ، ي دفاع   ي رها ي مس 

  ن ي ، ا ) CC(  ي سلول   ي . از نظر اجزا كنند ي م   فا ي نقش ا   ي به شور 

  ي كلروپلاست، شبكه آندوپلاسم   ، ي سلول   ي ها در هسته، غشا ژن 

ها در حفظ  آن   ر ي دهنده تأث مستقر هستند كه نشان   ي توكندر ي و م 

تحت تنش    اه ي گ   ي انطباق   ي ها سم ي مكان   م ي و تنظ   ي سلول   ي دار ي پا 

 ). ٤(فايل تكميلي   است   ي شور 

تحليل مسيرهاي زيستي در شرايط تنش شوري نشان داد  

شده در فرآيندهاي كليدي مانند سنتز هاي شناسايي كه ژن 

شبكه  در  پروتئين  پردازش  (ريبوزوم)،  پروتئين 

اسيدهاي MAPKرساني  پيام آندوپلاسمي،   متابوليسم   ،

چرب و گليكوليز نقش دارند. همچنين، مسيرهاي مرتبط 

كنترل  آمينه،  اسيدهاي  بيوسنتز  نيتروژن،  متابوليسم  با 

ها در پاسخ به تنش تنظيم ترشح پروتئين   و    mRNA كيفيت

شده  فعال  يافته شوري  اين  مياند.  نشان  اين ها  كه  دهد 

مسيرها به تنظيم انرژي، حفظ تعادل متابوليكي و افزايش 

 د. كنن مقاومت گياه به شوري كمك مي 

ناح به  در  خاص،  نشانگر    ه ي طور  در    AX-90543017اطراف 

 Putative MAPKKK family protein kinase، ژن  ٤كروموزوم  

(Zm00001eb186910)   هاي  با ارزش شد و ارتباط آن    يي شناسا

  ن ي . ا د ي گرد   د يي تأ   gBLUPمدل  اصلاحي ژنومي برآورد شده با  

  تواند ي نقش دارد و م   اهان ي در گ   MAPK  رساني پيام   ر ي ژن در مس 

به    اه ي گ   ي تنش و سازگار   رساني پيام   ، ي دفاع   ي ها پاسخ   م ي در تنظ 

  مؤثر باشد.   ي ط ي مح   ط ي شرا 
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  يشور  تنش طيشرا در شده  ييشناسا متابوليكي مسيرهاي -٥ جدول
Table 5. Metabolic pathways identified under salt stress conditions 

مدل / صفت   
Trait/Model 

 كروموزوم 
Chro 

 نشانگر 
SNP 

 شناسه 

ID 

 ژن كانديد 
Candidate gene 

 مسير ژني 
KEGG pathway 

BayesC 10 AX-91821221, AX-
91176817, AX-91821219 Zm00001eb415410 40S ribosomal protein S3-like 

(LOC100282772) 
 ريبوزوم 

Ribosome 

BayesB 2 AX-91450204 Zm00001eb111300 F-actin capping protein alpha subunit 
(LOC100285122) 

هاي عضلاني هاي موتوري، اسكلت سلولي در سلول اندوسيتوز، پروتئين   

Endocytosis, Motor proteins, Cytoskeleton in muscle cells 

BRR 10 AX-90589209 Zm00001eb421600 Calnexin homolog (LOC542421) 
 پردازش پروتئين در شبكه آندوپلاسمي، فاگوزوم 

Protein processing in endoplasmic reticulum, Phagosome 

BayesA 10 AX-91366439 Zm00001eb432580 Glutamine synthetase 1 (LOC542746) 

كربوكسيلات،  بيوسنتز آرژنين، متابوليسم آلانين، آسپارتات و گلوتامات، متابوليسم گليوكسيلات و دي 
هاي ثانويه، بيوسنتز اسيدهاي آمينه، انتقال سيگنال  متابوليسم نيتروژن، مسيرهاي متابوليكي، بيوسنتز متابوليت 

 هاي گياهي هورمون 
Arginine biosynthesis, Alanine, aspartate and glutamate metabolism, Glyoxylate and 

dicarboxylate metabolism, Nitrogen metabolism, Metabolic pathways, Biosynthesis of 
secondary metabolites, Biosynthesis of amino acids, Plant hormone signal transduction 

BRR 9 AX-91153024 Zm00001eb390960 Palmitoyl-protein thioesterase 1 
(LOC100216902) 

شدن اسيد چرب، مسيرهاي متابوليكي، متابوليسم اسيدهاي چرب، ليوزوم طولاني   

Fatty acid elongation, Metabolic pathways, Fatty acid metabolism, Lysosome 

gBLUP 4 AX-90543017 Zm00001eb186910 Putative MAPKKK family protein 
kinase (LOC100381765) 

 گياه  – MAPK مسير سيگنالينگ 

MAPK signaling pathway - plant 

BRR 1 AX-91442645 Zm00001eb031900 Pyruvate dehydrogenase E1 component 
subunit beta (LOC100284103) 

، متابوليسم پيرووات، متابوليسم اسيد ليپوئيك،  ) TCAه  چرخ (  گليكوليز / گلوكونئوژنز، چرخه سيترات 

- ٢هاي ثانويه، متابوليسم كربن، متابوليسم اسيدهاي  مسيرهاي متابوليكي، بيوسنتز متابوليت 
 كسوكربوكسيليك ا 

Glycolysis / Gluconeogenesis, Citrate cycle (TCA cycle), Pyruvate metabolism, Lipoic acid 
metabolism, Metabolic pathways, Biosynthesis of secondary metabolites, Carbon 

metabolism, 2-Oxocarboxylic acid metabolism 
GY 2 AX-91517373 Zm00001eb081370 Signal recognition particle 19 kDa 

protein (LOC100282410) 
پروتئين )  ترشح ( صادرات    

Protein export 

GY 4 AX-91634882 Zm00001eb205080 Uncharacterized (LOC100193694) 
 mRNA تنظيم پردازش  مسير  

mRNA surveillance pathway 

BayesA 10 AX-90635111 Zm00001eb431050 Uncharacterized (LOC100383103) 
هاي نوكلئوتيدي قند نوكلئوتيدي، مسيرهاي متابوليكي، بيوسنتز    قند آمينو و    قند متابوليسم    

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism, Metabolic pathways, Biosynthesis of 
nucleotide sugars 
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تحمل به تنش    ن يي ژن در تع   ن ي ا   ت ي دهنده اهم ارتباط نشان   ن ي ا 

مشخص شده است    زا است. تنش   ط ي و بهبود عملكرد تحت شرا 

رشد و    ، ي سلول   م ي در تقس   ي ات ي نقش ح   MAPK  ي رها ي كه مس 

  ي ها پاسخ )  Takahashi et al., 2010; Zhao et al., 2013(   ز ي تما 

ا ) Kieber et al., 1993(   ي هورمون   ,.Asai et al(   اه ي گ   ي من ي ، 

2002; Danquah et al., 2014 (  ، و    ي ست ي ز   ي ها پاسخ به تنش

 ,Munnik and Meijer(   ي ست ي ز   ي ندها ي فرآ   ر ي و سا   ي ست ي رز ي غ 

2001; Frye et al., 2001; Kumar and Sinha, 2013  (   فا اي  

  . ) ٥(جدول    كنند ي م 

و   AX-91206127  ياطراف نشانگرها  هيدر ناح  ن،يهمچن

AX-91442645  شماره كروموزوم  در  ژن  ١  واقع   ،
Pyruvate dehydrogenase E1 component subunit beta 

(PDHB) (Zm00001eb031900)  ژن در    نيشد. ا  ييشناسا

متابول  يرهايمس گل   ي كيمختلف  جمله    /ز يكولياز 

س   روات، يپ  سمي متابول  )،TCA(  تراتيگلوكونئوژنز، چرخه 

  وسنتز يب   ،يكيمتابول  يرهايمس  ك،يپوئيل  دياس  سمي متابول

  ي دهاياس  سمي كربن و متابول  سمي متابول  ه،يثانو   يهات ي متابول

ا  كي لياكسوكربوكس-٢ نقش  دارد.  تول  نينقش  در    د يژن 

سوخت و ساز گلوكز در پاسخ به تنش    م ي و تنظ   ي سلول   ي انرژ 

تحق   ي شور  (  دونوفريو  ق ي در  همكاران   ,.D'Onofrio et alو 

بررس 2022 مورد  اس   ي )  گرفته  نها   ت. قرار  ژن    ت، ي در 

Glutamine synthetase 1    نشانگر مجاورت  -AXدر 

موقع   91366439 در    كه شد    يي شناسا   ١٠كروموزوم    ت ي در 

  ي دها ي اس   وسنتز ي ب  تروژن، ي ن  سم ي همچون متابول   ي د ي كل  مسيرهاي 

  ي نقش مهم   ي ست ي رز ي غ   ي ها تنش   ط ي در شرا   ي اسمز   م ي و تنظ   نه ي آم 

به    اك ي آمون   ل ي ژن به تبد   ن ي ا اند،  . مطالعات نشان داده كند ي م   فا ي ا 

كمك    اهان ي گ   ر د   تروژن ي كمك كرده و به حفظ تعادل ن   ن ي گلوتام 

در    ، ي و خشك   ي شور   ي ها در پاسخ به تنش   ن ي . همچن كند ي م 

 Ji et(   است   ل ي دخ   ه ي ثانو   ي ها ت ي متابول   د ي و تول   سم ي متابول   م ي تنظ 

al., 2022  ٧) (جدول ( .  

بين    دار وجود تفاوت معني   باتوجه به نتايج تجزيه واريانس و 

تنوع  شود  استنتاج مي   ها در هر دو شرايط بهينه و تنش، ژنوتيپ 

هاي مختلف ذرت از لحاظ صفت  ژنوتيپ گسترده بين  ژنتيكي  

مورد بررسي (عملكرد) وجود دارد كه وجود اين تنوع براي  

به  براي  صفت  برنامه بهبود  در  حائز  نژادگران  اصلاحي  هاي 

مي  (   باشد. اهميت  تغييرات  ضريب  بين    نيز )  CVبراساس 

در برآورد ارزش اصلاحي   مشاهده شد. ها تنوع بالايي  ژنوتيپ 

استفاده   از معيار همبستگي  بهترين مدل  انتخاب  براي  ژنومي 

بهينه و هم    ط ي هم در شرا   BayesCمدل    ج، ي بر اساس نتا شد.  

شرا  شور   ط ي در  بهتر   ، ي تنش  دقت  و  و    ي عملكرد  داشت 

بهتر به  برا   ن ي عنوان    ي اصلاح   ي ها ارزش   ي ن ي ب ش ي پ   ي مدل 

هاي ذرت  تر روابط بين ژنوتيپ براي بررسي دقيق   شد.   يي شناسا 

اي انجام گرفت كه  هاي اصلاحي تجزيه خوشه بر اساس ارزش 

هايي كه در گروه  ها به سه گروه تقسيم شدند. ژنوتيپ ژنوتيپ 

اند به دليل داشتن عملكرد و ارزش اصلاحي  اول قرار گرفته 

مي  و  بوده  مطلوب  اين  بالاتر  از  اصلاحي  كارهاي  در  توان 

ت ژنوتيپ  نمود.  استفاده  ژنوم    ل ي حل ها  گسترده  در  ارتباط 

 )GWAS برا دانه   ي )  عملكرد  ارزش   صفت  اصلاحي  و  هاي 

بهينه و    ط ي در دو شرا   BLINKبا استفاده از روش   برآورد شده 

كه   شد  انجام  ارتباط    ١٠٨و    ٢٩٠ترتيب  به تنش  با  نشانگر 

تعداد نشانگرها در هر دو    ن ي شتر ي . ب د ي گرد   يي شناسا   دار ي معن 

شدند.    يي شناسا   ٢و    ١شماره    ي ها كروموزوم   ي بر رو   ط ي شرا 

  د ي كاند   ي ها ژن   يي شناسا   ي برا   دار ي معن   ي ها SNP  ي سپس توال 

ژن   ي بررس   ي احتمال  شامل    شده يي شناسا   د ي كاند   ي ها شد. 

Putative MAPKKK family protein kinase  ،PDHB    و

Glutamine synthetase 1   .مانند    يي رها ي ها در مس ژن   ن ي ا   هستند

  دل و حفظ تعا   نه ي آم   ي دها ي اس   وسنتز ي ب   ، ي دفاع   ي ها پاسخ   م ي تنظ 

- به   توانند ي نقش دارند كه م   ي ط ي مح   ي ها در برابر تنش   ي اسمز 

  ي ست ي رز ي غ   ي ها به تنش   اه ي تحمل گ   ش ي در افزا   ي ر ي طور چشمگ 

  . مؤثر باشند 
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