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Genomic selection represents one of the most significant advances 

in the early 21st century plant and animal breeding. To estimate 

breeding values and identify desirable genotypes, 81 commercial 

bread wheat cultivars were evaluated during the 2018–2019 

growing season under well-watered (normal irrigation) and rainfed 

conditions. The experiment was conducted using a simple lattice 

design at the research fields of the Dryland Agricultural Research 

Institute, Maragheh, Iran.  After SNP calling and the removal of 

markers with more than 10% missing data and a minor allele 

frequency below 10%, a total of 37,990 SNPs were retained for 

genomic selection analyses in both environmental conditions. 

Results indicated that Bayesian methods exhibited higher accuracy 

and performance. Based on cluster and principal component 

analyses, under normal irrigation, the cultivars Gahar, Arta, Adl, 

Pishtaz, Chamran 2, Tajan, and Atrak were identified as desirable 

in terms of breeding values and grain yield. Under rainfed 

conditions, the cultivars Maroon, Hamoon, Reyhani, Azadi, Atrak, 

Inia, Golestan, Naz, and Frontana were selected as superior 

genotypes. A genome-wide association study (GWAS) using the 

mixed linear model (MLM) identified 503 and 394 marker–trait 

associations under normal irrigation and rainfed conditions, 

respectively. Key markers consistently associated with grain yield 

and related traits across both conditions included rs63088, rs58821, 

rs16655, rs20678, rs23370, and rs51942. Gene ontology analysis 

of significant SNPs identified four key pathways associated with 

drought adaptation and tolerance in wheat: phenylalanine 

ammonia-lyase (PAL) on chromosome 2B, arginine and proline 

metabolism on chromosome 5A, lipid peroxidation such as 

sphingolipids on chromosome 3D, and lipoic acid metabolism on 

chromosome 5B.  
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Introduction 
Bread wheat (Triticum aestivum L.) is one of the world’s most important cereal crops, 

underpinning global food security. Despite productivity gains achieved during the Green 

Revolution, escalating population growth and climate pressures require a 70% expansion in 

production by 2050. Environmental stresses, particularly drought, act as major limiting factors 

for yield, causing significant reductions in the genetic potential of wheat. Genomic Selection 

(GS) has emerged as a powerful modern breeding tool that uses genome-wide markers to 

accurately predict genomic estimated breeding values (GEBVs) without prior identification of 

quantitative trait loci (QTLs). Compared to conventional methods such as Marker-Assisted 

Selection (MAS), GS offers higher efficiency in improving complex quantitative traits, 

including grain yield, drought tolerance, and disease resistance. The present study aims to 

evaluate the application of Genomic Selection for estimating breeding values in bread wheat 

genotypes under both irrigated and rainfed conditions and to identify superior genotypes with 

optimal performance. 
Materials and Methods 
Eighty-one bread wheat genotypes were grown across normal irrigation and rainfed 

environments in a simple lattice design during the 2018–2019 growing season at the research 

fields of the Dryland Agricultural Research Institute, Maragheh, Iran. Multiple phenotypic 

traits, including growth stages, yield components, and physiological indices, were measured. 

Genotypic evaluation was performed using SNP marker data obtained from genotyping-by-

sequencing (GBS), comprising 37,990 markers. Genomic selection for grain yield was 

conducted using various statistical models, including Bayesian and nonparametric shrinkage 

methods, implemented in R and iPat software. The prediction accuracy of genomic estimated 

breeding values (GEBVs) was assessed using these models. Additionally, statistical analyses, 

including trait correlations, principal component analysis (PCA), and clustering, were carried 

out. A genome-wide association study (GWAS) using a mixed linear model (MLM) in 

TASSEL5 software identified significant SNPs associated with grain yield. Candidate genes 

flanking significant SNPs were extracted from the Ensembl Plants database, and gene ontology 

(GO) enrichment analysis was performed using DAVID. These findings elucidate the genetic 

architecture of wheat grain yield under varying irrigation regimes, offering valuable targets for 

marker-assisted selection and breeding programs. 
Results and Discussion 
Significant phenotypic variation (𝑝 < 0.01) was observed among bread wheat genotypes across 

both normal irrigation and rainfed conditions for key agronomic traits, including days to 

emergence, days to maturity, grain filling period, plant height, peduncle length, grain yield, 

thousand-kernel weight, spike weight, spike length, straw weight, and canopy temperature. 

However, traits such as days to flowering, spike emergence, and chlorophyll content showed 

no significant differences under either condition.  Correlation analysis among traits under both 

irrigation regimes revealed significant relationships. For instance, under normal irrigation, a 

significant positive correlation was observed between grain yield and spike weight. Similarly, 

under drought conditions, grain yield showed a strong positive correlation with spike weight. 

Furthermore, in both environments, high correlations were identified among phenological traits, 

including days to flowering, spike emergence, and maturity. In the genomic selection analysis, 

cultivars such as Gahar, Arta, Chamran, and Adl were identified as superior genotypes in terms 

of performance and breeding value under normal irrigation, while Alvand and Golestan were 

top performers under drought conditions. A comparison of various statistical methods indicated 

that Bayesian approaches provided higher accuracy in predicting breeding values.  Cluster 
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analysis and principal component analysis effectively grouped the genotypes based on yield 

and associated traits under both irrigation conditions. Association mapping led to the 

identification of significant quantitative trait loci (QTLs) for grain yield, primarily located on 

the A and B genomes. The markers rs63088, rs58821, rs23370, rs51942, rs16655, and rs20678 

were identified as common markers associated with grain yield under both normal and drought 

conditions.  Gene ontology analysis highlighted four key pathways involved in wheat adaptation 

and drought tolerance: phenylalanine ammonia-lyase (PAL) activity on chromosome 2B, 

arginine and proline metabolism on chromosome 5A, lipid peroxidation such as sphingolipid 

metabolism on chromosome 3D, and lipoic acid metabolism on chromosome 5B. 
Conclusion 
Overall, this study demonstrates substantial genetic diversity among bread wheat cultivars for 

critical agronomic traits across normal and drought stress environments. Furthermore, Bayesian 

approaches yielded robust breeding value estimations, whereas multivariate analyses and 

association mapping uncovered essential genomic regions and candidate genes governing 

drought tolerance, providing valuable resources for climate-resilient breeding programs. 
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گندم نان تحت    ارقام  های اصلاحی ژنومی عملکرد دانه درمطالعه ارتباط گسترده ژنومی و ارزش 

 شرایط آبیاری نرمال و دیم 

   وشسیما فطانت  |  حانیه امانی |  زادهرضا درویش  | *هادی علیپور  |زاده  هانیه عظیم
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نژادی گیاهان و حیوانات در اوایل قرن  های حوزه به ترین پیشرفت گزینش ژنومی یکی از بزرگ 

منظور ارزیابی فنوتیپی عملکرد دانه و صفات زراعی  شود. به بیست و یکم میلادی محسوب می 

رقم تجاری گندم نان در سال   81برای اجرای گزینش ژنومی و مطالعات ارتباط گسترده ژنومی، 
  30  در   واقع   مراغه،   در   کشور   دیم   تحقیقات   مؤسسه   تحقیقاتی   مزارع   در   1397- 1398زراعی  

نرمال و دیم کشت شدند.    آبیاری   شرایط   دو   در   و   ساده   لاتیس   طرح   قالب   در   مراغه،   شرق   کیلومتری 

درصد داده گمشده و فراوانی آلل    10و حذف نشانگرهایی با بیش از     SNPsپس از فراخوانی 
  برای اجرای گزینش ژنومی و  SNP نشانگر   37990درصد، در مجموع    10کمتر از   ( MAF)  جزئی 
نتایج گزینش  .  مورد استفاده قرار گرفتند یابی ارتباطی گستره ژنوم در شرایط آبیاری نرمال و دیم  نقشه 

 و میانگین مربعات خطا  ( R²)  یین ب های ضریب ت های بیزی بر اساس معیار ژنومی نشان داد که مدل 

 (MSE ) با توجه به نتایج تجزیه    .های اصلاحی ژنومی داشتند ، عملکرد بهتری در برآورد ارزش
به مؤلفه خوشه  پیشتاز،  ای و تجزیه  آرتا، عدل،  ارقام گهر،  نرمال  آبیاری  های اصلی، در شرایط 

، تجن و اترک و در شرایط دیم ارقام مارون، هامون، ریحانی، آزادی، اترک، اینیا، گلستان،  2چمران 
ارقام مطلوب شناسایی شدند. بر  عنوان  به های اصلاحی و عملکرد دانه  ناز و فرونتانا از نظر ارزش 

،  MLMهای اصلاحی با استفاده از مدل  ( ارزش GWASاساس مطالعه ارتباطی گسترده ژنومی ) 
صفت شناسایی شد. نشانگرهای  - ارتباط نشانگر   394و    503ترتیب  به در شرایط آبیاری نرمال و دیم  

rs63088  ،rs58821  ،rs23370  ،rs51942  ،rs16655   و  rs20678    نشانگرهای مهم و مشترک در هر

های  SNPهای مورد بررسی بودند. سپس برای  دو شرایط برای صفت عملکرد دانه و شاخص 

(  PALآمونیاک لیاز ) آلانین  فنیل   شامل   حوزه مهم شناسی ژن انجام شد که چهار  دار، هستی معنی 
، پراکسیداسیون لیپیدی مانند  5A، متابولیسم آرژنین و پرولین روی کروموزم  2Bروی کروموزوم  

در سازگاری و تحمل به    5Bو اسید لیپوئیک روی کروموزوم    3Dاسفنگولیپیدها روی کروموزوم  

شده در این پژوهش  ارقام برتر و نشانگرهای ژنومی شناسایی   شناسایی شد. تنش خشکی در گندم  

به می  برنامه توانند  در  مناسب  منابع  ژنوتیپ عنوان  گزینش  برای  گندم  دارای  های اصلاحی  های 

 .عملکرد و سازگاری بیشتر در شرایط آبیاری نرمال و دیم مورد استفاده قرار گیرند 
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 مقدمه 

ترین گیاهان  ( یکی از مهم .Triticum aestivum Lگندم نان ) 

دلیل  به است که    Poaceaeزراعی جهان و عضوی از خانواده  
سازگاری گسترده با شرایط اقلیمی مختلف، در طیف وسیعی  

 ;Johansson et al., 2024شود ) از مناطق جغرافیایی کشت می 

Yarnia et al., 2011 ترین منابع  (. این محصول یکی از اصلی
سهم   و  است  جهان  جمعیت  نیاز  مورد  پروتئین  و  انرژی 

(. با توجه به  FAO, 2022توجهی در امنیت غذایی دارد ) قابل 

نیاز   تأمین  اقلیمی،  تغییرات  تشدید  و  جمعیت  سریع  رشد 

چالش  از  یکی  گندم  به  پیش روزافزون  اساسی  روی  های 

به به  است.  کشاورزان  و  نیاز  طوری نژادگران  تأمین  برای  که 

درصدی تولید    70، افزایش حدود  2050غذایی جهان تا سال  
نیاز    4/ 2گندم و رشد سالانه حدود   مورد  درصدی عملکرد 

 (.  Ray et al., 2013; Marcussen et al., 2014است ) 

مهم تنش  از  غیرزیستی  تولید  های  محدودکننده  عوامل  ترین 
محصولات زراعی در سراسر جهان هستند و موجب کاهش  

شوند. در میان  عملکرد واقعی نسبت به ظرفیت ژنتیکی ارقام می 
ترین عوامل محدودکننده  ها، کمبود آب یکی از اصلی این تنش 

خشک، محسوب  ویژه در مناطق خشک و نیمه تولید گندم، به 
شود که پایداری تولید گندم را با چالش مواجه کرده است  می 

 (Rezaei et al., 2023; Zhao et al., 2023  پاسخ گیاه به کمبود .)
ها و نواحی ژنومی متعدد با  ای از ژن آب تحت کنترل شبکه 

رو، شناسایی تنوع ژنتیکی مرتبط با  اثرات کوچک است؛ ازاین 
برنامه  مهم  اهداف  از  دانه  عملکرد  و  خشکی  های  تحمل 

 (. Nyaupane et al., 2024رود ) اصلاحی گندم به شمار می 
)   گزینش  نخستین Genomic Selection: GSژنومی  که  بار  ( 

( معرفی  Meuwissen et al., 2001توسط مویسن و همکاران ) 

شد، یک رویکرد نوین اصلاحی است که با استفاده همزمان از  
افراد را بدون  اصلاحی ارزش تعداد زیادی نشانگرهای ژنومی، 

شناسایی جایگاه  به  کنترل نیاز  ژنومی  کمی  های  کننده صفات 

 (Quantitative trait loci; QTL با اثر بزرگ پیش ) کند.  بینی می

بر این فرض استوار است که نشانگرهای ژنومی با    GSاساس  

 Linkageتراکم کافی در سطح مناسبی از عدم تعادل پیوستگی ) 

disequilibrium; LD های ژنومی مؤثر بر صفت قرار  ( با جایگاه

های فنوتیپی و ژنوتیپی  داشته باشند. در نتیجه، با استفاده از داده 
مدل  برازش  و  آموزش  می جمعیت  آماری،  اثر  های  توان 

برآورد   را  ) اصلاحی  ارزش و  نشانگرها   Genomicژنومی 

estimated breeding value: GEBV بینی  ( افراد جدید را پیش

 (. Haghi Asl et al., 2025; Alemu et al., 2024کرد ) 
صفات  برای  ژنومی  گزینش  پیچیده   کاربرد  مانند  کمی  ای 

با   ژنومی  زیادی جایگاه  تعداد  کنترل  تحت  که  دانه  عملکرد 

اثرات کوچک قرار دارند، اهمیت زیادی یافته است. این روش  

پیش  می اصلاحی  ارزش بینی  با  افراد  فاصله  ژنومی  تواند 
های اصلاحی را کاهش داده و سرعت پیشرفت ژنتیکی را  نسل 

(. با  Tessema et al., 2020; Ficht et al., 2023افزایش دهد ) 

تحت تأثیر عواملی مانند ساختار   GSبینی این حال، دقت پیش 

های آموزش و آزمون،  جمعیت آموزش، ارتباط ژنتیکی جمعیت 

آماری مورد   تراکم نشانگرها، معماری ژنتیکی صفت و مدل 

 (.  Plavšin et al., 2021گیرد ) استفاده قرار می 
سال  کارایی  در  بهبود  هدف  با  متعددی  مطالعات  اخیر،  های 

و شناسایی نشانگرهای ژنومی مرتبط با صفات    گزینش ژنومی 
و همکاران  تائدسه  پیچیده در گندم انجام شده است. برای مثال،  

 (Tadesse et al., 2023 پیش قابلیت  ارزیابی  هدف  با  بینی  ( 
ژنومی عملکرد دانه و صفات مرتبط با غلظت عناصر غذایی در  

  10173ژنوتیپ گندم نان را با استفاده از    252شرایط خشکی،  

تک  چندشکلی  ) نشانگر   Single nucleotideنوکلئوتیدی 

polymorphism: SNP  مورد بررسی قرار دادند. نتایج نشان )

توانند در  می   GBLUPبینی چندصفتی مانند  پیش   داد که مدل 
بینی را بهبود دهند و  صفتی قابلیت پیش های تک مقایسه با مدل 

 Genome-wideمطالعات تجزیه ارتباطی )   استفاده همزمان از 

association study: GWAS  )  وGS   شناسایی  می به  تواند 

های اصلاحی کمک  نشانگرهای مرتبط و افزایش کارایی برنامه 
 ( زمانی و همکاران  با  Zamani et al., 2023کند. همچنین،   )

هدف شناسایی نشانگرهای مرتبط با صفات زراعی و ارزیابی  

بینی ژنومی در گندم نان تحت شرایط آبیاری نرمال  قابلیت پیش 
شامل   جمعیتی  دیم،  از    298و  استفاده  با  را  گندم  ژنوتیپ 

نشانگر    2174975یابی و  سنجی به روش توالی های ژنوتیپ داده 

SNP   بینی ژنومی با استفاده  بررسی کردند. در این مطالعه، پیش
مدل  ) از  بیزی  ریج  رگرسیون   Bayesian ridgeهای 

regression: BRR  ،) طرفانه خطی ژنومی بینی بی بهترین پیش  

 (Genomic best linear unbiased prediction: GBLUP  و )
پیش  بی بهترین  خطی  بینی  ریج  طرفانه  رگرسیون  بر  مبتنی 
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 (Ridge regression-best linear unbiased prediction: 

rrBLUP  انجام شد. نتایج نشان داد که مدل )GBLUP    در هر

اصلاحی  ارزش بینی  دو شرایط محیطی عملکرد مناسبی در پیش 
صفات   با  مرتبط  ژنتیکی  الگوهای  توانست  و  داشت  ژنومی 

اطلاعات   ترکیب  همچنین،  کند.  آشکار  بهتر  را  عملکردی 

از   می   GWASحاصل  ژنومی  گزینش  شناسایی  و  به  تواند 

مسیرهای    های ژنومی مرتبط با تحمل خشکی، شناسایی جایگاه 
ژنوتیپ  انتخاب  بهبود  و  برنامه متابولیکی  در  برتر  های  های 

   اصلاحی گندم کمک کند. 

پیشرفت  وجود  گزینش  با  بر  مبتنی  مطالعات  از  حاصل  های 

ویژه  بینی عملکرد دانه گندم، به ژنومی و تجزیه ارتباطی، پیش 

هایی مانند اثر  تحت شرایط محدودیت آب، همچنان با چالش 

ژنتیکی صفت   معماری  پیچیدگی  ژنوتیپ × محیط و  متقابل 

ازاین  است.  پیش مواجه  قابلیت  همزمان  ارزیابی  بینی  رو، 

و شناسایی نشانگرهای ژنومی مرتبط با عملکرد   GSهای مدل 

های اصلاحی  دانه در شرایط محیطی متفاوت، برای بهبود برنامه 

هدف این مطالعه، بررسی ارتباط گسترده    .گندم ضروری است 

های اصلاحی ژنومی آن در گندم  ژنومی عملکرد دانه و ارزش 

مسیرهای   شناسایی  دیم،  و  نرمال  آبیاری  شرایط  تحت  نان 

شده و شناسایی  زیستی مرتبط با نشانگرهای ژنومی شناسایی 

 های اصلاحی بود. های برتر بر اساس ارزش ژنوتیپ 

 ها روش   و   مواد 
 Triticum)  نان  گندم  رقم  81  تعداد  پژوهش،  این  در

aestivum L.)  از   ها ژنوتیپ   بذر  .تندگرف  قرار  ارزیابی  مورد  

  ایران   کرج،  بذر،  و  نهال  تهیه  و  اصلاح  تحقیقات  مؤسسه
  آبیاری   شرایط  دو  در  یکسان  طوربه  رقم  81  تمامی  شد.  تهیه

 مورد  ارقام  اطلاعات  .شدند  ارزیابی  و  کشت   دیم   و  نرمال

  نیز  ترپیش  ارقام  این)  است   شده  اشاره  1  جدول  در   مطالعه

  روی   و  فسفر  کمبود  و  شوری  هایتنش   به  واکنش  نظر  از

 (. بودند گرفته قرار  ارزیابی مورد

  1398-1397این پژوهش در سال زراعی  ارزیابی فنوتیپی:

در مزارع تحقیقاتی مؤسسه تحقیقات کشاورزی دیم کشور، 

کیلومتری شرق مراغه، اجرا شد. محل اجرای   30واقع در  
دقیقه شرقی،   15درجه و    4۶آزمایش در طول جغرافیایی  

و    37عرض جغرافیایی   ارتفاع    15درجه  و  دقیقه شمالی 

داقل و حداکثر دمای  رمتر از سطح دریا قرار داشت. ح  1۶50

به  سانتی   38و    - 5/ 18ترتیب  منطقه  میانگین  درجه  و  گراد 

بود میلی   423/ 2بارندگی سالانه   در    .متر  دو شرایط  آزمایش 

در قالب طرح لاتیس ساده با دو تکرار  آبیاری نرمال و دیم  
شد  پژوهش    .اجرا  اجرای  از  قبل  سال  در  آزمایش  زمین 

علف به  کنترل  و  بذور  کشت  بود.  آیش  هرز  صورت  های 

هر واحد آزمایشی شامل پنج خط  .  صورت دستی انجام شد به 

متر از یکدیگر  سانتی   20متر بود که با فاصله    2/ 1کشت به طول  
متر در نظر  سانتی   5کشت شدند. فاصله بذور روی هر خط  

بذر در مترمربع    100گرفته شد؛ بنابراین، تراکم کشت معادل  

کود نیتروژنه با توجه به نیاز خاک، در دو نوبت شامل    .بود 

صفات فنولوژیک  زنی مصرف شد.  زمان کاشت و مرحله پنجه 

، روز تا  ( Emergence)  و زراعی شامل تعداد روز تا سبزشدن 

روز  (،  Anthesis)   افشانی ، روز تا گرده ( Heading) ظهور سنبله  
رسیدگی  دانه ( Maturity)   تا  پرشدن  دوره  طول   ،   (Grain-

filling period  ،) بوته پدانکل(،  Plant height)   ارتفاع    طول 
 (Peduncle length  ،) وزن سنبله   (Spike weight  ،) طول سنبله  

 (Spike length  ،) دانه دانه  (،  Grain yield)   عملکرد  تعداد 
 (Grain number  ،) وزن هزاردانه   (Thousand-grain weight )  ،

 Canopy)   دمای کانوپی (،  Straw weight)   وزن کاه و کلش 

temperature  ) برگ کلروفیل  میزان  گیری  اندازه (  SPAD)   و 
متر  میزان کلروفیل برگ با استفاده از دستگاه کلروفیل   .شدند 

SPAD   گیری شد. اندازه 

ژنوتیپی:   داده ارزیابی  از  ژنوتیپی،  ارزیابی  بخش  های  در 

شده در  ( گزارش SNPنوکلئوتیدی ) نشانگرهای چندشکلی تک 

( استفاده  Alipour et al., 2017پور و همکاران )مطالعه علی

ژنوتیپ  روش  با  نشانگرها  این  طریق  شد.  از  سنجی 

)توالی با  Genotyping-by-sequencing: GBSیابی  و   )

در دانشگاه ایالتی  Ion Torrentیابی استفاده از سامانه توالی

تولید شده بودند. به آمریکا،  کنترل کیفیت  کانزاس،  منظور 

درصد داده    10های ژنوتیپی، نشانگرهای دارای بیش از  داده

از  گم کمتر  آلل جزئی  فراوانی  با  نشانگرهایی  و    10شده 

( از  MAF < 0.10: Minor allele frequencyدرصد   )

مجموعه داده حذف شدند. پس از اعمال این پالایش، در 

برای    SNPنشانگر    37990مجموع   که  ماندند  باقی 

های گزینش ژنومی در دو شرایط آبیاری نرمال و دیم  تحلیل

 مورد استفاده قرار گرفتند. 



 1405/  1شماره  / 13 جلد / های ژنتیک گیاهی پژوهش

21 

 قیتحق نیدر ا یابینامه مورد ارزارقام گندم نان همراه شجره فهرست  -1جدول 
Table 1. Summary of bread wheat cultivars with pedigree details included in this study 

نامهشجره  
Pedigree 

 نام رقم
Variety name 

 سال
Year 

 شماره
No. 

 4820 1951 1 
TK/SHAHPASSAND ADL 1976 2 

HD160/5/Tob/Cno/23854/3/Nai60//Tit/Son64/4/LR/Son64 AFLAK 2010 3 
1-63-31/3/12300/TOB//CNO67/SX AKBARI 2006 4 

HD2206/Hork//Bul/6/CMH80A.253/2/M2A/CML//Ald*4/5/BH1146/H56.71//BH1146/3/CM
H78.390/4/Seri 82/7/Hel/3*Cno79/7/2*Seri 82 ARTA 2006 5 

4820/1.32.15409//8156 AZADI 1979 6 
AZAR,LV AZAR 1957 7 

PUNJAB-76/CHENAB-70 BAYAT 1976 8 
ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO/4/VEE#5 CHAMRAN 1997 9 

Attila 50Y//Attila/Bacanora CHAMRAN2 2013 10 
RSH/IRN 149(60-61)//C271 DARYAB1 1980 11 

MAYA'S'/NAC DARYAB2 1995 12 
DIADEM/ITALIAI DATHIM 1968 13 

 DN11  14 
 FRONTANA  15 

ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO'S'/4/VEE#5 GAHAR 1996 16 
RHS/5/WT/4/NOR10/K54*2//FN/3/PTR/6/OMID//KAL/BB GHODS 1988 17 

D6301/NAI60//WRM/3/CNO*2/CHR GOLESTAN 1986 18 
A pure Line of Sardari HOMA 2009 19 

200H/VFN/RSH KARAJ1 1974 20 
FA//TH/MTA/3/OMI or FA//TH/MT/3/OMID KARAJ2 1974 21 

DRC/MXP//ISWRN-297/3/NAI60 KARAJ3 1974 22 
Triticum aestivum/Sprw “s” //CA8055/3/Baconora88 KARIM 2011 23 

 Gascogne 1994 24 
FTA/PL KAVEH 1980 25 

P4160//SN64/LR64 KHAZAR1 1974 26 
BB/RON//CNO67/TOTA/3/JAR KOOHDASHT 2002 27 

TI/PCH/5/MT48/3/WTE*3/NAR59/TOTA63/4/MUS MAHDAVI 1995 28 
AVD/PCHU/5/N10/BR21.1C//KT54B/3/NAR59/1093/4/7C MAROON 1991 29 

Barkat/90Zhong87 MIHAN 2010 30 
LR/N10B//3*ANE MOGHAN1 1974 31 

Luan/3/V763.23/V879.c8//Pvn/4/Picus/5/Opata MOGHAN3 2006 32 
MILAN/SHANGHAI-7 MORVARID 2009 33 

 MV17 1993 34 
HYS/7C NAVID1990 1990 35 

II12300//LR64A/8156/3/NOR NAZ 1978 36 
1-63-31/3/12300/TOB//CNO67/SX NEISHABOUR 2006 37 

F134-71/CROW'S' NIKNEJAD 1995 38 
Selection in landraces OHADI 2010 39 

 PANJAMO62 1968 40 
Bkt/90Zhong87 PISHGAM 2008 41 

Dryland Agricultural Research Institute QABOOS 2014 42 
RAYHANI RAYHANI 1942 43 

PATO/CAL/3/7C//BB/CNO/5/CAL//CNO/SN64/4/CNO//BAD/CHR/3/KL../6/SABALAN RIJAW 2011 44 
 SISSON 1994 45 

SHAHI SHAHI 1967 46 
PRL/2*PASTOR SIRVAN 2012 47 
Bank"s"/Veery"s" SISTAN 2006 48 

Manning/Sdv1//Dogu88 TAKAB 2013 49 
 TOBARI66 1969 50 

Alvand//Ns732/Her UROUM 2009 51 
Veery/Nacozari or Veery#5/NacozariF76 VEENAC 1997 52 

130L1.11//F35.70/MO73/4/YMH/TOB//MCD/3/LIRA ZARE 2010 53 
NAI60/HVII//BUC/3/F59.71/GHK ZARRIN 1995 54 

 SHANGHAI7  55 
LR64/SN64 INIA66 1969 56 

RSH/3/MTA//KY/MAYO58 ARVAND1 1974 57 
Landrace ROSHAN 1960 58 

N.P.7881/AZAR 2/588 RASHID 1968 59 
(908//FN/A12)1-32-4382 SABALAN 1980 60 

Sha4/Chil DARYA 2006 61 
JUP/BJY'S'//URES ATRAK 1995 62 

HD2172/3/BB/2*7C//Y50E/3*KAL BAHAR 2007 63 
AZADI/5/L2453/1347/4/KAL//BB/KAL/3/Y50E/3*KAL SEPAHAN 2006 64 

VEE#5/NAC//1-66-22   or VEERY/NACOZARI-76//1-66-22 BAM 2006 65 
GV/D6301//ALD/3/AZADI or GAVILAN, MEX/D-630//(SIB)ALONDRA/3/AZADI or 

ALVAND//ALDAN/IAS-58 SHIRAZ 2002 66 
ALVAND//ALDAN/IAS 58 PISHTAZ 2002 67 

FALAT/RSH HAMOON 2002 68 
KAUZ*2/OPATA//KAUZ DEZ 2002 69 

ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO/4/VEE#5 SHIROODI 1997 70 
HD2172/BLOUDAN//AZADI MARVDASHT 1999 71 

TAN'S'/VEE'S'//OPATA ZAGROS 1996 72 
ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO/4/VEE#5 CHAMRAN 1997 73 

BOW/NKT TAJAN 1995 74 
1-27-6275/CF 1770 or CF17170 1-22-11 ALVAND 1995 75 

Stm/3/Kal//V543/Jit716 or SHORTIM/3/KALYANSONA//V-534/JIT-716 KAVIR 1997 76 
Dove"S"/Buc"S"//2*Darab1 or DOVE(SIB)/(SIB)BUCKBUCK(M-84-17)//2*DARAB PARSI 2009 77 

Kauz"S"/Azd or KAUZ(SIB)/(AZD)AZADI SIVAND 2009 78 
LUTESCENS17/SKOROSPELKA2 BEZOSTAYA 1969 79 

 AKOVA 1958 80 
KVZ/TI//MAYA/26591-1T-7M-OY-115Y-OM/3/SEFID AZAR2 1997 81  



 ...   های اصلاحی ژنومی عملکرد مطالعه ارتباط گسترده ژنومی و ارزش  زاده و همکاران عظیم
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گزینش ژنومی برای صفت عملکرد دانه با  گزینش ژنومی:  

روش از  مدلاستفاده  و  بهها  مختلف  آماری  منظور  های 
برآورد  اصلاحی  ارزشبینی  پیش  Genomic)ژنومی 

estimated breeding value: GEBV  )شد.  شده انجام 

های گزینش ژنومی با استفاده از  های مربوط به مدلتحلیل

برای   iPat و  4/ 4/ 1نسخه   R افزارهاینرم  گرفت.  انجام 
های مورد مطالعه ها، ژنوتیپ بینی مدلارزیابی توانایی پیش

درصد   70درصد جمعیت آزمون و    30به دو مجموعه شامل  

 جمعیت آموزش تقسیم شدند.

های مختلف آماری برای برآورد  در جمعیت آموزش، مدل

GEBV  بینی مورد استفاده قرار گرفتند. و ارزیابی دقت پیش

گرا، از جمله  های انقباضی فراوانیها شامل روشاین مدل
 ( ریج  )RRرگرسیون  لاسو  رگرسیون   ،)LASSO  و  )

های انقباضی  (، و روش Elastic Netنت ) رگرسیون الاستیک 

 ( بیزی  ریج  رگرسیون  شامل  (، لاسو  Bayesian ridgeبیزی، 
 B   (Bayes(، بیز Bayes A)   A(، بیز Bayesian LASSOبیزی ) 

B بیز  ،)C   (Bayes  C )  ( همچنین،  Bayes Dو  بودند.   )

هسته  روش  با  هیلبرت  فضای  روش  شامل  ناپارامتری  های 

(  Reproducing kernel hilbert space: RKHSبازتولیدکننده ) 
 ( رگرسیون  برای  پشتیبان  بردار  ماشین   Support vectorو 

regression: SVR پیش برای  نیز  ارزش (  اصلاحی  بینی  های 

 ژنومی صفات مورد بررسی به کار گرفته شدند. 

منظور شناسایی  به (:  GWAS)  مطالعه ارتباط ژنومی گسترده 

ارزش  و  دانه  عملکرد  با  مرتبط  ژنومی  های  نشانگرهای 

مطالعه   دانه،  عملکرد  اساس  بر  برآوردشده  ژنومی  اصلاحی 

 ( ژنومی  گسترده  خطی  GWASارتباط  مدل  از  استفاده  با   )

 ( نرم Mixed Linear Model: MLMمختلط  در  افزار  ( 

TASSEL    های اصلی انجام شد. در این تحلیل، مؤلفه   5نسخه 

 (Principal Component Analysis: PCA )   ماتریس و 

به به  ( Kinship)  خویشاوندی  ساختار  ترتیب  کنترل  منظور 

به  مدل  در  ژنتیکی  خویشاوندی  و  کوواریت  جمعیت  عنوان 

ماتریس خویشاوندی با استفاده از    .مورد استفاده قرار گرفتند 

قالب داده  در  ژنوتیپی  نرم   و   HapMap های   افزاردر 

TASSEL     شدند. برای شناسایی نشانگرهای  تهیه  5نسخه 

SNP  های اصلاحی ژنومی و عملکرد دانه، مرتبط با ارزش

معنی اساسآستانه  بر  گرفته  < log10(P)−3 داری  نظر  در 

شناسایی از  پس  معنیSNPشد.  نواحی  های  توالی  دار، 

 Ensembl Plants های منتخب در پایگاه دادهSNP اطراف

 (http://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Tools/Blast )
 ( نان  گندم  مرجع  ژنوم  رفرنس  (  IWGSC RefSeq v1.0با 

و  هم  هم ژن ردیف  توالی های  با  اطراف پوشان  های  SNPهای 

شدند معنی  شناسایی  به   .دار  ادامه،  عملکرد  در  بررسی  منظور 

 Geneشناسی ژن ) شده، تجزیه هستی های شناسایی احتمالی ژن 

ontology: GO جنبه از  فرایندهای  (  مولکولی،  عملکرد  های 

زیستی و اجزای سلولی انجام شد. همچنین، مسیرهای زیستی  

  شده با استفاده از پایگاه بیوانفورماتیکی های شناسایی مرتبط با ژن 

(https://davidbioinformatics.nih.gov/  )DAVID   مورد

 بررسی قرار گرفت. 
آماری:  تجزیه شرایط  بههای  بین  صفات  مقایسه  منظور 

زوجی استفاده شد. سطح    tآبیاری نرمال و دیم، از آزمون  

و  معنی شد  تعیین  آزمون  احتمال  مقدار  اساس  بر  داری 
دار در نظر  عنوان اختلاف بسیار معنیبه  0/ 01مقادیر کمتر از  

جعبه نمودارهای  شدند.  آزمونگرفته  و  با  ای  آماری  های 

بسته از  محیط  ggpubr   و   ggplot2های  استفاده  در 

همبستگی   .ترسیم و اجرا شدند  4/ 4/ 1نسخه    Rافزاری نرم 
محاسبه    9/ 4نسخه   SAS افزاربین صفات با استفاده از نرم

( با استفاده  PCA) های اصلیشد. همچنین، تجزیه به مؤلفه

بای  factoextra از بسته   پلات ترسیم انجام و نمودارهای 

گروهبه  .شدند و  ژنتیکی  روابط  بررسی  بندی منظور 
تجزیه خوشهژنوتیپ  روشها،  از  استفاده  با  بر  Ward ای 

نهایت، نمودار  انجام شد. در  اقلیدسی  اساس مربع فاصله 
خوشه تجزیه  از  حاصل  بسته  دندروگرام  از  استفاده  با  ای 

gplots   افزار در نرمR  ترسیم شد 4/4/ 1نسخه. 

 نتایج و بحث 
ژنوتیپ  پراکنش  و  توصیف  نرمال  آبیاری  شرایط  در  ها 

(، توزیع  1ای )شکل  بر اساس نتایج نمودارهای جعبهدیم:  

شرایط  دو  بین  بررسی  مورد  صفات  از  بسیاری  فنوتیپی 

  طوری داری نشان داد. بهآبیاری نرمال و دیم تفاوت معنی
دوره   طول  رسیدگی،  سبزشدن،  تا  روز  تعداد  صفات  که 

پرشدن دانه، ارتفاع بوته، طول پدانکل، عملکرد دانه و وزن 

در سطح احتمال یک درصد بین دو شرایط تفاوت هزاردانه  

سنبله، معنی ظهور  صفات  برای  مقابل،  در  داشتند.  دار 

http://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Tools/Blast
https://davidbioinformatics.nih.gov/
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داری بین دو  و تعداد دانه در سنبله تفاوت معنی  افشانیگرده

ها در هر دو  طور کلی، پراکنش دادهشرایط مشاهده نشد. به

نشان قابلمحیط  فنوتیپی  تنوع  میان دهنده وجود  در  توجه 
ارقام گندم نان مورد مطالعه بود. وجود این تنوع فنوتیپی،  

تفاوت ارزیابی  برای  مناسبی  اجرای  زمینه  و  ژنتیکی  های 

های گزینش ژنومی در جمعیت مورد مطالعه فراهم  تحلیل

 . (Fradgley et al., 2023) کرد

نتایج حاصل از تجزیه همبستگی ساده    ی:همبستگ  هی تجز 

نشان داد که در هر دو شرایط محیطی )نرمال و (  2)شکل  

دیم(، بین صفات فنولوژیک شامل روز تا ظهور سنبله، روز  

و روز تا رسیدگی، همبستگی مثبت، بسیار    افشانیگردهتا  

معنی و  بودقوی  برقرار  (.  > P  0/ 01و    r ≥0/ 99) داری 

عملکرد دانه در هر دو محیط با وزن سنبله همبستگی مثبت و  

که ضریب همبستگی در شرایط  طوری داری نشان داد؛ به معنی 

  بود   r=  0/ ۶۶  و   r=  0/ 71ترتیب برابر با  آبیاری نرمال و دیم به 

(01 /0P <  .)عنوان یکی از  تواند بهبنابراین، وزن سنبله می

به دانه،  تشکیل عملکرد  در  مؤثر  در جمعیت صفات  ویژه 

گیرد قرار  توجه  مورد  مطالعه،  در    .مورد  توجه  قابل  نکته 

معنی و  منفی  همبستگی  تنش،  با  شرایط  کانوپی  دمای  دار 

دانه و صفات فنولوژیک  (  r= -0/ 19) طول دوره پر شدن 

نشان که  تداوم بود  در  کانوپی  بودن  خنک  اهمیت  دهنده 

های فیزیولوژیک تحت شرایط محدودیت رطوبتی  فعالیت 

ارائه  2 شکلاست. سایر ضرایب همبستگی بین صفات در 

 .شده است 

از مدلمقایسه ارزش ژنومی حاصل  های  های اصلاحی 

های  نتایج حاصل از برازش مدل  :مختلف گزینش ژنومی

برای   ژنومی  گزینش  شرایط   81آماری  در  نان  گندم  رقم 

دامنه  ارائه شده است.    3و    2آبیاری نرمال و دیم در جداول  

بررس  یژنوم  یاصلاح  یهاارزش مورد  )صفات  صفات ی 

بسته به نوع صفت،   (فنولوژیک، مورفولوژیک و عملکردی

  ی اری آب  طیمتفاوت بود. در شرا  یطیمح  طیو شرا  یمدل آمار

برآوردشده   ریتعداد روز تا سبز شدن، دامنه مقاد  ینرمال، برا

تعداد   یبود. برا  34/ 15تا    12/ 07حدود    یزیب  یهادر مدل 

  ر یمقاد  نیشتری، بیدگ یتا رس  زو تعداد رو افشانیگردهروز تا  

گزارش    225/ 72و    35/ 197  ب یترتبه  یژنوماصلاحی  ارزش

تعداد دانه    یبرآوردشده برا  ریمقاد  نیشتر یب  ن،یشد. همچن

 یکانوپ  یو دما  ، وزن هزار دانه، وزن کاه و کلشهدر سنبل

بود )جدول   25/ 8  و  1/ 53،  53/ 42  ،58/ 2۶حدود    ب یترتبه

2). 

ارزش   ز ی ن   م ی د   ط ی شرا   در    ن ی ب   ی ژنوم   ی اصلاح   ی ها دامنه 

تعداد روز تا سبز شدن،    ی مختلف متفاوت بود. برا   ی ها مدل 

  17/ 0۶تا    13/ 13در دامنه    ی ز ی ب   ی ها برآوردشده در مدل   ر ی مقاد 

تعداد    ی برا   ی ژنوم اصلاحی  ارزش   ر ی مقاد   ن ی شتر ی قرار داشت. ب 

تا   رس افشانی گرده روز  تا  روز  تعداد  در  ی دگ ی ،  دانه  تعداد   ،

،  194/ 1۶حدود    ب ی ترت به   ی کانوپ   ی و دما هزاردانه  سنبله، وزن  

)جدول    27/ 49و    72/ 50،  58/ 05،  225/ 72 در  3بود   .)

های  آن است که مقایسه مدل بیانگر    ط ی دو مح   سه ی مجموع، مقا 

می  مناسب  مدل  انتخاب  و  شناسایی  مختلف  در  تواند 

مطلوب و افزایش کارایی  اصلاحی  ارزش های دارای  ژنوتیپ 

 .های اصلاحی گندم نان مؤثر باشد گزینش ژنومی در برنامه 

درصد    10برای   ( GEBV)  های اصلاحی ژنومی بررسی ارزش 

توجه در  های برتر عملکرد دانه، حاکی از تنوع قابل از ژنوتیپ 

  ط ی در شرا   .ها به شرایط محیطی متفاوت است پاسخ ژنوتیپ 

شده  عملکرد دانه مشاهده   ن ی انگ ی با م   گهر نرمال، رقم    ی ار ی آب 

  عملکرد دانه را نشان داد.   ن ی شتر ی ، ب بر بوته   گرم 2/ 572برابر با  

ارزش   ن، ی همچن  اساس  برآوردشده    ی ژنوم   ی اصلاح   ی ها بر 

 (GEBV با مدل ) ی ها مختلف، رقم گهر در مدل   ی ها  BA-i    و

BB-i   مقاد   ب ی ترت به بالاتر 2/ 01۶و    2/ 149  ر ی با    ر ی مقاد   ن ی ، 

در رتبه    . به خود اختصاص داد را    ی ژنوم   ی اصلاح   ی ها ارزش 

قرار    بر بوته   گرم   2/ 378بعد، رقم آرتا با میانگین عملکرد دانه  

ترتیب  به را    ی ژنوم اصلاحی  ارزش   ن ی بالاتر این رقم نیز  گرفت.  

با    SVRو    2/ 050با    BB-i،  2/ 17۶با    BA-i  ی ها مدل در  

 .  ( 4)جدول    نشان داد   1/ 888

گرم بر    139/2عملکرد دانه  لوند با  ا رقم    م، ی د   ط ی در شرا 

  ی مورد بررس   ی ها پی ژنوت   ن ی مقدار را در ب   ن ی بالاتر بوته  

ارقام گلستان پ   نشان داد.  آن،  از  به   و   س  با  شیراز  ترتیب 

بوته    772/1  و   835/1مقادیر   بر  گرفتند گرم    .قرار 

بیشتر مدل  در  آلوند  رقم  از  همچنین،  بررسی  مورد  های 

بالای   بود؛  اصلاحی  ارزش مقادیر  برخوردار  ژنومی 

مقدار طوری به  مدل   GEBV  که  در  ،  RR  ،ENR  های آن 

LR    و BA-i   1/ 5۶8و    ۶95/1،  2/ 092،  132/2ترتیب  به  

 .( 5)جدول    بود 
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(C) (B) (A) 

   
(F) (E) (D) 

   
(I) (H) (G) 

   
(L) (K) (J) 

   
(O) (N) (M) 

   
 در  ی صفات مهم زراع یارقام گندم نان برا یهاپ ی ژنوت یاجعبه یپراکنش و نمودارها فیتوص  -1 شکل

 دیم و  آبیاری نرمال طیشرا

EM( تعداد روز تا سبز شدن :A)؛ HE ( ظهور سنبله :B) ؛ANTگرده : ( افشانیC)؛ MA ( رسیدگی :D)؛ GFP طول پر شدن :
: تعداد   GN؛(J): عملکرد دانهGY؛ (I: طول سنبله ) SL؛(H: وزن سنبله )SW ؛(G: پدانکل ) PE؛ (F: ارتفاع بوته )HG ؛(Eدانه )

 ( O: دمای کانوپی )CT  ؛(N: کلروفیل )SPAD؛ (M: وزن کاه و کلش ) STRAW؛ (L)هزاردانه : وزن  TW؛(Kدانه )
Figure 1. Description of distribution and box plots of genotype traits in bread wheat cultivars for key agronomic 

characteristics under normal irrigation and rainfed (dryland) conditions. 
EM: Emergence (A), HE: Heading (B), ANT: Anthesis (C), MA: Maturity (D), GFP: Grain filling period 
(E), HG: Height (F), PE: Peduncle (G), SW: Spike weight, SL: Spike length, GY: Grain yield, GN: Grain 

number, TW: Thousand weight, STRAW:  Stra weight, SPAD, CT: Canopy temperature 
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قطر   راست آبیاری نرمال و دیم )سمت  شرایط در نان گندم  بررسی مورد صفات بین همبستگی مپ ضرایب هیت  -2 شکل

 .  دیم و سمت چپ قطر اصلی شرایط آبیاری نرمال( طی شرااصلی 
EM؛: تعداد روز تا سبز شدن HE؛: ظهور سنبلهANT؛افشانی: گرده  MA؛: رسیدگی GFP؛: طول پر شدن دانه HG ارتفاع :

: وزن  STRAW؛: وزن هزار دانه TW؛: تعداد دانه GN؛: عملکرد دانهGY؛ : طول سنبله SL؛: وزن سنبلهSW ؛: پدانکل PE؛بوته
 : دمای کانوپیCT ؛: کلروفیلSPAD؛ کاه و کلش

Figure 2. Heatmap of correlation coefficients between the studied traits of bread wheat under normal 
irrigation and rainfed conditions (rainfed coefficients on the right side of the main diagonal and normal 

irrigation coefficients on the left side). 
EM: Emergence, HE: Heading, ANT: Anthesis, MA: Maturity, GFP: Grain filling period, HG: Height, PE: 

Peduncle, SW: Spike weight, SL: Spike length, GY: Grain yield, GN: Grain number, TW: Thousand weight, 
, STRAW:  Stra weight, SPAD, CT: Canopy temperature 

 

برآورد   یزیب  یهانشان داد که روش  GEBV  ریمقاد  یبررس

  ط ی ( در هر دو شراBB-iو    BA-i)مانند    iPatافزار  نرمشده با  

تفک  ،یطیمح روش  یترگسترده  کیدامنه  به    ی هانسبت 

عملکرد برتر   ن یارائه دادند. ا  RR  ای  G-BLUPمانند    یسنت

  ثر نامتوازن ا  عیاز فرض توز  یاحتمالاً ناش  یزیب  یهاروش
به    دهدی( است که اجازه مPrior distributionنشانگرها )

کوچک و    یجا )مانند   یبرا   کسانیاثرات  نشانگرها  همه 

برخRidge  یهامدل  به  بزرگ    ینشانگرها  ی(،  اثر  با 
(QTLوزن ب )داده شود یشتریها  (Heffner et al., 2011 .) 

شاخص از  مقایسه  استفاده  با  ژنومی  گزینش  های 

خطا: مربعات  میانگین  و  پیرسون  بررسی    همبستگی 

مدل شاخصعملکرد  اساس  بر  ژنومی  انتخاب  های  های 

( خطا  مربعات  میانگین  و  پیرسون  در  MSEهمبستگی   )

)جدول   نرمال  آبیاری  میان  ۶شرایط  در  که  داد  نشان   )

(،  Frequentist shrinkageگرا ) های انقباضی فراوانیروش
همبستگی)به  LRو    RRهای  مدل  با  و    0/ 78های  ترتیب 

  ENR( و  ۶7 /0)  GBLUPنسبت به    ( عملکرد بهتری0/ 75

 ( داشتند. 0/ ۶9)
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 نرمالآبیاری  طیدر شرا ی ژنوم نشیگز  یهاصفات با استفاده از شاخص یژنوم یاصلاح یهاصحت ارزش یدامنه -2جدول 

Table 2. Range of accuracy of genomic breeding values of traits using genomic selection indices under normal irrigation conditions 

 مدل آماری 
Statistical model 

 صفات
Traits 

Aبیز 
Bayes A 

Bبیز 
Bayes B 

Cبیز 
Bayes C 

 بیزلاسو 
Bayes lasso 

 بیز رگرسیون ستیغی
Bayes ridge regression 

 
gBLUP 

 
rrBLUP 

EM  15.29 - 12.75 15.13 - 13.01 15.34 -12.7 15.3 -12.75 14.83 -13.39 14.25 14.26 

HE 189.26 - 168.51 187.22 - 171.27 186.57 -171.69 190.79 - 167.32 186.37 - 172.17 184.08 -174.61 184.23 -174.15 

ANT   197.35 - 176.29 197.23  -  176.68 196.62 -177.14 197.3 -176.51 195.87 - 178.25 192.4 -182.04 192.5 -181.58 

MA  224.54 - 206.73   225.3 - 205.91   223.67 - 207.76 225.72 - 205.3 224.09 - 207.48 220.96 - 210.82 221.13 - 210.12 

GFP 30.89 - 26.9 30.7 - 27.08 30.31 - 27.32 29.81 - 27.71 30.59 - 27.11 28.8 28.81 

HG 105.01  -  68.76   103.57 - 77.97 100.12 - 80.65 109.31 - 73.22 99.53 -81.14 90.94 - 86.22 89.08 - 87.05 

PE 51.24   - 29.44 48.14 - 31.53 46.76 -32.7 47.58 - 31.72 48.18 -31.53 41.97 - 37.21 41.4 - 37.82 

SW  3.04 -1.84 2.92 - 1.94 3.01 -1.88 2.9 -1.94 2.76 - 2.06 2.41 2.42 

SL 12.05 -9.7 11.88 - 9.84 11.75 - 9.91 11.8 -9.92 11.74 -9.93 10.7 10.71 

GN 57.69 - 31.61 52.64 - 23.8  54.28 - 34.04 58.26 -31.15 51.25 -34.95 47.28   - 36.8 47.1 - 36.72 

TW 53.42 - 28.87 50.64 -30.92 48.97 -32.66 50.31 -31.28 46.34-34.94 43.34 -37.1 44.6 - 36.12 

STRAW 1.53 - 0.59 1.33  -  0.65 1.42 - 0.63 1.35 -0.64 1.3 -0.65 0.81 0.82 

SPAD  59.12 - 44.79 57.97 -45.48 46.76 -32.7 57.94 - 45.4 57.71 - 45.52  54.67 - 47.86 55.1 - 47.36 

CT  23.39 - 18.57   23.24 -18.73 22.74 -19.01 25.8 -23.16   22.55 -19.12 20.49 20.51 

EM؛: تعداد روز تا سبز شدن HE؛: ظهور سنبلهANT؛افشانی: گرده  MA؛: رسیدگی GFP؛: طول پر شدن دانه HG؛: ارتفاع بوتهPE ؛: پدانکل SW؛: وزن سنبلهSL : ؛ طول سنبلهGY  عملکرد :
 : دمای کانوپی CT  ؛: کلروفیلSPAD؛ : وزن کاه و کلش STRAW؛: وزن هزار دانه TW؛: تعداد دانه GN؛دانه

EM: Emergene, HE: Heading, ANT: Anthesis, MA: Maturity, GFP: Grainfiling period, HG: Height, PE: Peduncle, SW: Spike weight, SL: Spike length, GN: Grain number, TW: Thousand 

weight, , STRAW:  Stra weight, SPAD, CT: Canopy temperature  
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 دیم  طیدر شرا  یژنوم نشیگز یها صفات با استفاده از شاخص یژنوم یاصلاح یها دامنه صحت ارزش -3 جدول

Table 3. Range of accuracy of genomic breeding values of traits using genomic selection indices under dryland conditions 
ی مدل آمار  

Statistical model 

 صفات
traits 

Aبیز 
Bayes A 

Bبیز 
Bayes B 

Cبیز 
Bayes C 

 بیزلاسو 
Bayes lasso 

 بیز رگرسیون ستیغی
Bayes ridge regression 

gBLUP max rrBLUP max 

EM 17.06   - 13.13 16.57 - 13.62 16.79 -13.39 16.39 -13.85 16.78 -13.46 15.32 15.33 

HE 188.32  -  169.47 188.23 - 169.85 185.41 - 172.01 188.13 -169.93 183.08 -173.76 177.67 177.68 

ANT 194.16 - 174.98 192.02 -176.89 189.04 -179.12 192.68 -176.18 188.59 -179.6 
183.45 

183.46 

MA 215.78  -  197.59 225.3 - 205.91 223.67 - 207.76 225.72 - 205.3 212.52 - 200.1 205.75 205.76 

GFP 23.36 - 21.7 23.35 - 21.79 23.17 - 21.86 22.87 - 22.01 23.03 - 21.93 22.31 22.31 

HG 98.61 - 67.3 93.51 -70.18 91.05 - 71.5 99.69 - 67.36 96.23 - 68.79 80.8 -78.13 79.18 -78.82 

PE 42.68 - 26.7 39.37 -29.65 39.07 - 29.94 42.32 - 27.19 39.03 - 30.08 34.52 34.53 

SW 2.73 - 1.54 2.6 -1.65 2.65 -1.61 2.53 -1.7 2.4 -1.8 2.04 2.05 

SL 11.05 - 8.53 10.82 -8.87 10.48 -9.07 10.94 -8.75 10.79 -8.88 9.72 9.73 

GN 58.05 - 29.07 56.2 -30.5 53.03 -33.2 55.88 - 30.6 53.24 - 32.96 52.7 - 33.21 51.15 - 34.52 

TW 44.91 - 22.5 40.98 -24.74 38.5 -26.71 50.72 - 19.44 41.23 - 24.29 32.86 32.87 

STRAW 1.3 - 0.47 1.35 -0.44 1.31 -0.48 1.03 -0.61 1.16 - 0.55 0.78 0.79 

SPAD 56.32 - 47.01 56.97 - 46.14 56.09 -47.28 57.22 -45.76 56.06 - 47.19 56.46 - 46.43 55.06 - 48.84 

CT 27.31 - 22.31 27.49 - 22.21 25.7 -23.19 25.8 -23.16 26.39 - 22.78 24.33 24.34 

EM؛: تعداد روز تا سبز شدن HE؛: ظهور سنبلهANT؛افشانی: گرده  MA؛: رسیدگی GFP؛: طول پر شدن دانه HG؛: ارتفاع بوتهPE ؛: پدانکل SW؛: وزن سنبلهSL ؛ : طول سنبلهGY  عملکرد :
 : دمای کانوپی CT  ؛: کلروفیلSPAD؛ : وزن کاه و کلش STRAW؛: وزن هزار دانه TW؛: تعداد دانه GN؛دانه

EM: Emergene, HE: Heading, ANT: Anthesis, MA: Maturity, GFP: Grainfiling period, HG: Height, PE: Peduncle, SW: Spike weight, SL: Spike length, GN: Grain number, TW: Thousand 

weight, , STRAW:  Stra weight, SPAD, CT: Canopy temperature  
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 های با عملکرد بالا در شرایط آبیاری نرمال درصد از ژنوتیپ  10های اصلاحی ژنومی برآورد شده ارزش -4جدول 
Table 4. Estimated genomic breeding values of 10% of high-yielding genotypes under normal irrigation conditions 

 ژنوتیپ

Genotype 

ی مدل آمار  

Statistical model 
 

 عملکرد 
GY 

RR LR ENR BRR BL BA BB BC BD RKH SVR GBLUP BRR-i BL-i BA-i BB-i BC-i 

 گهر 

GAHAR 
2.572 1.674 1.715 1.740 0.308 0.296 0.460 0.463 0.363 0.494 0.395 1.703 1.622 1.847 1.854 2.149 2.016 1.943 

 آرتا
ARTA 

2.378 1.678 1.692 1.745 0.342 0.332 0.504 0.500 0.380 0.529 0.371 1.888 1.619 1.862 1.887 2.176 2.050 1.797 

2چمران   
CHAMRAN2 

2.182 1.654 1.683 1.704 0.202 0.213 0.293 0.319 0.251 0.318 0.251 1.792 1.618 1.755 1.767 1.938 1.862 1.813 

 عدل 
ADL 

2.181 1.663 1.654 1.692 0.269 0.259 0.382 0.376 0.321 0.394 0.277 1.857 1.616 1.804 1.817 2.021 1.932 1.881 

 فرانتانا 
FRONTANA 

1.988 1.622 1.635 1.665 0.147 0.145 0.231 0.236 0.173 0.241 0.154 1.823 1.607 1.704 1.702 1.841 1.773 1.749 

 سیوند
SIVAND 

1.982 1.633 1.612 1.593 0.171 0.172 0.249 0.266 0.216 0.243 0.177 1.851 1.605 1.721 1.734 1.878 1.812 1.772 

 پیشتاز 
PISHTAZ 

1.969 1.650 1.705 1.751 0.205 0.201 0.295 0.257 0.244 0.306 0.178 1.889 1.613 1.761 1.770 1.892 1.838 1.801 

نژادنیک  
NICKNEJAD 

1.968 1.609 1.596 1.600 0.070 0.080 0.134 0.121 0.117 0.138 0.129 1.734 1.605 1.638 1.627 1.760 1.692 1.675 

GY ؛: عملکرد RR؛: رگرسیون ستیغی LR ؛: لاسورگرسیون ENR؛: الاستیک نت رگرسیون BRR؛: بیزرگرسیون ستیغی  BL؛: بیزلاسو BAبیز :A؛ BBبیز :B؛ BCبیز :C؛ BDبیز :D؛ RKH؛: فضای هیلبرت با هسته بازآفرین SVR  :

 ( برآوردشده برای عملکرد دانه بر حسب گرم بر بوته هستند ژنومیاصلاحی ارزشقادیر )م iPatافزار نرم: برآورد شده بر اساس i ؛طرفانه خطی ژنومیبینی بی: بهترین پیشG-BLUP  ؛ماشین بردار پشتیبان رگرسیونی

GY: performance, RR: Ridge regression, LR: Lasso regression ENR: Elastic net regression, BRR: Bayes ridge regression, BL: Bayes lasso, BA: Bayes A, BB: Bayes B, BC: Bayes C, BD: Bayes 

D, RKH: Reproducing kernel Hilbert space Regression, SVR: Support vector regression, G-BLUP: best linear unbiased prediction, i: Estimated based on iPat software 
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 های با عملکرد بالا در شرایط دیمدرصد از ژنوتیپ  10های اصلاحی ژنومی برآورد شده ارزش -5 جدول
Table 5. Estimated genomic breeding values of 10% of high-yielding genotypes under rainfed conditions 

 ژنوتیپ 

Genotype 

ی مدل آمار  

Statistical model 

 عملکرد 
GY 

RR LR ENR BRR BL BA BB BC BD RKH SVR GBLUP BRR-i BL-i BA-i BB-i BC-i 

 الوند 
ALVAND 

2.139 2.132 1.695 2.092 0.150 0.138 0.269 0.241 0.226 0.272 0.281 1.246 6.84 × 10-6 1.347 1.319 1.568 1.370 1.469 

 گلستان
GOLESTAN 

1.835 1.832 1.579 1.809 0.301 0.302 0.442 0.364 0.337 0.406 0.284 1.556 3.62 × 10-5 1.502 1.455 1.686 1.530 1.613 

 شیراز
SHIRAZ 

1.772 1.768 1.452 1.737 0.255 0.258 0.361 0.324 0.297 0.335 0.245 1.525 3.08 × 10-5 1.452 1.420 1.617 1.478 1.549 

 بیات
BAYAT 

1.696 1.693 1.506 1.675 0.184 0.185 0.275 0.213 0.214 0.270 0.206 1.454 2.25 × 10-5 1.393 1.363 1.536 1.410 1.478 

 مرودشت 
MARVDASHT 

1.691 1.688 1.488 1.677 0.200 0.203 0.270 0.251 0.237 0.261 0.218 1.530 2.71 × 10-5 1.415 1.386 1.541 1.429 1.491 

 هامون 
HAMOON 

1.652 1.648 1.369 1.634 0.127 0.131 0.184 0.157 0.155 0.163 0.149 1.367 2.13 × 10-5 1.361 1.338 1.444 1.368 1.411 

 کریم 
KARIM 

1.642 1.639 1.440 1.616 0.179 0.171 0.248 0.171 0.232 0.237 0.183 1.474 2.05 × 10-5 1.387 1.359 1.517 1.395 1.457 

1اروند  
ARVAND1 

1.632 1.628 1.365 1.605 0.084 0.081 0.152 0.095 0.138 0.143 0.131 1.338 6.58 × 10-6 1.299 1.284 1.418 1.312 1.365 

GY ؛: عملکرد RR؛: رگرسیون ستیغی LR ؛: لاسورگرسیون ENR؛: الاستیک نت رگرسیون BRR؛: بیزرگرسیون ستیغی  BL؛: بیزلاسو BAبیز :A؛ BBبیز :B؛ BCبیز :C؛ BDبیز :D؛ RKH؛: فضای هیلبرت با هسته بازآفرین SVR  :

 ( برآوردشده برای عملکرد دانه بر حسب گرم بر بوته هستند ژنومیاصلاحی ارزشقادیر )م iPatافزار نرم: برآورد شده بر اساس i ؛طرفانه خطی ژنومیبینی بی: بهترین پیشG-BLUP  ؛ماشین بردار پشتیبان رگرسیونی

GY: performance, RR: Ridge regression, LR: Lasso regression ENR: Elastic net regression, BRR: Bayes ridge regression, BL: Bayes lasso, BA: Bayes A, BB: Bayes B, BC: Bayes C, BD: Bayes 

D, RKH: Reproducing kernel Hilbert space Regression, SVR: Support vector regression, G-BLUP: best linear unbiased prediction, i: Estimated based on iPat software 
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 آبیاری نرمال های آماری گزینش ژنومی در شرایطنتایج حاصل از مدل -۶ جدول
Table 6. Results from statistical models of genomic selection under normal irrigation conditions 

 مدل 
Model 

همبستگی  

 پیرسون
Pearson 

correlation 

 ماکزیمم 
Maximum 

 مینیمم
Minimum 

میانگین  

 مربعات خطا 
Mean 

squared error 

 میانگین 
Mean 

 انحراف معیار
Standard 

deviation 

ضریب 

 تشخیص
Detection 

coefficient 

 رگرسیون ستیغی
Ridge regression (RR) 

0.78 1.6787 1.5325 2.6 1.6024 0.3439 0.6144 

 لاسورگرسیون 
Lasso regression (LR) 

0.75 1.7153 1.5371 2.62 1.6024 0.0405 0.5643 

 الاستیک نت
Elastic net regression (ENR) 

0.69 1.7510 1.5332 2.57 1.6024 0.0528 0.4696 

طرفانه  بینی بیبهترین پیش

 خطی ژنومی 
Genomic best linear 

unbiased prediction 

(G-BLUP) 

0.67 3.94 × 10-5 -1.12 × 10-5 2.68 -1.20 × 10-5 -1.3 × 10-5 0.4546 

 بیزرگرسیون ستیغی
Bayes ridge regression 

(BRR) 
0.91 0.3426 -0.2428 2.54 0.0265 0.1316 0.8194 

 بیزلاسو 
Bayes lasso (BL) 

0.89 0.3320 -0.2098 2.5 0.0387 0.1220 0.8006 

Aبیز 
Bayes A (BA) 

0.94 0.5048 -0.3342 2.45 0.0472 0.1806 0.891 

Bبیز 
Bayes B (BB) 

0.94 0.5005 -0.3664 2.51 0.02769 0.1949 0.8926 

Cبیز 
Bayes C (BC) 

0.92 0.3808 -0.2778 2.5 0.03696 0.1504 0.8548 

Dبیز 
Bayes D (BD) 

0.94 0.5293 -0.3139 2.43 0.0541 0.1846 0.8888 

فضای هیلبرت با هسته  

 بازآفرین
Reproducing kernel Hilbert 

space Regression (RKH) 

0.97 0.3950 -0.3223 2.63 -0.00656 0.1548 0.95 

 ماشین بردار پشتیبان رگرسیونی 
Support vector regression 

(SVR) 
0.87 1.8895 1.3354 0.05 1.6224 0.1691 0.7639 

 

روش   می  RRبرتری  جریمه  را  تابع  ساختار  به  توان 

(Penalty function آن نسبت داد که با استفاده از توان دوم )

ها شده و اجازه  ضرایب رگرسیونی، مانع از صفر شدن آن

مدل حفظ  می در  مختلف(  اثرات  )با  نشانگرها  تمام  دهد 

روش   مقابل،  در  مؤثر،    LRشوند.  نشانگرهای  گزینش  با 

ساده را  پیشمدل  دقت  به  منجر  و  کرده  بالاتری تر  بینی 

، مدل GBLUPو    ENRهای  شود. در مقایسه میان روشمی

ENR    با مدیریت بهتر ضرایب همبسته، همبستگی پیرسون

 بالاتر و خطای کمتری را به ثبت رساند.

 Bayes A  ،Bayesهای  های انقباضی بیزی، مدل در میان روش 

B  وBayes D  ( را داشتند؛  0/ 94بالاترین همبستگی پیرسون )

با کمترین میزان میانگین    Bayes Dو    Bayes Aدر این بین،  

(، پایداری بیشتری از خود  2/ 43،  2/ 45ترتیب  مربعات خطا )به 

با    RKHروش    های ناپارامتری، در تحلیل روش نشان دادند.  
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بالاتر 0/ 97  رسون ی پ   ی همبستگ  م   ن ی ،  در  را    یتمام   ان ی دقت 

  ی تر ن یی پا  ی اگرچه همبستگ   SVRکه   ی ها داشت، در حال مدل 

  ی ن ی ب ش ی پ   ی داشت، اما با خطا   ی ز ی ب   ی ها ( نسبت به روش 0/ 87) 

 ارائه کرد.   ی توجه (، عملکرد قابل 0/ 05کم )   ار ی بس 

روش   دیم،  شرایط  مدل   ENRدر  میان  انقباضی  در  های 

گرا، بالاترین همبستگی و کمترین خطا را به خود فراوانی

 Bayes Aهای بیزی نیز مدل  اختصاص داد. در بین روش

نتایج کلی نشان داد که  (.  7عملکرد مطلوبی داشت )جدول  

بیزی  روش  کردن  دلیل  به های  جریمه  قابلیت  دو  ترکیب 

 (Shrinkage ( متغیر  گزینش  و   )Variable selection  در  ،)

های  بینی ارزش ، در پیش rrBLUPهایی مانند  مقایسه با روش 

کنند. ( کارآمدتر عمل می GEBVsژنومی ) اصلاحی  

 

 های آماری گزینش ژنومی در شرایط دیمنتایج حاصل از مدل -7جدول 

Table 7. Results from statistical models of genomic selection under dryland conditions 

 مدل 
Model 

همبستگی  
 پیرسون
Pearson 

correlation 

 ماکزیمم 
maximum 

 مینیمم
minimum 

 میانگین 
 مربعات خطا 

mean squared 
error 

 میانگین 
Mean 

 انحراف 
 معیار

standard 
deviation 

ضریب 
 تشخیص

Detection 
coefficient 

 رگرسیون ستیغی
Ridge regression (RR) 

1 2.132 0.600 1.6 1.2543 0.2947 1 

 لاسورگرسیون 
Lasso regression (LR) 

0.93 1.695 0.944 1.58 1.2543 0.1407 0.8637 

 الاستیک نت
Elastic net regression 

(ENR) 
1 2.092 0.636 1.51 1.2543 0.2795 0.9987 

طرفانه  بینی بیبهترین پیش
 خطی ژنومی 

Genomic best linear 
unbiased prediction  

(G-BLUP) 

0.69 1.2543 -1.371*10-5 1.66 7.827*10-6 1.035*10-5 0.4704 

 بیزرگرسیون ستیغی
Bayes ridge regression 

(BRR) 
0.9 0.301 -0.204 1.6 0.007 0.104 0.8036 

 بیزلاسو 
Bayes lasso (BL) 

0.88 0.302 -0.188 1.58 0.016 0.1 0.783 

Aبیز 
Bayes A (BA) 

0.94 0.442 -0.323 1.59 0.005 0.157 0.8789 

Bبیز 
Bayes B (BB) 

0.93 0.3645 -0.3237 1.63 -0.012 0.1439 0.8674 

Cبیز 
Bayes C (BC) 

0.92 0.337 -0.248 1.58 0.009 0.132 0.8528 

Dبیز 
Bayes D (BD) 

0.94 0.406 -0.305 1.6 -0.001 0.151 0.8928 

فضای هیلبرت با هسته  
 بازآفرین

Reproducing kernel 
Hilbert space Regression 

(RKH) 

0.97 0.284 -0.298 1.62 -0.007 0.130 0.942 

ماشین بردار پشتیبان 
 رگرسیونی

Support vector 
regression (SVR) 

0.86 1.635 1.010 0.04 1.254 0.146 0.7351 
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تفاوت   زمینه  در  پیشین  مطالعات  برخی  نتایج  با  یافته  این 

مدل  و  عملکرد  جولیانا  دارد.  همخوانی  ژنومی  گزینش  های 

   Bayes B نشان دادند که مدل  ( Juliana et al., 2021)  همکاران 

 بینی بالاتری نسبت به های گندم، دقت پیش در برخی جمعیت 

GBLUP   ،برای مقاومت به بلاست گندم داشتند. با این حال

ژنتیکی صفت،  عملکرد مدل  معماری  به  ژنومی  گزینش  های 

ساختار جمعیت و شرایط محیطی وابسته است. در همین راستا،  

بینی عملکرد  در پیش (  Long et al., 2011)  لانگ و همکاران 

با مقایسه مدل  افزایش  و مدل  ε-SVR دانه گندم،  بیزی،  های 

گزارش   ε-SVR درصدی همبستگی پیرسون را در مدل   5/ 17

توان  دهد که هیچ مدل واحدی را نمی این نتایج نشان می .  کردند 

عنوان مدل برتر در نظر گرفت  ها به برای همه صفات و جمعیت 

های ژنتیکی و  و انتخاب مدل مناسب باید با توجه به ویژگی 

 .محیطی صفت انجام شود 

مؤلفه  به  مهم تجزیه  از  یکی  اصلی  و  های  ترین  ساده  ترین، 

پرکاربردترین ابزارهای چندمتغیره می باشد که هدف آن کاهش  

 ,.Abdi et al)  پیچیدگی داده ها در تعدادی مؤلفه اصلی است 

منظور شناسایی ساختار جمعیتی و  به (. در مطالعه حاضر،  2023

بندی ارقام گندم نان مورد بررسی بر اساس عملکرد دانه و  گروه 

اصلاحی ارزش  برآوردشده   های  مدل  ژنومی  های  توسط 

 ای و تجزیه خوشه  ( PCA)  های اصلی مختلف، تجزیه به مؤلفه 

 (Cluster Analysis  )  در هر دو شرایط آبیاری نرمال و دیم انجام

 (.  3د )شکل  ش 

در شرایط آبیاری نرمال، با توجه به  :  های اصلی تجزیه به مولفه 

  مشاهده شد. ها  شاخص بین  زاویه بین بردارها همبستگی بالایی  

درصد از واریانس کل، بیشترین سهم    92/ 2مؤلفه اول با تبیین  

های اصلاحی عملکرد دانه داشت.  را در توضیح تغییرات ارزش 

به روش شاخص  مربوط  برآورد ارزش های  های  های مختلف 

دست آمدند،  به   iPatو     Rافزارهای  اصلاحی که با استفاده از نرم 

ها  با توجه به الگوی پراکنش ژنوتیپ در این مؤلفه قرار گرفتند.  

شاخص  بای اصلاحی  ارزش های  و  ،  ( A3)شکل    پلات در 

، شهریار، فرنتانا، سیوند،  2های آرتا، عدل، گلستان، آذر ژنوتیپ 

از   بالاتری  مقادیر  اوروم،  و  کویر  سیروند،  زرین،  پیشگام، 

را در مؤلفه اول نشان دادند، در  اصلاحی  ارزش های  شاخص 

،  MV17،  1، دریا، مغان 2های آکوا، افلاک، کرج حالی که ژنوتیپ 

ز  مروارید،  بزوستایا،  کرج ا گاسکوژن،  شاهی،  زاگرس،  ،  1رع، 

پنجامو  داراب   ۶2کوهدشت،  مؤلفه   1و  این  های  ارزش   ، در 

درصد از واریانس    4/ 1مؤلفه دوم  .  تری داشتند اصلاحی پایین 

شاخص  با  عمدتاً  و  کرد  تبیین  را  اصلاحی  ارزش های  کل 

های  . ژنوتیپ ارتباط داشت  iPat افزار برآوردشده با استفاده از نرم 

اینیا  الوند، ویناک،  ،  ۶۶گهر، چمران، تجن، اترک، دز، سپاهان، 

از   بالاتری  مؤلفه مقادیر  این  در  مارون  کریم و  میهن، ریجاو، 

حالی ارزش  در  دادند،  نشان  را  اصلاحی  ژنوتیپ های  های  که 

تک 1990نوید  اروند ،  هما،  مقادیر    1آب،  دارای  مهدوی  و 

 .( A3تری بودند )شکل  پایین 

درصد از واریانس   93/ 2در شرایط دیم، مؤلفه اول با تبیین  

شاخص تغییرات  توضیح  در  را  نقش  بیشترین  های  کل، 

الگوی  اصلاحی  ارزش به  توجه  با  کرد.  ایفا  برآوردشده 

های مارون، هامون، ریحانی، پلات، ژنوتیپ پراکنش در بای

اینیا در  ۶۶اترک،  آزادی  و  ناز  مروارید،  دیهیم،  گلستان،   ،

های  سمت مثبت مؤلفه اول و در راستای بردارهای شاخص

ژنوتیپاصلاحی  ارزش  مقابل،  در  گرفتند.  های قرار 

آذر 1داراب  نوید 2،  در  1990،  کوهدشت  و  زرع  عدل،   ،

مؤلفه دوم در شرایط   سمت منفی این مؤلفه واقع شدند. 

عمدتاً   3/4دیم   و  کرد  تبیین  را  کل  واریانس  از  درصد 

مدل تفاوت  برآورد  الگوی  میان  جزئی  انتخاب های  های 

و   GBLUPژنومی را نشان داد. در این راستا، بردار مدل  

از مدل بیزی در جهت مثبت مؤلفه دوم قرار برخی  های 

و   RRویژه  های انقباضی، به که بردار مدل گرفتند، در حالی 

ENR   این بر  بودند.  متمایل  محور  این  منفی  سمت  به 

ژنوتیپ چمران اساس،  تجن،  و 2های  پیشگام  کریم،   ،

که شهریار در ناحیه مثبت مؤلفه دوم قرار گرفتند، در حالی 

و ژنوتیپ افلاک  رشید،  مرودشت،  بیات،  زرین،  های 

MV17   شکل   در سمت منفی مؤلفه دوم مشاهده شدند(

B3 ) .و همکاران  ربیعیان ای در مطالعه  (Rabieyan et al., 

از (  2023 استفاده  مجموعه  PCA پلات بایبا  از در  ای 

های اول و های گندم نان، گزارش کردند که مؤلفه ژنوتیپ

درصد از واریانس کل را تبیین   34و    2/5۶ترتیب  دوم به 

، پیشگام و 2، چمران2، کریم، آذر عدل کرده و ارقام بام،  

های دارای عملکرد بالا در هر دو فلات در گروه ژنوتیپ

 .شرایط آبیاری نرمال و دیم قرار گرفتند 
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(A) 

 
(B) 

 
  طی ( در شراA) گندم. ارقام در مطالعه مورد های گزینش ژنومیشاخص  اساس بر اصلی یهامؤلفه به تجزیه پلاتبای -3 شکل

   مید طی( در شراB) ؛نرمال یاریآب
Figure 3. Biplot of principal component analysis based on genomic selection indices studied in wheat cultivars. 

(A) Under normal irrigation conditions; (B) Under rain-fed conditions. 
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خوشه خوشه   ای: تجزیه  تجزیه  از  حاصل  ای دندوگرام 

های اصلاحی ژنومی، در ارقام گندم نان بر اساس ارزش 

برای شرایط آبیاری نرمال و دیم ارائه شده است.    4شکل  

در این تجزیه، ارقام در هر دو محیط در سه خوشه اصلی 

میانگین   اساس  بر  که  گرفتند  ژنومی اصلاحی  ارزشقرار 

نامطلوب  و  متوسط  مطلوب،  گروه  سه  به  دانه،  عملکرد 

 تفکیک شدند.

در شرایط آبیاری نرمال، خوشه اول شامل ارقام گهر، آرتا،  

چمران پیشتاز،  الوند، 2عدل،  سپاهان،  دز،  اترک،  تجن،   ،

، 2، میهن، ریجاو، کریم، مارون، گلستان، آذر۶۶ویناک، اینیا

و   کویر  زرین،  دیهیم،  پیشگام،  سیوند،  فرانتانا،  شهریار، 

میانگین   از  که  بود  و  اصلاحی  ارزشاوروم  بالا  ژنومی 

افلاک،   ارقام  شامل  دوم  خوشه  بودند.  برخوردار  مطلوبی 

کرج مغان2آکوا،  دریا،   ،1  ،MV17  ،بزوستایا گاسکوژن،   ،

نوید ارزش  1990مروارید،  که  ژنومی  بود  اصلاحی  های 

تری نشان دادند. مابقی ارقام که در خوشه سوم قرار  پایین

ژنومی در حد متوسط قرار  اصلاحی  ارزش گرفتند، از نظر  

 (. A4داشتند )شکل

 

 

 
  می د محیط( در B) ؛نرمال یاریآب محیط( در Aگندم. ) ارقام برای ایخوشه تجزیه دندروگرام -4 شکل

Figure 4. Dendrograms representing the cluster analysis of wheat cultivars grown in (A) normal irrigation and 

(B) rainfed environments. 
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در شرایط دیم نیز ارقام در سه خوشه قرار گرفتند. خوشه اول  

اترک،   آزادی،  ریحانی،  هامون،  مارون،  مانند  ارقامی  شامل 

، گلستان، ناز، فرانتانا، رشید، مرودشت، زرین، بیات بود  ۶۶اینیا 

های اصلاحی ژنومی برآورد شده بر اساس  که از نظر ارزش 

عملکرد دانه در سطح بالا و مطلوبی قرار داشتند. در خوشه دوم  

، زارع،  2، کرج 1، اوحدی، کاوه، خزر 2، آذر 1ارقامی مانند داراب 

پایین  مقادیر  که  قرارگرفتند  بزوستایا  الوند،  از  عدل،  تری 

ژنومی را نشان دادند. سایر ارقام نیز در خوشه  اصلاحی ارزش 

نظر   از  که  گرفتند  قرار  حد  اصلاحی  ارزش سوم  در  ژنومی 

بندی ارقام  (. نتایج نشان داد که گروه B4  متوسط بودند )شکل 

ارزش  پایه  تأثیر  بر  تحت  حدودی  تا  ژنومی  اصلاحی  های 

طوری که برخی ارقام در دو محیط  شرایط محیطی قرار دارد؛ به 

تواند بیانگر  های متفاوتی قرار گرفتند. این موضوع می در خوشه 

ژنوتیپ  واکنش  پیش تفاوت  توان  در  تغییر  نیز  و  بینی  ها 

ها در شرایط آبیاری نرمال و تنش خشکی  آن اصلاحی  ارزش 

 ,.Kakaei et al)   کاکایی و همکاران   با گزارش   ج ی نتا   ن ی ا باشد. 

ارقام گندم    ی بر رو   ی ا داشت. آنان در مطالعه   ی خوان ( هم 2024

شرا  در  خشک   ط ی نان  ژنوت   ی تنش  که  دادند    ی ها پ ی نشان 

در    سون، ی س   ا، ی بزوستا  الوند  و  قرار    ک ی طوس  مجزا  خوشه 

  ز ی و ن   ار ی و شهر   د ی نو   د، ی پسند، ام ارقام شاه   که ی گرفتند، در حال 

  گر ی د   ی ها و زارع در خوشه   هن ی م   شگام، ی شامل پ   تر تحمل ارقام م 

 شدند.   ک ی تفک 

ژنوم  ارتباط  براساس  صف   ی برا   ی مطالعات  دانه  ت عملکرد 

ی ژنومی در شرایط نرمال و  اصلاح   ی ارزش ها   های شاخص 

برداری ارتباطی برای صفت عملکرد دانه در  نقشه تنش خشکی:  

صورت جداگانه و با استفاده  هر دو شرایط آبیاری نرمال و دیم، به 

آبیاری    .انجام شد (  MLM)  مخلوط   خطی   مدل از   در شرایط 

– ارتباط نشانگر   503در مجموع   MLM نرمال، براساس مدل 

شناسایی شد که  ( Marker–trait associations; MTAs)  صفت 

های  ترتیب بر روی ژنوم نشانگر به   7و   208،  281از این میان  

A ، B  و D  ها  نشانگر روی کروموزوم  7و موقعیت    قرار داشتند

نبودند  ژنوم  مشخص  بنابراین،  نشانگرهای  A ؛  تعداد  بیشترین 

برای  MLM دار را نشان داد. بر اساس نتایج حاصل از مدل  معنی 

دانه،   عملکرد  نشانگر   45صفت  روی    صفت - ارتباط  بر 

  7D  و   3B  ،2B  ،7A  ،6B  ،4A  ،1B  ،2D  ،5Aهای  کروموزوم 

آمد.  به    ی ها ارزش   ی برا   شده یی شناسا   ی ها MTAتعداد  دست 

،  Bayes A  ،Bayes B  ،Bayes C  ی ها حاصل از مدل   ی اصلاح 

BRR    وBayes D   ن، ی بود. همچن   21و    4۶،  42،  44،  38  ب ی ترت به  

،  BL  ،ENR  ،GBLUP  ،LR  ،RKHS  ،RR  ی ها مدل   ی برا 

rrBLUP    وSVR   15و    34،  23،  17،  83،  3۶،  84،  4۶  ب ی ترت به  

MTA   شد.   یی شناسا   

ارتباط    394در مجموع    MLMدر شرایط دیم براساس مدل  

های  نشانگر بر روی ژنوم   20  و   279،  95تعداد  ترتیب  به نشانگر 

A  ،B    وD    شناسایی شدند. ژنومB   طور چشمگیری تعداد  به

ها نشان  صفت بیشتری در مقایسه با سایر ژنوم - ارتباط نشانگر 

کروموزوم   و  نشانگر   1۶4با    6Bداد  بالاترین  - ارتباط  صفت 

 دار را داشت. تعداد نشانگرهای معنی 

چهار  ،  در شرایط آبیاری نرمال   شده ز میان نشانگرهای شناسایی ا 

شامل     rs20678  و   rs63088  ،rs58821  ،rs16655نشانگر 

های اصلاحی ژنومی  صورت مشترک با عملکرد دانه و ارزش به 

بودند  نشانگرها  مرتبط  این  ،  17/ 08های  در جایگاه ترتیب  به . 

،  3Bهای مورگان روی کروموزوم سانتی  2/ 27 و  9/ 28، ۶9/ 41

2B  ،7A   7   وB  نشانگر دو  نیز  دیم  شرایط  در  داشتند.  قرار 

rs23370   و  rs51942   دانه و  به بین عملکرد  صورت مشترک 

شدن ارزش  شناسایی  ژنومی  اصلاحی  نشانگرها  های  این  د. 

سانتی مورگان روی    47/ 83و    85/ 45های  ترتیب در جایگاه به 

 (.  8قرار داشتند )جدول    6B  و   1Aهای  کروموزوم 

نیز مکان پیشین  مطالعات  در  مشترک  کروموزومی  های 

با استفاده  تجزیه ارتباطی  مطالعه    کگزارش شده است. در ی

  ه یناح 40، تعداد SNP 660K  هیگندم و آرا  پ ی ژنوت 432از 

.  شد ییشناسا  یخشک طی عملکرد در شرا یداریمرتبط با پا

  ش یبا ب  7Bو    1A  ،2B  ،3A  یهاکروموزوم  یرو  ه یچهار ناح

 د یجد  QTL  کیمرتبط بودند و    یاز دو شاخص عملکرد

خشک  یداریپا  یبرا در  ش  یعملکرد  -Edد)گزارش 

Daoudy et al., 2024).    ژائو( همکاران   ,.Zhao et alو 

ژنوتیپ گندم در شرایط آبیاری    502با بررسی  نیز  (  2023

پایدار مرتبط با پایداری   SNP نرمال و تنش خشکی، هشت 

روی  که  کردند  شناسایی  را  عملکردی  صفات 

قرار  7D و  2A  ،2D  ،3B  ،4A  ،5B  ،5Dهای  کروموزوم

ها بر وجود نواحی ژنومی نسبتاً پایدار در داشتند. این یافته

کنترل صفات مرتبط با عملکرد گندم تحت شرایط متفاوت  

 . کندرطوبتی تأکید می
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3۶ 

)هستی مسیرهای  GOشناسی  شناسایی  و    متابولیکی ( 

(KEGG Pathways:)  از هم توالیردیفپس  های سازی 

نشانگرهای بالاترین سطح   SNP اطراف  دارای  و  مشترک 

ژنمعنی نان،  گندم  مرجع  ژنوم  با  در  داری  واقع  های 

در  ها  سپس نقش آن   مجاورت این نشانگرها شناسایی شدند 

مولکول  یکیولوژی ب  یندهایفرآ قرار مهم    یو  مطالعه  مورد 

های  که در شرایط آبیاری نرمال، ژن گرفتند. نتایج نشان داد 

در  و  غشایی  اجزای  در  بیشتر  دانه  عملکرد  با  مرتبط 

اتصال نظیر  اتصال پروتئین و فعالیت ATP  عملکردهایی   ،

دیم،  متیل مقابل، تحت شرایط  در  داشتند.  نقش  ترانسفراز 

های سلولی نظیر واکوئل و میتوکندری و عملکردهای  مکان

کوییتیناسیون، فعالیت کیناز و پاسخ  مرتبط با پروتئولیز، یوبی

در   تغییرات  بیانگر  که  شدند  شناسایی  بیشتر  تنش  به 

گیاه در پاسخ به کمبود آب   رسانیپیامهای متابولیک و  شبکه

 (.  10 و 9)جداول  .است 

های بیوانفورماتیک در پایگاه  همچنین بر اساس نتایج بررسی 

DAVID  زیستی مسیرهای  ،  ( PAL)   از ی ل اک ی آمون   ن ی آلان ل ی فن ، 

مانند   لیپیدی  پراکسیداسیون  پرولین،  و  آرژنین  متابولیسم 

اسید    اسفنگولیپیدها  و    ک ی پوئ ی ل و  عملکرد  صفت  با  مرتبط 

های اصلاحی مرتبط در شرایط نرمال و تنش خشکی  ارزش 

در گندم شناسایی شدند که در ادامه تفسیر هر کدام از مسیر  

 (. 11های ژنی شناسایی شده آورده شده است )جدول  

فنیل  (: Phenylalanine metabolism)  آلانینمتابولیسم 

،  TraesCS2B02G398200ژن    محدودهبا    rs49926نشانگر  

آنز   ی پوشان(، همPAL)  ازیلاک یآمون  نیآلانلیفن  میکدکننده 

آنزبه  PALداشت.     د، یپروپانوئلی فن  ر یآغازگر مس  میعنوان 

اس  نیآلانلیفن  لیتبد کاتال  کی نامی س  دیبه  در   زیرا  و  کرده 

ل  دهایفلاونوئ  ،یفنل  باتیترک   وسنتزیب دار  نیگنیو    دنقش 

(Olsen et al., 2008; Wu et al., 2016; Raza et al., 

  ی هابه تنش  اهیدر رشد، نمو و پاسخ گ   باتیترک   نی(. ا2021

(.  Yadav et al., 2020دارند )  ی نقش مهم  ی ستیو ز  یطیمح

عنوان  به  تواندی م  TraesCS2B02G398200ژن    ن،یبنابرا

 دمگن  یبالقوه مرتبط با عملکرد و سازگار  دیژن کاند  کی

 . (A۶ )شکل مورد مطالعه مطرح باشد طیدر شرا
 

 نشانگرهای مشترک شناسایی شده برای صفت عملکرد دانه در شرایط آبیاری نرمال و دیم  -8جدول 

Table 8. Common markers identified for grain yield trait under normal irrigation and rainfed conditions 
 نشانگر

Markers 
 صفات

trait 
rs63088 GY   ، BRR 
rs23370 GY ، BAi ،RKH ،RR ،SVR 
rs58821 GY   ، LR 
rs16655 GY ،BA ،ENR 
rs20678 GY ،BCi 
rs51942 GY   ،GBLUP ،rrBLUP 

GY  ،عملکرد :BRR  ،بیز رگرسیون ستیغی :RKH ،فضای هیلبرت با هسته بازآفرین : RR  : ی،  غ ی ست   ون ی رگرسSVR  ،ماشین بردار پشتیبان رگرسیونی :LR لاسورگرسیون :    ،

BA بیز :A  ،ENR  ،الاستیک نت رگرسیون :iBC بیز :C   ،GBLUP :   طرفانه خطی ژنومی بینی بی بهترین پیش  ،i  افزار  نرم : برآورد شده بر اساسiPat 
GY: performance, BRR: Bayesian Ridge Regression, RKH: Reproducing kernel Hilbert space Regression, RR: Ridge 

Regression, SVR: Support Vector Regression, LR: Lasso regression, BA: Bayes A, ENR: Elastic Net Regression, BCi: Bayes 

C, Gblup: best linear unbiased prediction, i: Estimated based on iPat software 
 

 و مسیرهای معنی دار شناسایی شده  GENE ID ،نشانگر -9 جدول

Table 11. Marker, GENE ID and significant pathways identified 
KEGG ریمس  

KEGG pathway 

مرتبط  یژن ها  

Related Genes 

 شناسه ژن

GENE ID 

Phenylalanine metabolism 
Phenylalanine ammonia-lyase-like 

(LOC123046106) TraesCS2B02G398200 

Arginine and proline metabolism 
Ornithine aminotransferase, mithocondrial-like 

(LOC123104911) TraesCS5A02G375000 

Lipoic acid metabolism Lipoyl synthase 1, chloroplastic(LOC123079298) TraesCS3D02G304600 

Sphingolipid metabolism 
Sphinganine C4-monoxygenase1- 

like(LOC123160900) TraesCS7B02G092300 
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 Lipoic acid)  متابولیسم اسید لیپوئیک و اسفنگولیپیدها

and sphingolipid metabolism):    نشانگرrs4806   با

داشت    یپوشانهم   TraesCS3D02G304600ژن  محدوده  

با مس بود. همچن  کیپوئیل  دیاس  سمی متابول  ریکه    ن، یمرتبط 

ژن    rs63548نشانگر     TraesCS7B02G092300با 

مس   ی پوشانهم  با  که  داد    دها یپیاسفنگول  سمی متابول  رینشان 

است  مهم    (.  B۶)شکل    مرتبط  اجزای  از  اسفنگولیپیدها 

غشای سلولی بوده و در حفظ ساختار و عملکرد غشا و  

 ,.Ahmad et al)های محیطی نقش دارندپاسخ گیاه به تنش

2014; Gaber et al., 2021 .) 

پرولین و  آرژنین   Arginine and proline)  متابولیسم 

metabolism):    نشانگرrs5877    ژن محدوده  با

TraesCS5A02G375000   سمی داشت که در متابول   پوشانی هم  

  ی رها ی از مس   اهان ی در گ   ن ی نقش دارد. پرول   ن ی و پرول   ن ی آرژن 

آن،    د ی تول   ن ی گز ی جا   ی رها ی از مس   ی ک ی و   شود ی سنتز م  ی مختلف 

اورن   ن ی آرژن   سم ی کاتابول  ا   ن ی ت ی به  در    نی آرژن   ر، ی مس   ن ی است. 

  ن ی ت ی شده و سپس اورن   ل ی تبد   ن ی ت ی ( به اورن ARG)   ناز ی توسط آرژ 

به  OAT)   نوترانسفراز ی آم - δ- ن ی ت ی اورن   م ی آنز   له ی وس به   )

P5C/GSA   و در ادامه توسط    ل ی تبدP5CR   ل ی تبد   ن ی به پرول  

(. با توجه  Funck et al., 2008; Furlan et al., 2020)   شود ی م 

پرول  نقش  گ   ن ی به  پاسخ  تنش   اه ی در  ژن    ، ی ط ی مح   ی ها به 

TraesCS5A02G375000   کاند   ک ی عنوان  به   تواند ی م   دی ژن 

مطرح    خشکی تنش    ط ی گندم با شرا   ی بالقوه مرتبط با سازگار 

 (. C۶شود )شکل  

 

  

 

 

و   (B) متابولیسم اسفنگولیپیدها(، A) آلانینشامل متابولیسم فنیل KEGG شده در تحلیلمسیرهای متابولیکی شناسایی -۶شکل 

 ( C) متابولیسم آرژنین و پرولین
Figure 6. Metabolic pathways identified through KEGG analysis, including phenylalanine metabolism (A), 

sphingolipid metabolism (B), and arginine and proline metabolism (C). 
 

(A) (B) 

(C) 
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 نرمالآبیاری   طیمنتسب در صفت عملکرد دانه گندم در شرا یپوشان با نشانگرهاهم یهاژن فیتوص -10جدول 
Table 10. Description of overlapping genes with associated markers in wheat grain yield trait under normal 

irrigation conditions 

SNP  
 کروموزوم 

Chromosome 

 جایگاه 
Position (cM) 

 صفات
Trait 

ی سلول اجزا  
Cellular Component 

ی مولکول  عملکرد  
Molecular Function 

ی کی ولوژیب ندی فرآ  
Biological Process 

rs49666 4A 112.315 BLUP 
Integral component of 

membrane 

ATP hydrolysis 

activity 
 

rs6588 4B 77.668 BLUP 

tRNA (m1A) 

methyltransferase 

complex 

Monooxygenase 

activity; iron ion 

binding; heme binding 

 

rs7939 4D 66.138 BB 
Integral component of 

membrane 

Oxidoreductase 

activity 
 

rs23052 7A 1.137 BL-i 
Integral component of 

membrane 
Protein binding  

rs61000 2B 0 ENR 

tRNA (m1A) 

methyltransferase 

complex 

ATP hydrolysis 

activity 
 

rs1682 7A 15.03 ENR 
Integral component of 

membrane 

Monooxygenase 

activity 
 

rs16545 7A 10.479 ENR 
Integral component of 

membrane 
Heme binding Defense response 

rs8585 7A 10.479 ENR 
Integral component of 

membrane 
Iron ion binding Defense response 

rs28765 2B 0 ENR 

tRNA (m1A) 

methyltransferase 

complex 

Oxidoreductase 

activity 
tRNA methylation 

rs61092 3D 54.81 GY,BLUP  Carbohydrate binding  

rs30128 2B 6.832 GY,ENR  
Protein kinase activity; 

ATP binding 

Protein 

phosphorylation 

rs7684 2B 69.414 BL  ADP binding Defense response 

rs12136 7A 10.479 BA   Defense response 

rs45142 3A 90.077 GY,SVR  Protein binding  

rs55056 3B 7.98 GY,BA  

protein kinase 

activity.ATP 

binding.polysaccharide 

binding 

Carbohydrate 

metabolic process 

rs58885 3A 142.465 GY,SVR  
polygalacturonase 

activity 

Carbohydrate 

metabolic process 

rs46969 3A 17.079 GY,BLUP  

hydrolase activity, 

hydrolyzing O-

glycosyl 

Carbohydrate 

metabolic process 

rs10993 7B 50.057 SVR    

rs52187 1A 117.878 RR    

rs2763 6A 98.254 LR  Protein binding  

rs25238 2B 91.03 LR    

rs39852 7D 12.51 gBLUP  ADP binding Defense response 

rs2742 5B 64.992 GY,ENR  

protein kinase 

activity,protein 

serine/threonine kinase 

activity 

Protein 

phosphorylation 

rs43768 2A 59.228 BRR  
DNA binding,zinc ion 

binding 
Defense response 

rs48284 3B 78.498 BRR 
Nascent polypeptide-

associated complex 
  

rs464 2A 75.455 GY,BLUP  
 

Protein binding 
 

SNP  : ؛ نوکلئوتید چندشکلی تک  BLUP  : ؛ طرفانه خطی بینی بی بهترین پیش  BB بیز :B ؛  BL-i ؛  : بیزلاسوENR ؛ : الاستیک نت رگرسیون  GY ؛ : عملکرد  BL ؛ : بیزلاسو  BA  :

 iPatافزار  نرم : برآورد شده بر اساس  i  ؛ : بیزرگرسیون ستیغی BRR  ؛ : لاسورگرسیون LR  ؛ : رگرسیون ستیغی RR  ؛ ی ون ی رگرس   بان ی بردار پشت   ن ی ماش :  SVR  ؛ Aبیز 

SNP: Single nucleotide polymorphism, BLUP: best linear unbiased prediction, BB: BayesB, BL-i: Bayes-lasso iPat, ENR: 

Elastic Net Regression, GY: Performance, BL: Bayes-lasso, BA: BayesA, SVR: Support vector regression, RR: Ridge 

regression, LR: Lasso regression, BRR: Bayes ridge regression, i: Estimated based on iPat software 

  



 1405/  1شماره  / 13 جلد / های ژنتیک گیاهی پژوهش

39 

 پوشانی با نشانگرهای منتسب در صفت عملکرد دانه گندم در شرایط دیمهای همتوصیف ژن -10جدول 

Table 10. Description of overlapping genes with associated markers in wheat grain yield trait under dryland condition 

SNP  

 کروموزوم 
Chromos

ome 

 جایگاه 
Position 

(cM) 

 صفات
Trait 

ی سلول اجزا  
Cellular 

Component 

ی مولکول  عملکرد  
Molecular Function 

ی کی ولوژیب ندی فرآ  
Biological Process 

rs52083 4B 35.0175 BB  Ubiquitin-protein transferase 

activity 
Protein polyubiquitination 

rs6005 3B 26.175 BB    

rs6722 7A 135.625 
GY, 

gBLUP 
 

ATP binding; PIP kinase 

activity; PI4P5K activity 

Phosphatidylinositol metabolic 

process 

rs37517 6D 116.526 BA    

rs21485 5A 5.684 BLUP  
rRNA (uridine-N3)-

methyltransferase activity 
rRNA base methylation 

rs3599 7B 52.33 BLUP  Catalytic activity  

rs16869 3B 1.137 BLUP    

rs8765 6A 25.146 GY, BLUP vacuole 
Serine-type carboxypeptidase 

activity 
Proteolysis 

rs32540 5B 58.161 BB-i 

endoplasmic 

reticulum, integral 

component of 

membrane 

ER retention sequence binding protein retention in ER lumen 

rs38185 5A 12.504 rrBLUP  GTPase activity; GTP binding  

rs37260 6D 116.526 GY, BA-i  Protein binding  

rs165 1B 27.3 BL-i 

Nucleus; integral 

component of 

membrane 

DNA binding,NAD+ ADP-

ribosyltransferase ac 

DNA repair; protein ADP-

ribosylation; oxidative stress 

response 

rs14355 2B 71.688 BA  Protein binding Protein ubiquitination 

rs9700 5B 58.161 GY, BB-i  
Hydrolase activity (O-glycosyl 

compounds) 

carbohydrate metabolic 

process 

rs6722 7A 135.625 
GY, 

gBLUP 
 

ATP 

binding,phosphatidylinositol 

phosphate kinase activity,1-

phosphatidylinositol 

Phosphatidylinositol metabolic 

process 

rs58777 5A 40.028 GY, BL Mitochondrion 

catalytic activity,ornithine-

oxo-acid transaminase activity, 

zinc ion binding,transamin 

ornithine catabolic 

process,response to oxidative 

stress,response to 

heat,response to 

flooding,response 

SNP  : ؛ نوکلئوتید چندشکلی تک  BLUP  : ؛ طرفانه خطی بینی بی بهترین پیش  BB بیز :B ؛  BL-i ؛  : بیزلاسوENR ؛ : الاستیک نت رگرسیون  GY ؛ : عملکرد  BL ؛ : بیزلاسو  BA  :

 iPatافزار  نرم : برآورد شده بر اساس  i  ؛ : بیزرگرسیون ستیغی BRR  ؛ : لاسورگرسیون LR  ؛ : رگرسیون ستیغی RR  ؛ ی ون ی رگرس   بان ی بردار پشت   ن ی ماش :  SVR  ؛ Aبیز 

SNP: Single nucleotide polymorphism, BLUP: best linear unbiased prediction, BB: BayesB, BL-i: Bayes-lasso iPat, ENR: 

Elastic Net Regression, GY: Performance, BL: Bayes-lasso, BA: BayesA, SVR: Support vector regression, RR: Ridge 

regression, LR: Lasso regression, BRR: Bayes ridge regression, i: Estimated based on iPat software 

 

نشان داد که گزینش ژنومی    حاضر   نتایج مطالعهطور کلی  به

های اصلاحی  های بیزی، در برآورد ارزشبا استفاده از مدل

برای عملکرد دانه و صفات زراعی در هر دو شرایط آبیاری 

مانند  برتر  ارقام  دارد. شناسایی  بالایی  دیم، دقت  نرمال و 

گهر و آرتا در شرایط آبیاری و مارون و هامون در شرایط  

سریع انتخاب  امکان  ژنوتیپ دیم،  در تر  را  مطلوب  های 

بهبرنامه میهای  فراهم  یافتهنژادی  همچنین،  های  کند. 

مطالعات   از  هستی  GWASحاصل  تحلیل  ژن، و  شناسی 

ژن حیاتی  آمینه  نقش  اسیدهای  متابولیسم  با  مرتبط  های 

و آرژینین( و مسیرهای پراکسیداسیون لیپیدی   PAL)مانند  

بر اساس    را در سازگاری گندم با تنش خشکی تایید کرد.

یافته میاین  پیشنهاد  از  ها،  آتی،  مطالعات  در  شود 

شناسایی مهم  طشده  نشانگرهای  از  مراحل   یپس 

جمعValidation)  یسنجاعتبار در  برای    مستقل،  یهات ی( 

کمک )گزینش  نشانگر  با   Marker-Assistedشده 

Selection جمعیت در  گسترده(  شود.  های  استفاده  تر 

( بر روی  G × Eهمچنین، بررسی تعامل میان ژن و محیط )

های مختلف،  شده در شرایط تنشهای کاندید شناساییژن

های تحمل به خشکی و  تر مکانیسمتواند به درک دقیقمی

تر کمک کند.توسعه ارقام مقاوم
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