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 شوری   تنش   و   نرمال   شرایط   تحت   نان   گندم   ارقام   در   ای گیاهچه   صفات   ژنوم   سطح   در   ارتباطی   مطالعه 

 3پورو هادی علی ،*2زاده، راحله قاسم1راضیه قربانی

 تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه ارومیه، ارومیه  آموخته کارشناسی ارشد، گروهدانش  -1

 تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه ارومیه، ارومیه  استادیار، گروه -2

 دانشیار، گروه تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه ارومیه، ارومیه  -3

 (22/06/1401 :تاریخ پذیرش - 18/04/1401 )تاریخ دریافت:

 چکیده 

  نرمال  شرایط  درآزمایشی    رقم گندم نان،  88در    هگیاهچ  فیزیولوژیک- مورفو   کننده صفاتهای ژنی کنترلشناسایی مکان  منظوربه

  کشاورزی   دانشکده  گلخانه  در  طرح آلفا لاتیس ساده  قالب   در  ،(نس بر مترمزیدسی  12)معادل    مولارمیلی  120  شوری  تنش  و

 خشک  و  تر  وزن  پرولین،  روتنوئید،  کا  و کل،  a  ،b  کلروفیل  میزان   صفات.  انجام شد  1399-1400  سال زراعی  در  ارومیه  دانشگاه

  گیری اندازه(  سدیم  به  پتاسیم  نسبت   و  پتاسیم  سدیم،)  هایون  غلظت   و(  RWC)  برگ  آب  نسبی  محتوای  ،گیاهچه  طول  ،گیاهچه

درصد داده گمشده و   20از    یشبا ب  ییهاSNPحذف    و Ion Torrent یفنّاوربا    یابییتوال  لهیوس به  سنجییپ پس از ژنوت  .شدند

 مخلوط   ی روش مدل خطیابی ارتباطی با  نقشهبر اساس  شناسایی شد.    SNP  5869تعداد    درصد،  5کمتر از    یآلل جزئ  یفراوان

(MLM  )صفت -نشانگر  ارتباط  25  مجموع  در  نرمال  شرایط  برای  (MTA)  ژنوم    .شناسایی شدA  و ژنوم    یشترینبD  ینکمتر 

را روی    MTA  تعداد  یشترینب  a  یل کلروف  ،نرمال  یط در شرا  بررسی صفات مورد    یندر ب  .اختصاص دادندا به خود ر  MTAتعداد  

تعداد   یشترینب  Bژنوم    شناسایی شد که  MTA  21  شوری  تنش  شرایط  برای  و  نشان داد  7A  و  1A  ،3B  ،3D  ،5Bهای  کروموزوم

MTA    و ژنومD    تعداد دادندرا    MTAکمترین  برابه خود اختصاص    ی که رو   دش  ییشناسا  MTA  پنج  گیاهچه  تر  وزن  ی. 

های ژنی مرتبط با صفات  ، اطلاعات ارزشمندی در ارتباط با مکان حاضر  نتایج پژوهش.  قرار داشتند  6B  و  4A  یهاکروموزوم

نژادی گندم بههای  در برنامهتکمیلی،    هایهای دو والدی و آزمایشیید در جمعیت أتوان پس از تکه می  دهد مورد مطالعه ارائه می

 . نموداستفاده ها از این یافتهدر گزینش به کمک نشانگر 

 ارتباطی  یابینقشه، SNP  نشانگرهایشوری،  تنش،  نان گندم ارقام کلیدی: واژگان
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 مقدمه 
نام علمی  با  ت   .Triticum aestivum L  گندم   ،گرامینه   ره ی از 

درصد از اراضی   17یک غله عمده در سراسر جهان است که  

جهان  محدوده   ،کشاورزی  در  و  دارد  قرار  آن  کشت  زیر 

و از سازگارترین   کند ی وسیعی از شرایط آب و هوایی رشد م 

درصد غذای   40  یی تنهاغلات است. این گیاه به   یها گونه 

گوناگون غذایی،   ی ها جنبه . این گیاه از  کند تأمین می جهان را  

است  اهمیت  حائز  سیاسی  حتی  و  فرهنگی  اقتصادی، 

 (Akbarpour and Dehghani, 2017 ). 

محیطی از جمله شوری همواره عامل کاهش کمیت و    ی ها تنش 

  ی ها اند که این تغییرات در گونه کیفیت محصولات زراعی بوده 

های مختلف یک گونه و بسته به  مختلف گیاهی و حتی واریته 

متفاوت   تنش  شدت  و  ب   هستند. نوع  توجه  بیشتر    اینکه   ه با 

وری یک خطر  ش   ، محصولات زراعی حساس به شوری هستند 

العمل گیاهان  عکس   . ( Flowers, 2004ای گیاهان است ) جدی بر 

به تنش شوری بسیار پیچیده بوده و این پیچیدگی از غلظت نمک  

، عوامل محیطی، ژنوتیپ و مرحله رشدی گیاه متأثر  ها ون ی و نوع  

عنوان یکی از  به گندم    . ( Akbari Ghogdi et al., 2011شود ) می 

ایران    ن ی تر مهم  در  زراعی  تحمل  محصولات  آستانه    6با 

زیمنس بر متر در گروه متوسط از لحاظ تحمل به شوری  دسی 

تنش شوری همه مراحل فنولوژیکی گیاه را تسریع  قرار دارد.  

توجهی کاهش  نموده و عملکرد بیولوژیکی گیاه را به مقدار قابل 

  وزن   توجه قابل باعث کاهش  و    ( Zeeshan et al., 2020)   دهد می 

بارور و ریشه    ی ها ها، پنجه ها، پنجه ها، ساقه تر و خشک برگ 

مطالعه  .  ( Chartzoulakis and Klapaki, 2000)   شود ی م  در 

  شده است گزارش   ( Salami et al., 2016سلامی و همکاران ) 

ژن  بیان  شوری  تنش    Hv TIP 2;3و    Hv TIP4;1  ی ها که 

ثیر قرار  أ های پروتئینی در طول غشاها( را تحت ت )رمزکننده کانال 

 Hvهای  دهد و با افزایش شدت تنش، میزان بیان نسبی ژن می 

TIP2;3   می افزایش  متحمل  ارقام  نقش   یابد.  در  به  توجه  با 

در جلوگیری از کاهش عملکرد گندم در    متحمل های  ژنوتیپ 

شوری،  تنش  جهت    ی ها تلاش   شرایط  در    معرفی زیادی 

شده ژنوتیپ  انجام  گیاه  این  در  تنش  به  متحمل  است.    های 

که   است  شده  و  مشخص  تحمل  در  مختلفی  ژنی  مسیرهای 

   . ( Flowers, 2004) واکنش به تنش شوری دخالت دارند  

ها در واقع مناطقی از  QTLصفات کمی یا    کننده کنترل   ی ها مکان 

  تواند ی و م   رند که کنترل صفات کمی را بر عهده دا  هستند ژنوم  

باشد  پیوسته  یا چند ژن  Sayed Shahinnia and )  شامل یک 

2013 Tabatabaei, ) . 

نقشه نقشه  پیوستگی و  ارتباطی  یابی  برای  یابی  رایج  دو روش 

صفات کمی هستند    کننده کنترل   ی ها گاه ی جا   بی ا ی شناسایی و مکان 

 (Flint‐Garcia et al., 2005 .)    بی ارتباطی یا عدم تعادل  یا نقشه در

برای مطالعه    ی ا دوارکننده ی و ام   روش نسبتاً جدید   که   پیوستگی 

یابی  که نقشه   پیوستگی یابی  برخلاف نقشه   ، صفات کمی است 

شود، از  های حاصل از تلاقی دو والد انجام می روی جمعیت 

های دور تا به امروز رخ داده  وقایع نوترکیبی که در طول زمان 

بنابراین وضوح نقشه  ؛  شود یابی استفاده می است، در جهت نقشه 

های  بسیار زیاد بوده و تعداد آلل   پیوستگی یابی  در مقایسه با نقشه 

ایجاد   به  نیازی  دیگر  از طرف  بیشتری شناخته خواهد شد و 

 ,.Ersoz et alاست )   صرفه به مقرون جمعیت نبوده و در نتیجه  

ژنوم .  ( 2009 گستره  در  ارتباط   Genome-Wide)   تحلیل 

Association Study: GWAS فرد   صدها   سنجی ژنوتیپ   پایه   ( بر  

  نظر   مورد   فنوتیپ   با   ها داده   این   ارتباط   و   کم   ژنتیکی   رابطه   با 

  دار معنی   روابط   شناسایی   برای   جایگزین   رویکرد   یک   عنوان به 

  یک   عنوان به   GWAS  کارایی   . است   یافته   ظهور   ، صفت   - نشانگر 

  پیچیده   ژنتیکی   های مکانیسم   وتحلیل تجزیه   برای   مفید   ابزار 

 ;Jighly et al., 2015)   زیستی   های تنش   تحمل   کننده کنترل 

Zegeye et al., 2014 غیرزیستی    ( و (Long et al., 2013; Turki 

et al., 2015 حاصل   نتایج .  است   شده   ثابت   گیاهان   از   بسیاری   ( در  

در   زراعی   صفات   های QTL  یابی مکان   از    در   عملکرد،   درگیر 

  پلیوتروپی   آثار   بررسی   جمله   از  مختلفی   های بررسی   و   مطالعات 

  کنترل   نحوه   و   ژنی   اثرات   یکدیگر،   بر   کمی   های مکان   اپیستازی   و 

  سازی همسانه   زراعی،   خصوصیات   تکامل   بررسی   ژنتیکی، 

  گیرند می   قرار   استفاده   مورد   غیره   و   کمی   وراثت   با   هایی ژن 

 (2013 Tabatabaei, Sayed Shahinnia and .)  و همکاران   هوو

 (Hu et al., 2021  ) برای شناسایی  را  گندم    ژنوتیپ   191  تعداد

با صفات    SNPنشانگرهای   بلوغ در  مرتبط  تحلیل    ، مرحله  با 

گستره  در  )   ارتباط  قرار    ( GWASژنوم  بررسی  .  دادند مورد 

SNP Wheat660K   (Sun et al., 2020  )جمعیت توسط آرایه  

های شوری  ژنوتیپ شد و هشت ویژگی فنوتیپی در محیط تعیین  
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مجموع   در  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  زیاد  و    SNP  389کم 

با ارتفاع بوته، تعداد سنبله، طول سنبله،    QTL  11که  شناسایی شد  

عملکرد  هزاردانه،  دانه، وزن  بیولوژیکی    دانه   تعداد  عملکرد  و 

این  داری داشتند،  تحت تیمارهای مختلف شوری ارتباط معنی 

تغییرات فنوتیپی را توجیه    از   درصد   50/ 45تا    9/ 14بین    ها مکان 

هشت صفت  (  Quan et al., 2021) و همکاران  کوان  .  کردند 

مورد  در گندم    ای گیاهچه مربوط به تحمل به شوری را در مرحله  

تنش  تحمل به    کننده کنترل ژنی  های  ارزیابی قرار داده و مکان 

  317در این مطالعه تعداد  مشخص کردند.    GWASشوری را با  

  مورد بررسی قرار گرفتند.  60Kآرایه ژنوتیپی سنجی با ژنوتیپ 

واقع شده    فرد منحصربه محل    16که در    SNP  37در مجموع،  

درصد از تغییرات    18/ 6تا    3/ 6  هرکدام بودند، شناسایی شدند و  

( مطالعه  Ma et al., 2022و همکاران )   ما   . توجیه کردند فنوتیپی را  

GWAS   توالی بیانی یابی  و  به   پروفایل  مورد هم   طور را    زمان 

تحمل   مبنای ژنتیکی غلظت سدیم و پتاسیم و مطالعه قرار دادند تا  

  مطالعه،   ن ی در ا   . گندم بررسی کنند ژنوتیپ    328به شوری را در  

ها و  QTL  یی شناسا   ی برا   RNA-seqو    GWASنتایج تحلیل  

و تحمل به    K+و    Na+  های یون   مرتبط با انتقال   د ی جد   ی ها ژن 

  Na+مرتبط با غلظت    QTL  27. در مجموع  ند شد   ب ی ترک   ی شور 

برای اولین بار گزارش  در گندم    QTL  8شد که    یی شناسا   K+و  

  یژه و به ،  ند شد   یی سا شنا هم  کننده  دوار ی ژن ام   31  علاوه به   . بود   ه شد 

TaHAK25   با غلظت    که+Na    و+K   ت  نسب   و+Ka/  +Na    مرتبط

در گندم با استفاده از    ی در بهبود تحمل به شور تواند  ی م   و بود  

تعیین  حاضر با هدف    پژوهش  ژن استفاده شود.   ش ی را ی و   رهیافت 

و   پیوستگی  تعادل  عدم  مکان الگوی  ژنی  های  شناسایی 

ای در  گیاهچه در مرحله    فیزیولوژیک - مورفو   صفات   کننده کنترل 

استفاده از    با شوری در ارقام گندم نان ایران  شرایط نرمال و تنش  

  . شد   انجام   SNPنشانگر    5869

 ها روش   و   مواد 
در    ( 1ایران )جدول    نان گندم    رقم   88تعداد  :  یپی فنوت   یابی ارز 

زراع  تحق   1399- 1400  ی سال  مزرعه  دانشکده    یقاتی در 

  یایی ه واقع در منطقه نازلو با طول جغراف ی دانشگاه اروم   ی کشاورز 

  ، درجه   37 یای و عرض جغراف  یه ثان   21و    دقیقه   صفر   ، درجه   45

در قالب    یا متر از سطح در   1320و ارتفاع    یه ثان   2  و   دقیقه   41

گلدانی )خاک و ماسه با    کشت   شرایط در    آلفا لاتیس ساده طرح  

مولار  میلی  120در دو شرایط نرمال و تنش شوری  (  3:1نسبت  

NaCl    مورد ارزیابی قرار گرفتند زیمنس بر متر(  دسی   12)معادل .  

.  انجام شد   ی صورت دست هرز به   ی ها شت بذور و کنترل علف ا ک 

ها کشت  وار در درون گلدان یره صورت دا بذر به   15  تعداد در ابتدا  

بوته در هر گلدان    10ها تعداد  که پس از استقرار گیاهچه   ید گرد 

برگی   شروع اعمال تنش شوری در مرحله دو   نگهداری شدند. 

یک    تنش اسمزی، ک  و ش   . برای جلوگیری از شد   انجام ها  نمونه 

اضافه    NaClمولار نمک  میلی   20صورت تدریجی  میان به   روز در 

بعد از رسیدن    . مولار رسانده شد میلی   120شد تا در نهایت به  

روز بعد ادامه    21همین مقدار تا  تنش به   ، مولار میلی   120تنش به  

،  طول گیاهچه ،  خشک   ، وزن تر   وزن   در نهایت صفات پیدا کرد.  

 ,.Gunes et al)   کاروتنوئید   غلظت  ، کل  و   a  ،bکلروفیل  غلظت 

محتوای نسبی آب برگ    ، ( Bates et al., 1973)   ، پرولین ( 2007

نسبت    Na  ،+K+  ی ها یون  غلظت  و   Na/+K   (Rahnama+و 

., 2010et alGhahfarokhi  گیری شدند. ( اندازه 

  ی سنج یپ ژنوت   ی ها از داده   یپی ژنوت   یابی ارز برای  :  یپی ژنوت   یابی ارز 

کانزاس    ( Alipour, 2016)   پور علی   مطالعه  ایالتی  دانشگاه  در 

مورد    ی ها استفاده شد. فقط با توجه به تفاوت تعداد نمونه آمریکا  

ها  SNP  ی فراخوان   مورد مطالعه،   ی ارقام زراع   ی برا   دوباره   ی، بررس 

از   استفاده   UNEAK (Universal Network Enabledبا 

Analysis Kit) GBS pipeline   (Lu et al., 2013 )    بسته از 

)   TASSEL 4.0  یوانفورماتیکی ب  شد   ,.Bradbury et alانجام 

نها 2007 در  هتروز   یی ها SNP  یت (.    10از    یشتر ب   یگوسیتی با 

کمتر    ی جزئ   ی آلل   ی فروان   درصد و   20از    یشتر درصد، داده گمشده ب 

  ین در ا   ند. د ش حذف    ، مثبت   ی خطا   یج کاهش نتا   ی درصد برا   5از  

مربوط به هر جفت نشانگر و آماره    یوستگی عدم تعادل پ   یش آزما 
2r   کل ژنوم   ی برا   ین طور جداگانه و همچن هر کروموزوم به   ی برا  

 . ید محاسبه گرد   5نسخه  TASSEL افزار  با استفاده از نرم 

استفاده    یی فقط از نشانگرها   یوستگی عدم تعادل پ   یین تع   ی برا 

کروموزوم   شد  مکان  مشخص  آن   ی که    نهایت   در   . بودند ها 

  آبیاری   شرایط   تحت   بررسی   مورد   صفات   ارتباطی   یابی نقشه 

  مخلوط   ی خط   مدل   شوری با استفاده از روش   تنش   و   نرمال 

 (MLM )   های ماتریس   با  PCA   و  Kinship    بسته در  GAPIT    در

سه مؤلفه    ، افزار فرض نرم صورت پیش انجام شد که به   R  افزار نرم 

یابی ارتباطی در  عنوان متغیرهای کمکی در مدل نقشه اصلی به 

 نظر گرفته شدند. 
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 بحث   و  جینتا 
  ، بررسی رفت از نظر تمامی صفات مورد  طور که انتظار می همان 

داری بین ارقام مورد مطالعه در شرایط  تفاوت آماری بسیار معنی 

ها و  نرمال و تنش شوری وجود داشت. نتایج مقایسه پراکنش داده 

میانگین صفات مورد بررسی تحت شرایط نرمال و تنش شوری  

دار در صفات وزن تر  نشان داد که تنش شوری باعث کاهش معنی 

گیاهچه،   گیاهچه، طول  کلروفیل  و خشک  کل،    و   a  ،bغلظت 

های پتاسیم و  ، محتوای نسبتی آب برگ، غلظت یون ید کاروتنوئ 

معنی  افزایش  و  سدیم  به  پتاسیم  محتوای  نسبت  در صفات  دار 

 (.  1)شکل    شد پرولین و تجمع سدیم  
 

 مطالعه استفاده در این مورد نان گندم های واریته نام و شجره -1جدول 

Table 1. Name and pedigree of bread wheat varieties used in this study 
 شماره
No. 

 سال
Year 

تهی نام وار  
Variety name 

 شجره
Pedigree 

1 1951 4820  

2 1976 ADL TK/SHAHPASSAND 
3 2010 AFLAK HD160/5/Tob/Cno/23854/3/Nai60//Tit/Son64/4/LR/Son64 
4 2006 AKBARI 1-63-31/3/12300/TOB//CNO67/SX 
5 1978 ALBORZ FN/MD//K117A/3/2*CLLF/4/SON64/KLRE/3/CNO//LR64*2/SON64 

6 2006 ARTA 
HD2206/Hork//Bul/6/CMH80A.253/2/M2A/CML//Ald*4/5/BH1146/H56.71// 
BH1146/3/CMH78.390/4/Seri 82/7/Hel/3*Cno79/7/2*Seri 82 

7 1979 AZADI 4820/1.32.15409//8156 
8 1957 AZAR AZAR,LV 
9 1976 BAYAT PUNJAB-76/CHENAB-70 
10 1980 BISTON 9-36/592/PIEVE or 9-36-562/PIAVE 
11 1997 CHAMRAN ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO/4/VEE#5 
12 2013 CHAMRAN2 Attila 50Y//Attila/Bacanora 
13 1980 DARAB1 RSH/IRN 149(60-61)//C271 
14 1995 DARAB2 MAYA'S'/NAC 
15 1960 DASTJERDI DASTJERDI 
16 1968 DAYHIM DIADEM/ITALIAI 
17 --- DN11  
18 1990 FALAT KVZ/BUHO//KAL/BB 
19 --- FONG  
20 --- FRONTANA  
21 1996 GAHAR ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO'S'/4/VEE#5 
22 1988 GHODS RHS/5/WT/4/NOR10/K54*2//FN/3/PTR/6/OMID//KAL/BB 
23 1986 GOLESTAN D6301/NAI60//WRM/3/CNO*2/CHR 
24 2009 HOMA A pure Line of Sardari 
25 1974 KARAJ1 200H/VFN/RSH 
26 1974 KARAJ2 FA//TH/MTA/3/OMI or FA//TH/MT/3/OMID 
27 1974 KARAJ3 DRC/MXP//ISWRN-297/3/NAI60 
28 2011 KARIM Triticum aestivum/Sprw “s”//CA8055/3/Baconora88 
29 1994 GASCOGEN  
30 1980 KAVEH FTA/PL 
31 1974 KHAZAR1 P4160//SN64/LR64 
32 2002 KOOHDASHT BB/RON//CNO67/TOTA/3/JAR 
33 1995 MAHDAVI TI/PCH/5/MT48/3/WTE*3/NAR59/TOTA63/4/MUS 
34 1991 MAROON AVD/PCHU/5/N10/BR21.1C//KT54B/3/NAR59/1093/4/7C 
35 2010 MIHAN Barkat/90Zhong87 
36 1974 MOGHAN1 LR/N10B//3*ANE 
37 2006 MOGHAN3 Luan/3/V763.23/V879.c8//Pvn/4/Picus/5/Opata 
38 2009 MORVARID MILAN/SHANGHAI-7 
39 1993 MV17  
40 1990 NAVID HYS/7C 
41 1978 NAZ II12300//LR64A/8156/3/NOR 
42 2006 NEISHABOUR 1-63-31/3/12300/TOB//CNO67/SX 
43 1995 NICKNEJAD F134-71/CROW'S' 
44 2012 OFOG GF-gy54/Attila 
45 1968 PANJAMO62  
46 2008 PISHGAM Bkt/90Zhong87 
47 2014 QABOOS Dryland Agricultural Research Institute 
48 1942 REYHANI RAYHANI 
49 2011 RIJAW PATO/CAL/3/7C//BB/CNO/5/CAL//CNO/SN64/4/CNO//BAD/CHR/3/KL./6/SABALAN 
50 1994 SISON  
51 1967 SHAHI SHAHI 
52 1942 SHAHPASSAND SHAHPASSAND 
53 2012 SIRVAN PRL/2*PASTOR 
54 2006 SISTAN Bank"s"/Veery"s" 
55 2013 TAKAB Manning/Sdv1//Dogu88 
56 2002 TOUS SPN/MCD//CAM/3/NZR or SPN/MCD//CAMA/3/NZT 
57 1969 TOUBARI  
58 2009 UROUM Alvand//Ns732/Her 
59 1997 VEE/NAC Veery/Nacozari or Veery#5/NacozariF76 
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  -1 ادامه جدول
Table 1. (Continued) 

 شماره
No. 

 سال
Year 

تهی نام وار  
Variety name 

 شجره
Pedigree 

60 2010 ZARE 130L1.11//F35.70/MO73/4/YMH/TOB//MCD/3/LIRA 
61 1995 ZARRIN NAI60/HVII//BUC/3/F59.71/GHK 
62 --- SHANGHAI  
63 1969 INIA LR64/SN64 
64 1974 ARVAND RSH/3/MTA//KY/MAYO58 
65 1960 ROSHAN Landrace 
66 1968 RASHID N.P.7881/AZAR 2/588 
67 1980 SABALAN (908//FN/A12)1-32-4382 
68 2006 DARYA Sha4/Chil 
69 1995 ATRAK JUP/BJY'S'//URES 
70 2007 BAHAR HD2172/3/BB/2*7C//Y50E/3*KAL 
71 2006 SEPAHAN AZADI/5/L2453/1347/4/KAL//BB/KAL/3/Y50E/3*KAL 
72 2006 BAM VEE#5/NAC//1-66-22   or VEERY/NACOZARI-76//1-66-22 

73 2002 SHIRAZ 
GV/D6301//ALD/3/AZADI  or GAVILAN,MEX/D-630//(SIB)ALONDRA/3/AZADI or 
ALVAND//ALDAN/IAS-58 

74 2002 PISHTAZ ALVAND//ALDAN/IAS 58 
75 2002 HAMOON FALAT/RSH 
76 2002 DEZ KAUZ*2/OPATA//KAUZ 
77 1997 SHIROODI ND/VG9144//KAL/BB/3/YACO/4/VEE#5 
78 1999 MARVDASHT HD2172/BLOUDAN//AZADI 
79 1996 ZAGROS TAN'S'/VEE'S'//OPATA 
80 1995 TAJAN BOW/NKT 
81 1995 ALVAND 1-27-6275/CF 1770 or CF17170 1-22-11 
82 1997 KAVIR Stm/3/Kal//V543/Jit716 or SHORTIM/3/KALYANSONA//V-534/JIT-716 
83 2009 PARSI Dove"S"/Buc"S"//2*Darab1 or DOVE(SIB)/(SIB)BUCKBUCK(M-84-17)//2*DARAB 
84 2009 SIVAND Kauz"S"/Azd or KAUZ(SIB)/(AZD)AZADI 
85 1969 BEZOSTAYA LUTESCENS17/SKOROSPELKA2 
86 1958 AKOVA  

87 2002 SHAHRYAR 
KVZ/TI//MAYA/26591-1T-7M-OY-115Y-OM/3/1-44-21863/4/ANZA/3/PI/NAR59//HYS or 
KAVKAZ/TANORI-71/3/MAYA-74(SIB)//BLUEBIRD/INIA/4/KARAJ-2/5/ANZA/3/PITIC-
62/NDR//HYSLOP 

88 1997 AZAR2 KVZ/TI//MAYA/26591-1T-7M-OY-115Y-OM/3/SEFID 

 

  SNP  نشانگر   5869از مجموع تعداد    ، ی پ ی ژنوت   ی اب ی ارز   بخش   در 

  نشانگر   A ،  2480  ژنوم   در   نشانگر   1983  تعداد   شده،   یی شناسا 

  بدون   نشانگر   536  تعداد   و   D  ژنوم   در   نشانگر   B ،  870  ژنوم   در 

  ی رو   ها SNP  ع ی توز   که   ( A2)شکل    شدند   مشخص   ت ی موقع 

گزارش    ی قبل   مطالعات   با در مطالعه حاضر    Dو    A ،  B  ی ها ژنوم 

نشانگرها  اساس  بر   ;SNP   (Akhunov et al., 2010  ی شده 

Poland et al., 2012; Würschum et al., 2013; Marcussen 

et al., 2014; Shavrukov et al., 2014; Edae et al., 2015  و )

در مطالعه   . بودند   منطبق SSR   (Hao et al., 2011  ) ی نشانگرها 

نشانگر   تعداد  ن ی شتر ی ب   ز ی ن (  Edae et al., 2015و همکاران )   ادا 

SNP    3  ی ها کروموزوم درB    2وB    تعداد نشانگر    ن ی کمتر وSNP  

شد.   4D  کروموزومدر   مطالعه    مشاهده    که   دیگریدر 

) چائوراسیا    توسط (   2020et alChaurasia ,.و همکاران 

رویشی  به مرحله  در  شوری  به  تحمل  ارزیابی  بر  منظور 

  17927، از مجموع  شد ژنوتیپ مختلف گندم انجام    135روی  

SNP    ،5737شناسایی شده  SNP    در ژنومA  ،6810  SNP   در   

ژنوم    SNP  5380و    Bژنوم   تعداد   Dدر  شد.  گزارش 

SNP  تک روی  روی    SNP  327از    هاکروموزومها 

  متغیر بود.   2Bروی کروموزم    1251SNPتا    4Dکروموزوم  

ژنوم   نیترجوان  Dگندم، ژنوم    یتکامل  خچهیبر اساس تار

  یهااست که ژنوم  یگندم است و منطق  یهاژنوم  انیدر م

شدن ها ون ی موتاس   تری م ی قد  مضاعف   جه ی نت   در  و   یژن   ، 

. ( Naz et al., 2019)   دهند  نشان   ی شتر ی ب   ی چندشکل 

 53  و   481  تعداد با    بیترت به   4D  و   2B  ی ها وموزوم کر 

 دادند  نشان   را   تعداد   ن یکمتر و    ن ی شتر ی ب   ،SNPنشانگر  

  . ( B2  شکل ) 

بین    LDکه    دهد ی نشان م   ( LD)   عدم تعادل پیوستگی   تجزیه 

  LDها و در هر کروموزوم متفاوت است و  ها، کروموزوم ژنوم 

بین    ی طورکل به  فاصله  افزایش  کاهش می SNPبا  در   یابد. ها 

  A  ،Bها برای ژنوم  SNPعدم تعادل پیوستگی در بین    3شکل  

 . ( 3  )شکل   و در سطح کل ژنوم محاسبه شد   Dو  
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(  D ؛( طول گیاهچهC  ؛( وزن خشک گیاهچهB ؛( وزن تر گیاهچهAشامل  ایگیاهچه ای صفاتنمودارهای جعبه -1شکل 

(  I ؛( غلظت سدیمJ  ؛( محتوای نسبی آب برگI ؛( پرولینH ؛یدکاروتنوئ(  G ؛( کلروفیل کلF ؛b( کلروفیل E ؛aکلروفیل 
 . در ارقام گندم نان تحت شرایط نرمال و تنش شوری پتاسیم به سدیم( نسبت L ؛غلظت پتاسیم

Figure 1. Box plots of seedling characteristics including A) Plantlet fresh weight; B) Plantlet dry weight; C) 
Plantlet length; D) Chlorophyll a; E) Chlorophyll b; F) Total chlorophyll; G) Carotenoids; H) proline; I) 

Relative water content; J) Na+ concentration; K) K+ concentration; L) K+/Na+ ratio in bread wheat cultivars 
under normal and salt stress conditions. 
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 مختلف گندم  هایکروموزوم( Bو )  هاژنوم( A)شناسایی شده در   SNP نشانگرهای تعداد -2شکل 

Figure 2. The number of identified SNP markers on wheat (A) genomes and (B) chromosomes 
 

 
 نان  گندم ارقامدر  و کل ژنوم A ،B ،D ژنوم ها درم( همه کروموزو2r) پیوستگیمودار عدم تعادل ن -3شکل 

) of the A, B, D and the whole genome in bread wheat cultivars2Disequilibrium diagram (rLinkage  Figure 3. 
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نشانگرها    ن ی از فاصله ب   ی عنوان تابع به   LD  ی پراکندگ   ی نمودارها 

  کاهش ها نشان دهنده  پ ی همه ژنوت   ی برا   کسان ی در کروموزوم  

برای هر    2rمقادیر بحرانی    . است   ی ک ی با فاصله ژنت   LDواضح  

  این حد آستانه، که فراتر از    تخمین زده شد   2r 0.1 =سه ژنوم، 

LD   می ایجاد  واقعی  فیزیکی  پیوند  یک  توسط    . شود احتمالًا 

مقادیر   منحنی  به   2rتقاطع  آستانه  این  از  با  برآوردی  عنوان 

شد.    LDمحدوده   گرفته  نظر  اساس در  رگرسیون  نتایج    بر 

LOESS های  در ژنوم   انحطاط عدم تعادل پیوستگی   ، آستانهA ،  

B    وD   مشاهده    47763و    8527،  6262های  ترتیب در فاصله به

در مقایسه    Dدر ژنوم  پیوستگی  عدم تعادل  بنابراین انحطاط  ؛  شد 

افتاده    اتفاق دورتری  بسیار  در فاصله    Bو    Aهای  با سایر ژنوم 

  ژنوم   در   ی وستگ ی پ   ی ها بلوک   اندازه   بودن   بزرگ   انگر ی ب است که  

D   ی کل   حالت   در   که   دادند   نشان   ز ی ن   ی قبل   مطالعات   . است  

  A  ی ها نسبت به ژنوم   Dدر ژنوم    ی وستگ ی انحطاط عدم تعادل پ 

 Chao et al., 2010; Hao)   افتد ی م   اتفاق   ی دورتر   فاصله   در   Bو  

et al., 2011; Zhang et al., 2011; Chen et al., 2012; 

Nielsen et al., 2014; Edae et al., 2014; Wang et al., 

  Dدر ژنوم    ی وستگ ی پ عدم تعادل    زان ی بالا بودن م   ل ی (. دل 2014

بودن طول    شتر ی ب   علت ممکن است به   Bو    Aبا ژنوم    سه ی در مقا 

در    ن ی باشد و همچن   Dبا ژنوم    سه ی در مقا   Bو    A  ی ها عمر ژنوم 

  پ ی ژنوت  ی کم  ار ی با تعداد بس  د ی گندم تتراپلوئ  ی ر ی گ دورگ   جه ی نت 

Aegilops tauschii   حاو( ژنوم    یD  ) ی اثر گردن بطر   ی نوع به  

  ش ی که منجر به کاهش تنوع و افزا   ه اتفاق افتاد   Dژنوم    ی برا 

شده است    Dدر ژنوم    ی وستگ ی پ عدم تعادل    ی ها اندازه بلوک 

 (Warburton et al., 2006; Chao et al., 2010 .) 

  شرایط  برای  MLM  روش  از  استفاده  با  ارتباطی  یابینقشه

  شرایط  در.  شد  انجام  جداگانه  طوربه  شوری  تنش  و  نرمال

 Marker-trait)  صفت -نشانگر  ارتباط  25  مجموع   در  نرمال

associations: MTA )  معنی احتمال  سطح  داری  در 

001 /0P <  (-logP-value > 3شناسایی   A  ژنوم.  شد  ( 

 به  را  MTA  تعداد  کمترین  D  ژنوم  و  MTA  تعداد  بیشترین

 . (4شکل  و 2داد )جدول  اختصاص خود
 

 

 نرمال  شرایط در گندم نان ارقام در صفت -نشانگر ارتباطات تعداد و مکان -2جدول 
Table 2. Location and number of marker-traits associations in bread wheat cultivars under normal conditions 

MAF -log P-
value 

R2 (%) 
 موقعیت 
Position 

SNP   تعداد کلSNP 
Total SNP 

ی مکان کروموزوم   
Chromosomal location 

 صفات 

Traits 
0.270 3.00 16.10 89156 rs26597 1 6A  گیاهچه   تر   وزن  

Plant fresh weight 
0.275 3.06 15.13 110830 rs2748 

4 3A, 4A, 5A  گیاهچه   وزن خشک  

Plant dry weight 
0.235 3.06 15.11 112315 rs29009 
0.419 3.02 14.91 78686 rs58519 
0.419 3.02 14.91 78686 rs58520 
0.218 3.26 19.63 0 rs11033 1 Unknown 

 ارتفاع گیاهچه 
Plant height 

0.276 4.75 26.24 58028 rs32151 

8 1A, 3B, 3D, 5B, 7A  کلروفیل  a 

Chlorophyll a 

0.310 3.24 16.79 96276 rs43307 
0.310 3.24 16.79 96276 rs43308 
0.310 3.24 16.79 96276 rs43309 
0.293 3.20 16.52 10225 rs2284 
0.098 3.15 16.28 114237 rs30602 
0.494 3.09 15.92 74138 rs3281 
0.362 3.09 14.28 9204 rs64889 

2 1A, 3D  کلروفیل  b 

Chlorophyll b 0.178 3.02 13.89 74.76 rs46080 

0.275 4.22 25.61 58028 rs32151 1 3B  کلروفیل کل 

Total chlorophyll 
0.316 3.16 15.50 0 rs22797 

2 Unknown, 5D 
 کارتنوئید 

Carotenoid 0.298 3.02 14.72 159327 rs33757 

0.339 3.37 27.84 106630 rs36606 1 3A  پرولین 
Proline 

0.316 3.23 16.68 23905 rs14704 1 3A   نسبی آب برگ محتوای  

Relative leaf water content 
0.276 3.30 13.56 0 rs44589 

2 Unknown, 6D 
 سدیم 

Sodium 0.178 3.19 12.89 121074 rs22190 

0.235 3.55 24.67 87736 rs38043 1 1A 
 پتاسیم 

Potassium 

0.285 3.06 11.01 62719 rs50178 1 5B 
سدیم / پتاسیم   

Potassium/sodium 
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ای از داخل به  نرمال. نمودارهای دایره شرایط نان تحت  ارقام گندم در صفت -نشانگر ارتباطات پلات نتهمن نمودار -4شکل 

،  aیابی ارتباطی صفات وزن تر گیاهچه، وزن خشک گیاهچه، ارتفاع گیاهچه، غلظت کلروفیل ترتیب نتایج نقشهخارج به
، پرولین، محتوای نسبی آب برگ، غلظت سدیم، پتاسیم و نسبت پتاسیم به سدیم را نشان  یدکاروتنوئ ، کلروفیل کل،  bکلروفیل 

داری در سطح احتمال  آبی حد آستانه معنی ینچنقطه اند. خطوط ترین دایره نمایش داده شدهها در خارجیدهد. کروموزوممی
 باشد.می 0/ 001صفت در سطح احتمال -دار نشانگردهنده ارتباط معنیهای سبز نشان. نقطهدهندیمرا نشان  0/ 001

Figure 4. Manhattan plot for the marker-traits associations in bread wheat cultivars under normal conditions. 
Inner to outer circles represents plant fresh weight, plant dry weight, plant height, chlorophyll a, chlorophyll b, 

total chlorophyll, caratenoid, prolin, RWC, Na, K, and K/Na, respectively. Chromosomes are plotted at the 
outmost circle and thin dotted blue lines indicate signifcant level at p value <0.001. Green dots indicate genome-

wide signifcantly associated SNPs at p-value <0.001 probability level. 

 

صفت نرمال  شرایط   در  بررسی  مورد  صفات  بین  در  ،  

  ،1A  هایکروموزوم  روی MTA  هشت   تعداد  با  a  کلروفیل

3B،3D ،  5B،7A     و صفت وزن خشک گیاهچه با تعداد

کروموزوم  MTAچهار    یشترین ب  3Aو  5A،  4Aهای  در 

نشانگرتعداد   دادند.  -ارتباط  نشان  را  نشانگر صفت 

rs32151    کروموزوم از   26/ 24  ییتنهابه  3Bدر  درصد 

کلروفیل   صفت  نشانگر    aتغییرات  این  نمود.  توجیه  را 

همچنین تنها نشانگری بود که با صفت کلروفیل کل ارتباط  

و  معنی داد  نشان  صفت    25/ 61داری  تغییرات  از  درصد 

تعداد    ،b  کلروفیل   تاصف  برایمربوطه را نیز توجیه نمود.  

برای    MTAدو  ،  3D  و  1A  کروموزوم  روی  MTA  دو

کروموزم    یدکاروتنوئ کروموزومی    5Dروی  موقعیت  و 

  MTAتعداد دو    صفت غلظت سدیم نیزناشناخته و برای  

کروموزوم   ناشناخته    6Dدر  کروموزومی  موقعیت  و 

یک .  شد  شناسایی تنها  بررسی  مورد  صفات  سایر  برای 

MTA (4شکل   و 2)جدول  شناسایی شد.   
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صفات    ی برا   MTA  21مجموعاً    تحت شرایط تنش شوری 

  A، ژنوم  MTA  14  تعداد  Bژنوم .  شد   یی شناسا ورد بررسی م 

بدون موقعیت کروموزومی    MTAو یک    MTAتعداد شش  

  تر   صفت وزن  ی . برا(5شکل    و  3شناسایی شد )جدول  

پنج تعداد  رو  دش  یی شناسا  MTA  گیاهچه    یکه 

،  MTAاز میان پنج    قرار داشتند.  6B  و  4A  یهاکروموزوم

مورد از  قرار داشته که سه    6Bچهار نشانگر در کروموزوم  

ی وزن  برادر یک موقعیت کروموزومی قرار داشتند.  ها  آن 

  یی شناسا  5Bو    1B  یهاکروموزوم  یرو  MTA  خشک دو

برا   و   3Aکروموزوم    یرو  MTA  یک   b  کلروفیل   یشد. 

یک  یبرا کل    1B  هایکروموزوم  یرو  MTA  کلروفیل 

شد براشناسایی  برگ  ی.  آب  نسبی   MTA  دو  محتوای 

که    ییشناسا   واقع  7B  و  2B  یهاکروموزوم  یرو  برشد 

، بالاترین تعداد  MTA  با تعداد هفت   غلظت سدیم.  بودند

MTA    که داد  نشان  را  شوری  تنش  شرایط   یرودر 

و در ارتباط   قرار داشتند  7Bو    2B  ،2A  ،6B  یهاکروموزوم

در موقعیت یکسان   MTAبا صفت غلظت پتاسم تعداد دو 

 . (5شکل  و 3)جدول شناسایی شدند  4Aدر کروموزوم 

( همکاران  و  کوان  مطالعه  نیز Quan et al., 2021در   )

QTL  های مشابهی برای صفات وزن تر و خشک گیاهچه

 مشاهده شد.   6Bو    5Bهای  و غلظت سدیم در کروموزوم

( برای Barajehfard et al., 2017همکاران )  فرد وبراجعه

در گندم، چه  چه و ریشهکدام از صفات وزن خشک ساقههر

تنها یک  به کروموزم  QTLترتیب  و    4Aو    3Dهای  روی 

ساقه خشک  وزن  نسبت  صفت  خشک  برای  وزن  به  چه 

یابی  مکان  3Dو    2Dهای  روی کروموزم  QTLچه سه  ریشه

( کوان و  Munns et al., 2003موونس و همکاران )کردند.  

های مربوط به غلظت  QTL(،  Quan et al., 2021همکاران )

با ژن    2Aسدیم در کروموزوم   شناسایی    Nax1را مرتبط 

م  با  که  نسبی  نمودند  در    QTLوقعیت  شده  شناسایی 

بود.    2Aکروموزوم   منطبق  پژوهش حاضر  در   هرچنددر 

مرتبط    5Bدیگری در کروموزوم    QTLتحقیقات انجام شده  

ژن   حاضر    Nax2با  تحقیق  در  که  بود  شده  شناسایی 

نشد تحقیق حاضر  ؛  شناسایی  در  در  QTLاما  های جدید 

 شناسایی شدند.  7Bو  2B ،6Bهای کروموزوم

 
 تنش شوری  شرایط در گندم نان ارقام در صفت -نشانگر ارتباطات تعداد و مکان -3جدول 

Table 3. Location and number of marker-traits associations in bread wheat cultivars under salt stress conditions 

MAF -log P-

value 
R2 (%) 

 موقعیت 
Position 

SNP  تعداد کل SNP 

Total  SNP 
 مکان کروموزومی 

Chromosomal location 
 صفات 

Traits 
0.125 4.27 28.94 79672 rs20173 

5 4A, 6B  گیاهچه   تر    وزن  

Plant fresh weight 

0.284 3.44 24.25 47831 rs26711 
0.284 3.44 24.25 47831 rs26710 
0.113 3.26 23.32 80808 rs58964 
0.255 3.24 23.21 136190 rs5445 
0.170 20.13 3.94 0 rs7778 

3 Unknown, 1B, 5B 
گیاهچه   وزن خشک   

Plant dry weight 
0.131 17.48 3.50 92205 rs47853 
0.125 15.02 3.09 38769 rs23698 

0.125 3.48 15.42 119706 rs41063 1 3A b  کلروفیل 

Chlorophyll b 

0.431 3.23 20.73 47847 rs56613 1 1B  کلروفیل کل 

Total chlorophyll 
0.465 3.44 24.42 33023 rs56489 

2 2B, 7B  محتوای نسبی آب برگ 
Leaf relative water content 0.147 3.31 23.70 1185551 rs58764 

0.306 3.41 15.62 58062 rs40089 

7 2A, 2B, 6B 7B  سدیم 

Sodium 

0.227 3.18 14.27 65407 rs40677 
0.170 3.13 13.96 48975 rs4334 
0.170 3.13 13.96 48975 rs4335 
0.244 3.11 13.85 73937 rs44247 
0.397 3.02 13.32 73937 rs61514 
0.397 3.02 13.32 92739 rs61515 
0.346 3.02 15.01 122547 rs23848 

2 4A  پتاسیم 
Potassium 0.346 3.02 15.01 122547 rs23849 
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ای از داخل به  تنش شوری. نمودارهای دایره   شرایط   نان تحت   ارقام گندم   در   صفت - نشانگر   ارتباطات   پلات   ن ت ه من   نمودار   - 5شکل  

،  b، کلروفیل  aیابی ارتباطی صفات وزن تر گیاهچه، وزن خشک گیاهچه، ارتفاع گیاهچه، غلظت کلروفیل  ترتیب نتایج نقشه خارج به 
ها  دهد. کروموزوم ، پرولین، محتوای نسبی آب برگ، غلظت سدیم، پتاسیم و نسبت پتاسیم به سدیم را نشان می ید کاروتنوئ کلروفیل کل،  

-. نقطه دهند ی م را نشان    0/ 001داری در سطح احتمال  آبی حد آستانه معنی   ین چ نقطه اند. خطوط  ترین دایره نمایش داده شده در خارجی 
 د. ن باش می   0/ 001صفت در سطح احتمال  - دار نشانگر دهنده ارتباط معنی ای سبز نشان ه 

Figure 5. Manhattan plot for the marker-traits associations in bread wheat cultivars under salt stress conditions. 
Inner to outer circles represents plant fresh weight, plant dry weight, plant height, chlorophyll a, chlorophyll b, 

total chlorophyll, caratenoid, prolin, RWC, Na, K, and K/Na, respectively. Chromosomes are plotted at the 
outmost circle and thin dotted blue lines indicate signifcant level at p value <0.001. Green dots indicate genome-

wide signifcantly associated SNPs at p value <0.001 probability level. 
 

-تنش شوری تأثیر معنی  ،نتایج ارزیابی فنوتیپی  بر اساس 

گیاهچه، طول  تر و خشک  وزن  کاهش صفات  در  داری 

کلروفیل   غلظت  کلروفیل  aگیاهچه،   ،b  ،کل کلروفیل   ،

یونیدکاروتنوئ غلظت  برگ،  آب  نسبتی  محتوای  های  ، 

صفات   در  افزایش  و  سدیم  به  پتاسیم  نسبت  و  پتاسیم 

-محتوای پرولین و تجمع سدیم داشت. در نتایج ژنوتیپ 

  SNPیشترین و کمترین تعداد  ترتیب ببه  Dو    Bسنجی ژنوم  

در  های پیوستگی  را نشان دادند. از طرف دیگر اندازه بلوک 

تر بود.  بسیار بزرگ  Bو    Aهای  در مقایسه با ژنوم  Dژنوم  

نقش    Dیابی در سطح ژنوم نشان داد که ژنوم  مطالعه نقشه

ای مرتبط با تحمل بسیار کمتری در کنترل صفات گیاهچه

ارتباطات    Aو ژنوم    Bکه در ژنوم  حالیبه تنش دارد، در  

ای مرتبط با تحمل تنش  دار بیشتری با صفات گیاهچهمعنی

نشانگرهای شناسایی شده در تحقیق حاضر  مشاهده شد.  
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ها با استفاده از طراحی نشانگرهای  پس از تأیید در سایر جمعیت 

KASP   برای    آینده توانند در مطالعات  می   ، یابی دقیق و یا نقشه

و باعث تسریع    مورد استفاده قرار گیرند گزینش به کمک نشانگر  

 شوند.   گندم نان   نژادی به   های برنامه روند  

 سپاسگزاری 
از معاونت محترم پژوهشی دانشگاه ارومیه به    وسیلهینبد

پژوهش حاضر تشکر و    هایمین بخشی از هزینهأجهت ت

 گردد.قدردانی می
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Abstract 
In order to identify loci controlling seedling morpho-physiologic characteristics in 88 bread wheat 

cultivars, a greenhouse experiment based on simple alpha lattice was conducted under both normal and 

120 mM (12 ds/m) salt stress condition of the Faculty of Agriculture, Urmia University in 2020-2021 

cropping season. Chlorophyll a, b and carotenoid content, proline, plant fresh and dry weight, plant 

height and leaf relative water content (RWC), Na+, K+ and K+/Na+ concentrations were measured. After 

genotyping by sequencing with Ion Torrent technology and removal of SNPs with more than 20% of 

missing data and minor allele frequency less than 5%, a total of 5869 SNP markers were identified. 

Based on association mapping with the mixed linear model (MLM) method, a total of 25 marker-trait 

associations were detected under normal conditions. The A and D genomes had the highest and lowest 

number of significant marker-trait associations (MTAs). Among the studied traits under normal 

conditions, chlorophyll a had the highest number of MTAs on 1A, 3B, 3D, 5B, 7A chromosomes with 

eight MTAs. A total of 21 MTAs were identified under salt stress conditions which the genome B and 

D had the highest and lowest number of MTAs, respectively. Five MTAs were identified for plant fresh 

weight, which were located on chromosomes 4A and 6B. The results of this study provide valuable 

information about the loci associated with the studied traits, which can be used in marker assisted 

selection in wheat breeding programs after confirmation in biparental populations and additional 

experiments. 

Keywords: Bread wheat cultivars, GWAS, Salt stress, SNP markers 
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