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Abstract 

Objective 

Late spring cold stress in the early reproductive growth of wheat causes damage due to a sudden 

drop in temperature. The genetic diversity of plants determines their potential to increase 

efficiency and, as a result, their use in breeding programs. This study was conducted with the aim 

of evaluating population structure, diversity of wheat genotypes, and selection of superior 

genotypes under cold and normal stress conditions. 

Materials and methods 

Sixty-seven bread wheat genotypes were evaluated through pot cultivation in the field under two 

normal conditions and late spring cold stress. The experiment followed a randomized complete 

block design with two replications. Stress was applied by transferring the pots to a growth room 

with a temperature of -3ºC at the beginning of the reproductive stage. Phenotypic traits, including 

performance and performance components, were measured. Genotyping was done using a single 
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nucleotide polymorphism (SNP) array with 9K density. A total of 17,093 SNP markers were used 

in this study. 

Results 

The polymorphic information content for SNP markers ranged from 0.03 to 0.38, with an average 

of 0.26. Population structure analysis grouped the genotypes into five subpopulations. Molecular 

variance analysis showed that 75% of the observed variance in the population was related to intra-

population differences. The studied genotypes were divided into four groups based on SNP 

markers and five and six groups based on phenotypic traits under normal and stress conditions, 

respectively. The genotypes in the first group, which exhibited higher average traits than other 

groups under stress conditions, were identified as tolerant to late spring cold. 

Conclusions 

The results indicated that main spike weight, seed yield per plant, seed weight in main spike, and 

weight of 100 seeds were the most important factors for grouping under late spring cold stress 

conditions. The calculated molecular indices, including marker indices and diversity indices, 

demonstrated that the SNP markers used performed relatively well in calculating genetic diversity 

within the studied population. In cluster analysis based on the genotypic matrix, cold-tolerant 

genotypes formed separate groups, indicating different tolerance mechanisms among these 

genotypes. These findings provide useful information for wheat breeders regarding the selection 

of diverse genetic resources to improve cold tolerance 
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  چکیده

 یکی. تنوع ژنتشودیدما در فصل بهار باعث خسارت م یگندم با افت ناگهان یشیرشد زا لیبهاره در اوا ررسید یتنش سرما هدف:

مطالعه با هدف  نای. است اصلاحی هایبرنامه در هااستفاده از آن جهیو در نت ییکارا شیافزا برای هاآن لیکننده پتانس نییتع اهان،یگ

 تنش سرما و نرمال انجام شد طیبرتر در شرا هایپیگندم و انتخاب ژنوت هایپیژنوت نوعت ت،یساختار جمع یابیارز

بهاره  ررسید ینرمال و تنش سرما طیدر مزرعه در دو شرا یگندم نان به صورت کشت گلدان پیژنوت 67تعداد  :هاروشمواد و 

 یشیمرحله زا ابتدای در هاقرار گرفتند. اعمال تنش با انتقال گلدان یابیبا دو تکرار مورد ارز یکامل تصادف هایدر قالب طرح بلوک

با استفاده  یابیپیشدند. ژنوت یرگیعملکرد اندازه یعملکرد و اجزاشامل  یپیفنوت تصورت گرفت. صفا -ºC3 یبه اتاق رشد با دما

 در مطالعه حاضر استفاده شدند. SNPنشانگر  17093صورت گرفت. تعداد  K 9م ( با تراکSNP)یدیتک نوکلئوت یچند شکل هیاز آرا
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 هیمحاسبه محاسبه شد. تجز 26/0 نیانگیبا م 38/0تا  03/0در محدوده  SNP ینشانگرها یبرا یاطلاعات چندشکل یمحتوا :نتایج

درصد  75نشان داد که  یمولکول انسیوار لیو تحل هیکرد. تجز بندیگروه تجمعیریرا در پنج ز هاپیژنوت ت،یساختار جمع لیو تحل

 4به  SNPنشانگر اساسمورد مطالعه بر هایپیبود. ژنوت یتیدرون جمع هایبه تفاوت بوطمر ت،یمشاهده شده در جمع انسیاز وار

گروه اول که  یهاپیشدند. ژنوت بندیمیگروه تقس 6و  5به  بینرمال و تنش به ترت طیدر شرا یپیگروه و بر اساس صفات فنوت

 یبهاره معرف ررسید یمتحمل به سرما هایپیژنوت عنوانبهتنش داشتند،  طیگروه ها در شرا رینسبت به سا یصفات بالاتر نیانگیم

 .دندیگرد

 طیدانه در شرا 100و وزن  یعملکرد دانه در بوته، وزن دانه در سنبله اصل ،ینشان داد که صفات وزن سنبله اصل جینتا گیری:نتیجه

محاسبه شده شامل شاخص یمولکول هایحاصل از شاخص جیرا داشتند. نتا بندیدر گروه تیاهم نیشتریبهاره ب ررسید یتنش سرما

در  یکیمحاسبه تنوع ژنت یبرا ینسبتا خوب ییمورد استفاده کارا SNPیتنوع، نشان داد که نشانگرها هایو شاخص ینشانگر های

جداگانه گروه هایمتمحل به سرما در گروه هایپیژنوت ،یپیژنوت سیماتر یمبنابر یاخوشه هیمورد مطالعه داشتند. در تجز تیجمع

در خصوص  یدیاطلاعات مف جینتا نی. اباشدیم هاپیوتژن نیتحمل در ا یمتفاوت بودن سازوکارها یشدند که نشان دهنده بندی

 .دهدمی قرار گندم نژادگرانبه اریمتنوع در جهت بهبود تحمل به سرما در اخت یکیانتخاب منابع ژنت

  .تنوع یشاخص مولکول ،یبندخوشه ،یاصل یهابه مولفه هیتجز ،یمولکول انسیوار هیتجز: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: مقالهنوع 

 یو بررس یکیتنوع ژنت یابیارز (1403) سمیه نسبساردوئی، قاسم نژادمحمدی، رضاقلیسید میرفخرایی، شکوفه خاندانی استناد:

مجله . (Triticum aestivum Lبهاره در گندم نان ) ررسید یتنش سرما طیدر شرا SNPبا استفاده از نشانگر  تیساختار جمع
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 مقدمه

 نیهمچن (Bailey-Serres et al. 2019) ندارد یبازده کاف 2050جهان تا سال  تیجمع هیتغذ یگندم برا دیتول یفعل ریمس

اصلاح ارقام مقاوم  ،یبر محصولات کشاورز یستیرزیغ هایو خسارات تنش رانیکشور ا ییغذا یگندم در الگو تیبا توجه به اهم

بهاره  یسرمازدگ ریکشت گندم در جهان تحت تأث ریدرصد از سطح ز 85. هر ساله باشدیم یدرگندم ضرور یستیرزیغ هایبه تنش

از آنجا که فاز . (Yue et al. 2016)افتد یاتفاق م یشیزا هیدر مرحله اول بهشتیو ارد نیفرورد هایکه معمولاً در ماه ردگییقرار م
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 یکه دما یدر فصل بهار، زمان (Thakur et al. 2010) است تردر گندم به تنش سرما حساس یشینسبت به مرحله رو یشیرشد زا

  که یقیدر تحق. (Frederiks et al. 2015)دهد یرخ م شتریخسارت سرما ب شود،یکمتر م ای گرادیگندم صفر درجه سانت یکانوپ

(2019) Cheong et al.ییایدو رقم گندم استرال یرو Wyalkatchem رقم حساس به سرما( و( Young مقاوم به سرما(  م)رق

 به سرما در رقم تیقرار دادند و نشان دادند که حساس یمثل دیمختلف تول در مراحل -ºC3یانجام دادند، دو رقم را در سرما

Wyalkatchem زادوکس اسیعنوان رقم حساس در مراحل مقبه (Zadoks et al. 1974) 41  مرحله توسعه گرده( و از  47تا(

 مختلف تنش سرما به یمارهاید با تدو رقم گندم در اتاق انجما  Fuller et al (2007)( بود. در مطالعهی)مرحله گلده 65تا  57

 زانیها مشاهده شد و با کاهش دما مپرچم و سنبله به برگ یدیصدمات شد جهیساعت تحت تنش سرما قرار گرفتند. در نت دومدت 

از تنش سرما با کاهش تعداد  یتا کامل عملکرد دانه شد. کاهش عملکرد ناش یمنجر به کاهش جزئ نی. همچنافتی شیخسارت افزا

ها، کاهش سطح برگ و کاهش با کوتاه شدن ساقه یکیولوژیکه از نظر ب شودیپنجه بارور، تعداد سنبله و دانه در سنبله مشخص م

مولکولی در سال هایکیاز تکن استفاده .(Valluru et al. 2012; Li et al. 2015) در اثر سرما مرتبط است یفتوسنتز تیظرف

 ;Askari et al. 2010)است یافته ایشده، کاربرد گستردهو حفاظت بومی موجودات مطالعه جهت اخیر های

Mohammadabadi et al. 2017) .ژنتیکی، یکی از پارامترهای قابل ارزیابی  هایکیآمده از این تکندستمیزان اطلاعات به

 Rohallah et) (al. 2007; Mohammadifar هاستجمعیت بین ژنتیکی هایمختلف و درک تفاوت هایبرای مطالعه جمعیت

& Mohammadabadi 2018 .طبقه یمهم و برا اریبس یمولکول هایکیمختلف با استفاده از تکن یمطالعه نژادها ن،یهمچن

 یکیاز منابع ژنت یقیبر اساس دانش عم دیحفاظت با .(Gholamhoseinzadeh Gooki et al. 2018)است دیآنها مف بندی

 .Ghasemi et al) دارد تیاهم اریمختلف بس ینژادها یکیژنت اتیخصوص نییو تع ییشناسا یخاص باشد، لذا تلاش برا ینژادها

2010; Gooki et al. 2019). به  یتکامل و سازگار ها،تیحفظ جمع ،یکیژنت شرفتیپ یبرا یعنصر اساس کی یکیتنوع ژنت

در (. Askari et al. 2008; Mohammadifar &) Mohammadabadi 2012باشدیو مختلف م رییمتغ یطیط محیشرا

افراد در  یاز روابط تکامل یو ارائه چشم انداز هاتیجمع نیروابط افراد در درون و ب حیتوض یبرا تیساختار جمع ،یکیمطالعات ژنت

عامل بازدارنده در  تواندیمورد مطالعه، م تیوجود ساختار در جمع ،یش ژنومیدر مطالعات پو ی. از طرفشودیاستفاده م تیجمع کی

در نظر  هاهینوع تجز نیدر ا یشاوندیو روابط خو تیکه اثر عوامل ساختار جمع یقابل اعتماد باشد و در صورت جیبه نتا یابیجهت دست

بزرگ  هایتمعیج در هاگروه ریوجود ز(. Breseghello & Sorrells 2006)مثبت کاذب بدست خواهد آمد جیگرفته نشوند، نتا

 (.Buckler IV & Thornsberry 2002; Breseghello & Sorrells 2006) باشد یکیانتخاب و رانش ژنت لدلیبه تواندیم

اما در . Peterson et al. 2014)) است اهانیاز اصلاح، وراثت، حفاظت و تکامل گ یجنبه مهم اهیگ یکیتنوع ژنت لیو تحل هیتجز

 رهیو غ عیتوسط صنا هاتهیبذر وار کنواختی دیمنتخب، تول یهامحدود، انتخاب کشاورز، کشت مکرر توده یسازگار لدلیحال حاضر به

 اهیکنندگان گاصلاح یبرا یاساس ازین شیمتنوع پ هایژرم پلاسم ییشناسا ن،یبنابرا (Khan et al. 2015) در حال کاهش است

انتخاب  یهایاست. اصلاح کارآمد مستلزم استراتژ یاصلاح یهاو استفاده از آنها در برنامه نیمناسب والد یهانیانتخاب لا یبرا
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 یهاکیکند. تکن یبردارموجود در محصول مورد نظر بهره یپیو ژنوت یپفنوتی اطلاعات از موثر طوراست که به یبر دانش یمبتن

 نیآنها هستند، اما ا یپیفنوت اتیبراساس خصوص هاپینوتژ ییقادر به شناسا یکیبر صفات مورفولوژ یمبتن کیکلاس یاصلاح

 یدارند. نشانگرها یکیستاتاپی کنشبرهم تصفا ریو اغلب با سا رندیگیقرار م طیمح رینشانگرها از نظر تعداد محدود هستند، تحت تأث

 هاپیژنوت نیب قیدق یکیتنوع ژنت ییهستند و قادر به شناسا DNA در سطح یکیمنعکس کننده تنوع ژنت یمولکول

 Parker et) (RFLP) قطعات حاصل از برش یطول یمانند چندشکل DNA ینشانگرها .(Farahani et al. 2019)هستند

al. 2002)شده ریقطعات تکث یولط ی، چندشکل (AFLP) (Saremi Rad et al. 2016) ساده یتکرار هاییتوال نیب ی، نواح 

(ISSR) (Goli et al. 2016)، ساده یتکرار یهایتوال (SSR) (Nazari & Abdolshahi 2014)تنوع هایهیآرا ی، فناور 

(DarT) (Nielsen et al. 2014) چندشکلی. انداستفاده شده دیدر گندم هگزاپلو یکیژنت عتنو لیو تحل هیتجز یبرا خوبیبه رهیو غ 

 عیدارند. توز ازینشانگر با پوشش کل ژنوم ن یادزی تعدادهستند که به یمطالعات یانتخاب برا نیبهتر (SNPs) یدیتک نوکلئوت

 لیبالا تبد یاتیبا توان عمل یلکولمو نشانگر عنوانرا به SNP نشانگر یدو آلل تیاعتماد بالا و ماه تیو قابل یرپذیوراثت کنواخت،ی

استفاده شده  یکیو تنوع ژنت تیدر مطالعات ساختار جمع ای گسترده طورنشانگر به نیاز ا (Verma et al. 2015). کرده است

 یادیمطالعات ز(. Cavanagh et al. 2013; Chen et al. 2014; Elbasyoni et al. 2018; You et al. 2018) است

 ;Khodadadi et al. 2011)  اندکرده یدرگندم را بررس یکیتنوع ژنت ،یمولکول یو نشانگرها یصفات زراع زبا استفاده ا

Baranwal et al. 2013; Poudel et al. 2017). در خصوص  یدر گندم، مطالعات محدود یکیتنوع ژنت ادیرغم مطالعات ز یعل

 نیهدف ما از ا ن،یانجام شده است. بنابرا یشیزا یبهاره در مرحله رشد ررسید یتنش سرما طیتحت شرا یکیتنوع ژنت یبررس

و نشانگر  یمختلف گندم نان با استفاده از صفات زراع هاینیدر لا یکیو ژنت یپیتنوع فنوت یابیارز ت،یساختار جمع یابیمطالعه، ارز

SNP باشد. یبهاره در گندم نان م ررسید یمتنوع به منظور بهبود تحمل به تنش سرما یکیانتخاب منابع ژنت یبرا 

 

 هامواد و روش

ی زراع اهانیگ و یاهیگ کیژنت قاتیتحقسسه ؤازمتهیه شده  گندم نان پیژنوت 67 تعداد: سرما ماریت و یاهیگ مواد

(1IPK )یسرما تنش و نرمال طیشرادو  در ودو تکرار  ی باکامل تصادف یهابلوکدرقالب طرح  (1لمان )جدولآ کشور در واقع 

 درو کاشته شد(  پیاز هر ژنوت بوتهپنج در هر گلدان ) یگلدانصورت به هاشیقرار گرفتند. آزما یپیفنوت یابیارز موردبهاره  ررسید

 . اجرا گردیدند 1398-99ی مدرس در سال زراع تیدانشگاه ترب یدانشکده کشاورز ی واقع درمزرعه
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 ژنوتیپ گندم نان مورد مطالعه 67یی مربوط به ایجغراف منشا و کد .1 جدول
Table 1. The code and geographical origin of the 67 studied bread wheat genotypes 

ژنوتیپ نام کد ژنوتیپی منشاء نام ژنوتیپ کد ژنوتیپی  منشاء 
Genotype 

code variety name Origin 
Genotype 

code variety name Origin 

2 Flair 
 المان

187 NS 66/92 
 صربستان

GER SRB 

4 Mulan 
 المان

190 Peking 11 
 سوئد

GER SWE 

9 Sakura 
 ناشناخته

205 Sofija 
 صربستان

unknown SRB 

11 Karabalikskaya Osimaya 
 قزاقستان

208 Szegedi 768 
 مجارستان

KAZ HUN 

15 Neda 
 بلغارستان

215 Triple Dirk B 

(GK 775) 

سترالیاا  

BUL AUS 

17 Zlatica 
 بلغارستان

226 ZG K  3/82 
یکرواس  

BUL HRV 

18 Roughrider 
کایامر  

227 ZG K T 159/82 
یکرواس  

USA HRV 

21 Powaga 
نیاکرا  

230 Kulundinka 
هیروس  

UKR RUS 

23 Podoljanka 
نیاکرا  

231 Irkutskaya 

ozimaya 

هیروس  

UKR RUS 

24 Liona 
نیاکرا  

238 M-31*/Jo3088 
هیروس  

UKR RUS 

28 Almari 
 لهستان

245 Bezenchukskaya 

790 

هیروس  

PL RUS 

32 Kobra plus 
 لهستان

247 Guberniya 
هیروس  

PL RUS 

33 Kohelia 
 لهستان

257 Santa 
هیروس  

PL RUS 

45 Tonacja 
 لهستان

258 Saratovskaya 17 
هیروس  

PL RUS 

55 Skipetr 
هیروس  

259 Svetoch 
هیروس  

RUS RUS 

60 Äring II 
unknown 

260 Severodonetskay

a Yubileinaya 

هیروس  

 RUS ناشناخته

71 HOLME 
unknown 

262 Rannyaya 12 
هیروس  

 RUS ناشناخته

72 WALDE 
unknown 

286 GSA 5 

(P96QH529) 

 فرانسه
 FRA ناشناخته

90 S01-350-6 
 ناشناخته

300 GSA 11 (SUR. 

99934) 

 ناشناخته
unknown unknown 

92 DH01-32-13 
 کانادا

308 SW MAXI 
 المان

CAN GER 

93 DH01-29-167 
 کانادا

311 TIGER 
 المان

CAN GER 
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  .1 جدولادامه 

Table 1. Continued  

101 DH01-29-125 
 کانادا

315 DISCUS 
 المان

CAN GER 

103 DH01-25-199*R 
 کانادا

317 Bezenchukskaya 

380 

هیروس  

CAN RUS 

107 KARABALYKSKAYA 

OSTISTAYA 

 قزاقستان
321 Smuglyanka 

هیروس  

KAZ RUS 

113 UMKA 
هیروس  

322 Saratovskaya 90 
 ناشناخته

RUS unknown 

114 Al’bina 45 
هیروس  

324 Kalach 60 
هیروس  

RUS RUS 

123 ST.ERYHTR 1334-07 
کراینا  

329 Moskovskaya 56 
هیروس  

UKR RUS 

124 Wesley/SD97049 
کایامر  

330 Nemchinovskay

a 24 

هیروس  

USA RUS 

128 NI9814 
کایامر  

332 ARKTIS 
 المان

USA GER 

133 Ai-bian 
 ژاپن

335 Goldfield 
کایامر  

JPN USA 

138 BCD 1302/83 
ویمالد  

345 CHEYENNE 
کایامر  

MDA USA 

147 Donska polupat. 
هیروس  

347 Wagrein 
شیاتر  

RUS AUT 

179 Nova banatka 
 صربستان

352 Biruza 
هیروس  

SRB RUS 

182 NS 46/90 
    صربستان

SRB    

 

زادوکس مقیاس  ) یشیمرحله زا درها بوته عت،یطب دربهاره  ررسید یسرما طیاز شرا یبرداربا الگو ییسرما ماریجهت اعمال ت

 میتنظ ساعت 11و شب  ساعت13و طول روز  ºC18و در شب  ºC24سرما در روز  تاقا یدما شدند( به اتاق رشد سرما منتقل 41-47

 اهانی، گ-ºC3 ییدما ماریبه ت ºC24ی اتاق رشد از دما طیمح یدما دنیکه با رس بودصورت  نیبد زید. نحوه اعمال تنش نیگرد

 ºC24 به جیتدر اعمال تنش، مجدداً دما به انیمتوقف شده و پس از پا یکیتار طیو در شرا ییساعت در آن سطح دما هشتمدت به

و بعد  شدندمجددا به محل مزرعه منتقل  هاگلدان آن از. بعد (Cheong et al. 2019; Cheong et al. 2020)شدداده  شیافزا

 هاسنبله کل وزن ،)گرم( یوزن دانه در سنبله اصل ،ی)گرم(، تعداد دانه در سنبله اصلی صفات وزن سنبله اصل ا،هوتهب کامل یدگیاز رس

تقسیم تعداد پنجه بارور در هـر بوته بر تعداد  باپنجه ) یبارور نسبت ،)گرم( بوته در دانه عملکرد)گرم(، تعداد دانه در بوته،  بوته در

بوته به طور تصادفی انتخاب شد و میانگین هر گلدان سه  ازدر نهایت . ندشد یریگه)گرم( انداز دانه صد وزن و( کل پنجه در هر بوته

 ها استفاده شد.این سه بوته در تجزیه
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در شرکت  K9با تراکم  )SNP(2آرایه چند شکلی تک نوکلئوتیدیتعیین ژنوتیپ با استفاده از تعیین ژنوتیپ: 

TraitGenetic  .ی آلل یفراوان و درصد 30 ازبیشتر گمشده  ریمقادی مورد استفاده از لحاظ نشانگرهاکشور آلمان صورت گرفت

در مطالعه  SNPنشانگر  93170در نهایت تعداد  .شدند فیلتر درصد 5/12ی کمتر از تیگوسیو هتروز ( کمتر از یک درصدMAF)3نادر

 .حاضر استفاده شدند

برای هر زیر جمعیت   MAF( و PIC) 5نشانگرهاعات چندشکلی لامحتوای اط، (GD) 4یتنوع ژنمولکولی:  یهاهیتجز

 .snpReady (Granato et al بسته نرم افزاریبا استفاده از  تیرجمعیچهار ز نی( در بFST ت،ی)شاخص تثب 6یکیژنت زیتماو 

با استفاده  در جمعیت مورد مطالعه تیساختار جمعتجزیه  .دنمحاسبه شد SNPنشانگر  17087 استفاده از باو  Rدر محیط  .(2018

برای مقدار متقابل  یآنتروپ اریبا استفاده از مع هاتیرجمعیتعداد ز. (Falush et al. 2007)انجام شد  R و در محیط LEAاز بسته 

k  لیپوشانده شده )تکم یهاپیاز ژنوت یکسر ینیبشیمتقابل بر اساس پ یآنتروپ رای. معشد نییتع 10و با تعداد تکرار  10تا  1از 

منظور محاسبه واریانس درون و بین این زیر ها، بهعیتمپس از تعیین تعداد زیر جمتقابل است.  یاعتبارسنج کردی( و روسیماتر

عدد انجام  9999و با تعداد جایگشت  GeneAlEx 6.41( با استفاده از نرم افزار AMOVAها، تجزیه واریانس مولکولی )جمعیت

 هیتجزاست.  هاتیجمع نیدر ب یکیدهنده کل تنوع ژنتشد که نشان نیی( تعFST)آنالوگ  PhiPTبا استفاده از  یکیژنت زیتما شد.

تجزیه  .زندیم نیتخم هاتیجمع ری( درون زiiو ) هاتیرجمعین زی( بi) ،در دو سطحمیزان تنوع را ( AMOVA) یمولکول انسیوار

جداگانه انجام شد. برای محاسبه  طوربههای نرمال و تنش سرما ی نشانگری و صفات فنوتیپی در محیطهادادهی با استفاده از اخوشه

 یهاروشاستفاده شد. برای ترسیم دندروگرام از  7فاصله اقلیدوسی ضرایب ی فنوتیپی ازهافاصله بر اساس داده ماتریس و تشکیل

( استفاده شد. UPGMA) 11و همبستگی متوسط 10نزدیکترین فاصله یا پیوند تکی، 9دورترین فاصله یا پیوند کامل،  8ی واردبندگروه

انجام شد. برای یافتن خط برش  کوفنتیک و های تشابهتریسما بین ی بر اساس بالاترین ضریب همبستگیبندهانتخاب بهترین گرو

ژنتیکی با استفاده . برای محاسبه ماتریس فاصله (Charrad et al. 2012)استفاده شد  Rمحیط در  NbClustدندوگرام از بسته 

ی که بندگروه یهاروشاستفاده شد. برای ترسیم دندروگرام ژنوتیپی از   GoudetوWeir (2017) ی ژنوتیپی، از روشهاهاز داد

سیم گردید. تجزیه به تر UPGMAاساس روش برای ترسیم دندروگرام فنوتیپی ذکر شد، استفاده گردید و دندروگرام نهایی بر

                                                      
2 Single nucleotide polymorphism 
3 Minor allele frequency 
4 Genetic Diversity 
5 Polymorphism Information Content 
6 Fixation index 
7 Euclidean distance 
8 Ward 
9 Complete-Linkage 
10 Single-Linkage 
11 Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 
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و مورفولوژیکی و  مولکولی هایدادهانجام شد. بررسی ارتباط بین  SNPRelateافزاری مختصات اصلی با استفاده از بسته نرم

 ام شد.انج R در محیط ade4و با استفاده از بسته  (Mantel 1967)اساس آزمون مانتل ی حاصل از این دو، برهاوگرامدند

 

 نتایج و بحث

هستند که فشار  یکیاز تنوع ژنت ییارهایمعی عات چندشکللاو محتوی اط یژن تنوع ی:مولکول هایمحاسبه شاخص

 یکل یکی. تنوع ژنت(Shete et al. 2000) کنندرا روشن می یدوره زمان کیمکان در  کیجهش در  زانیو م هاآلل یروبر  یتکامل

 ،دیهاپلوئ ینشانگرها ی. تنوع ژن(Nielsen et al. 2014)شود منعکس می رسان اطلاع ینشانگرها عیبا توز اًعمدت تیجمع کیدر 

 .Nei 1978; Shete et al) دهدنشان میافراد  انیدر م تیجمع کیرا در  یکیو فاصله ژنت یتیگوسیهتروز نیانگیاز م یفیط

شمار ها بهز آنیسه نشانگرهای مختلف، از نظر قدرت تمایمهم برای مقا یهاز شاخصا یکی یعات چندشکللااط یمحتو .(2000

سزایی دارد افراد نقش به یزدارد که در قدرت و تما ی زیاد در یک جایگاه نشانگریبر چندشکل دلالت معیار بالای این مقادیررود. یم

(Esmaeili et al. 2020).  ،نشانگر 17087گندم با استفاده از  جمعیت تنوع ژنتیکیدر این مطالعهSNP   قرار گرفت. بررسی مورد

(. 2)جدول  بود نشانگر متغیر 33/813 نیانگیبا مو ( 5B) 1782( تا 4D) 46از  ،کروموزوم هر ی موجود بر رویتعداد نشانگرها

بیشترین تراکم نشانگری بر روی  بود. ریمتغ (3Bفت باز )جگام 26/829 تا (6D) فت بازجامگ 90/472از  پوشش نشانگری نیز

با در بر داشتن   Bژنوم  در این بین، (.1شکل) باز بین هر جفت نشانگر بود جفتگام 400/0 فاصله برابر با نیانگیبا م 5Bکروموزوم 

 D ژنوم و( درصد 39)نشانگر  6592 تعداد A دارای بیشترین تعداد نشانگر بود و بعد از آن ژنوم (درصد 51)نشانگر   8807تعداد 

و  587/0 ،747/0 برابر با بیبه ترت D و A، Bهای بر روی ژنوم ینشانگر راکم. ترا در بر داشتند (درصد10 )نشانگر  1688تعداد 

 Akhunov) گزارش شده است Dکروموزوم بر روی  تعداد نشانگر نیکمتر زیمطالعات ندر سایر  (.1)شکل باز بود جفتمگا 33/2

et al. 2010; Alipour et al. 2017; Kumar et al. 2020) .ریمقاد PIC کل نیانگیبا م 38/0تا  03/0نشانگرها از ای بر 

 بود1B (20/0 )کروموزوم  مربوط بهآن  نی( و کمتر31/0) 3Dکروموزوم  مربوط به PIC نیانگیم نیبالاتر .بود ریمتغ 26/0 برابر با

متغیر بود.  5/0تا  03/0مطالعه از  نیدر ا GD زانیم مطابقت دارد. .Kumar et al (2020) جیدست آمده با نتاهب جی(. نتا2)جدول 

ندم نان، در بین سه ژنوم گ .مشاهده شد1B (24/0 )در کروموزوم  نی( و کمتر4/0) 2Dدر کروموزوم تنوع ژنی  نیانگیم نیبالاتر

 24/0و با میانگین  5/0تا  01/0بین  MAFدامنه  (. 1)شکل بودند Dژنوم مربوط به PIC (28/0 )( و 35/0) GD نیانگیم نیبالاتر

 یکنواختی شیها و افزاآلل شتریتعداد ب ابی. در غبود PIC یاز مقدار کل شتریب GD یرفت مقدار کلیم نتظارهمانطور که امتغیر بود. 

در نظر گرفته  سودمند اریبس < 5/0PIC ری. مقاد(Shete et al. 2000) خواهد بود GDکمتر از  شهیهم PIC ،یآلل یهافرکانس

حاوی اطلاعات سومدمند  > 25/0PIC ریشوند و مقاددر نظر گرفته می سودمندنسبتاً  5/0-25/0در محدوده  PIC ریمقاد .شوندمی

 ها با اطلاعاتآن PIC ریدارند، مقاد یدو آلل تیماه SNP یکه نشانگرها ییاز آنجا .(Kumar et al. 2020) اندکی هستند
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 ریمقاددر این مطالعه نیز . (Eltaher et al. 2018)کند تجاوز نمی 5/0مقدار آن از  نیشتریو ب شوندکم در نظر گرفته می ایمتوسط 

PICداد که با سایر مطالعاتی که از نشانگر قرار  سودمندمورد مطالعه را در رده نسبتاً  ی، نشانگرهاSNP  برای بررسی تنوع ژنتیکی

 MAF کم نیانگی. م(Chao et al. 2009; Allen et al. 2011; Eltaher et al. 2018) در گندم استفاده کردند مطابقت دارد

 مشترک بودند.  یهاآلل یدارا هاپیاکثر ژنوت ی این است کهدهدهننشان مشاهده شد،  مطالعه نیکه در ا

 

 گندم نان هایها در کروموزومSNP عیو توز یکیمولکولی تنوع ژنت های. شاخص2جدول
Table 2. Molecular parameters of genetic diversity and distribution of SNPs on bread wheat 

chromosomes 

 
 Range                      دامنه

 (Means)          )میانگین(  

 کروموزوم
Chromosome 

1A 1B 1D 2A 2B 2D 3A 3B 3D 4A 4B 

 0.5-0.03 تنوع ژنتیکی
0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 
0.06-0.5 

GD (0.35) (0.24) (0.28) (0.31) (0.33) 0.4 0.35 0.32 0.38 0.34 0.32 

اطلاعات محتوای 
 چند شکلی

0.03-

0.38 

0.03-

0.38 

0.03-

0.38 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.03-

0.38 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.06-

0.38 

PIC (0.28) (0.2) (0.23) (0.25) (0.27) (0.31) (0.28) (0.26) (0.29) (0.28) (0.26) 

 0.5-0.01 فراوانی الل نادر
0.01-

0.5 

0.02-

0.5 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 

0.01-

0.5 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 
0.03-0.5 

MAF (0.27) (0.17) (0.2) (0.22) (0.24) (0.31) (0.26) (0.23) (0.31) (0.26) (0.22) 

 تعداد نشانگر
N. of 

markers 

996 1574 472 1026 1339 549 944 1135 164 524 630 

 طول کروموزوم
Length 

(Mbp) 

593.55 689.00 495.23 780.71 801.25 650.33 749.40 829.26 614.69 744.31 666.05 

 کروموزوم

Chromosome 
4D 5A 5B 5D 6A 6B 6D 7A 7B 7D total 

 0.5-0.14 تنوع ژنتیکی
0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.06-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 

0.03-

0.5 
0.03-0.5 

GD (0.38) (0.34) (0.34) (0.36) (0.3) (0.36) (0.38) (0.36) (0.32) (0.31) (0.33) 

محتوای اطلاعات 
 چند شکلی

0.13-

0.37 

0.03-

0.37 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.06-

0.37 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

0.03-

0.37 

0.03-

0.38 

PIC (0.3) (0.28) (0.28) (0.29) (0.24) (0.29) (0.3) (0.29) (0.26) (0.25) (0.26) 

-0.07 فراوانی الل نادر

0.49 

0.01-

0.49 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 

0.03-

0.49 

0.01-

0.49 

0.01-

0.5 

0.01-

0.49 
0.01-0.5 

MAF (0.28) (0.26) (0.25) (0.27) (0.21) (0.26) (0.29) (0.28) (0.24) (0.23) (0.24) 

 تعداد نشانگر
N. of 

markers 

46 1017 1782 170 1066 1335 161 1019 1012 126 17087 

 طول کروموزوم
length (Mbp) 

509.48 708.44 712.70 564.95 615.89 720.99 472.89 736.69 750.605 633.39 14039.82 
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( در یخط نمودار) تنوع یهاشاخصو  )یا لهیم نمودار)  SNPنشانگر 17093 تراکمو  عیتوز سهی.  مقا1شکل

 نان  گندم در Dو  A، B یهاژنوم
Figure 1. Comparison of distribution and density of 17093 SNP markers (bar chart) and 

diversity indices (line chart) in A, B and D genomes in bread wheat 

 

نشان  2در شکل SNPژنوتیپ گندم نان با استفاده از آرایه  67نتایج بررسی ساختار جمعیت در  :بررسی ساختار جمعیت 

 یبر اساس منحن نهیبه K انتخابهد. دمیبهینه را نشان  K( نمودار آنتروپی متقابل برای تعیین مقدار a) 2شکل داده شده است.

 Kاساس، مقدار  نیا بر. است آمده در زیناچ رییتغ با ای رییتغ بدون صورتبه K راتییاست که بعد از آن، تغ یانقطه بلمتقا یآنتروپ

نان  ژنوتیپ گندم 67از کل  6/0ا در نظر گرفتن مقدار آستانه احتمال عضویت ،ب .شد انتخاب( K=5) پنجمطالعه برابر با  نیدر ا نهیبه

ژنوتیپ به  19ژنوتیپ به ساختار سوم، هشت ژنوتیپ به ساختار چهارم و  12ژنوتیپ به ساختار اول، هفت ژنوتیپ به ساختار دوم،  21

های پیژنوتهای با منشا کشور روسیه و گروه دوم عمدتا پهای اول و سوم عمدتا ژنوتی((. گروهb) 2ساختار پنجم تعلق گرفتند )شکل

 یی،ایمنشاء جغرافاساس منشا جغرافیایی مشاهده نشد و بر یواضح رگروهیز چیهمورد مطالعه  جمعیت درو کانادا بودند.  با منشا آمریکا

 نشان دهنده تاثیرپذیریاین نتایج ((. d) 4)شکل ستینحاضر  تیجمع در نسبتاً متنوع یهاپینوتژ انتخاب یبرامعتبری   شاخص

تنوع  باکشورها یا مناطقی های متعلق به ژنوتیپ که، معنی بدین. استدرونی هر منطقه جغرافیایی وسیله تنوع ها بهروابط بین ژنوتیپ

تواند دانش ها میاطلاع داشتن از فاصله ژنتیکی بین ژنوتیپ. شوندبندی نمیآسانی گروهشان زیاد بهفاصله ژنتیکیعلت بهنسبتاً زیاد 

بدین معنی که  .صلاح ارقام متحمل به تنش فراهم کندابینی هتروزیس برای های متنوع و پیشارزشمندی را جهت انتخاب ژنوتیپ

هایی با پتانسیل ژنتیکی تواند منجر به ایجاد دورگها میتلاقی بین این ژنوتیپهرچه فاصله ژنتیکی بین دو ژنوتیپ بیشتر باشد، 

این اساس برای بررسی . بر(Spanic et al. 2016; Domiciano et al. 2021)ه والدین خود )هتروزیس( شود بالاتر نسبت ب
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برابر   FSTیبا مقدار کل پنجو  یک یهاتیرجمعیز شد. استفاده( FST) تیاز شاخص تثب گندم نان تیجمعریزپنج  نیب یکیژنت زیتما

نرمال در این زیر . علاوه بر آن اختلاف میانگین اکثر صفات فنوتیپی در دو شرایط تنش و ارتباط را داشتند نیترکینزد 09/0 با

دادند  نشان 57/0برابر با   FSTرا با مقدار  زیدرجه تما نیبالاتر سهو  دو یهاتیرجمعیکه زیدر حال ها نیز بسیار ناچیز بود.جمعیت

 نژادیهای بهبرنامه در نیوالد نیمتفاوت تر جادیتا شانس ا ردیقرار گ تیدر اولو دیبا تیدو جمع نیا نیانتخاب از ب . بنابراین(3)جدول 

نشان داده شد که توسعه  های گندم با منشا متفاوتدر واریته SNPمطالعه تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگردر  .ابدی شیافزا

 Spanic et alتواند امکان دستیابی به هتروزیس مناسب برای اصلاح ارقام را بوجود آورد)هایی با زمینه ژنتیکی متنوع میژنوتیپ

، در ها بودکمترین مقدار میانگین برای اکثر صفات فنوتیپی در شرایط تنش نسبت به سایر زیر جمعیت یدارا دو تیرجمعیز .(2016

میانگین صفات عملکرد دانه در بوته و تعداد دانه در بوته در هر دو شرایط تنش و نرمال  ی بیشترینکه دارا چهار یفرع تیمقابل جمع

درون در صفات  تنوع زا یعیوس فیطتواند استنباط کرد طور کلی میبه .(4ته در شرایط تنش بود )جدول ها در بوو وزن کل سنبله

تحمل  یهاژن بیبه ترک برای انتخاب متفاوت باشد و تواندمی سرمامتحمل به  یهاپیژنوت یکیژنت بیترک و وجود دارد هاتیجمع

نیز برای تحمل به تنش خشکی  Belete et al  (2020)وDodig et al  (2010)است. در مطالعه  ازیمختلف ن عاز منابسرما به 

 در گندم نان نتایج مشابه گزارش شده است. 

مشاهده  هاتیرجمعیز نیتنوع در ب درصد 22مطالعه،  نیا در :یکیتنوع ژنت یهاشاخصتجزیه واریانس مولکولی و 

مشاهده شده پس  یکیژنت زیتما ن،ی(. بنابرا5مشاهده شد )جدول  هاتیجمع ریزداخل در  درصدی 78 راتییتغ یکه مابق یشد، در حال

در  دیبا یتیدهد انتخاب درون جمعمشاهده شد. که نشان می ادیز هاتیرجمعیکم و در ز هاتیرجمعیز نیدر ب گشتیجا 9999از 

 یتنها پاسخ محدود کنند،می یبرداربهره هاتیجمع نیکه از تنوع ب یانتخاب یهایاستراتژ در حالی که موثر باشد یکیسود ژنت شیافزا

 درون با سهیدر مقا هاتیجمع نیدر ب یداریبزرگتر و معن راتییطور مشابه، تغ. به(Belete et al. 2021) دهندبه انتخاب ارائه می

دار مشاهده اختلاف معنی. (Mdluli et al. 2020; Tehseen et al. 2021)ه استگزارش شد نیمحقق ریتوسط سا هاتیجمع

انجام شده برای  بندیگروهنیز تاییدی بر صحت  (5)جدول محاسبه شده  PhiPTبر اساس آماره  هاتیرجمعیز نیبدر  شده

نشان داده  5مطالعه در جدول  نیشده در ا شناسایی تیرجمعیزپنج در محاسبه شده  یکیتنوع ژنت یهاشاخصباشد. ها میزیرجمعیت

و  GD=1/0با میانگین  دوو زیرجمعیت شماره تنوع  بیشترین PIC=25/0و  GD=3/0میانگین با زیرجمعیت یک شده است. 

08/0=PIC .کمترین تنوع را نشان دادند 

 از ماتریس تشابه سیمحاسبه ماتربرای  :های فنوتیپیی بر اساس دادهاخوشه هیتشابه و تجز سیمحاسبه ماتر

در محیط نرمال  71/0) که دارای بالاترین ضریب کوفنتیک UPGMAاقلیدوسی و برای ترسیم دندروگرام فنوتیپی از روش  فاصله

 یبنددستهبرای  UPGMA، استفاده شد. از روش دادمی نشان هاروش سایر از بهتر را افراد شباهت بود و (در محیط تنش 65/0و 
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 ;Dodig et al. 2010)ی گندم با نشانگرهای مولکولی و صفات فنوتیپی در مطالعات مشابه دیگر نیز استفاده شده است هاپیژنوت

Voss‐Fels et al. 2015; El-Rawy & Hassan 2021; Sönmezoğlu et al. 2022). 

 
 هاتیکه تعداد جمع نمودار آنتروپی متقابل -aگندم نان.  پیژنوت 67 تیساختار جمع لیو تحل هیتجز .2شکل 

 یشاوندیخو سیبر اساس ماتر تیجمعپنج زیر یالهینمودار م -b دهد،یرا نشان م
Figure 2. Population structure analysis of 67 bread wheat genotypes; a- cross-entropy 

showing the number of populations, b- Bar plot of 5 sub-populations by kinship matrix 
 

 .متغییر بود 67/8تا  50/0و در شرایط تنش از  96/8تا  87/0از  در شرایط نرمال دامنه فاصله اقلیدوسی بر اساس صفات زراعی

 23 یهاپیژنوت بین کمترین فاصله و (DISCUS) 315 و (WALDE) 72 هایپیژنوتفاصله بین بیشترین  در محیط نرمال

(Podoljanka) 187 و (NS 66/92) 128 هایپیژنوت ،تنش طیمح در کهمشاهده شد. در حالی (NI9814)  317و 

a 

b 
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(Bezenchukskaya 380)  24 یهاپیژنوتبیشترین فاصله و (Liona)  311و (TIGER) .میانگین  کمترین فاصله را داشتند

 . بود 76/3و 78/3 در شرایط نرمال و تنش به ترتیب برابر با صفات زراعی اساسرب فاصله اقلیدوسی

 

ژنوتیپ گندم نان با  67زیر جعیت بدست آمده از  5(( بین FSTشاخص تثبیت ). تمایز ژنتیکی)3جدول 

 SNPاستفاده از نشانگر 

Table 3. Genetic differentiation (Fixation index, FST) among the 5 sub-populations of 67 

bread wheat genotypes evaluated by SNP markers 
 5زیر جمعیت 4زیر جمعیت 3زیر جمعیت 2زیر جمعیت 
 pop2 pop3 pop4 pop5 

 1زیر جمعیت

pop1 
0.302 0.137 0.166 0.091 

 2زیر جمعیت

pop2 
 0.567 0.438 0.479 

 3زیر جمعیت

pop3 
  0.287 0.23 

 4زیر جمعیت

pop4 
   0.232 

 

برای شرایط نرمال و تنش برابر  "NbClust" نرم افزاری بستهی مورد استفاده در هاشاخص اکثر اساسبربهترین تعداد خوشه 

در شرایط ژنوتیپ بودند.  2و  3، 2، 28، 38ها از یک تا پنج به ترتیب، شامل تعداد وهگروه به ترتیب بود. در شرایط نرمال گر 6و 5با 

عنوان هبدر اغلب صفات بیشترین مقدار را به خود اختصاص دادند و میانگین  طورپنجم بهاول و  هایهای گروهنرمال، ژنوتیپ

 227و  72 (WALDE)، (HOLME) 71های پیژنوتگروه چهارم دربردارنده  .(6)جدول  با عملکرد بالا انتخاب شدند یهاگروه

(ZG K T 159/82)  60ای هپیوتگروه سوم که شامل ژن هی با عملکرد پایین در شرایط نرمال شناخته شد.عنوان گروبه وبود 

(Äring II)  28و (Almari)  عنوان گروه با عملکرد متوسط شناخته شد. بهبود نیز 

ZG )226ژنوتیپ بودند. گروه پنجم، شامل ژنوتیپ  7و  10، 27، 21شامل  بیبه ترت چهارتا  کی یهاگروهدر شرایط تنش 

K T 159/82)  352و گروه شش شامل ژنوتیپ (Biruza)  352بود. ژنوتیپ (Biruza ) قرار  اولکه در گروه  هاییژنوتیپو

ی این هاپیبنابراین ژنوت بودندها گروه ریبرای اکثر صفات مورد مطالعه نسبت به سا بزرگتریمیانگین دارای مقدار  طورگرفتند به

در یک مطالعه تنوع ژنتیکی  .(6)جدول در نتیجه کمترین خسارت را از تنش متحمل شدند وبودند ر تنسبت به تنش سرما مقاومگروه 

ژنوتیپ مورد مطالعه در شرایط نرمال به سه گروه و در شرایط تنش سرمای دیررس بهاره به  26با استفاده از صفات فیزیولوژیک ،

 .(Asadi et al. 2018)چهار گروه تقسیم شدند 
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زنوتیپ  67حاصل از  تیجمع پنج زیر نیدر ب و صفات فنوتیپی  SNPبر یمبتن یکیژنت هایشاخص .4جدول 

 گندم نان

Table 4. SNP and phenotypic based genetic parameters among five populations of 67 bread 

wheat genotypes 

 5جمعیت 4جمعیت 3جمعیت 2جمعیت 1جمعیت SNPشاخص مبتنی بر 
SNP parameters pop1 pop2 pop3 pop4 pop5 

  GD 0.3 0.1 0.22 0.24 0.28  تنوع ژنتیکی
  PIC 0.25 0.08 0.18 0.19 0.23  شکلی محتوای اطلاعات چند
  MAF 0.22 0.07 0.16 0.17 0.2  فراوانی الل نادر

  N of genotype 21 7 12 8 19  تعداد ژنوتیپ
 (Normal)   نرمال Phenotypic parameters   شاخص های فنوتیپی

 

  Fertility tiller ratio 0.868 0.930 0.936 0.931 0.965 نسبت باروری پنجه
  Main spike weight (g) 1.565 0.779 1.285 1.280 1.364 وزن سنبله اصلی

  Grain weight per main spike (g) 0.5944 0.446 0.550 0.614 0.610 وزن دانه در سنبله اصلی
  Grain number per main spike 31.575 27.008 28.619 31.77 28.847 تعداد دانه در سنبله اصلی

  Spikes weight per plant (g) 3.7103 3.551 2.933 3.379 3.313 وزن سنبله در بوته
  Grain number per plant 86.86 106.396 85.97 121.711 87.938 تعداد دانه در بوته

  grain weight (g) 3.024 2.500 3.0632 2.926 3.327-100  دانه 100وزن 
  Grain yield per plant (g) 1.990 1.543 1.696 2.643 1.924 عملکرد دانه در بوته

 (Late cold stress)      تنش سرمای دیررس بهاره 

  Fertility tiller ratio 0.749 0.720 0.849 0.901 0.842 نسبت باروری پنجه
  Main spike weight (g) 0.806 0.6120 0.747 0.831 0.852 وزن سنبله اصلی

  Grain weight per main spike (g) 0.434 0.286 0.402 0.454 0.432 وزن دانه در سنبله اصلی
  Grain number per main spike 25.346 18.837 21.424 24.08 23.695 تعداد دانه در سنبله اصلی

  Spikes weight per plant (g) 2.0942 1.880 1.808 2.873 2.189 وزن سنبله در بوته
  Grain number per plant 54.021 63.480 45.377 68.98 50.313 تعداد دانه در بوته

  grain weight (g) 1.6477 1.5190 1.799 1.759 1.878-100  دانه 100وزن 
 Grain yield per plant (g) عملکرد دانه در بوته

0.997 0.825 0.944 1.565 1.145 
 Fertility tiller ratio نسبت باروری پنجه

 

و  یمولکول یاستفاده از نشانگرها :های ژنوتیپیبر اساس داده ایخوشهمحاسبه ماتریس تشابه و تجزیه 

 یکیروابط ژنت نییو تع یکیتنوع ژنت یابیارز یرا برا یدیپراکنده در سراسر ژنوم، امکان جد یچندشکل یدینوکلئوت یهایتوال ییشناسا

 . (Gostimsky et al. 2005)فراهم کرده است یاو درون گونه یاگونه نیب
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گندم نان با  پیژنوت 67در  هاتیو درون جمع نیب (AMOVA) یمولکول انسیوار لیو تحل هیتجز. 5 جدول

 SNPاستفاده از نشانگر

Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) among and within populations in 67 

bread wheat genotypes using SNP markers 

 درصد تغییرات واریانس درون جمعیت میانگین مربعات درجه آزادی منابع تغییرات
S.O.V DF Means of square Est. Var. % 

  Among Pops 4 9824.394 598.350 22%   هابین جمعیت
  Within Pops 62 2166.343 2166.340 78%  هادرون جمعیت
  Total 66  2764.690 100%    کل

PhiPT= 0.216**, p=0.001 

 

  

ژنوتیپ گندم نان براساس صفات فنوتیپی در شرایط نرمال )راست(  67سلسله مراتبی  بندیخوشه .3شکل

 و تنش سرمای دیر رس بهاره)چپ(
Figure 3. Hierarchical clustering of 67 bread wheat genotypes based on phenotypic traits 

measured under normal (right) and cold late stress(left) conditions 
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اساس صفات فنوتیپی های گندم نان برژنوتیپ 67بندی های خوشه. میانگین صفات مربوط به گروه6جدول

 ررس بهارهدر شرایط نرمال و تنش سرمای دی

Table 6. Average of traits in the clustering groups of 67 bread wheat genotypes based on 

phenotypic traits under normal conditions and late spring cold stress 
 (Normal)    نرمال

 تعداد اعضا گروه
نسبت 

 باروری پنجه

وزن سنبله 
 اصلی

وزن دانه در 
 اصلیسنبله 

تعداد دانه 
در سنبله 

 اصلی

وزن کل 
ها در سنبله

 بوته

تعداد دانه  
 در بوته

 100وزن 
 دانه

عملکرد 
دانه در 

 بوته

Group No of members 
Fertility 

tiller 

ratio 

Main 

spike 

weight 

(g) 

Grain 

weight 

per main 

spike (g) 

Grain 

number 

per 

main 

spike 

Spikes 

weight 

per plant 

(g) 

Grain 

number 

per 

plant 

100– 

grain 

weight 

(g) 

Grain 

yield 

per 

plant 

(g) 
1 38 0.96 1.59 0.71 32.14 3.51 100.48 3.41 2.52 
2 28 0.92 0.88 0.44 27.20 3.15 86.97 2.58 1.29 
3 2 0.74 1.01 0.70 40.14 4.97 109.41 2.10 1.62 
4 3 0.63 1.36 0.33 18.73 3.56 63.87 2.93 1.04 
5 2 0.95 4.09 0.55 35.71 3.45 92.14 5.09 3.70 

 (Late cold stress)   سرمای دیررس بهاره شتن

1 21 0.90 1.00 0.57 29.24 2.87 65.69 1.94 1.71 
2 27 0.80 0.77 0.45 22.70 2.07 54.70 1.86 1.05 
3 10 0.91 0.57 0.24 16.59 1.35 36.19 1.36 0.46 
4 7 0.43 0.49 0.14 16.03 1.39 42.01 0.89 0.36 
5 1 0.63 0.68 0.13 28.39 1.23 38.87 2.85 0.25 
6 1 1.00 1.46 0.32 30.82 2.85 80.18 2.84 0.70 

 

 یقیو دق یتواند اطلاعات اضافاست و می یطیمستقل از اثرات مح یمولکول لیو تحل هیتجز ،یکیبا صفات مورفولوژ سهیدر مقا

ژنوتیپ گندم  67 انیم درها تجهت شناسایی و درک بهتر شباه .(Dhillon et al. 2009)ارائه دهد  یکیتنوع ژنت یابیارز یرا برا

ا هپیژنوت، مورد بررسی قرار گرفت.  فاصله ژنتیکی بین SNPحاصل از اطلاعات نشانگر  یکیفاصله ژنتنان مورد مطالعه، ماتریس 

. بیشترین تفاوت ژنتیکی بود هابالای موجود در سطح ژنوم این ژنوتیپ تنوعکه نشان دهنده  متغیر بود 40/1تا  007/0در محدوده 

 230،  (Al'bina 45)114های و کمترین تفاوت بین ژنوتیپ( Ai-bian) 133و  (NI9814) 128بین دو ژنوتیپ 

(Kulundinka)  231و(Irkutskaya ozimaya) مورد مطالعه  ایهپیوتمشاهده شد و همچنین میانگین فاصله ژنتیکی در ژن

بود مربوط به   r= 88/0بود. نتایج محاسبه ضریب همبستگی کوفنتیکی نشان داد که بیشترین مقدار این ضریب که برابر  015/1

% با ماتریس  88بود. یعنی نتایج حاصل از دندروگرام  UPGMAماتریس فاصله ژنتیکی و ماتریس خروجی دندوگرام حاصل از روش 

دی بنمیقسها را به چهار گروه ت، ژنوتیپUPMGA روش بهی اهخوانی داشت. نتایج حاصل از تجزیه خوشمفاصله ژنتیکی اولیه ه

 (Goldfield) 335عدد ژنوتیپ بودند و گروه چهارم شامل ژنوتیپ  18و  44، 4شامل  بیترت به(. گروه اول تا سوم (a) 4شکلکرد )

طوری که به .مفید است هامنظور بهبود ارزش اصلاحی ژنوتیپحاصل از تنوع و فاصله ژنتیکی برای انتخاب والدین به جینتابود. 
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والدین خود  نسبت بهپتانسیل ژنتیکی بالاتر  بایی هادورگمنجر به ایجاد تواند ، میبا فاصله ژنتیکی بیشتر یهاتلاقی بین ژنوتیپ

 . شود

( PcoAاز تجزیه به مختصات اصلی براساس ماتریس فاصله ): های ژنوتیپیاساس داده بر یبه مختصات اصل هیتجز

. دهدمیرا براساس دو مولفه اول و دوم نشان  ها، توزیع و پراکنش ژنوتیپ4استفاده شد. شکل  هاپیژنوت یبندگروهنیز برای بررسی 

آمده از  بدستدرصد در مجموع( از واریانس کل را توجیه کردند. اطلاعات  19/16درصد ) 82/5و  37/10یب ترت بهاین دو مولفه 

های یک، دو و چهار نیز بر اساس تیجمعی تقریبا با هم مطابقت داشت و همچنین زیر ا خوشهتجزیه به مختصات اصلی و تجزیه 

 نیای مختلفی قرار گرفتند که هاوهای متحمل به سرما در گرهژنوتیپ . ((c)4 شکلاند )خوبی از یکدیگر جدا شدهدو مولفه اول به

 نگراحاصلابه  جهیدر نت. (Shakiba et al. 2017)ها متفاوت استپیژنوت نیدر ا سرماتحمل به  یکیاساس ژنت ،دهدنشان می

در یک  .بهره ببرند سرمای دیررس بهارهبهبود تحمل به  یبرا، هاپدر این ژنوتی موجود یکیژنت نوعت ازدهد تا امکان را می نیگندم ا

های متفاوت قرار گرفتند و نشان دادند که مبنای ای ژنوتیپی در گروههای متحمل به سرما در تجزیه خوشهمطالعه بر روی جو، ژنوتیپ

 .  (Visioni et al. 2013)های جو متفاوت استژنتیکی تحمل به سرمای بهاره در ژنوتیپ

در مطالعات  یبیترک ایطور مستقل به یو مولکول یپیفنوت یهاگندم با استفاده از روش یکیمنابع ژنت نیب یکیژنت ییتنوع و واگرا

. (Nazarzadeh et al. 2020; El-Rawy & Hassan 2021; Shabannejad et al. 2022)شده است  یابیارزدیگران نیز 

ی خود روی بررسی تنوع ژنتیکی در گندم در شرایط نرمال و تنش خشکی، در مطالعهShamuyarira et al  (2022)برای مثال 

ندی کردند و سه مولفه ویژه با مجموع توجیح بمهای گندم مورد مطالعه را به سه گروه تقسیپ، ژنوتیSNPبا استفاده از نشانگر 

 SNP ینشانگرهاور کلی استفاده از طبه. کردند ییشناسامال و تنش درصد به ترتیب در شرایط نر 60/68درصد و  87/80تغییرات 

 Thomson) گزارش شده استمناسب  ،مانند گندم ،دهیچیبزرگ و پ یبا ساختار ژنومگیاهان  یکیمطالعه تنوع ژنت در ژهیبه و

ن مانتل استفاده شد. میزان آزمواز  ی فنوتیپی و ژنوتیپیهاداده براساس هاپیژنوت یبندگروهبرای بررسی مطابقت بین  .(2014

( =p 48/0) 01/0( ودر شرایط تنش برابر با =p 37/0) 02/0 ی ژنوتیپی با فنوتیپی در شرایط نرمال برابر بابندروهی بین گهمبستگ

ی ژنوتیپی هاادهبر اساس د هاپژنوتیی یبندتطابق گروه ی غیر معنی دار بودن آزمون مانتل و در نتیجه عدمدهندهشاننتایج ن بود. این

صفات مورد مطالعه در دو شرایط نرمال و تنش سرما، همبستگی  اساسبر هاپیژنوتی بندهگرو که،یحالدر .باشندیمو فنوتیپی 

مطابقت Belete et al. .(2021)و et al Verma .(2019)ی هاافتهی ( را نشان داد. این نتایج با=r 0001/0p,=41/0ی )داریمعن

 گیاهان در فنوتیپی اتو صف DNA ینشانگرها نیب پایین یهمبستگ لیدلبه تواندیمندی فنوتیپی و ژنوتیپی، بگروهعدم تطابق . دارد

تنوع فنوتیپی در گندم تحت تاثیر هر  اشد.ب یصفات کمبودن  طیمح ریتحت تأثدلیل به  واندتمی ی باشد. این همبستگی پایینزراع

 یهااز داده همزمان استفاده ژنوتیپ و فنوتیپ،مکمل  تیماه لیدلبهبنابراین،  .(Nkhoma et al. 2020) ها و محیط استژندو اثر 

 ;Dodig et al. 2010)است  تلاقی نیوالد ییشناسابررسی تنوع ژنتیکی و همچنین  یبرا تریقدرتمند کردیرو ژنوتیپی،و  یپیفنوت

Verma et al. 2019). 
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با   SNPنشانگر 17087اساس برPCoA پلات تجزیه بای -bبندی سلسله مراتبی و خوشه -a. 4شکل

 ژنوتیپ گندم نان  67منشا  -dهای تجزیه ساختار جمعیت و زیرجمعیت -cای، بندی تجزیه خوشهگروه

Figure 4. a-Hierarchical clustering and b- Biplot of the PCoA analysis based on 17,087 SNP 

markers with cluster group, c- sub-populations of struture analaysis and d- orgion of 67 

bread wheat genotypes 

 

و  یپیفنوت یهابا استفاده از داده یکیتنوع ژنت یبررس نیو همچن تیساختار جمع یبررس منظوربهپژوهش  نیا: گیریتیجهن

 یکیتنوع ژنت یهاشاخص محاسبهبهاره انجام شد.  ررسید ینرمال و تنش سرما طیشرا درگندم نان  پیژنوت 67در  SNPنشانگر 

 هیحاصل از تجز جینتا .کارآمد است اریگندم مورد مطالعه بس یهاپیژنوت کینشانگر در تفک نینشان داد که ا ،SNPنشانگر  یبرا

فاصله  نیشتریب سهو  دوشماره  یهاتیجمع ریز. کرد یبندمیتقس تیرجمعیز پنجمورد مطالعه را به  یهاپیژنوت ت،یساختار جمع

a b 

c d 
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مناسبی جهت اصلاح ارقام  سیهتروز تیجمعریزدو  نیا نیاز ب یتلاق نیبا انتخاب والد توانمی جهیرا با هم داشتند. در نت یکیژنت

 یکیگندم تنوع ژنت یهاپیژنوت نینشان داد که ب یکیو ژنت یپیتنوع فنوت یابیارز دست آورد.ب بهاره ررسید یسرما تنش به مقاوم

 یهابا توجه به داده هاپیژنوت نیترو متنوع نیواگراتر عنوان( بهAi-bian) 133و  (NI9814) 128 یهاپیوجود دارد. ژنوت ییبالا

جهت بهبود مقاومت  یاصلاح یهااستفاده در برنامه یبرا یمناسب یدایکاند عنوانبه هاپیژنوت نیا ن،یشناخته شدند. بنابرا ینشانگر

308 (SW MAXI ،)(،Santa) 257 یهاپیژنوت نیا نیب یتلاق که رود. انتظار میشوندمی یبهار معرف ررسید یبه تنش سرما

315 (DISCUSبه )190 یهاپیحساس و ژنوت یهاپیژنوت عنوان (Peking ،)321 (Smuglyanka ،)128 (NI9814 ،)32 

(Kobra plus ،)92 (DH01-32-13 ،)262 (Rannyaya 12 ،)247 (Guberniya ،)138 (BCD 1302/83 ،)182 (NS 

 نیبنابرا. شود جادیا سیحداکثر هتروز سرما،تنش  طیشرادر  پرعملکردمقاوم و  یهاپیژنوت عنوان( بهGoldfield) 335( و 46/90

 .کرد استفاده سرما تنش بهبود جهت در گندم یاصلاح یهابرنامه در یتلاق نیوالد عنوانبه هاپیژنوت نیا از توانمی

 یهمکار و یمعنو ،یمال یتخاطر حما شهید باهنر کرمان بهاه گدانش یهایات گیدلوت یاورنه فهشکداز پژور :سپاسگزاری

  .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار یدر اجرا

 

 منابع

(. مطالعه تنوع ژنتیکی در چهار جمعیت بز کرکی راینی با استفاده از 1389عسکری ناهید، باقی زاده امین، محمدآبادی محمدرضا )

 . 49-56، 5. مجله ژنتیک نوین ISSRنشانگرهای 

بر ارزش های فنوتیپی  TGF3تأثیر ژن  .(1392) سفلایی محمد، محمدآبادی محمد رضا ،فقیه ایمانی سید علی، محمدی فر آمنه

 .125-136(، 4)5. مجله بیو تکنولوژی کشاورزی و ارثی صفات وزن بدن در مرغ بومی استان فارس

مجله علوم دامی (. 1390ی )مطالعه ژنوم گوسفند کرمان یبرا زماهوارهیر یمحمدآبادی محمد رضا کاربرد نشانگرها، محمدی فر آمنه

 .337-344(، 4)42 ایران

گندم نان از  یها پیژنوت یکیتنوع ژنت یابی(. ارز1397) همکاران و یرضاقل دیس ییرفخرایم رضا،یعل یکلستان یعسگر ،ابوذر یاسد

 .183-171 ،(1)11 یدر علوم زراع یطیمح یهابهاره. تنش یتحت تنش سرما کیولوژیزیصفات مهم ف ینظر برخ

 یبرخ یکیتنوع ژنت یابی(. ارز1401آسا ) یمی, ابراهیپور هاد یهروان اسلام, عل یدیهمتا محمدرضا, مج ی, بینژاد مرتض شبان

در  یطیمح یها. تنشرهیچند متغ یآمار یهاهیبا استفاده از تجز رانی( اL Triticum aestivum.گندم نان )  یبوم یهاتوده

 .17-1 ،(1)15 یعلوم زراع

 زهییمختلف گندم بهاره پا یهاپیژنوت یکیتنوع ژنت ی(. بررس1395.)ینعلیحس یفلاح ،یسیع یجرجان ن،یحس یصبور ،یعل یگل

 174-165 ،(20) 8 یزراع اهانی. پژوهشنامه اصلاح گ ISSRبا استفاده از نشانگر  رانیشمال ا
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 و کیولوژیزیمورفوف صفات قیطر از )L Triticum aestivum (.نان گندم ارقام یکیژنت(. 1393الله )عبدالشاهی روح ،میمر  ینظر

 .231-215 ،(1)6 یکشاورز یوتکنولوژیب مجله SSR یمولکول ینشانگرها
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