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Abstract 

Introduction 

Association mapping is a widely utilized approach in crop science for identifying loci associated 

with quantitative traits. Among antibiotic stresses, salinity stress poses a significant challenge to 

global wheat production, severely impacting yield, particularly during sensitive developmental 

stages such as germination.  Exposure to salt stress can inhibit plant growth at various stages and, 

in extreme cases, result in complete crop loss. Consequently, the development and identification 

of salt-tolerant wheat cultivars is a critical strategy for mitigating the adverse effects of salinity 

and sustaining agricultural productivity.  

Materials and Methods 

This study evaluated 64 bread wheat (Triticum aestivum L.) cultivars under three growth 

conditions: control (normal), 60 mM NaCl, and 120 mM NaCl, to simulate increasing levels of 

salt stress. Experiments were conducted during the 2021 cropping season using a simple lattice 

design with two replications at the Genetics Laboratory, Faculty of Agriculture, Urmia 

University. Salinity treatments were administered using sodium chloride (NaCl). A 

comprehensive set of germination and early seedling traits were assessed, including seedling 

length, shoot length, root length, shoot-to-root length ratio, seedling fresh weight, seedling dry 

weight, germination percentage, germination index, germination speed, mean germination speed, 

mean germination time, germination energy, seed vigor, relative germination index, relative 

germination speed, and relative germination energy. Genome-wide association was performed 

using 36361 single nucleotide polymorphism (SNP) markers to identify genetic loci associated 

with these germination-related traits. Association analyses were conducted with TASSEL 5.0 

software, employing a mixed linear model (MLM) method that incorporated principal component 
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analysis (PCA) and Kinship matrices to control for population structure and relatedness. 

Manhattan plots and linkage disequilibrium (LD) plots were produced using R studio version 

4.1.1 to visualize significant marker-trait associations and the underlying genomic architecture. 

 

Results and Discussion 
In this study, a total of 330, 153, and 116 marker-trait associations (MTAs) were identified under 

normal, 60 mM salinity stress, and 120 mM salinity stress conditions, respectively. Under normal 

conditions, 43 significant markers associated with germination indices were predominantly 

located on chromosomes 1B and 7B. Under 60 mM salinity stress 32 key markers were mapped 

to chromosomes 1B, 2B, 6A, 5A and 6B, while under 120 mM salinity stress, 14 important 

markers were identified on chromosomes 1B, 3A and 3B, all linked to control of germination-

related traits. All significant marker sequences were analyzed using the Ensembl Plants Database, 

revealing that MTAs are involved in key biological and molecular processes, including signal 

transduction, kinase signaling pathways, defense responses, and response to biotic stimuli, 

hydrolase metabolism, and polysaccharide binding. Notably, in the 60 mM salinity stress 

condition, pathways related to proline, arginine, and beta-alanine metabolism were implicated. 

Under 120 mM salinity stress, the ABC transporter pathway emerged as particularly relevant.  

 

Conclusion 

The MTAs and metabolic pathways identified in this study provide valuable genetic resources for 

improving salinity tolerance I bread wheat. Following validation in biparental populations and 

further functional assays, these findings can be leveraged in marker-assisted selection and 

breeding programs aimed at enhancing wheat germination and early growth under saline 

conditions.  

 

Keywords: Association mapping, Germination stage, Single nucleotide polymorphisms, Wheat 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



943 

0414، پاییز 9شماره  48تولیدات گیاهی، جلد   

 

 

  363 - 343 (،3) 48، 0414تولیدات گیاهی، 

 
 تولیدات گیاهی 

 
 

https://plantproduction.scu.ac.ir/ 

ISSN (P): 2588-543X; ISSN (E): 2588-5979 

Doi: 10.22055/ppd.2025.47977.2208 

18/10/0419تاریخ دریافت:  

01/01/0419تاریخ پذیرش:   

تحت ارقام گندم نان  زنیهای مرتبط با صفات جوانهشناسی ژنهستیو  ارتباطی یابی نقشه

 شرایط تنش شوری 

 3زاده درویش رضا ، 3پور علی هادی ،0قورمیک طالبی روناک

 

 ، ایرانارومیه ارومیه، دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، ژنتیک و تولید گروهدانشجوی دکتری،  -0

 ، ایرانارومیه ارومیه، دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، ژنتیک و تولید گروه دانشیار، -1

 ، ایرانارومیه ارومیه، دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، ژنتیک و تولید گروه استاد، -9

 

 چکیده

های ژنی کنترل  یابی ارتباطی صفات در بسیاری از گیاهان از جمله گیاهان زراعی با هدف شناسایی مکان نقشه

های اصلی  های غیرزیستی از جمله تنش شوری یکی از چالش گیرد. تنش کنندۀ صفات کمی مورد استفاده قرار می

ه ویژه در مراحل حساس رشد گیاه از خشک بوده که  ب نیمه و خشک مناطق های کشاورزی درروی فعالیت پیش

تواند عملکرد نهایی محصول را تحت  می یار حائز اهمیت است،زنی که در استقرار گیاهچه بس جمله مرحلۀ جوانه

 طول گیاهچه، طول رقم گندم نان بهاره ایرانی از لحاظ صفات 64تأثیر قرار دهد. در پژوهش حاضر واکنش 

 درصد گیاهچه، خشک وزن گیاهچه، تر وزن چه، ریشه طول به چه ساقه طول نسبت چه، ریشه طول چه، ساقه

 زنی، انرژی زنی، میانگین زمان جوانه میانگین سرعت جوانه زنی، جوانه سرعت زنی، جوانه شاخص زنی، جوانه

نسبی در سه شرایط   زنی جوانه انرژی و نسبی زنی جوانه سرعت نسبی، زنی جوانه شاخص بذر، بنیه زنی، جوانه

، در 0411مولار کلرید سدیم، با دو تکرار در قالب طرح لاتیس ساده در سال زراعی  میلی 031و   61شاهد، 

کنترل کنندۀ  های ژنی به منظور شناسایی مکانآزمایشگاه ژنتیک دانشکدۀ کشاورزی دانشگاه ارومیه بررسی شد. 

 افزار نرم با مطالعه مورد صفات ارتباطی یابی شد. نقشه استفاده SNP نشانگر 36360 اززنی،  صفات مرتبط با جوانه

TASSEL 5.0 خطی مدل از گیری بهره با و ( ترکیبیMLM.انجام گرفت )  و  053، 331در پژوهش حاضر تعداد

مولار کلرید سدیم شناسایی شد. در  میلی 031و   61دار به ترتیب در شرایط  شاهد، صفت معنی-ارتباط نشانگر 006

شناسایی شد.  7Bو  1Bهای  زنی در کروموزم های جوانه نشانگر مهم مرتبط با شاخص 43این میان در شرایط شاهد 

کنترل صفات گیاهچه  نشانگر مهم مرتبط با 04و  33مولار به ترتیب تعداد  میلی 031و  61در شرایط تنش شوری 

شناسایی شد. تطابق توالی مربوط به همه  3Bو  1B ،3Aهای  و کروموزم 6Bو  1B ،2B ،6A ،5Aهای  درکروموزم

مورد بررسی قرار گرفت.  Ensembl Plantsدار در مقابل ژنوم رفرنس گندم در پایگاه داده  نشانگرهای معنی

صفت شناسایی شده در فرآیندهای بیولوژیکی و مولکولی مهمی -های نشانگر ها نشان داد که ارتباط بررسی توالی
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های زیستی، متابولیسم  رسانی پروتئین کیناز، پاسخ دفاعی، پاسخ به محرکاز جمله انتقال  پیام، مسیرهای پیام

مولار، مسیرهای مهمی از جمله متابولیسم  میلی 61هیدرولاز، اتصال پلی ساکارید نقش دارند. در شرایط شوری 

 شناسایی شدند. ABCمولار، مسیر انتقال دهنده  میلی 031پرولین، آرژنین، بتا آلانین و در شرایط تنش شوری 

توان پس  صفت و مسیرهای شناخته شده براساس نتایج این مطالعه بسیار حائز اهمیت بوده و می-ارتباطات نشانگر

نژادی و گزینش به کمک  های به یلی، در برنامههای دو والدی و انجام آزمایشات تکم از تأیید نتایج در جمعیت

 نشانگر گیاه گندم این نتایج را مورد استفاده قرار داد.

 ارتباطی  یابی نقشهزنی،  مرحله جوانهگندم، های تک نوکلئوتیدی، چندشکلی: ها کلیدواژه

 مقدمه

غذای انسان بوده که تأمین ترین منبع  اصلی گندم نان

گیرد  در سطح وسیع مورد کشت و کار قرار می

(Alotaibi et al., 2021 .)های گونه دارای گندم 

 درصد 34و  کشت زیر درصد سطح 31 اما است، بسیاری

 Triticum aestivum ۀگون به مربوط آن تولید میزان

L. باشد می (Rahmani et al., 2021) این غله مهم .

میلیون تن در جهان داشته اما تحت  011عملکردی معادل 

مختلف، میزان عملکرد آن کاهش محیطی عوامل  اثر

 (.Singh et al., 2020دهد ) قابل توجهی نشان می

های  ترین چالش توان یکی از اصلیشوری را می

شمار آورد که با توجه به تغییرات ه کشاورزی ب ۀحوز

 Mokarian)اقلیمی خسارات آن در حال افزایش است 

et al., 2021) . غلظت افزایش تنش اسمزی ناشی از

جذب آب توسط  ، برمحیط اطراف ریشهنمک در 

-میها  بسته شدن روزنه سببمنفی گذاشته و  اثر ریشه

گیاهان در مراحل (. Rahnama et al., 2010)گردد 

ابتدایی رشد حساسیت بیشتری نسبت به شوری نشان 

منفی تنش شوری بر روی  اثردهند که این امر به علت  می

توده گیاه بیان شده که در ادامه عملکرد نهایی  زیست

 ,.Chaurasia et al)دهد  قرار می تأثیرگیاه را تحت 

ها  برگ ۀبر رشد و توسعنامطلوبی شوری اثر . (2020

داشته و منجر به کاهش فتوسنتز و در نهایت عملکرد گیاه 

پذیری آسیب (.Rahnama et al., 2014شود ) می

ها بیشتر  ها در مقابل تنش شوری، نسبت به ریشه برگ

میزان  افزایش همچنین(. Razaghi et al., 2022است )

 نیز زنی بر پنجه نامطلوبی اثردر ادامه مراحل رشد  شوری

دهد  می کاهش را محصول عملکرد و در نهایت داشته

(Liu et al., 2018.)  منجر به  تواندمیشوری تنش

 ,.Singh et alشود ) درصدی عملکرد گندم  41کاهش 

 ۀمرحل یک به محدود شوری اثرات منفی تنش (.2020

 شدتمانند عواملی  تأثیرتحت  و نبوده رشدی در گیاه

مختلف  مراحل گیاه، تحمل میزان تنش، نوع تنش،

 کندتغییر می گیاهی اندام و بافت نوع رشدی،

(Hussain and Rehman, 1997.) که باتوجه به این

باشد، توجه  میدانه نژادگران، عملکرد هدف نهایی به

کمتری به درک ساختار ژنتیکی تحمل به تنش در 

داشتن این امر منجر به  و مراحل ابتدایی رشد شده

در این مراحل نسبت  ترضعیف و درک محدود یاطلاعات

 ,.Hasseb et alبه مراحل پایانی رشد شده است )

ترین مراحل رشدی  زنی از حساس جوانه ۀمرحل(. 2022

های مختلف از جمله تنش شوری  گیاه نسبت به تنش

مشخص  (.Dowlat Abadi et al., 2019)باشد  می

با افزایش غلظت  ،زنی بذر درصد و سرعت جوانه شده

بر روی گیاهان زراعی مطالعات یابد.  کاهش میشوری 

و  چه ساقهطول  صفاتی مانند که مشخص نمودهمختلف 

ساقه ‌ها و همچنین نسبت چه، وزن خشک این اندام ریشه

 توجهی قابلطور  بهبا افزایش میزان شوری  ،به ریشه

یابد. همچنین ساقه نسبت به ریشه حساسیت  کاهش می

از  (.Namvar et al., 2018بیشتری به شوری دارد )

زنی  تنش شوری جوانهسمیت یونی ناشی از  طرف دیگر

نماید و در  انداخته یا از آن جلوگیری میتأخیر بذر را به 

 Hassebشود ) نهایت منجر به محدود شدن رشد گیاه می

et al., 2022.) توجه به سرعت افزایش جمعیت و نیاز  با
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به گیاهان به تولید غذای بیشتر، نیاز به افزایش تحمل 

 ,Munns and Giliham) ضروری استشوری 

2015).  

های متحمل  گزینش ژنوتیپفرسا بودن طاقت به دلیل

استفاده از  ،به شوری از طریق صفات مورفولوژیک

 های مولکولی مانند گزینش به کمک نشانگر  روش

 گرفته نظر در مناسب جایگزین یک عنوان به تواند می

 صفات ژنی های مکان(. Hasseb et al., 2022) شود

شده گزارش زراعی گیاهان از بسیاری در اقتصادی مهم

QTLچندین. اند
0
 گیاهان در شوری به تحمل با مرتبط  

است  شده شناسایی گندم و جو مختلف از جمله برنج،

(Ma et al. 2006; Xue et al., 2009; Rajendran 

et al., 2009.) هم که  ی استگیاه گندم از جمله گیاهان

زایشی مورد مطالعه قرار  هم رشد رویشی و ۀدر مرحل

 Chaurasia et al., 2021; Alotaibi et)گرفته است 

al., 2021.) ارزیابی تحمل به تنش شوری در  ۀدر مطالع

 40ترتیب  بهدر گندم   زنی و مرحلۀ گیاهچه مرحلۀ جوانه

در . (Ma et al., 2006) شدندشناسایی  QTL 90و 

ژنوتیپ گندم بهاره در  001بر روی  که ای دیگرمطالعه

 1889زنی و استقرار گیاهچه، با استفاده از  جوانه ۀمرحل

SNPنشانگر 
دار در  نشانگر معنی 090، تعداد انجام شد 1

دار تحت شرایط تنش  نشانگر معنی 19و شاهد شرایط 

 Hasseb et) شناسایی کردندمولار  میلی 005شوری 

al., 2022). نمونه گندم  919دیگری بر روی  ۀدر مطالع

های پیشرفته و  شمال، لاینهای بومی توده ۀزمستان

لاین دابل هاپلوئید گندم در دو  051های مدرن و  گونه

و شاهد تحت دو شرایط  ای، زنی و گیاهچه جوانه ۀمرحل

به واکنش مکان برای صفات مرتبط با  113 تنش شوری،

های تحمل به تنش شناسایی شد  تنش شوری یا شاخص

 SNP 88و  شاهددار در شرایط  معنیSNP  01که شامل 

 (.Li et al., 2020دار در شرایط تنش شوری بود ) معنی

کنترل  های ژنی شناسایی مکانا هدف بحاضر مطالعه 

                                                           
1- Quantitative Trait Loci 
2- Single-Nucleotide Polymorphism 

 در زنی جوانه های ای و شاخص صفات گیاهچه ۀکنند

  .اجرا شد نانارقام گندم 

 

 ها مواد و روش

و   شاهدرقم گندم نان تحت سه شرایط  14تعداد 

در قالب کلرید سدیم مولار  میلی 011و   11تنش شوری 

، در آزمایشگاه ژنتیک 0411طرح  لاتیس ساده در سال 

کشاورزی دانشگاه ارومیه ارزیابی شدند.  ۀگیاهی دانشکد

های مورد استفاده در این مطالعه ارائه شده  ژنوتیپ ۀشجر

. به منظور اجرای آزمایش، ابتدا (0 تکمیلی )جدول است

بذر از هر ژنوتیپ، با استفاده از هیپوکلرید  15تعداد 

سدیم ضدعفونی و سپس بذور هر ژنوتیپ در داخل 

دیش روی کاغذ صافی قرار داده شدند. برای سطح  پتری

از آب مقطر استفاده شد. محلول شوری با حل شاهد 

گیری با  کردن مقدار مشخصی سدیم کلرید و اندازه

برای  Az-86505مدل هدایت سنج استفاده از دستگاه 

کلرید  مولار میلی 011و  11هر دو سطح تنش شوری 

لیتر به هر یک  میلی 8تهیه گردید. سپس به مقدار  سدیم

ها به داخل  دیش . پتریشدها اضافه  دیش از پتری

درجه سلسیوس با تناوب  15ژرمیناتور با درجه حرارت 

ساعت تاریکی انتقال داده  8ساعت روشنایی و  01نوری 

شدند. شمارش بذور جوانه زده به مدت یک هفته، 

 پایان . درشدصورت روزانه  در ساعت مشخصی انجام  به

 طول چه، ساقه طول گیاهچه، صفات طول آزمایش

و  تر وزن ،چه ریشه به چه ساقه طول سبتن چه، ریشه

زنی،  جوانه شاخص زنی،‌جوانه درصد گیاهچه، خشک

شاخص  بذر، ۀزنی، بنی جوانه انرژی زنی، جوانه سرعت

زنی نسبی و انرژی  زنی نسبی، سرعت جوانه جوانه

 گیری اندازه منظور به. شدند گیری اندازه زنی نسبی، جوانه

 01 دمای با آون در ساعت 14 ها نمونه خشک، وزن

 .شدند داده قرار سلسیوس درجه

مورد مطالعه در  یها پیژنوت یپیژنوت یها یابیارز

 Alipour etانجام شد ) کایکانزاس آمر یالتیدانشگاه ا

al., 2017یها (. باتوجه به متفاوت بودن تعداد نمونه 
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مورد  یها پیژنوت یاولیه، برا ۀمورد مطالعه با مطالع

  UNEAKها با استفاده از SNP یفراخوان ،یبررس

GBS pipeline (Lu et al., 2013)از  ی، که بخش

است، انجام شد  TASSEL 4.0 یکیوانفورماتیبسته ب

(Bradbury et al., 2007 در ادامه .)SNPبا  ییها

از  شتریدرصد، داده گمشده ب 01از  شتریب یتیگوسیهتروز

 یادرصد بر 5کمتر از   یجزئ یآلل یدرصد و فروان 11

مطالعه  نیشدند. در ا مثبت حذف  یخطا جیکاهش نتا

مربوط به هر جفت نشانگر و آماره   یوستگیعدم تعادل پ

r2 کل ژنوم  یطور جداگانه و برا هر کروموزوم به یبرا

. دیمحاسبه گرد TASSEL 5.0افزار  با استفاده از نرم

 ییصرفاً از نشانگرها یوستگیعدم تعادل پ نییتع یبرا

 رمشخص داشتند. د یاستفاده شد که مکان کروموزوم

در  یصفات مورد بررس  یارتباط یابی برای نقشه تینها

 011و  11 یشاهد و شور طیتحت شرا یزن جوانه ۀمرحل

 TASSEL 5.0افزار  از نرم میسد دیکلر مولار یلیم

مخلوط  یمنظور از روش مدل خط نیاستفاده شد. به ا

(MLM با استفاده از )یها سیماتر  PCA   وKinship ،

ارتباط  نییتع یبرا یدار یمعن ۀتاناستفاده شد. حد آس

درنظر  -log p-value≥3نشانگر با صفت براساس 

 گرفته شد.

دار  های معنیSNPهای نواحی اطراف همه  توالی

 Ensemblمرتبط باصفات مورد بررسی از پایگاه داده 

Plants ژنوم گندم ) 0/0 ۀبراساس نسخIWGSC 

RefSeq v1.1شناسی هر ژن ( به دست آمد. هستی

انتخاب شده از سه دیدگاه عملکرد مولکولی، فرآیند 

 Ensemblبیولوژیکی و اجزای سلولی از پایگاه داده 

Plants  استخراج شد(https://plants.ensembl.org.) 

 

 نتایج و بحث

 استفادهمورد  SNP نشانگر 91910 ،مطالعه این در

با  D ژنوم وبیشترین  نشانگر 08849با  Bژنوم  قرار گرفت.

)شکل  نشانگر را داشتند تعداد کمتریننشانگر 9308

 مکان هشد استفاده نشانگر 105 تعداد همچنین. (0تکمیلی 

نشانگر  533. از تعداد (A0 شکل) ی نداشتندمشخص

، Bنشانگر در ژنوم  A ،915نشانگر در ژنوم  145دار،  معنی

نشانگر بدون موقعیت  1و تعداد  Dنشانگر در ژنوم   49

-بیشترین تعداد ارتباط نشانگر 7A. همچنین کروموزم بود

یابی ارتباطی  . نقشه(B0 )شکل را داشتدار معنیصفت 

 د.صورت جدا از هم انجام شه برای هر سه شرایط ب

 برای شرایط شاهدیابی ارتباطی  نقشه
دار با استفاده از صفت معنی-ارتباط نشانگر 991تعداد  

-ارتباط نشانگر 059شناسایی شد؛ تعداد  MLMروش 

و  Bارتباط مربوط به ژنوم  A ،051صفت مربوط به ژنوم 

بود. دو صفت نسبت طول  Dارتباط مربوط به ژنوم   10

 34و  35 چه و وزن تر گیاهچه به ترتیب با چه به ریشه ساقه

صفت و صفات -ارتباط، بیشترین تعداد ارتباط نشانگر

طول گیاهچه و بنیۀ بذر هر کدام با یک ارتباط و طول 

چه هر کدام با دو ارتباط، کمترین تعداد  چه و ساقه ریشه

 صفت را داشتند. -ارتباط نشانگر

صفت بر روی -تعداد چهار ارتباط نشانگر

وزن خشک  برای صفت 7Bو  3A ،5Aهای  کروموزم

دار  شناسایی شد. برای صفت وزن تر گیاهچه ارتباط معنی

دیده شد.  7Aو  1A ،1B ،5Aهای  بر روی کروموزم

های  مکان بر روی کروموزم 98زنی  برای درصد جوانه

1A ،1B ،2A ،2B ،2D ،3A ،3B ،4A ،4B ،5A ،

6A ،7A  7وB مکان  91زنی  و برای صفت انرژی جوانه

، 1A ،1B ،2B ،2D ،3A ،3B های بر روی کروموزم

4A ،5A ،6A ،7A  7وB  شناسایی شد. همچنین در

دار بر روی  ارتباط معنی 90زنی  جوانه ارتباط با شاخص

، 1A ،1B ،2B ،2D ،3A ،3B ،3D ،4Aهای  کروموزوم

5A ،6A ،7A  7وB 11زنی،  و در رابطه با سرعت جوانه 

، 1A ،1Bهای  صفت برروی کروموزم-ارتباط نشانگر

2B ،2D ،3A ،3D ،5A ،7A  7وB  .شناسایی شد 

برای هر کدام از صفات بنیه بذر و طول گیاهچه یک 

چه  ، برای صفات طول ریشه2Aارتباط بر روی کروموزم 

و برای  3Bارتباط بر روی کروموزم  1چه هر کدام  و ساقه

ارتباط بر روی  35چه  چه به ریشه صفت  نسبت طول ساقه

https://plants.ensembl.org/
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، 1A ،1B، 1D ،2A ،2B ،3A ،3B ،4Aهای  کروموزم

4B ،5A ،5B ،6A ،6B ،6D ،7A ،7B  7وD  شناسایی

 (.1و شکل  0شد )جدول 

مولار  میلی 61یابی ارتباطی برای شرایط  نقشه

 کلرید سدیم
-صفت معنی-ارتباط نشانگر 059در این شرایط تعداد 

-دار شناسایی شد. بیشترین و کمترین تعداد ارتباط نشانگر

بود.  Dو ژنوم  Bترتیب مربوط به ژنوم  بهدار  صفت معنی

ارتباط  009چه با  چه به ریشه صفت نسبت طول ساقه

صفت و صفات سرعت -بیشترین تعداد ارتباط نشانگر

زنی نسبی  زنی، سرعت جوانه زنی نسبی، انرژی جوانه جوانه

چه با یک ارتباط، کمترین تعداد ارتباط  و طول ریشه

 ص دادند.صفت را به خود اختصا-نشانگر

-ارتباط نشانگر 05برای صفت وزن تر گیاهچه تعداد 

و  1A ،1B ،3A ،4B ،6Bهای  صفت بر روی کروموزم

7A ارتباط نشانگر 08زنی  و برای صفت شاخص جوانه-

، 1A ،1B ،2B ،3A ،3Bهای  صفت بر روی کروموزم

5A ،7A  7وB  شناسایی شد. در ارتباط با صفت درصد

 3Bو  1Bهای  زنی، سه ارتباط بر روی کروموز جوانه

زنی، انرژی  شناسایی شد. برای صفات سرعت جوانه

چه،  زنی نسبی و طول ریشه زنی نسبی، سرعت جوانه جوانه

، 5Aهای  هر کدام یک ارتباط به ترتیب بر روی کروموزم

2A ،7B  7وD چه  چه به ریشه قهو صفت نسبت طول سا

، 1A ،1B ،1D ،2Aهای  ارتباط بر روی کروموزم 009

2B ،2D ،3A ،3B ،4A ،4B ،5A ،5B ،6A ،6B ،7B 

 (.9و شکل  1شناسایی شد )جدول  7Dو 

 

 

 
A 

 
ارتباط  تعداد نمودار( ب) ها، کروموزوم سطح در مطالعه این در استفاده مورد SNP نشانگرهای نمودار( الف) -0شکل

 ژنوم هر در صفت-نشانگر

Figure 1. (A) Diagram of SNP markers used in this study at the level of chromosomes, (B) Diagram of 

number of MTAs per chromosome in each genome 
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 031یابی ارتباطی برای شرایط  نقشه

 کلرید سدیم مولار میلی
صفت -ارتباط نشانگر 001در این شرایط تعداد 

به ترتیب بیشترین   Dو  Bدار شناسایی شد. ژنوم معنی

و کمترین تعداد ارتباط را داشتند. همچنین بیشترین 

ارتباط مربوط به صفت  11صفت با  -ارتباط نشانگر

چه و کمترین تعداد ارتباط با یک ارتباط  طول ریشه

زنی  زنی، سرعت جوانه مربوط به صفات درصد جوانه

و وزن خشک گیاهچه بود که به ترتیب بر روی 

قرار داشت. دو ارتباط  3Dو  6B ، 4Aهای  کروموز

برای هرکدام از صفات؛ وزن تر گیاهچه بر روی 

زنی بر روی  ، انرژی جوانه3B ،7Dهای  کروموزم

زنی بر روی  ، شاخص جوانه6Bو  3Dهای  کروموزم

چه به  هو نسبت طول ساق 5Aو  3Dهای  کروموزم

شناسایی  4Aو  2Bهای  چه بر روی کروموزم ریشه

-ارتباط نشانگر 00شد. برای صفت طول گیاهچه 

، 1A ،1B ،2Dهای  دار بر روی کروموزمصفت معنی

3A  3وB  شناسایی شد. همچنین در ارتباط با صفت

صفت بر -ارتباط نشانگر 09زنی نسبی  انرژی جوانه

، 1A ،3B ،3D ،4A ،4B ،6Bهای  روی کروموزم

7A  7وB ارتباط  01 زنی نسبی و صفت شاخص جوانه

، 1B ،2B ،3Bهای  صفت بر روی کروموزم-نشانگر

4A ،4B ،5B ،6B ،6D ،7A  7وB  .مشاهده شد

ارتباط بر  ششزنی نسبی نیز  برای صفت سرعت جوانه

و صفت  4Bو  1D ،2A ،2Bهای  روی کروموزم

، 1Aهای  ارتباط بر روی کروموزم 11چه  طول ریشه

1B ،2D ،3B ،4A ،5B  7وB  شناسایی شد. در

ارتباط بر روی  01چه  هارتباط با صفت طول ساق

و  7Aو  3A ،3B ،3D ،4A ،4Bهای  کروموزم

ارتباط بر  دوچه  به ریشه چه ساقهصفت نسبت طول 

شناسایی شد. بر روی  4Aو  2Bهای  روی کروموزم

، 1A ،1B ،3A ،3B ،4A ،4B ،5Bهای  کروموزم

6B  7وA  صفت در ارتباط -ارتباط نشانگر 10تعداد

 (.4و شکل  9با صفت بنیه بذر شناسایی شد )جدول 

واریته  040واریته مدرن و  81روی  در آزمایشی

و بدون تنش بومی گندم زمستانه تحت دو شرایط 

-ارتباط نشانگر 14زنی،  تنش شوری در مرحله جوانه

وی سه ارتباط ر میانکه در این صفت مشاهده شدند 

زنی  برای شاخص جوانه 7Bو  2B ،6Bهای  کروموزم

برای  7Bو  6Bهای  نسبی و دو ارتباط روی کروموزم

 ,.Liu et al) زنی نسبی شناسایی شد انرژی جوانه

نشانگر  1889دیگری که با استفاده از  ۀ. مطالع(2018

SNP  ژنوتیپ گندم بهاره تحت دو  009بر روی

 مولار میلی 005و تنش شوری )بدون تنش شرایط 

 43و  51ترتیب تعداد  ( انجام گرفت، بهکلرید سدیم

دار شناسایی شد که صفت معنی-ارتباط نشانگر

 Dدرصد( مربوط به ژنوم  9کمترین تعداد ارتباط )

برای صفات طول  QTLبدون تنش دو بود. در شرایط 

 QTL 05و چه  ساقهچه به  و نسبت طول ریشه چه ساقه

زنی و در شرایط تنش شوری  برای صفت سرعت جوانه

برای طول  QTL دوزنی،  برای درصد جوانه QTL نه

زنی شناسایی  و سرعت جوانهچه  ساقهچه، طول  ریشه

 051 ای رویمطالعهدر (. Hasseb et al., 2022شد )

نمونه گندم زمستانه، تحت  919لاین دابل هاپلوئید و 

 88و  01و تنش شوری، به ترتیب بدون تنش شرایط 

SNP بدون که در شرایط  شدنددار شناسایی  معنی

 چهارزنی  در ارتباط با صفات سرعت جوانهتنش 

 04چه  ارتباط، طول ریشه 04 چه ساقهارتباط، طول 

ارتباط و در شرایط تنش  11ارتباط و طول گیاهچه 

 08زنی  شوری در ارتباط با صفات سرعت جوانه

 05چه  ارتباط، طول ریشه 99چه  ساقهل ارتباط، طو

 Li et) مشاهده شدارتباط  01ارتباط و طول گیاهچه 

al., 2021). 
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شاهد شرایط در ایرانی نان گندم رقم 64 در زنی جوانه مرحله در صفت-نشانگر ارتباطات تعداد و ژنی مکان -0جدول   

Table 1. Locus and number of marker-trait associations at the germination stage in 64 Iranian bread 

wheat cultivars under normal conditions 

Number of 

SNPs 
Chromosome Trait 

4 3A,5A,7B Dry weight 
94 1A,1B,5A,7A Fresh weight 
38 1A,1B,2A,2B,2D,3A,3B,4A,4B,5A,6A,7A,7B Germination percentage 
36 1A,1B,2B,2D,3A,3B,4A,5A,6A,7A,7B Germination energy 
37 1A,1B,2B,2D,3A,3B,3D,4A,5A,6A,7A,7B Germination index 
20 1A,1B,2B,2D,3A,3D,5A,7A,7B Germination rate 
1 2A Plant length 
2 3B Root length 
2 3B Shoot length 

95 1A,1B,1D,2A,2B,3A,3B,4A,4B,5A,5B,6A,6B,6D,7A,7B,7D The ratio of shoot to root length 
1 2A Seed vigor 

 

 شرایط در ایرانی نان گندم رقم 64 در زنی جوانه مرحله در صفت-نشانگر ارتباطات تعداد و ژنی مکان -3جدول 

سدیممولار کلرید  میلی 61  

Table 2. Locus and number of marker-trait associations at the germination stage in 64 Iranian bread 

wheat cultivars under 60 mM NaCl conditions 

Number of 

SNPs 
Chromosome Trait 

15 1A,1B,3A,4B,6A,6B,7A Fresh weight 
18 1A,1B,2B,3A,3B,5A,7A,7B Germination Index 
3 1B,3B Germination percentage 
1 5A Germination rate 
1 2A Relative germination energy 
1 7B Relative germination rate 
1 7D Root length 

113 1A,1B,1D,2A,2B,2D,3A,3B,4A,4B,5A,5B,6A,6B,7B,7D The ratio of shoot to root length 

 

 031شرایط  در ایرانی نان گندم رقم 64 در زنی جوانه مرحله در صفت-نشانگر ارتباطات تعداد و ژنی مکان -3جدول 

مولار کلرید سدیم میلی  

Table 3. Locus and number of marker-trait associations at the germination stage in 64 Iranian bread 

wheat cultivars under 120 mM NaCl stress conditions 
Number of SNPs Chromosome Trait 

1 4A Dry weight 
2 3B,7D Fresh weight 
2 3D,6B Germination energy 
2 3D,5A Germination index 
1 6B Germination percentage 
1 3D Germination rate 

11 1A,1B,2D,3A,3B Plant length 
12 1A,3B,3D,4A,4B,6B,7A,7B Relative germination energy 
15 1B,2B,3B,4A,4B,5B,6B,6D,7A,7B Relative germination index 
5 1D,2A,2B,4B Relative germination rate 

20 1A,1B,2D,3B,4A,5B,7B Root length 
12 3A,3B,3D,4A,4B,7A Shoot length 
2 2B,4A The ratio of shoot to root length 

27 1A,1B,3A,3B,4A,4B,5B,6B,7A Seed vigor 
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 خارجی به داخلی های دایره. شاهد شرایط در ژنوم هر در کروموزوم هر در صفت-ارتباطات نشانگر  تعداد نمودار -3 شکل

 درصد ،(FWG)زنی  جوانه مرحله در گیاهچه تر وزن ،(DWG) زنی جوانه مرحله در گیاهچه خشک وزن (A) دهنده نشان

 مرحله در گیاهچه طول (B) ،(GR)زنی  جوانه سرعت و (GI) زنی جوانه شاخص ،(GE)زنی  جوانه انرژی ،(GP)زنی  جوانه

ساقه  طول نسبت و (SLG) زنی جوانه مرحله چه در ساقه طول ،(RLG)زنی  جوانه مرحله در ریشه چه طول ،(PLG)زنی  جوانه

 چین نقطه قرمز خطوط و اند شده رسم دایره ترین بیرونی در ها کروموزوم.هستند (SV) بذر بنیه و (SLG/RLG) ریشه چه به چه

 سطح در ژنوم با مرتبط هایSNP دهنده نشان قرمز نقاط. هستند log p-value>3- در داری معنی سطح دهنده نشان نازک

 .هستند110/1 احتمال

Figure 2. Diagram of number of MTAs per chromosome in each genome at normal condition. Inner to outer 

circles represents, (A) seedling dry weight at germination stage (DWG), seedling fresh weight at germination 

stage (FWG), germination percentage (GP), germination energy (GE), germination index (GI) and germination 

rate (GR), (B)  seedling plant length at germination stage (PLG), root length at germination stage (RLG), shoot 

length at germination stage (SLG) and the ratio of the length of the shoot to the root (SLG/RLG) and seed vigor 

(SV). Chromosomes are plotted at the outmost circle and thin dotted red lines indicate significant level at -log p-

value>3. Red dots indicate genome-wide significantly associated SNPs at 0.001 probability level. 

 

  
 های دایره. مولار کلرید سدیم میلی 61 شرایط در ژنوم هر در کروموزوم هر صفت در-نشانگرارتباطات  تعداد نمودار -3 شکل

 در گیاهچه تر وزن ،(DWG)زنی  جوانه مرحله در گیاهچه خشک وزن( A: )هستند زیر موارد دهنده نشان خارجی به داخلی

 ساقه طول ،(RLG)زنی  جوانه مرحلۀ در چهریشه  طول ،(PLG)زنی  جوانه مرحله در گیاهچه طول ، (FWG)زنی جوانه مرحله

زنی  جوانه نسبی انرژی( B) ،(SV)بذر  بنیه و (SLG/RLG) چه ریشه به چه ساقه طول نسبت و  (SLG)زنی جوانه مرحلۀ چه در

(RGE)، زنی  جوانه نسبی شاخص(RGI)، زنی  جوانه نسبی سرعت(RGR)، زنی جوانه انرژی (GE)، زنی  جوانه شاخص(GI)، 

 چین نقطه قرمز خطوط و اند شده رسم دایره ترین بیرونی در ها کروموزوم(GR). زنی جوانه سرعت و (GP) زنی جوانه درصد

 احتمال سطح در ژنوم با مرتبط هایSNP دهنده نشان قرمز نقاط. هستند log p-value>3- در داری معنی سطح نازک بیانگر

 .هستند 110/1

Figure 3. Diagram of number of MTAs per chromosome in each genome at 60mM salinity stress. Inner to outer 

circles represents, (A) seedling dry weight at germination stage (DWG), seedling fresh weight at germination 

stage (FWG), seedling plant length at germination stage (PLG), root length at germination stage (RLG), shoot 

length at germination stage (SLG) and the ratio of the length of the shoot to the root (SLG/RLG) and seed 

vigor(SV), (B) relative germination energy (RGE), relative germination index (RGI), relative germination 

rate(RGR), germination energy (GE), germination index (GI), germination percentage (GP) and germination rate 

(GR). Chromosomes are plotted at the outmost circle and thin dotted red lines indicate significant level at -log p-

value>3. Red dots indicate genome-wide significantly associated SNPs at 0.001 probability level. 

A B 

B 
A 
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. مولار کلرید سدیم میلی 031 شرایط در ژنوم هر در کروموزوم هر صفت در-ارتباطات نشانگر تعداد نمودار -4 شکل

 تر وزن ،(DWG)زنی  جوانه مرحله در گیاهچه خشک وزن( A: )هستند زیر موارد دهنده نشان خارجی به داخلی های دایره

 سرعت ،(GP)زنی  جوانه درصد ،(GI)زنی  جوانه شاخص ،(GE) زنی جوانه انرژی ، (FWG)زنی جوانه مرحله در گیاهچه

 شاخص ،(RGE)زنی  جوانه نسبی انرژی ،(PLG)زنی  جوانه مرحله در گیاهچه طول (B) ،(SV)بذر  بنیه و (GR) زنی  جوانه

 چه در ساقه طول ،(RLG)زنی  جوانه مرحله در ریشه چه ، طول(RGR)زنی  جوانه نسبی ، سرعت(RGI)زنی  جوانه نسبی

 و اند شده رسم دایره ترین بیرونی در ها کروموزوم (SLG/RLG). ریشه چه به ساقه چه طول نسبت و  (SLG)زنی جوانه مرحله

 هایSNP دهنده نشان قرمز نقاط. هستند log p-value>3- در داری معنی سطح نشان دهنده نازک چین نقطه قرمز خطوط

 .هستند 110/1 احتمال سطح در ژنوم با مرتبط

Figure 4. Diagram of number of MTAs per chromosome in each genome at 120mM salinity stress. Inner to outer 

circles represents, (A) seedling dry weight at germination stage (DWG), seedling fresh weight at germination 

stage (FWG), germination energy (GE), germination index (GI), germination percentage (GP), germination rate 

(GR) and Seed vigor (SV), (B) seedling plant length at germination stage (PLG), relative germination energy 

(RGE), relative germination index (RGI), relative germination rate (RGR), root length at germination stage 

(RLG), shoot length at germination stage (SLG) and the ratio of the length of the shoot to the root (SLG/RLG). 

Chromosomes are plotted at the outmost circle and thin dotted red lines indicate significant level at -log p-

value>3. Red dots indicate genome-wide significantly associated SNPs at 0.001 probability level. 

 

  شناسیهستی

 991زنی  جوانه ۀدر مرحل شاهدتحت شرایط 

ه در شناسایی شد کدار  معنیصفت -ارتباط نشانگر

تروپ شناسایی شد که وپلیو نشانگر مهم  41این بین 

 6Aو  1B ،7A ،7B ،2Bهای  بیشتر روی کروموزم

و  1B های قرار داشتند. نشانگرهای واقع در کروموزم

7Bدرصد  زنی مانند های جوانه ، در کنترل شاخص

زنی و  زنی، شاخص جوانه زنی، انرژی جوانه جوانه

ند. نشانگرهای واقع در زنی نقش داشت سرعت جوانه

با کنترل وزن تر گیاهچه در ارتباط  7Aکروموزم 

صفت مسئول -د. برخی از این ارتباطات نشانگربودن

فرآیندهای بیولوژیکی و مولکولی مهمی از جمله 

، DNAوی ، رونویسی از الگپیام انتقال 

فسفوریلاسیون پروتئین، کاتابولیت پروتئین وابسته به 

پروتئین، و اتصال یوبیکوئیتین، پروتئولیز، تا شدن 

و  پروتئین کینازرسانی پیام پاسخ به گرما، مسیر 

، ATPاتصال و فعالیت هیدرولیز ، فعالیت کیناز

. از فرآیند کاتابولیت لیپید هستندو  ADPل ااتص

توان به نشانگر  جمله نشانگرهای پلیوتروپ می

rs2448 زنی،  در ارتباط با صفات درصد جوانه

زنی و سرعت  زنی، انرژی جوانه شاخص جوانه

، ATPaseمرتبط با انتقال کمپلکس  زنی جوانه

صفات درصد  در ارتباط با  rs38272نشانگر 

زنی و  زنی، انرژی جوانه زنی، شاخص جوانه جوانه

زنی مرتبط با اتصال پروتئین،  جوانه سرعت

در ارتباط با  rs41615و rs41616نشانگرهای 

زنی و انرژی  زنی، شاخص جوانه صفات درصد جوانه

ها و  زنی مرتبط با یوبیکوئینه کردن پروتئین جوانه

در ارتباط با  rs26515اتصال پروتئین، نشانگر 

ه زنی مرتبط با یوبیکوئین صفات درصد و انرژی جوانه

B A 
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در ارتباط با دو  rs674کردن پروتئین و نشانگر  

و  ATPزنی مرتبط با اتصال  شاخص و انرژی جوانه

تکمیلی  )جدولفعالیت برخی کینازها، اشاره کرد 

1.) 

، در شاهددار در شرایط  توالی نشانگرهای معنی

بررسی شده و مسیرهای مختلفی  Davidپایگاه داده 

از جمله متابولیسم سیستئین و متیونین، متابولیسم 

گلوتاتیون، متابولیسم سولفور، متابولیسم اینوسیتول 

متابولیسم  فسفات، متابولیسم گلیسرولیپید،

گلیسروفسفولیپید، بیوسنتز کوفاکتورها، بیوسنتز 

 شناسایی شدپیام رسانی سیستم  و اسیدهای آمینه

 .(4ول )جد

 059 ،مولار میلی 11تحت شرایط تنش شوری 

شناسایی شد که در دار  معنیصفت -ارتباط  نشانگر

تروپ شناسایی شد که ونشانگر مهم و پلی 91این بین 

 6Bو  1B ،2B ،6A ،5Aهای  بیشتر روی کروموزم

دار در این قسمت، در  قرار داشتند. نشانگرهای معنی

ای دخیل بودند. این ارتباطات  کنترل صفات گیاهچه

صفت مسئول فرآیندهای بیولوژیکی و -نشانگر

، ADPپاسخ دفاعی، اتصال مولکولی مهمی از جمله 

، فعالیت DNAاتصال به اسید نوکلئیک و 

فعالیت سولفوترانسفراز، فرآیند متابولیک لیپید، 

کانال و اکسیدوردوکتاز، فرآیند کاتابولیک وابسته 

به یوبیکوئیتین، یوبیکوئیتنه کردن پروتئین، پاسخ به 

. از های زیستی و اتصال کالمودولین هستند محرک

ترین نشانگرهای مرتبط با صفات در این شرایط  مهم

مربوط به صفت وزن  rs49117توان به دو نشانگر  می

ط با اتصال پروتئین و نشانگر تر گیاهچه و مرتب

rs2448 زنی و مرتبط  مربوط به صفت شاخص جوانه

)جدول  ، اشاره کرد ATPaseبا انتقال کمپلکس 

 (.9تکمیلی 

دار در شرایط تنش شوری  توالی نشانگرهای معنی

بررسی شده و  Davidمولار، در پایگاه داده  میلی 11

، متابولیسم آرژنین و RNAمسیرهای تخریب 

لین، متابولیسم بتا آلانین و مسیرهای متابولیکی پرو

حرکتی هستند  گیاهان موجودات بیشناسایی شد. 

های زیست محیطی بسیاری از جمله  که با چالش

های  سازوکارهای غیرزیستی مواجه هستند.  تنش

مولکولی مختلف برای افزایش تحمل به این 

های محیطی وجود دارد. مسیرهای متابولیکی  تنش

گیاه به تحمل مختلف نقش مثبتی در پاسخ به تنش و 

 Qari and) های شوری و خشکی دارند تنش

Tarbiyyah, 2021 .) ،آرژنین منجر به افزایش رشد

عملکرد و ترکیبات شیمیایی در گیاه گل گاو زبان 

ی تحت شرایط تنش شوری شده و در واقع هند

 Ahmed) دهد اثرات منفی تنش شوری را کاهش می

et al., 2020.)  مطالعات نشان داده که کاربرد

زنی و  آرژنین در شرایط تنش شوری، کاهش جوانه

رشد جوانه را کاهش داده و اثرات شوری را تنظیم 

پرولین یک (. Badi et al., 2018) کند می

غیرسمی بوده و در بسیاری از گیاهان در اسمولیت 

ای  طور قابل ملاحظهه شرایط تنش شوری و خشکی ب

در (. Mattioni et al., 1997)یابد میافزایش 

 پرولین مقدار رقم گندم، 91دیگری روی  ۀمطالع

 مطالعه مورد گندم رقم 91 تمام تحت تنش شوری در

 نرمال شرایط با مقایسه در توجهی قابل طور به

 پرولین تجمع شوری، به متحمل ارقام. داشت افزایش

 با مقایسه در تنش به واکنش در را بیشتری بسیار

 کلیدی نقش ۀدهند نشان که دادند نشان حساس ارقام

است  شوری به تحمل سازوکار در مولکول این

(Poustini et al., 2007). ۀبتاآلانین یک اسیدآمین 

های  غیرمعمول در گیاهان بوده که در پاسخ به تنش

داشته و مقدار آن  زیستی و غیرزیستی مختلف نقش

 .(Parthasarathy et al., 2019) شود انباشته می

 001 مولار، میلی 011تنش شوری  تحت شرایط

شناسایی شد که از دار  معنیصفت -ارتباط نشانگر

نشانگر مهم و پلیوتروپ که بیشتر روی  04این بین 

قرار داشتند در کنترل  3Bو  1B ،3Aهای  کروموزم
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این نشانگرها در ای دخیل بودند.  صفات گیاهچه

فرآیندهای بیولوژیکی و مولکولی مهمی از جمله 

فرآیند متابولیک کربوهیدرات، فعالیت هیدرولاز، 

و اثر بر روی پیوندهای  اتصال پلی ساکارید

. از جمله این نشانگرها گلیکوزیل در ارتباط بودند

 ساقهکه با صفات طول  rs46968توان به نشانگر  می

پلیوتروپی نشان داده اثر بذر  ۀ، طول گیاهچه و بنیچه

-Oو با فعالیت هیدرولاز و هیدرولیز ترکیبات 

که در  rs9083 نشانگر در ارتباط است و گلیکوزیل

زنی  زنی و انرژی جوانه ارتباط با صفات درصد جوانه

، ATPپلیوتروپی نشان داده و با فعالیت هیدولیز 

 است، ومرتبط  ABC ۀو انتقال دهند ATPانتقال 

در ارتباط با صفات که  rs18757همچنین نشانگر 

زنی نسبی  زنی نسبی و شاخص جوانه انرژی جوانه

است، در ارتباط  پلیوتروپی نشان داده و با پروتئولیز

توان به  . از دیگر نشانگرهای پلیوتروپ میاشاره کرد

در ارتباط با صفات بنیه بذر و طول  rs40058نشانگر 

  (.4تکمیلی )جدول چه اشاره کرد  ریشه

دار در شرایط تنش شوری  توالی نشانگرهای معنی

 Davidدر پایگاه داده  کلرید سدیم مولار میلی 011

 یا  ABC هایناقل مورد بررسی قرار گرفته و مسیر

شناسایی شد  ATP های کاست متصل شونده به ناقل

وظیفه اصلی و که یک ناقل غشایی پروتئینی است 

باشد.  غشا میطریق ها انتقال بسیاری از مواد از  آن

های  در آرابیدوپسیس پاسخ ABCهای ناقل  ژن

متفاوتی را در سطح رونویسی در ارتباط با تیمارهای 

 ,.Kim et al) زیستی و غیرزیستی نشان داده است

 ژن این ابرخانواده است کهمشخص شده  (.2003

 های تنش به واکنش و توسعه رشد، برای گیاهی

 با ABC های دهنده است. انتقال حیاتی محیطی

 سایر و سنگین فلزات سمی، های یون انتقال تسهیل

 نقش سلول، از خارج به تنش با مرتبط های مولکول

 مضر اثرات و داشته گیاه تنش در پاسخ به در کلیدی

 .(Kou et al., 2024دهند ) می کاهش را تنش

تحمل و ایجاد  واکنشها در  این ناقل گزارش شده

 ,.Dahuja et al) دنبه شوری نقش کلیدی دار

2021.) 

 

 

 

 

 

 کلرید سدیم و شاهد شرایط تحت ایرانی بهاره نان گندم ارقام در شده بینی پیش های ژن برای KEGG_PATHWAY -4 جدول

Table 4. KEGG_PATHWAY for predicted genes in Iranian spring bread wheat cultivars under control and 

salinity stress conditions 

Pathway Gene ID Conditions 
diacylglycerol kinase 4-like (LOC123147173) 

Glycerolipid metabolism, Glycerophospholipid metabolism, Metabolic pathways, 

Biosynthesis of secondary metabolites, Phosphatidylinositol signaling system 
TraesCS7A02G297200 

Control 

glutathione synthetase, chloroplastic-like (LOC123136493) 

Cysteine and methionine metabolism, Glutathione metabolism, Metabolic pathways, 

Biosynthesis of cofactors 
TraesCS6B02G169000 

probable cystathionine gamma-synthase 2(LOC123038900) 

Cysteine and methionine metabolism, Selenocompound metabolism, Sulfur 

metabolism, Metabolic pathways, Biosynthesis of secondary metabolites, Biosynthesis 

of amino acids 

TraesCS2B02G070100 

putative 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase FAB1D(LOC123047612) 

Inositol phosphate metabolism, Metabolic pathways, Phosphatidylinositol signaling 

system, Phagosome 
TraesCS2B02G621000 

nuclear nucleic acid-binding protein C1D-like (LOC123156550) 

RNA degradation TraesCS7B02G012500 

60 mM  NaCl 
polyamine oxidase 1-like (LOC123108548) 

Arginine and proline metabolism, beta-Alanine metabolism, Metabolic pathways TraesCS5A02G549600 

ABC transporter B family member 10-like (LOC123136510) 

ABC transporters TraesCS6B02G170700 
120 mM 

NaCl 
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 گیری نتیجه
و ژنوم  Bبراساس مطالعه انجام شده، به ترتیب ژنوم 

D  بیشترین وکمترین تعدادSNP  را داشتند. همچنین

دار  کمترین تعداد ارتباط معنی Dبیشترین و ژنوم  Bژنوم 

صفت را در هر سه شرایط مورد بررسی براساس -نشانگر

زنی نشان دادند. در  جوانه ۀصفات مورد مطالعه در مرحل

دار  بیشترین ارتباطات معنی Bو ژنوم  Aواقع تعداد ژنوم 

تأیید صفت را در این پژوهش داشتند. پس از -نشانگر

نشانگرهای شناسایی شده در این تحقیق، در سایر 

توان در مطالعات آینده برای تسریع  ها، می جمعیت

 تفاده نمود.ها اس نژادی گندم نان از آن های به برنامه

 

 گزاری سپاس

ارومیه  دانشگاهبدینوسیله از معاونت محترم پژوهشی 

های پژوهش حاضر تشکر و  بخشی از هزینه مینتأ رایب

 .گرددجهت قدردانی می
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