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Abstract 

Introduction: Association mapping is used for many plants, including crop plants, with the aim 

of identifying the locus of quantitative traits. Abiotic stress including salinity stress is one of the 

main challenges facing agriculture, which can affect the final yield of the product, especially in 

the critical stages of growth, including the germination stage. Stress can affect the growth rate in 

different stages of growth and in more severe cases it can destroy the plant. Therefore, 

introducing and creating stress-tolerant plants, especially salinity stress, along with the use of 

other methods, can be somewhat helpful in dealing with the reduction of agricultural products. 

Materials and Methods: In the current research, 64 varieties of bread wheat have been 

investigated in three different conditions including normal, 60 mM salt stress and 120 mM salt 

stress, with two repetitions in the form of a simple lattice design in the crop year 2021, in the 

Genetics laboratory of the Faculty of Agriculture of Urmia University and sodium chloride(NaCl) 

was used to create salinity. In this study, the traits of seedling length, shoot length, root length, 

ratio of shoot length to root length, seedling fresh weight, seedling dry weight, germination 

percentage, germination index, germination speed, average germination speed, average 

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

germination speed and relative germination energy were studied. Also, 36361 SNP markers were 

used to identify gene locations controlling germination traits. TASSEL 5.0 software was used to 

association mapping of studied traits. For this purpose, the mixed linear model (MLM) method 

using PCA and Kinship matrices was used. Manhattan plots and LD plots were drawn using R 

studio 4.1.1 software. 

Results and Discussion: In the present study, 330, 153, and 116 MTAs were identified for 

normal conditions, 60 mM salinity stress conditions, and 120 mM salinity stress conditions, 

respectively. Meanwhile, in normal conditions, 43 important markers in chromosomes 1B and 7B 

were related to germination indices. In the condition of 60 mM salinity stress, the number of 32 

important markers in chromosomes 1B, 2B, 6A, 5A and 6B and in the condition of 120 mM 

salinity stress, the number of 14 important markers in chromosomes 1B, 3A and 3B were related 

to the control of plant traits. The sequence of all the significant markers in Ensembl plant 

database was checked. Examination of the sequences showed that MTAs are involved in 

important biological and molecular processes such as signal transduction, signaling pathways of 

kinase presentation, defense response, response to biological stimuli, hydrolase metabolism, 

polysaccharide binding, etc. In the condition of 60 mM salinity stress, an important pathway 

including the metabolism of proline, arginine, beta-alanine, and in the condition of 120 mM 

salinity stress, the ABC transporter pathway was identified. 
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Conclusion: The MTAs and known pathways based on the results of this study are very 

important, and after confirming the results in biparental populations and performing additional 

tests, these findings can be used in marker-assisted breeding and selection programs for wheat 

plants. 
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 چکیذه

ففبر کوی  صًی کٌشزل کٌٌذُ ّبی سراػی ثب ّذف ؽٌبعبیی هکبى اس خولِ گیبّبى گیبّبىاس  در ثغیبرییبثی ارسجبعی  ًقؾِ

ّبی فؼبلیزرٍی  ّبی افلی دیؼ سٌؼ ؽَری یکی اس چبلؼاس خولِ  ّبی غیزسیغشی سٌؼ یزد.گ یهَرد اعشفبدُ قزار ه

سَاًذ ػولکزد ًْبیی هحقَل را سحز  سًی هی کؾبٍرسی ثَدُ کِ ثخقَؿ در هزاحل حغبط رؽذ اس خولِ هزحلِ خَاًِ

 چِ، ریؾِ عَل چِ، عبقِ َلع گیبّچِ، عَل ففبراس لحبػ ًبى گٌذم رقن  64 ٍاکٌؼ سبثیز قزار دّذ. در دضٍّؼ حبضز

 عزػز سًی، خَاًِ ؽبخـ سًی، خَاًِ درفذ گیبّچِ، خؾک ٍسى گیبّچِ، سز ٍسى ،چِ ریؾِ عَل ثِ چِ عبقِ عَل ًغجز

 عزػز ًغجی، سًی خَاًِ ؽبخـ ثذر، ثٌیِ سًی، خَاًِ اًزصیسًی،  سًی، هیبًگیي سهبى خَاًِ هیبًگیي عزػز خَاًِ سًی، خَاًِ

هَلار، ثب دٍ  هیلی 120هَلار ٍ سٌؼ ؽَری  هیلی 60در عِ ؽزایظ ًزهبل، سٌؼ ؽَری  ًغجی سًی خَاًِ اًزصی ٍ ًغجی سًی خَاًِ

، در آسهبیؾگبُ صًشیک داًؾکذُ کؾبٍرسی داًؾگبُ ارٍهیِ ثزرعی 1400سکزار در قبلت عزح لاسیظ عبدُ در عبل سراػی 

 یبثی ًقؾِ. ؽذ اعشفبدُ SNP ًؾبًگز 36361 اسسًی،  خَاًِهزسجظ ثب کٌشزل کٌٌذُ ففبر  ّبی صًی ثِ هٌظَر ؽٌبعبیی هکبىؽذ. 

ارسجبط  116ٍ  153، 330سؼذاد حبضز در دضٍّؼ  اًدبم گزفز. TASSEL 5.0 افشار ًزم ثب هغبلؼِ هَرد ففبر ارسجبعی

. در ؽذ ییبهَلار ؽٌبع هیلی 120هَلار ٍ سٌؼ ؽَری  هیلی 60ؽزایظ ًزهبل، سٌؼ ؽَری در ثِ سزسیت دار هؼٌیففز -ًؾبًگز

. در ؽزایظ ؽٌبعبیی ؽذ 1B  ٍ7Bّبی  در کزٍهَسمسًی  ّبی خَاًِ هزسجظ ثب ؽبخـًؾبًگز هْن  43ایي ثیي در ؽزایظ ًزهبل 

ثب کٌشزل ففبر گیبّچِ  هزسجظ هْنًؾبًگز  14ٍ  32سؼذاد هَلار ثِ سزسیت  هیلی 120 ٍ هَلار هیلی 60سٌؼ ؽَری 

سَالی هزثَط ثِ ّوِ سغبثق . ؽٌبعبیی ؽذ 1B ،3A  ٍ3Bّبی  ٍ کزٍهَسم 1B ،2B ،6A ،5A  ٍ6Bّبی  کزٍهَسمدر

ثزرعی هَرد ثزرعی قزار گزفز.  Ensembl Plantsدر دبیگبُ دادُ در هقبثل صًَم رفزًظ گٌذم دار  ًؾبًگزّبی هؼٌی

ففز ؽٌبعبیی ؽذُ در فزآیٌذّبی ثیَلَصیکی ٍ هَلکَلی هْوی اس خولِ اًشقبل -ّبی ًؾبًگز ّب ًؾبى داد کِ ارسجبط سَالی

، اسقبل دلی ٍلاسرّیذّبی سیغشی، هشبثَلیغن  عیگٌبل، هغیزّبی عیٌگبلیٌگ دزٍسئیي کیٌبس، دبعخ دفبػی، دبعخ ثِ هحزک
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هَلار هغیزّبی هْوی اس خولِ هشبثَلیغن دزٍلیي، آرصًیي، ثشب آلاًیي ٍ  هیلی 60ی در ؽزایظ سٌؼ ؽَرعبکبریذ ًقؼ دارًذ. 

هغیزّبی ففز ٍ -ارسجبعبر ًؾبًگز .ًذؽٌبعبیی ؽذ ABCهَلار هغیز اًشقبل دٌّذُ  هیلی 120در ؽزایظ سٌؼ ؽَری 

ّبی دٍ ٍالذی ٍ اًدبم  بیح در خوؼیزسَاى دظ اس سبییذ ًش هیٍ ایي هغبلؼِ ثغیبر حبئش اّویز ثَدُ ًشبیح ؽٌبخشِ ؽذُ ثزاعبط 

 .ایي ًشبیح را هَرد اعشفبدُ قزار دادًضادی ٍ گشیٌؼ ثِ کوک ًؾبًگز گیبُ گٌذم  ّبی ثِ سکویلی، در ثزًبهِ برآسهبیؾ

 سک ًَکلئَسیذی ّبیچٌذؽکلیارسجبعی،  یبثی ًقؾِسًی،  هزحلِ خَاًِگٌذم،  :هب کلیذ واصه

 



 

 

مقذمه

سزیي هٌجغ سبهیي غذای اًغبى ثَدُ کِ  افلی گٌذم ًبى

گیزد  در عغح ٍعیغ هَرد کؾز ٍ کبر قزار هی

(Alotaibi et al., 2021 .)ّبی گًَِ دارای گٌذم 

 درفذ 94ٍ  کؾز سیز درفذ عغح 90 اهب اعز، ثغیبری

 Triticum aestivum گًَِ ثِ هزثَط آى سَلیذ هیشاى

L. ثبؽذ هی (Rahmani et al., 2021) ایي غلِ هْن .

هیلیَى سي در خْبى داؽشِ اهب سحز  700ػولکزدی هؼبدل 

هیشاى ػولکزد آى کبّؼ هخشلف، هحیغی سبثیز ػَاهل 

 (.Singh et al., 2020دّذ ) قبثل سَخْی ًؾبى هی

ّبی  سزیي چبلؼ سَاى یکی اس افلیرا هیؽَری 

حَسُ کؾبٍرسی ثؾوبر آٍرد کِ ثب سَخِ ثِ سغییزار 

 Makarian)اقلیوی خغبرار آى در حبل افشایؼ اعز 

et al., 2021) . افشایؼ سدوغ ًوک در خبک، ثز خذة

ّب سأثیز هٌفی گذاؽشِ ٍ اثز ًبهغلَثی ثز  آة سَعظ ریؾِ

 ,.Habibi et alّب دارد ) رٍی ثبس ٍ ثغشِ ؽذى رٍسًِ

گیبّبى در هزاحل اثشذایی رؽذ حغبعیز (. 2014

دٌّذ کِ ایي اهز ثِ ػلز  ثیؾشزی ًغجز ثِ ؽَری ًؾبى هی

سَدُ گیبُ ثیبى ؽذُ  سبثیز هٌفی سٌؼ ؽَری ثز رٍی سیغز

کِ در اداهِ ػولکزد ًْبیی گیبُ را سحز سبثیز قزار 

ؽَری اثز هٌفی . (Chaurasia et al., 2020)دّذ  هی

ّب داؽشِ ٍ هٌدز ثِ  رٍی هیشاى رؽذ ٍ سَعؼِ ثزگ ثز

ؽَد  کبّؼ فشَعٌشش ٍ در ًْبیز ػولکزد گیبُ هی

(Rahnama et al., 2014.) ّب در  ثزگ دذیزیآعیت

ّب ثیؾشز اعز  هقبثل سٌؼ ؽَری، ًغجز ثِ ریؾِ

(Razaghi et al., 2022 .)هیشاى  افشایؼ ّوچٌیي

 ًیش سًی ثز دٌدِسبثیز هٌفی در اداهِ هزاحل رؽذ  ؽَری

دّذ  هی کبّؼ را هحقَل ػولکزد داؽشِ ٍ در ًْبیز

(Liu et al., 2018.)  هٌدز ثِ  سَاًذهیؽَری سٌؼ

 ,.Singh et al) ؽَد درفذی ػولکزد گٌذم  40کبّؼ 

 هزحلِ یک ثِ هحذٍد ؽَری اثزار هٌفی سٌؼ (.2020

 سحز سبثیز ػَاهلی چَى ؽذر ٍ ًجَدُ رؽذی در گیبُ

 رؽذی هزاحل گیبُ، هقبٍهز هیشاى سٌؼ، ًَع سٌؼ،

 کٌذسغییز هی گیبّی اًذام ٍ ثبفز ًَع هخشلف،

(Hussain and Rehman, 1997.)  ِثبسَخِ ثِ ایٌک

ثبؽذ، سَخِ  هیداًِ ًضادگزاى، ػولکزد ّذف ًْبیی ثِ

کوشزی ثِ درک عبخشبر صًشیکی سحول ثِ سٌؼ در 

داؽشي ایي اهز هٌدز ثِ  ٍ هزاحل اثشذایی رؽذ ؽذُ

در ایي هزاحل ًغجز  سزٍ درک ضؼیف هحذٍد یاعلاػبس

 ,.Hasseb et alثِ هزاحل دبیبًی رؽذ ؽذُ اعز )

سزیي هزاحل رؽذی  سًی اس حغبط هزحلِ خَاًِ(. 2022

ّبی هخشلف اس خولِ سٌؼ ؽَری  گیبُ ًغجز ثِ سٌؼ

هؾخـ  (.Dowlat Abadi et al., 2019)ثبؽذ  هی

ثب افشایؼ غلظز  ،سًی ثذر درفذ ٍ عزػز خَاًِ ؽذُ

ثز رٍی گیبّبى سراػی هغبلؼبر یبثذ.  کبّؼ هیؽَری 

عَل عبقچِ ٍ  ففبسی هبًٌذ کِ هؾخـ ًوَدُهخشلف 

عبقِ  ّب ٍ ّوچٌیي ًغجز چِ، ٍسى خؾک ایي اًذام ریؾِ

عَر هؼٌبداری کبّؼ  ثِثب افشایؼ هیشاى ؽَری  ،ثِ ریؾِ

ًغجز ثِ ریؾِ حغبعیز ثیؾشزی ثِ یبثذ. ّوچٌیي عبقِ  هی

 اس عزف دیگز (.Namvar et al., 2018ؽَری دارد )

سًی ثذر را ثِ  سٌؼ ؽَری خَاًِعویز یًَی ًبؽی اس 

ًوبیذ ٍ در ًْبیز  سبخیز اًذاخشِ یب اس آى خلَگیزی هی

 Hasseb etؽَد ) هٌدز ثِ هحذٍد ؽذى رؽذ گیبُ هی

al., 2022.)  خوؼیز ٍ ًیبس ثِ ثبسَخِ ثِ عزػز افشایؼ

سَلیذ غذای ثیؾشز، ًیبس ثِ افشایؼ سحول ثِ ؽَری 

  .(Munns and Giliham, 2015ؽَد ) احغبط هی

ّبی هشحول  گشیٌؼ صًَسیخفزعب ثَدى عبقز ثِ دلیل

اعشفبدُ اس  ،ثِ ؽَری اس عزیق ففبر هَرفَلَصیک

ّبی هَلکَلی هبًٌذ گشیٌؼ ثِ کوک ًؾبًگز  رٍػ

(1
MAS )در هٌبعت خبیگشیي یک ػٌَاى ثِ سَاًذ هی 

 ّبی هکبى(. Hasseb et al., 2022) ؽَد گزفشِ ًظز

 سراػی گیبّبى اس ثغیبری در اقشقبدی هْن ففبر صًی

QTLچٌذیي. اًذ¬ؽذُ گشارػ
2
 ثِ سحول ثب هزسجظ  

                                                           
1
 Marker-Assisted Selection 

2
 Quantitative Trait Loci 



 

 

 گٌذم ٍ خَ ثزًح،هخشلف اس خولِ  گیبّبى در ؽَری

 ,.Ma et al. 2006; Xue et al) اعز ؽذُ ؽٌبعبیی

2009; Rajendran et al., 2009.)  گیبُ گٌذم اس

 ّن در هزحلِ رؽذ رٍیؾی ٍّن کِ  ی اعزخولِ گیبّبً

 Chaurasia et)سایؾی هَرد هغبلؼِ قزار گزفشِ اعز 

al., 2021; Alotaibi et al., 2021.) Ma  ّوکبراى ٍ

ثزای سحول ثِ سٌؼ  QTL 37ٍ  47( ثِ سزسیت 2006)

گٌذم در   سًی ٍ هزحلِ گیبّچِ ؽَری در هزحلِ خَاًِ

ثب هغبلؼِ  (2022ٍ ّوکبراى ) Hasseb. ؽٌبعبیی کزدًذ

سًی ٍ  صًَسیخ گٌذم ثْبرُ در هزحلِ خَاًِ 176ثز رٍی 

SNPًؾبًگز  6883اعشقزار گیبّچِ، ثب اعشفبدُ اس 
، سؼذاد 3

ًؾبًگز  23دار در ؽزایظ ًزهبل ٍ  ًؾبًگز هؼٌی 137

هَلار  هیلی 175ؽَری دار سحز ؽزایظ سٌؼ  هؼٌی

ًوًَِ  323در هغبلؼِ دیگزی ثز رٍی  ؽٌبعبیی کزدًذ.

ّبی دیؾزفشِ ٍ  ؽوبل، لایيّبی ثَهی سَدُگٌذم سهغشبًِ 

لایي داثل ّبدلَئیذ گٌذم در دٍ  150ّبی هذرى ٍ  گًَِ

سحز دٍ ؽزایظ ًزهبل ٍ  ای، سًی ٍ گیبّچِ اًِهزحلِ خَ

هکبى ثزای ففبر هزسجظ ثب دبعخ ثِ  269 سٌؼ ؽَری،

ّبی سحول ثِ سٌؼ ؽٌبعبیی ؽذ  سٌؼ ؽَری یب ؽبخـ

 SNP 88دار در ؽزایظ ًزهبل ٍ  هؼٌیSNP  76کِ ؽبهل 

 (.Li et al., 2020دار در ؽزایظ سٌؼ ؽَری ثَد ) هؼٌی

کٌشزل  ّبی صًی ؽٌبعبیی هکبىثِ هٌظَر در ایي هغبلؼِ 

ففبر  ّبی هزسجظ ثبؽٌبعی صىّغشیسؼییي  ٍ کٌٌذُ

 اس ،ًبىسًی ارقبم گٌذم  ّبی خَاًِ ای ٍ ؽبخـ گیبّچِ

  .ؽذ اعشفبدُ SNP ًؾبًگز 36361

 ب ه مواد و روش

سحز  ًبىگٌذم رقن  64: سؼذاد ارسیببی فنوتیپی

 120ٍ  هَلار هیلی 60ًزهبل، سٌؼ ؽَری ؽزایظ عِ 

 در ،1400عبل در قبلت عزح  لاسیظ عبدُ در  هَلار هیلی

آسهبیؾگبُ صًشیک گیبّی داًؾکذُ کؾبٍرسی داًؾگبُ 

ّبی هَرد اعشفبدُ در  ؽدزُ صًَسیخ .ارسیبثی ؽذًذارٍهیِ 

ارائِ ؽذُ اعز. ثِ هٌظَر  1سکویلی ایي هغبلؼِ در خذٍل 

                                                           
3
 Single-Nucleotide Polymorphism 

ثذر اس ّز صًَسیخ، ثب  25اخزای آسهبیؼ، اثشذا سؼذاد 

اعشفبدُ اس ّیذَکلزیذ عذین ضذػفًَی ٍ عذظ ثذٍر ّز 

دیؼ رٍی کبغذ فبفی قزار دادُ  صًَسیخ در داخل دشزی

هحلَل ؽذًذ. ثزای عغح ًزهبل اس آة هقغز اعشفبدُ ؽذ. 

زیذ ٍ ؽَری ثب حل کزدى هقذار هؾخقی عذین کل

هشز ثزای ّز دٍ  ECگیزی ثب اعشفبدُ اس دعشگبُ  اًذاسُ

سْیِ گزدیذ. هَلار  هیلی 120ٍ  60عغح سٌؼ ؽَری 

ّب  دیؼ لیشز ثِ ّز یک اس دشزی هیلی 8عذظ ثِ هقذار 

ّب ثِ داخل صرهیٌبسَر  دیؼ اضبفِ گزدیذ. در اداهِ دشزی

 16درخِ علغیَط ثب سٌبٍة ًَری  25ثب درخِ حزارر 

عبػز سبریکی اًشقبل دادُ ؽذًذ.  8ؽٌبیی ٍ عبػز رٍ

فَرر  ؽوبرػ ثذٍر خَاًِ سدُ ثِ هذر یک ّفشِ، ثِ

 دبیبى در. اًدبم گزفزرٍساًِ  در عبػز هؾخقی 

 چِ عبقِ عَل ،(PL, cm) گیبّچِ عَلففبر  آسهبیؼ

(SL, cm)، چِ ریؾِ عَل (RL, cm)، عَل ًغجز 

 گیبّچِ سز ٍسى( SL/RL) چِ ریؾِ عَل ثِ چِ عبقِ

(WW, gr)، گیبّچِ خؾک ٍسى (DW, gr)، درفذ 

 عزػز ،(GI) سًی خَاًِ ؽبخـ ،(G)% سًی خَاًِ

 ثذر ثٌیِ ،(GE) سًی خَاًِ اًزصی ،(GR) سًی خَاًِ

(SV)، ًِسًی ًغجی ؽبخـ خَا (RGI) عزػز ،

سًی ًغجی  ٍ اًزصی خَاًِ (RGR) سًی ًغجی خَاًِ

(RGE)، ٍُسى گیزی اًذاسُ هٌظَر ثِ. ًذؽذ گیزی اًذاس 

 درخِ 70 دهبی ثب آٍى در عبػز 24 ّب ًوًَِ خؾک،

 .ؽذًذ دادُ قزار علغیَط

 یّبی صًَسیذ ارسیبثیثزای : ارسیببی صنوتیپی

ٍ  Alipour ّبی هغبلؼِ اس دادُ هغبلؼِ هَرد ّبی صًَسیخ

 آهزیکب کبًشاط ایبلشی داًؾگبُ در (2017) ّوکبراى

 ّبی ًوًَِ سؼذاد ثَدىهشفبٍر  ثِ ثبسَخِ. ؽذ اعشفبدُ

ّبی  ثزای صًَسیخ دٍثبرُ ،ثب هغبلؼِ اٍلیِ هغبلؼِ هَرد

 UNEAK اس اعشفبدُ ثب ّبSNP فزاخَاًی، هَرد ثزرعی

(Universal Network Enabled Analysis Kit) 

GBS pipeline (Lu et al., 2013)، ِاس ثخؾی ک 

 ؽذ اًدبم اعز، TASSEL 4.0 ثیَاًفَرهبسیکی ثغشِ

(Bradbury et al., 2007.) ِدر اداه SNPثب ّبیی 



 

 

 اس ثیؾشز گوؾذُ دادُ درفذ، 10 اس ثیؾشز ّشزٍسیگَعیشی

 ثزای درفذ 5 اس کوشز  خشئی آللی فزٍاًی ٍ درفذ 20

 هغبلؼِ ایي در .ؽذًذ  حذف هثجز خغبی ًشبیح کبّؼ

 آهبرُ ٍ ًؾبًگز خفز ّز ثِ هزثَط 4دیَعشگی سؼبدل ػذم

r
 ثب صًَم کل ثزای ٍ خذاگبًِ عَر ثِ کزٍهَسٍم ّز ثزای 2

 ثزای. گزدیذ هحبعجِ TASSEL 5.0 افشار ًزم اس اعشفبدُ

 اعشفبدُ ًؾبًگزّبیی اس فزفبً دیَعشگی سؼبدل ػذم سؼییي

 ٌذ. در ًْبیزشداؽ هؾخـ کزٍهَسٍهی هکبى کِ ؽذ

 هزحلِ در ثزرعی هَرد ففبر 5ارسجبعی یبثی ًقؾِثزای 

 ٍ هَلار هیلی 60 ؽَری ًزهبل، ؽزایظ سحز سًی خَاًِ

 TASSEL 5.0 افشار ًزم اس هَلار هیلی 120 ؽَری

 هخلَط خغی هذل رٍػ ثِ ایي هٌظَر اس. ؽذ اعشفبدُ

(MLMثب اعشفبدُ اس هبسزیظ ) ّبی  PCA ٍ  Kinship، 

داری ثزای سؼییي ارسجبط  حذ آعشبًِ هؼٌی اعشفبدُ ؽذ.

درًظز  - log p-value≥3ًؾبًگز ثب ففز ثزاعبط 

 گزفشِ ؽذ.

ّبی SNPّبی ًَاحی اعزاف ّوِ  : سَالیضنبسیهستی

اس دبیگبُ دادُ هَرد ثزرعی دار هزسجظ ثبففبر  هؼٌی

Ensembl Plants صًَم گٌذم  1/1ًغخِ  ثزاعبط

(IWGSC RefSeq v1.1)  .ؽٌبعی ّغشیثِ دعز آهذ

ػولکزد هَلکَلی، اس عِ دیذگبُ ّز صى اًشخبة ؽذُ 

علَلی اس دبیگبُ دادُ اخشای فزآیٌذ ثیَلَصیکی ٍ 

Ensembl Plants  اعشخزاج ؽذ

(https://plants.ensembl.org.)

                                                           
4
 Linkage Disequilibrium 

5
 Association Mapping 



 

 

 و بحث نتبیج 

 اعشفبدُهَرد  SNP ًؾبًگز 36361 هغبلؼِ ایي در

 D صًَم ٍثیؾشزیي  ًؾبًگز 18843ثب  Bصًَم  قزار گزفز.

)ؽکل  ًؾبًگز را داؽشٌذ سؼذاد کوشزیيًؾبًگز 3978ثب 

 ُؽذ اعشفبدُ ًؾبًگز 215 سؼذاد ّوچٌیي. (1سکویلی 

 599اس سؼذاد . (A1 ؽکل) ی ًذاؽشٌذهؾخق هکبى

 درًؾبًگز  A ،305ًؾبًگز در صًَم  245دار،  هؼٌیًؾبًگز 

ًؾبًگز ثذٍى  6ٍ سؼذاد  Dًؾبًگز در صًَم   B ،43صًَم 

ثیؾشزیي سؼذاد  7A. ّوچٌیي کزٍهَسم ثَدهَقؼیز 

 .(B1 )ؽکل را داؽزدار هؼٌیففز -ارسجبط ًؾبًگز

ا اس ّن ؽزایظ ثقَرر خذعِ  یبثی ارسجبعی ثزای ّز ًقؾِ

 ذ.اًدبم ؽ

 

 

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 

 

سؼذاد : یببی ارتببطی بزای ضزایط نزمبل نقطه

ثب اعشفبدُ اس رٍػ  دارهؼٌیففز -ًؾبًگز ارسجبط 330

MLM ففز-ارسجبط ًؾبًگز 153 ؛ سؼذادؽٌبعبیی ؽذ 

  B  ٍ21صًَم ارسجبط هزثَط ثِ  A ،156هزثَط ثِ صًَم 

ًغجز عَل  دٍ ففز. ثَد Dصًَم ارسجبط هزثَط ثِ 

 94ٍ  95چِ ٍ ٍسى سز گیبّچِ ثِ سزسیت ثب  عبقچِ ثِ ریؾِ

 ففبرٍ ففز -ثیؾشزیي سؼذاد ارسجبط ًؾبًگز ،ارسجبط

ارسجبط ٍ عَل  1ثب  ّز کذام عَل گیبّچِ ٍ ثٌیِ ثذر

کوشزیي سؼذاد ، ارسجبط 2ثب  ّز کذام چِ ٍ عبقچِ ریؾِ

  .داؽشٌذرا ففز -ارسجبط ًؾبًگز

ّبی  کزٍهَسم ففز ثز رٍی-ًؾبًگزارسجبط  4سؼذاد 

3A ،5A  ٍ7B ؽٌبعبیی ؽذففز ٍسى خؾک  ثزای .

ثز رٍی دار  ارسجبط هؼٌیففز ٍسى سز گیبّچِ ثزای 

ثزای  .دیذُ ؽذ 1A ،1B ،5A  ٍ7Aّبی  کزٍهَسم

، 1Aّبی  هکبى ثز رٍی کزٍهَسم 38 سًی درفذ خَاًِ

1B ،2A ،2B ،2D ،3A ،3B ،4A ،4B ،5A ،6A ،

7A  ٍ7B ٍ  هکبى ثز  36 سًی ففز اًزصی خَاًِثزای

، 1A ،1B ،2B ،2D ،3A ،3B ،4Aّبی  رٍی کزٍهَسم

5A ،6A ،7A  ٍ7B .در ارسجبط ثب ّوچٌیي ؽٌبعبیی ؽذ 

ثز رٍی  دار هؼٌی ارسجبط 37سًی  ؽبخـ خَاًِ

، 1A ،1B ،2B ،2D ،3A ،3B ،3Dّبی  کزٍهَسٍم

4A ،5A ،6A ،7A  ٍ7B  ٍ عزػز در راثغِ ثب

ففز ثزرٍی -ارسجبط ًؾبًگز 20سًی،  خَاًِ

 1A ،1B ،2B ،2D ،3A ،3D ،5A ،7Aّبی  کزٍهَسم

 ٍ7B ؽٌبعبیی ؽذ . 

A 

B 



 

 

ففبر ثٌیِ ثذر ٍ عَل گیبّچِ یک اس ّز کذام ثزای 

چِ  ففبر عَل ریؾِثزای ، 2Aارسجبط ثز رٍی کزٍهَسم 

ثزای ٍ  3Bارسجبط ثز رٍی کزٍهَسم  2ٍ عبقچِ ّز کذام 

ارسجبط ثز رٍی  95چِ  ز عَل عبقچِ ثِ ریؾِففز  ًغج

، 1A ،1B ،1D ،2A ،2B ،3A ،3B ،4Aّبی  کزٍهَسم

4B ،5A ،5B ،6A ،6B ،6D ،7A ،7B  ٍ7D  ؽٌبعبیی

 (.2ٍ ؽکل  1خذٍل ؽذ )

یببی ارتببطی بزای ضزایط تنص ضوری  نقطه

ارسجبط  153 سؼذاد : در ایي ؽزایظمولار میلی 06

ثیؾشزیي ٍ کوشزیي ؽذ.  ؽٌبعبییدار هؼٌیففز -ًؾبًگز

دار ثِ سزسیت هزثَط ثِ  ففز هؼٌی-سؼذاد ارسجبط ًؾبًگز

ففز ًغجز عَل عبقچِ ثِ  ثَد. Dٍ صًَم  Bصًَم 

-ارسجبط ثیؾشزیي سؼذاد ارسجبط ًؾبًگز 113چِ ثب  ریؾِ

سًی، عزػز خَاًِ سًی  ففبر عزػز خَاًِ ٍ ففز

ثب یک چِ  سًی ًغجی ٍ عَل ریؾِ ًغجی، اًزصی خَاًِ

را ثِ خَد ففز -کوشزیي سؼذاد ارسجبط ًؾبًگزارسجبط، 

 .اخشقبؿ دادًذ

ارسجبط  15 سؼذاد ففز ٍسى سز گیبّچِثزای 

، 1A ،1B ،3Aّبی  ثز رٍی کزٍهَسمففز -ًؾبًگز

4B ،6B  ٍ7A  ٍ 18 سًی ؽبخـ خَاًِ ففزثزای 

، 1A ،1Bّبی  ففز ثز رٍی کزٍهَسم-ارسجبط ًؾبًگز

2B ،3A ،3B ،5A ،7A  ٍ7B .در ارسجبط  ؽٌبعبیی ؽذ

عِ ارسجبط ثز رٍی سًی،  ثب ففز درفذ خَاًِ

ؽٌبعبیی ؽذ. ثزای ففبر  1B  ٍ3Bّبی  کزٍهَس

سًی ًغجی، عزػز  سًی، اًزصی خَاًِ عزػز خَاًِ

چِ، ّز کذام یک ارسجبط ثِ  سًی ًغجی ٍ عَل ریؾِ خَاًِ

ٍ  5A ،2A ،7B  ٍ7Dّبی  سزسیت ثز رٍی کزٍهَسم

ارسجبط ثز رٍی  113چِ  َل عبقچِ ثِ ریؾِففز ًغجز ع

، 1A ،1B ،1D ،2A ،2B ،2D ،3A ،3Bّبی  کزٍهَسم

4A ،4B ،5A ،5B ،6A ،6B ،7B  ٍ7D ؽذ  ؽٌبعبیی

 (.3ٍ ؽکل  2خذٍل )

یببی ارتببطی بزای ضزایط تنص ضوری  نقطه

ارسجبط  116 سؼذاد : در ایي ؽزایظمولار میلی 126

ثِ   B  ٍDصًَم  .ؽذ ؽٌبعبیی دارهؼٌی ففز-ًؾبًگز

 .را داؽشٌذ بطجثیؾشزیي ٍ کوشزیي سؼذاد ارسسزسیت 

ارسجبط  20ففز ثب  -ّوچٌیي ثیؾشزیي ارسجبط ًؾبًگز

ثب چِ ٍ کوشزیي سؼذاد ارسجبط  ففز عَل ریؾِ هزثَط ثِ

سًی، عزػز  ففبر درفذ خَاًِیک ارسجبط هزثَط ثِ 

ثز ثَد کِ ثِ سزسیت سًی ٍ ٍسى خؾک گیبّچِ  خَاًِ

دٍ قزار داؽز.  6B ، 4A  ٍ3Dّبی  ی کزٍهَسرٍ

ٍسى سز گیبّچِ ثز رٍی  ؛ففبرّزکذام اس ثزای ارسجبط 

سًی ثز رٍی  ، اًزصی خَا3B ،7Dًِّبی  کزٍهَسم

سًی ثز رٍی  ، ؽبخـ خَا3D  ٍ6Bًِّبی  کزٍهَسم

چِ  ٍ ًغجز عَل عبقچِ ثِ ریؾِ 3D  ٍ5Aّبی  کزٍهَسم

ثزای ی ؽذ. ؽٌبعبی 2B  ٍ4Aّبی  ثز رٍی کزٍهَسم

ثز دار هؼٌیففز -ارسجبط ًؾبًگز 11ففز عَل گیبّچِ 

ؽٌبعبیی  1A ،1B ،2D ،3A  ٍ3Bّبی  رٍی کزٍهَسم

سًی ًغجی  ففز اًزصی خَاًِ در ارسجبط ثب. ّوچٌیي ؽذ

، 1Aّبی  ففز ثز رٍی کزٍهَسم-ارسجبط ًؾبًگز 13

3B ،3D ،4A ،4B ،6B ،7A  ٍ7B  ففز ؽبخـ ٍ

ففز ثز رٍی -ارسجبط ًؾبًگز 16سًی ًغجی  خَاًِ

، 1B ،2B ،3B ،4A ،4B ،5B ،6B ،6Dّبی  کزٍهَسم

7A  ٍ7B .سًی  ففز عزػز خَاًِثزای  هؾبّذُ ؽذ

 1D ،2A ،2Bّبی  ارسجبط ثز رٍی کزٍهَسم 6 ًیش ًغجی

 ٍ4B  ٍِارسجبط ثز رٍی  20چِ  ففز عَل ریؾ

 1A ،1B ،2D ،3B ،4A ،5B  ٍ7Bّبی  کزٍهَسم

ارسجبط  12ففز عَل عبقچِ در ارسجبط ثب . ؽٌبعبیی ؽذ

ٍ  3A ،3B ،3D ،4A ،4B  ٍ7Aّبی  ثز رٍی کزٍهَسم

ارسجبط ثز رٍی  2چِ  ففز ًغجز عَل عبقچِ ثِ ریؾِ

ؽٌبعبیی ؽذ. ثز رٍی  2B  ٍ4Aّبی  کزٍهَسم

 1A ،1B ،3A ،3B ،4A ،4B ،5B ،6Bّبی  کزٍهَسم

 ٍ7A  ففز در ارسجبط ثب ففز -ارسجبط ًؾبًگز 21سؼذاد

 (.4ٍ ؽکل  3ؽذ )خذٍل  ؽٌبعبییثٌیِ ثذر 

Liu ( 2018ٍ ّوکبراى ) ٍاریشِ  86ثب هغبلؼِ ثز رٍی

ٍاریشِ ثَهی گٌذم سهغشبًِ سحز دٍ ؽزایظ  141هذرى ٍ 

هکبى  24 ،سًی ًزهبل ٍ سٌؼ ؽَری در هزحلِ خَاًِ



 

 

عِ ارسجبط ثز رٍی  ؽٌبعبیی کزدًذ کِ در ایي ثیي

سًی  ؽبخـ خَاًِثزای  2B ،6B  ٍ7Bّبی  کزٍهَسم

 ثزای 6B  ٍ7B ّبی دٍ ارسجبط ثز رٍی کزٍهَسمًغجی ٍ 

ی ؽٌبعبیی ؽذ. هغبلؼِ دیگزی کِ ثب سًی ًغج اًزصی خَاًِ

صًَسیخ  173ثز رٍی  SNPًؾبًگز  6883اعشفبدُ اس 

 175گٌذم ثْبرُ  سحز دٍ ؽزایظ ًزهبل ٍ سٌؼ ؽَری )

ارسجبط  49ٍ  50گزفز، ثِ سزسیت سؼذاد اًدبم هَلار(  هیلی

ؽٌبعبیی ؽذ کِ کوشزیي سؼذاد دار هؼٌیففز -ًؾبًگز

بل در ؽزایظ ًزه .ثَد Dهزثَط ثِ صًَم  درفذ( 3) ارسجبط

2 QTL  چِ  ریؾِثزای ففبر عَل عبقچِ ٍ ًغجز عَل

سًی ٍ در  ثزای ففز عزػز خَاًِ QTL 15ثِ عبقچِ ٍ 

 2سًی،  ثزای درفذ خَاًِ QTL 9ؽزایظ سٌؼ ؽَری 

QTL ِچِ، عَل عبقچِ ٍ عزػز  ثزای عَل ریؾ

ٍ  Li(. Hasseb et al., 2022)ؽٌبعبیی ؽذ سًی  خَاًِ

لایي داثل ّبدلَئیذ ٍ  150( ثب هغبلؼِ 2021ّوکبراى )

ًوًَِ گٌذم سهغشبًِ، سحز ؽزایظ ًزهبل ٍ سٌؼ  323

دار ؽٌبعبیی  هؼٌی SNP 88ٍ  76ؽَری، ثِ سزسیت 

کزدًذ کِ در ؽزایظ ًزهبل در ارسجبط ثب ففبر عزػز 

ارسجبط، عَل  14ارسجبط، عَل عبقچِ  4سًی  خَاًِ

ارسجبط ٍ در  22ارسجبط ٍ عَل گیبّچِ  14چِ  ریؾِ

سًی  خَاًِ ففبر عزػزؽزایظ سٌؼ ؽَری در ارسجبط ثب 

 15چِ  ارسجبط، عَل ریؾِ 33ارسجبط، عَل عبقچِ  18

 ارسجبط ثَد. 10ارسجبط ٍ عَل گیبّچِ 

 



 

 

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 

 

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

wheat cultivars under 60 mM stress 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 



 

 

 

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

bread wheat cultivars under 120 mM 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 

 

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.
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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. 

 

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. 

  ضنبسیهستی

ارسجبط  330سًی  سحز ؽزایظ ًزهبل در هزحلِ خَاًِ

 42ِ در ایي ثیي ؽٌبعبیی ؽذ کدار  هؼٌیففز -ًؾبًگز

سزٍح ؽٌبعبیی ؽذ کِ ثیؾشز رٍی َدلیٍ ًؾبًگز هْن 

قزار داؽشٌذ.  1B ،7A ،7B ،2B  ٍ6Aّبی  کزٍهَسم

، در کٌشزل 1B  ٍ7B ّبی ًؾبًگزّبی ٍاقغ در کزٍهَسم

سًی، اًزصی  هبًٌذ درفذ خَاًِسًی  ّبی خَاًِ ؽبخـ

سًی ًقؼ  سًی ٍ عزػز خَاًِ سًی، ؽبخـ خَاًِ خَاًِ

ثب کٌشزل ٍسى  7Aٌذ. ًؾبًگزّبی ٍاقغ در کزٍهَسم داؽش

ذ. ثزخی اس ایي ارسجبعبر سز گیبّچِ در ارسجبط ثَدً

B 
A 

B A 



 

 

ففز هغئَل فزآیٌذّبی ثیَلَصیکی ٍ هَلکَلی -ًؾبًگز

اس الگَی هْوی اس خولِ اًشقبل عیگٌبل، رًٍَیغی 

DNA فغفَریلاعیَى دزٍسئیي، کبسبثَلیز دزٍسئیي ،

ٍ اسقبل ٍاثغشِ ثِ یَثیکَئیشیي، دزٍسئَلیش، سب ؽذى 

ٍ  دزٍسئیي، دبعخ ثِ گزهب، هغیز عیگٌبلیٌگ دزٍسئیي کیٌبس

ل ب، اسقATPاسقبل ٍ فؼبلیز ّیذرٍلیش ، فؼبلیز کیٌبس

ADP  ٍاس خولِ فزآیٌذ کبسبثَلیز لیذیذ ّغشٌذ .

در  rs2448سَاى ثِ ًؾبًگز  ًؾبًگزّبی دلیَسزٍح هی

سًی،  سًی، ؽبخـ خَاًِ ارسجبط ثب ففبر درفذ خَاًِ

هزسجظ ثب اًشقبل  سًی سًی ٍ عزػز خَاًِ اًزصی خَاًِ

 در ارسجبط ثب  rs38272، ًؾبًگز ATPaseکوذلکظ 

سًی، اًزصی  سًی، ؽبخـ خَاًِ ففبر درفذ خَاًِ

سًی هزسجظ ثب اسقبل دزٍسئیي،  خَاًِ سًی ٍ عزػز خَاًِ

در ارسجبط ثب ففبر  rs41616 ٍrs41615ًؾبًگزّبی 

سًی  سًی ٍ اًزصی خَاًِ سًی، ؽبخـ خَاًِ درفذ خَاًِ

ّب ٍ اسقبل دزٍسئیي،  هزسجظ ثب یَثیکَئیٌِ کزدى دزٍسئیي

در ارسجبط ثب ففبر درفذ ٍ اًزصی  rs26515ًؾبًگز 

ِ کزدى دزٍسئیي ٍ ًؾبًگز  سًی هزسجظ ثب یَثیکَئیٌ خَاًِ

rs674 ًِسًی هزسجظ  در ارسجبط ثب دٍ ؽبخـ ٍ اًزصی خَا

ٍ فؼبلیز ثزخی کیٌبسّب، اؽبرُ کزد  ATPثب اسقبل 

 (.2سکویلی  )خذٍل

ؽزایظ ًزهبل، در دار در  سَالی ًؾبًگزّبی هؼٌی

ثزرعی ؽذُ ٍ هغیزّبی هخشلفی اس  Davidدبیگبُ دادُ 

خولِ هشبثَلیغن عیغشئیي ٍ هشیًَیي، هشبثَلیغن گلَسبسیَى، 

هشبثَلیغن عَلفَر، هشبثَلیغن ایٌَعیشَل فغفبر، هشبثَلیغن 

هشبثَلیغن گلیغزٍفغفَلیذیذ، ثیَعٌشش  گلیغزٍلیذیذ،

عیغشن  ٍ کَفبکشَرّب، ثیَعٌشش اعیذّبی آهیٌِ

 .(4ٍل )خذ ؽٌبعبیی ؽذ دّی عیگٌبل

ارسجبط   153هَلار  هیلی 60سحز ؽزایظ سٌؼ ؽَری 

 32ؽٌبعبیی ؽذ کِ در ایي ثیي دار  هؼٌیففز -ًؾبًگز

سزٍح ؽٌبعبیی ؽذ کِ ثیؾشز رٍی ًَؾبًگز هْن ٍ دلی

قزار داؽشٌذ.  1B ،2B ،6A ،5A  ٍ6Bّبی  کزٍهَسم

دار در ایي قغوز، در کٌشزل ففبر  ًؾبًگزّبی هؼٌی

ففز -ای دخیل ثَدًذ. ایي ارسجبعبر ًؾبًگز گیبّچِ

هغئَل فزآیٌذّبی ثیَلَصیکی ٍ هَلکَلی هْوی اس خولِ 

، اسقبل ثِ اعیذ ًَکلئیک ٍ ADPدبعخ دفبػی، اسقبل 

DNA ،فؼبلیز عَلفَسزاًغفزاس، فزآیٌذ هشبثَلیک لیذیذ ،

غیذٍردٍکشبس، فزآیٌذ کبسبثَلیک فؼبلیز کبًبل ٍ اک

ٍاثغشِ ثِ یَثیکَئیشیي، یَثیکَئیشٌِ کزدى دزٍسئیي، دبعخ 

. اس ّبی سیغشی ٍ اسقبل کبلوَدٍلیي ّغشٌذ ثِ هحزک

سزیي ًؾبًگزّبی هزسجظ ثب ففبر در ایي ؽزایظ  هْن

هزثَط ثِ ففز ٍسى سز  rs49117سَاى ثِ دٍ ًؾبًگز  هی

 rs2448ي ٍ ًؾبًگز گیبّچِ ٍ هزسجظ ثب اسقبل دزٍسئی

سًی ٍ هزسجظ ثب اًشقبل  هزثَط ثِ ففز ؽبخـ خَاًِ

 (.3سکویلی )خذٍل  ، اؽبرُ کزد ATPaseکوذلکظ 

 60دار در ؽزایظ سٌؼ ؽَری  سَالی ًؾبًگزّبی هؼٌی

ثزرعی ؽذُ ٍ  Davidهَلار، در دبیگبُ دادُ  هیلی

، هشبثَلیغن آرصًیي ٍ دزٍلیي، RNAهغیزّبی سخزیت 

هشبثَلیغن ثشب آلاًیي ٍ هغیزّبی هشبثَلیکی ؽٌبعبیی ؽذ. 

ّبی  حزکشی ّغشٌذ کِ ثب چبلؼ گیبّبى هَخَدار ثی

ّبی غیزسیغشی  سیغز هحیغی ثغیبری اس خولِ سٌؼ

ّبی هَلکَلی هخشلف ثزای  هَاخِ ّغشٌذ. هکبًغین

. ّبی هحیغی ٍخَد دارد افشایؼ سحول ثِ ایي سٌؼ

هغیزّبی هشبثَلیکی هخشلف ًقؼ هثجشی در دبعخ ثِ سٌؼ 

 ّبی ؽَری ٍ خؾکی دارًذ ٍ هقبٍهز گیبُ ثِ سٌؼ

(Qari and Tarbiyyah, 2021 .) ِآرصًیي هٌدز ث

افشایؼ رؽذ، ػولکزد ٍ سزکیجبر ؽیویبیی در گیبُ گل 

گبٍ سثبى ٌّذی سحز ؽزایظ سٌؼ ؽَری ؽذُ ٍ در ٍاقغ 

 Ahmed et) دّذ بّؼ هیاثزار هٌفی سٌؼ ؽَری را ک

al., 2020.)  هغبلؼبر ًؾبى دادُ کِ کبرثزد آرصًیي در

سًی ٍ رؽذ خَاًِ را  ؽزایظ سٌؼ ؽَری، کبّؼ خَاًِ

 Badi et) کٌذ کبّؼ دادُ ٍ اثزار ؽَری را سٌظین هی

al., 2018 .) دزٍلیي یک اعوَلیز غیزعوی ثَدُ ٍ در

ثغیبری اس گیبّبى در ؽزایظ سٌؼ ؽَری ٍ خؾکی ثغَر 

 ,.Mattioni et al)یبثذ هیای افشایؼ  قبثل هلاحظِ

در هغبلؼِ دیگزی رٍی خیبر هؾبّذُ ؽذُ سحز (. 1997



 

 

ؽزایظ سٌؼ ؽَری، در گیبّبًی کِ هقبٍهز ًؾبى 

یبّبى حغبط ثیؾشز اًذ، هیشاى دزٍلیي در هقبیغِ ثب گ دادُ

ثَدُ کِ ًؾبًذٌّذُ سبثیز هثجز دزٍلیي در هقبٍهز ثِ سٌؼ 

 ثبؽذ ؽَری ٍ کبّؼ آعیت ؽَری در گیبُ خیبر هی

(Fan et al., 2012.)  ٌِثشبآلاًیي یک اعیذآهی

ّبی  غیزهؼوَل در گیبّبى ثَدُ کِ در دبعخ ثِ سٌؼ

داؽشِ ٍ هقذار آى  سیغشی ٍ غیزسیغشی هخشلف ًقؼ

 .(Parthasarathy et al., 2019) ؽَد هیاًجبؽشِ 

 116 هَلار، هیلی 120سٌؼ ؽَری  سحز ؽزایظ

ؽٌبعبیی ؽذ کِ اس ایي دار  هؼٌیففز -ارسجبط ًؾبًگز

ًؾبًگز هْن ٍ دلیَسزٍح کِ ثیؾشز رٍی  14ثیي 

قزار داؽشٌذ ثیؾشز در  1B ،3A  ٍ3Bّبی  کزٍهَسم

در  ایي ًؾبًگزّبای دخیل ثَدًذ.  کٌشزل ففبر گیبّچِ

فزآیٌذّبی ثیَلَصیکی ٍ هَلکَلی هْوی اس خولِ فزآیٌذ 

هشبثَلیک کزثَّیذرار، فؼبلیز ّیذرٍلاس، اسقبل دلی 

عبکبریذ ٍ اثز ثز رٍی دیًَذّبی گلیکَسیل در ارسجبط 

سَاى ثِ ًؾبًگز  . اس خولِ ایي ًؾبًگزّب هیثَدًذ

rs46968  ِکِ ثب ففبر عَل عبقچِ، عَل گیبّچِ ٍ ثٌی

َسزٍدی ًؾبى دادُ ٍ ثب فؼبلیز ّیذرٍلاس ٍ دلیاثز ثذر 

 در ارسجبط اعز ٍ گلیکَسیل-Oّیذرٍلیش سزکیجبر 

سًی  ارسجبط ثب ففبر درفذ خَاًِکِ در  rs9083 ًؾبًگز

سًی دلیَسزٍدی ًؾبى دادُ ٍ ثب فؼبلیز  ٍ اًزصی خَاًِ

هزسجظ  ABCٍ اًشقبل دٌّذُ  ATP، اًشقبل ATPّیذٍلیش 

در ارسجبط ثب کِ  rs18757ّوچٌیي ًؾبًگز  اعز، ٍ

سًی ًغجی  سًی ًغجی ٍ ؽبخـ خَاًِ ففبر اًزصی خَاًِ

اعز، اؽبرُ دلیَسزٍدی ًؾبى دادُ ٍ ثب دزٍسئَلیش در ارسجبط 

سَاى ثِ ًؾبًگز  . اس دیگز ًؾبًگزّبی دلیَسزٍح هیکزد

rs40058 ِچِ  در ارسجبط ثب ففبر ثٌیِ ثذر ٍ عَل ریؾ

 (.4سکویلی )خذٍل اؽبرُ کزد 

دار در ؽزایظ سٌؼ ؽَری  سَالی ًؾبًگزّبی هؼٌی

هَرد ثزرعی قزار  Davidهَلار در دبیگبُ دادُ  هیلی 120

 ATP Bindingیب  ABC transportersگزفشِ ٍ هغیز 

Cassette transporters  ؽٌبعبیی ؽذ کِ یک ًبقل

غیبری ّب اًشقبل ث ٍظیفِ افلی آىٍ غؾبیی دزٍسئیٌی اعز 

در  ABCّبی ًبقل  ثبؽذ. صى غؾب هیعزیق اس هَاد اس 

ّبی هشفبٍسی را در عغح رًٍَیغی  آراثیذٍدغیظ دبعخ

در ارسجبط ثب سیوبرّبی سیغشی ٍ غیزسیغشی ًؾبى دادُ 

ایي  اعز کِهؾخـ ؽذُ  (.Kim et al., 2003) اعز

 ثِ دبعخ ٍ سَعؼِ رؽذ، ثزای گیبّی صى اثزخبًَادُ

 ثب ABC ّبی دٌّذُ اعز. اًشقبل حیبسی هحیغی ّبی سٌؼ

 عبیز ٍ عٌگیي فلشار عوی، ّبی یَى اًشقبل سغْیل

 ًقؼ علَل، اس خبرج ثِ سٌؼ ثب هزسجظ ّبی هَلکَل

 هضز اثزار ٍ داؽشِ گیبُ سٌؼ در دبعخ ثِ در کلیذی

 .(Kou et al., 2024دٌّذ ) هی کبّؼ را اعشزط

ّب در دبعخ ثِ سٌؼ ؽَری ٍ ایدبد  ایي ًبقل گشارػ ؽذُ

 ,.Dahuja et al) ذًهقبٍهز ثِ ؽَری ًقؼ کلیذی دار

2021.)



 

 

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

normal 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 

Normal 

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 
60mM Salinity 

Stress 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 
120mM Salinity 

Stress 
 

 گیزی نتیجه

ٍ صًَم  Bثزاعبط هغبلؼِ اًدبم ؽذُ، ثِ سزسیت صًَم 

D  ثیؾشزیي ٍکوشزیي سؼذادSNP  را داؽشٌذ. ّوچٌیي

دار  کوشزیي سؼذاد ارسجبط هؼٌی Dثیؾشزیي ٍ صًَم  Bصًَم 

ففز را در ّز عِ ؽزایظ هَرد ثزرعی ثزاعبط -ًؾبًگز

سًی ًؾبى دادًذ. در  ففبر هَرد هغبلؼِ در هزحلِ خَاًِ

دار  ثیؾشزیي ارسجبعبر هؼٌی Bٍ صًَم  Aٍاقغ سؼذاد صًَم 

ففز را در ایي دضٍّؼ داؽشٌذ. دظ اس سبییذ -ًؾبًگز

ًؾبًگزّبی ؽٌبعبیی ؽذُ در ایي سحقیق، در عبیز 

سَاى در هغبلؼبر آیٌذُ ثزای سغزیغ  ّب، هی خوؼیز

 ّب اعشفبدُ ًوَد. ًضادی گٌذم ًبى اس آى ّبی ثِ ثزًبهِ

 سپبسگشاری

ارٍهیِ  داًؾگبُثذیٌَعیلِ اس هؼبًٍز هحشزم دضٍّؾی 

ّبی دضٍّؼ حبضز سؾکز ٍ  ثخؾی اس ّشیٌِ هیيسأ زایث

 .گزددخْز قذرداًی هی
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