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 10.22092/idaj.2022.359560.378:  (DOI) دیجیتالشناسه 

  تجزیه ارتباطی سراسر ژنوم براي صفات آگرونومیک گندم تحت شرایط آبیاري تکمیلی و دیم 

  5، سوك وایندر سینگ4، صابر گلکاري3، ایرج برنوسی2رضا محمدي، 1هزادحاتم نیحس

ن تحقیقات آموزش و ترویج سازما ،تحقیقات کشاورزي خراسان شمالیمرکز  ،شیروان دیم کشاورزي تحقیقات ایستگاه -1

  ایران  شیروان، ،کشاورزي

  ایران  کرمانشاه، ،سازمان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزي ،واحد سرارود - رموسسه تحقیقات کشاورزي دیم کشو -2

  ایران  ،ارومیه ، بیعی دانشگاه ارومیهدانشکده کشاورزي و منابع ط ،گروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژي -3

  ایران  کرج، ان تحقیقات آموزش و ترویج کشاورزي،سازم ،پژوهشگاه بیوتکنولوژي کشاورزي ،هابخش زیست شناسی سامانه -4

  آمریکا  واشنگتن، دانشگاه واشنگتن، دانشکده کشاورزي،-5

  

  مبسوط چکیده

) دو 2QTLي صفات کمی (هاي کنترل کنندهابی مکان ژنیهنقش) و 1GWASمطالعات پویش گسترده ژنوم (:مقدمه

پردازند. از این روي شناسایی کار اصلی هستند که به طور خیلی دقیق به تشریح مبانی ژنتیکی صفات پیچیده میراه

یجه د نتتوانیابی به عملکرد بالا مینژادي در دستزراعی و بههاي سودبخش بهصفات مهم اگرونومی و کاربرد روش

تعیین ارتباطات نشانگر صفت در سراسر  به  در گندم به منظور اصلاح براي تحمل به خشکیدر این تحقیق بخش باشد. 

 پرداخته شده است. ژنوم براي صفات آگرونومیک کلیدي در گندم، 

به صورت  تکمیلی و دیمتوده بومی گندم نان از سراسر ایران گردآوري و در شرایط آبیاري  249 ا:همواد و روش

در فصل رشد و پس از  .گرفتندمورد مقایسه قرار ایستگاه تحقیقات کشاورزي دیم (سرارود کرمانشاه) در اي هدهمشا

هاي شد. داده هاي لازم انجام یادداشت برداري ،هاي مربوط به صفات فنولوژیک، مورفولوژیک و فیزیولوژیکبرداشت داده

با روش سینگ و بودن استخراج گردید. در نهایت  DNAامتعادل آنالیز شدند. آزمایش بر اساس تجزیه واریانس مرکب ن

استفاده شد.  TASSEL5افزار بکار برده شد. تجزیه ارتباط با نرم SNPنشانگر  1890پس از فیلتر نمودن تعداد 

  رسم گردیدند. Rافزار نمودارهاي منهتن با نرم

را به ترتیب در شرایط آبیاري تکمیلی  QTLعدد  61و  64د عدا، تMLM تجزیه ارتباط با روشهاي پژوهشی: یافته

ها متغییر است و با افزایش فاصله ژنتیکی، و دیم شناسایی نمود. نتایج نشان داد عدم تعادل پیوستگی بین کروموزوم

طول پدانکل، یابد. بعضی صفات مانند روز تا رسیدن و دوره پرشدن دانه، ارتفاع بوته و عدم تعادل پیوستگی کاهش می

شدند هاي مشترکی کنترل میQTLنه در هر سنبله و عملکرد دانه، وزن هزار دانه و تعداد روز تا رسیدن توسط تعداد دا

زمان را براي آن صفات انجام داد. نشانگرهاي توان گزینش همباشد و میکه دلیلی بر وجود اثرات پلیوتروپیک یک ژن می

  تند. بع ژنومیک سودبخشی هسشناسایی شده در این مطالعه منا

SNPتجزیه ارتباط، تنش خشکی،  گندم،هاي کلیدي: واژه

  

  
 :نگارنده مسئول hosseinhatamzadeh@gmail.com   :23/05/1140تاریخ پذیرش:   28/11/0114تاریخ دریافت  

1 Genome wide association studies  
2 Quantitative trait loci  
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  مقدمه

گیاهان در تامین ترین گندم یکی از مهمترین و ضروري

باشد که نشاسته، رژیم خوراکی سالم در جهان می

پروتئین ، فیبر، ویتامین ب، روي، کلسیم و آهن را 

و راندمان  حصول). مMobley, 2013نماید (فراهم می

گندم در اکثر نقاط جهان تحت تاثیر خشکی و دماي 

- گیرد که سبب کاهش در میزان تولید میبالا قرار می

). Asseng et al., 2015; Lobell et al., 2011گردد (

اصلاح براي تحمل به خشکی یکی از اجزاي کلیدي 

کند. مطالعاتی است که تولید پایدار گندم را تقویت می

درك و کالبدشکافی اساس پژوهشگران به منظور توسط 

ژنتیکی صفات پیچیده از قبیل تحمل به خشکی از 

صفات طریق تجزیه ارتباط نواحی ژنومیک و 

 Langridge andآگرونومیک صورت گرفته است (

Reynolds, 2015; Tuberosa and Salvi, 2006 .(

) فهم و GWAS( 1مطالعات ارتباطی سراسر ژنوم

هاي کنترل کننده صفات اس ژنتیکی ژنموشکافی اس

اقتصادي پیچیده مانند تحمل به خشکی را تسهیل 

باطات نشانگر کند. تجزیه ارتباطی سراسر ژنوم بر ارتمی

) تکیه دارد که شامل نشانگرهاي MTA( 2صفت

هاي هاي متنوع ژنتیکی مانند لایننماینده و جمعیت

طالعات اینبرد برتر و ارقام اصلاح شده است. هدف م

) تشخیص مناطق GWASارتباطی سراسر ژنوم (

ها یا توانند یا نشانگرها یا ژنباشد که میژنومیکی می

QTL صفات کلیدي زراعی و موفولوژیکی هاي مرتبط با

باشند یا براي اصلاح به کمک نشانگر، کشف ژن یا پل 

). در اغلب منابع  2014et alEdae ,.باشند ( 3تلاقی ژنی

عدم از درك ساختار جمعیت و مقدار  ژنتیکی آگاهی

) موجود، پیش نیازي مهم هستند LD( 4تعادل لینکاژي

ا استنباط شده و هتا ترکیب ژنتیکی و ژنومیک جمعیت

بینی صفات مورد نظر را در طی گزینش بتوان پیش

عدم تعادل پیوستگی در مجموعه ژنتیکی انجام داد. 

الا با توان ب بینی کنندهبه عنوان یک پیشتحت مطالعه، 

  
1 Genome wide association studies (GWAS)  
2 Marker trait association (MTS)  
3 Gene Introgression  

تواند در شناسایی نواحی ژنومیک تاثیرگذار از طریق می

تجزیه صفت نقش داشته و  -تجزیه ارتباطی نشانگر

تجزیه لینکاژي  پذیر سازد.یابی ارتباطی را امکانمکان

دهد و درك هاي ژنی را نشان میارتباطات بین مجموعه

، بهتري از اثر رانش ژنتیکی، گزینش، جهش، نوترکیبی

هاي پیوسته یا جریان ژنی مّی، ژنهاي صفات کمکان

 ,Baird, 2015; Xuدهد (در جمعیت تحت مطالعه می

گندم به عنوان یک گونه خودگشن  LDدامنه ). 2010

ذرت به عنوان یک گونه  LDبیش از سه برابر دامنه 

). Breseghello and Sorrells, 2006دگرگشن است (

 هايابل تشخیص، ژنشناسایی نشانگرهاي ژنتیکی ق

هاي مرتبط با صفات هدف، گزینش به QTLکاندید و

کمک نشانگر و پل تلاقی صفت را تسهیل خواهند کرد 

)Berkman et al., 2012 یک مطالعه بر روي .(

 5نشانگرهاي 1863یابی ارتباطی با استفاده از نقشه

DArT  انجام گرفت تا نشانگرهاي مرتبط با عملکرد و

هاي رطوبتی متضاد در تحت رژیماجزاي عملکرد 

 .Edae et alشناسایی شود ( USmid-westمنطقه 

لاین گندم دوروم  150اي که بر روي ). در مطالعه2014

بکار  SNPنشانگر  1366از سراسر جهان انجام گردید، 

صفت زراعی  10با  SNPگرفته شد و ارتباط نشانگرهاي 

 )MLM( 6به مدت چهار سال با مدل خطی مخلوط

گیري شد. بعضی نشانگرها با یک صفت و بعضی اندازه

ها با چندین صفت مرتبط بودند. ارتباطات از آن

براي صفات مشاهده شده در نواحی  SNPنشانگرهاي 

 2Aهاي کروموزومی خاص به طور عمده در کروموزوم

 ،5A  ،6A  ،7A  ،1B  6وB بندي گردیدند. گروه

یابی ارتباطی نقشهچنین این مطالعه نشان داد که هم

را تکمیل و تقویت  QTLهاي پیشین تواند تجزیهمی

نماید و اطلاعات بیشتري براي گزینش به کمک نشانگر 

هایی ). در آزمایشHu et al., 2015را فراهم آورد (

براي عملکرد دانه شناسایی شد  QTLاي چهار جداگانه

جاي گرفتند  4Aبر روي کروموزوم  QTLکه دو 

4 Linkage disequilibrium (LD)  
5 Diversity Arrays Technology (DArT)  
6 Mixed Linear Model (MLM)  
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)Pinto et al., 2010 و دو (QTL  دیگر به ترتیب بر

 7A) و 3B )Shukla et al., 2015هاي روي کروموزوم

)Quarrie et al., 2006 قرار گرفتند. در پژوهشی که (

انجام هاي اینبرد نوترکیب در چهار محیط بر روي لاین

براي طول سنبله شناسایی گردید که  QTLشد، هفت 

در همه  1Dو  1A هايواقع در کروموزوم QTLدو 

). در El-Feki, 2010ها پایدار دیده شدند (محیط

شناسایی شدند که با  QTLعدد  800آزمایشی حدود 

صفات فیزیولوژیکی مرتبط با خشکی، ارتباط داشتند. 

هاي  QTLها جزو آن %9ها یعنی QTLعدد  68اما 

تنوع فنوتیپی را نشان  %20اصلی بودند که بیش از 

 ,.Gupta et alها پایدار بودند (ز آندادند که بعضی ا

در تحقیقی براي صفت فیزیولوژي خوانش ). 2017

SPAD  یکQTL  به نامB Qchl.ksu-3  گزارش گردید

)Kumar et al., 2012 .( تعداد بسیار زیادي نشانگر، ژن

 21ژنیک در مرتبط با چندین صفت پلی QTLو 

 ,.Edae et alاند (یابی شدهکروموزوم گندم نان نقشه

2014; Kuchel et al., 2007; Tsilo et al., 2010 این .(

منابع ژنومیک براي درك مکانیسم ژنتیکی تحمل به 

- گیاهان پلیخشکی و دیگر صفات اقتصادي موجود در 

  پلویید پیچیده مانند گندم، ضروري و حیاتی هستند. 

  

 هامواد و روش

 249کلکسیونی از : سنجیمواد گیاهی و فنوتیپ

از شش خاستگاه جغرافیایی  ده بومی گندم ایرانتو

)Hatamzadeh et al., 2022االمللی ) از مرکز بین

) جمع آوري شد. CIMMYT( 1اصلاح گندم و ذرت

آزمایش تحت شرایط آبیاري تکمیلی (آبیاري دوبار در 

  
1 International Maize and Wheat Improvement 
Center (CIMMYT)  
2 Days to booting (DTB)  
3 Days to heading (DTH) 
4 Days to anthesis (DTA) 
5 Days to maturity (DTM) 
6 Grain filling period (GFP) 
7 Plant height (PH) 
8 Peduncle length (PL) 
9 Flag-leaf length (FL) 

دانه انجام شد) و دیم  رسیدن دهی و اواسطاوایل سنبله

د. پیاده ش 1395 -96اي در سال به صورت مشاهده

آوري شده در ایستگاه تحقیقات کلکسیون جمع

E;  ₒ19ʹN, 47 ₒ34ʹ17کشاورزي سرارود کرمانشاه (

1351 m a.s.l(  با کمترین و بیشترین دما سالیانهCₒ 

میلیمتر ارزیابی شدند.  425و میزان بارش  Cₒ 45و  -15

تا خوشه  تعداد روزجمعیت تحت مطالعه براي صفات 

-تا پرچم تعداد روز، 3دهیتا سنبله د روزتعدا ،2شکم

ارتفاع  ،6دوره پر شدن دانه ،5تعداد روز تا رسیدن ،4دهی

 ،10طول سنبله ،9، طول برگ پرچم8طول پدانکل ،7بوته

(محتواي  SPAD12، خوانش 11محتواي آب نسبی

، وزن هزار 13تعداد دانه در هر سنبله ،)IIکلروفیل 

براساس  16و شاخص برداشت 15، عملکرد دانه14دانه

براي ثبت  IIي راهنماي اصلاح فیزیولوژیکی دفترچه

 ,.Pask et alسنجی شدند (فنوتیپی گندم  فنوتیپ

پس از تایید یکنواختی خطاهاي آزمایشی با ). 2012

هاي آزمایش داده، )Bartlett, 1937( 17آزمون بارتلت

اي بر اساس تجزیه واریانس مرکب نامتعادل مشاهده

) و واریانس Hatamzadeh et al., 2022آنالیز شدند (

اساس امیدهاي ریاضی به دست آمد و ژنتیکی بر 

واریانس فنوتیپی بعد از برآورد واریانس ژنتیکی، در 

واحد تیمار محاسبه شد. ضرایب تنوع ژنتیکی و 

فنوتیپی از نسبت انحراف معیار به میانگین تعیین 

گردید. سپس درجه تبیین ژنتیکی یا وارثت پذیري 

b  18عمومی در مفهوم عام
2h  برآورد گردید

)Valizadeh and Moghaddam, 1998 .(  

- و ژنوتیپ سنجی بوسیله توالی DNAاستخراج 

 Singh andبا روش سینگ و بودن ( DNA :یابی

10 Spike length (SL) 
11 Relative water content (RWC) 
12 Chlorophyll content (SPAD reading) 
13 Number of seed per spike (NSPS) 
14 1000 kernel weight (TKW) 
15 Grain yield (GY) 
16 Harvest index (HI) 
17 Bartlett's test 
18Broad Sense Heritability (h2

b) 
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Bowden, 2011 (هاي بافت برگی فریز شده از نمونه

- ، استخراج گردید. کمی سازي نمونهتوسط ازت مایع

 Thermo Fisherمتر (کتروفتوبا اسپ DNAهاي 

Scientific Inc, USA (Nano-Drop ND8000  انجام

هاي تنوع، مقدار آوري آرایهشد. براي ثبت ژنوتیپی فن

را به صورت  DNAنانوگرم از  1000تا  500

 100تا  50با غلظت نهایی  TEسوسپانسیون در بافر 

 Triticarteنانو گرم در میکرولیتر حل شد و به شرکت 

Pty. Ltd., Canberra, Australia 

(http://www.diversity arrays.com)  براي بدست

 ,.Neumann et alآوردن پروفایل ژنوم، فرستاده شد (

به  BLASTبراي  DArTهاي نشانگرهاي ). توالی2011

در سایت  queryعنوان 

)https://urgi.versailles.inra.fr/blast/ blast.php (

IWGSC ها بازیابی شوند. پنج استفاده شدند تا کانتیگ

 queryبه عنوان  ،queryعدد با بیشترین شباهت از نظر 

هاي بکار برده شدند تا در پایگاه داده BLASTXدر 

NCBI  کهquery ) هایی از گندمTriticum aestivum 

L.) براکیپودیوم ،(Brachypodium distachyon (L.) 

P. Beauv،( ) جوHordeum vulgare L. و برنج (

)Oryza sativa L.ها به ) دارد، جستجو شود. لوکوس

) امتیاز بندي شدند. در کل 0) و نبود (1صورت بود (

و مقادیر  %95مقدار فراخوانی براي جمعیت نزدیک به 

Q  (برآوردهاي کیفیت نشانگر) براي بیشتر نشانگرها

ت ژانگ و ها براساس مطالعاSNPبود.  %80بالاي 

) و حسین و همکاران Zhang et al., 2015مکاران (ه

)Hussain et al., 2017 براساس معیارهاي زیر فیلتر (

) 2هاي دو آللی باشند SNP) واریانت باید 1شدند: 

SNP اطلاعات گمشده کنار گذاشته  %20ها با بیشتر از

اطلاعات گمشده  %20ها با بیشتر از ) ژنوتیپ3شدند 

ا فراوانی آللی کمیاب نشانگرها ب) 4ه شدند کنار گذاشت

)minor allele frequency نگهداشته  05/0) بیشتر از

  
1 False marker - trait associations 
2 Mixed Linear Model (MLM) 
3 Kinship Matrix (K)  

عدد  1890شناسایی و  SNPعدد  3762شدند. در کل 

  پس از فیلتر نمودن، بکار برده شد.  SNPنشانگر 

براي دم تعادل پیوستگی و تجزیه ارتباط: تجزیه ع

 SNPتجزیه ارتباط صفات مورد مطالعه با نشانگرهاي 

جلوگیري از استفاده شد. جهت  TASSEL5افزار از نرم

 مخلوط یمدل خط از 1صفت -نشانگر دروغینارتباطات 

)2MLM( خویشاوندي  ماتریس با همراهKinship 3)K (

و ماتریس ساختار جمعیت بر اساس سه مولفه اول 

 50) بر مبناي توجیه PCAهاي اصلی (مولفهتجزیه به 

 ,.Bradbury et alگردید ( درصد تغییرات استفاده

فنولوژیک (روز تا خوشه ). همچنین از صفات 2007

دهی، روز تا پرچم دهی، روز تا شکم، روز تا سنبله

و پس از بررسی  استفاده شد به عنوان کوواریت رسیدن)

 PCAهاي ماتریس ها باهمه ترکیبات مختلف کوواریت

و روابط خویشاوندي، بهترین ترکیبی که کمترین 

ها آن ساختار را دارا بود، انتخاب گردید. سپس براساس

ارتباط و  هیتجز ییکارا یبررس يبرا Q-Qنمودارهاي 

بطوریکه  .دیرسم گرد ،شده ییشناسا يهاQTLدقت 

-pبراي هر صفت، مقادیر  Q-Qبراساس نمودارهاي 

value  مشاهده شده و مورد انتظار، تطابق بالایی را

و میزان اکتشاف  4بون فرونی از دو معیارنشان دادند. 

) FDR )Benjamini and Hochberg, 1995 5 دروغین

داري به عنوان حد آستانه معنی %5در سطح احتمال 

هاي QTLاستفاده گردید. جهت تعیین مکان احتمالی 

هاي گندم، نمودار شناسایی شده بر روي کروموزوم

   رسم گردید. Rافزار منهتن با نرم

 

  بحث و نتایج

تجزیه واریانس اختلافات ابی صفات فنوتیپی: زیار

دو شرایط بین  %1و  %5داري را در سطح احتمال معنی

آبیاري تکمیلی و دیم و در بین شش خاستگاه 

براي صفات تحت ها، جغرافیایی و اثرات متقابل آن

4 Bonferroni   
5 Falls Discovery Rate (FDR)  
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). Hatamzadeh et al., 2022بررسی نشان داد (

- ت پذیري) و وراث1هاي مثبت بالا (جدول همبستگی

  ده شد. ) براي بیشتر صفات مشاه2اي بالایی (جدول ه

یابی ارتباطی که در نقشهعدم تعادل پیوستگی: 

ها براساس عدم تعادل پیوستگی صورت QTLیابی مکان

گیرد علاوه بر ترکیب ساختاري جمعیت، گستره می

) در ژنوم نیز از اهمیت LDعدم تعادل پیوستگی (

). در Al-Maskri et al., 2012اساسی برخوردار است (

) براي 2rشاخص عدم تعادل پیوستگی (این مطالعه ابتدا 

هاي مختلف ها و ژنومبراي کروموزوم SNPعدد  1890

ها برآورد شدند. در این بررسی گندم در سراسر خاستگاه

جفت  1788790از  SNPجفت نشانگرهاي  184372

-Pدار ()، معنی%307/10نشانگر و به عبارتی (

alue<=0.01v 0.12=<( 1/0) و بزرگتر مساويrودند ) ب

 81089بترتیب داراي  Dو  A ،B). ژنوم 3(جدول 

) %092/1( 19549) و 681/4%( 83734)، 533/4%(

بودند  0.12r=<دار و جفت نشانگر با پیوستگی معنی

). بیشترین تعداد جفت نشانگر و کمترین آن 3(جدول 

بترتیب متعلق به  0.12r=<دار و با پیوستگی معنی

بود. نمودار الگوي  1A ،1Dو  7A ،6Bهاي کروموزوم

کاهش عدم تعادل جفت نشانگرها، زوال عدم تعادل 

 Bو  Aهاي ، متمایزتر از ژنومDپیوستگی را براي ژنوم 

نشان داد به طوریکه مقادیر اولیه  )3و  2، 1(شکل 

، در عرض از مبدا بالاتري آغاز Dرگرسیون براي ژنوم 

ستگی با شدت دیده بود و فراوانی عدم تعادل پیوگر

صورت گرفته است. عدم  Bو  Aکمتري در مقایسه با 

-سانتی 10در فاصله  Bو  Aتعادل پیوستگی براي ژنوم 

بدان معنی است  رسیده بود این 1/0ورگان به کمتر از م

مورگان باید به عنوان سانتی 10که همه نشانگرها داخل 

تعادل پیوستگی  ه شوند و عدمدر نظر گرفت QTLیک 

مورگان به کمتر از سانتی 39در فاصله  Dبراي ژنوم 

در داخل  Dرسیده بود یعنی همه نشانگرها در ژنوم  1/0

در نظر گرفته  QTLمورگان به عنوان یک سانتی 39

  شوند. می

با توجه به توزیع نرمال صفات تجزیه ارتباط: 

ها از نظر تیپدار بین ژنوآگرونومی و اختلاف معنی

تمامی صفات در سطح احتمال یک و پنج درصد 

)Hatamzadeh et al., 2022 تجزیه ارتباط بین ،(

هاي فنوتیپی و ژنوتیپی براي صفات مورد مطالعه داده

تکمیلی و دیم به طور جداگانه تحت شرایط آبیاري 

صفات بر اساس تجزیه ارتباط براي انجام گرفت. 

با استفاده از ري تکمیلی و دیم دار در شرایط آبیامعنی

، PCA(بر اساس نتایج پنج مولفه نخست  MLM روش

ها)، روابط خویشاوندي و ترکیبات اختصاصی کوواریت

اري به ترتیب در شرایط آبی QTLعدد  61و  64تعداد 

شناسایی شدند  FDR5%تکمیلی و دیم با حد آستانه 

 و 48/1بین  - 10Log (p value)). مقدار 4(جدول 

در  78/4و  2ط آبیاري تکمیلی و بین در شرای 64/4

شرایط دیم بود و درصد تبیین واریانس فنوتیپی براي 

QTL و بین  %08/8و  %03/1هاي شناسایی شده بین

بترتیب براي شرایط آبیاري تکمیلی  %50/10و  83/1%

دار بر ). این نشانگرهاي معنی4و دیم متغیر بود (جدول

 17و  16 ومیک در سراسرناحیه ژن 60و  61روي 

کروموزوم به ترتیب در شرایط آبیاري تکمیلی و دیم 

یابی شدند. در شرایط آبیاري تکمیلی با استفاده نقشه

براي صفات فنولوژیک در سطح آستانه  MLMاز روش 

FDR5%  عدد  32تعدادQTL  شناسایی شد. براي

بر روي  QTLصفت روز تا سنبله دهی سه عدد 

و براي صفات روز تا  5B، و 6A ،2Bهاي روموزمک

دهی، روز تا رسیدن و دوره پرشدن دانه هر کدام پرچم
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 5Dو  7A ،5Dهاي بترتیب بر روي کروموزو QTLیک 

 QTL |F|0--18:T>C 1114595شناسایی گردید. که 

تا خوشه شکم  روزمورگان مربوط به سانتی 109با 

ن ) براي ای%26/6بیشترین درصد تغییرات فنوتیپی (

). در شرایط دیم هشت 4یه کرد (شکل صفات را توج

QTL  در سطح آستانهFDR5%  شناسایی شد. براي

بر روي کروموزوم  QTLصفت روز تا خوشه شکم دو 

1B براي روز تا سنبله دهی دو عدد ،QTL  بر روي

دهی و روز تا ، و براي صفات روز تا پرچم5Aکروموزم 

- ي کروموزومبترتیب بر رو QTLرسیدن هر کدام یک 

بر روي  QTLو دوره پرشدن دانه دو  1Bو  3Aاي ه

 QTL |F|0--32:T>Cشناسایی گردید.  3Dکروموزوم 

مورگان مربوط به روز تا سانتی 315با  2278332

) از تغییرات %50/10خوشه شکم بیشترین درصد (

 QTLفنوتیپی صفات فنولوژیک را توجیه کرد. هیچ 

و  a 4ی نشد (شکل ن صفات شناسایمشترکی براي ای

b 4وادزینگنی و همکاران (). امMwadzingeni et al., 

) در مطالعه تجزیه ارتباطی سراسر ژنوم در گندم 2017

س ودر دو شرایط تنش خشکی و عدم تنش، چهار لوک

- دار را با صفت روز تا سنبلهکه بیشترین ارتباط معنی

 دهی داشتند شناسایی و دامنه درصد تغییرات فنوتیپی

 % گزارش کردند.  37/ 77% و  24/ 96آن را بین 

 FDR5%در شرایط آبیاري تکمیلی در سطح آستانه 

عدد)،  4براي صفات ارتفاع بوته ( QTLتعداد یازده 

عدد) شناسایی  4عدد) و طول سنبله (3طول پدانکل (

، 1A ،2A ،3Aهاي زمها بر روي کروموQTLشدند. این 

2B ،3B ،5B ،7B  5وD ته بودند.قرار گرف QTL |F|0-

-41:A>T 1072711  مربوط به طول پدانکل بیشترین

) براي این صفات را %16/5درصد تغییرات فنوتیپی (

در سطح آستانه  QTLتوجیه کرد. در شرایط دیم چهار 

FDR5%  براي صفات ارتفاع بوته، طول پدانکل، طول

هاي برگ پرچم و طول سنبله بترتیب بر روي کروموزوم

5B ،5A، 2A  7وB  .شناسایی شدندQTL |F|0--

58:T>C 1004696  مربوط به طول سنبله بیشترین

) صفات یاد شده را %20/8درصد تغییرات فنوتیپی (

مشترکی براي این صفات  QTLتوجیه کرد. هیچ 

  ). d 4و  c 4ناسایی نشد(شکل ش

در شرایط آبیاري تکمیلی براي صفات محتواي آب 

در سطح آستانه  QTLسه  SPADنسبی و خوانش 

FDR5%  شناسایی گردید. که یکQTL  براي محتواي

شناسایی  SPADبراي خوانش  QTLآب نسبی و دو 

، 7Bهاي ها بترتیب بر روي کروموزمQTLشدند. این 

6A  7وD  .قرار گرفته بودندQTL |F|0--6:C>G 

بیشترین درصد  SPADمربوط به خوانش  1111092

این دو صفت را توجیه  ) براي%09/7تغییرات فنوتیپی (

در سطح  QTL). در شرایط دیم دو e 4کرد (شکل 

براي صفت محتواي آب نسبی بر روي  FDR5%آستانه 

  شناسایی شدند. 5Bو  2Bهاي کروموزوم

QTL |F|0--20:A>G 1203113  بر روي کروموزوم

5B ) را %96/6بیشترین درصد تغییرات فنوتیپی (

براي  FDR5%یین ). مقادیر پاf 4توجیه کرد (شکل 

بود در نتیجه  873/1برابر با  SPADصفت خوانش 

) در QTLعدد 21هاي بسیار زیادي (QTLتعداد 

 QTL |F|0--25:C>Tشناسایی گردیدند.  %5سطوح 

 Log10با بیشترین  1Bبر روي کروموزوم  1046839

(p value) - بیشترین %5دار در سطح آستانه معنی ،

وتیپی از تغییرات فن %14/5را نشان داد و  2Rمقدار 

  ). 4را توجیه نمود (جدول  SPADصفت خوانش 
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   )دیمشرایط  پایین قطر، آبیاري تکمیلیشرایط  بالا قطر( دیمآبیاري تکمیلی و شرایط بررسی در همبستگی صفات تحت ضرایب  -1ل جدو

Table 1. Correlation coefficients of traits under investigation in supplementary irrigation and rainfed conditions (upper diameter in supplementary irrigation 
conditions, lower diameter in rainfed conditions)  

 DTB DTH DTA DTM GFP PH PL FL SL RWC SPAD NSPS TKW HI GY صفات

DTB 1 0.940** 0.875** 0.672** -0.402** -0.201** -0.295** -0.042 0.245** 0.238** 0.495** -0.227** -0.511** -0.369** -0.360** 

DTH 0.753** 1 0.953** 0.744** -0.421** -0.220** -0.334** -0.016 0.224** 0.241** 0.428** -0.291** -0.501** -0.416** -0.393** 

DTA 0.769** 0.971** 1 0.778** -0.446** -0.217** -0.338** 0.031 0.198** 0.214** 0.381** -0.291** -0.451** -0.407** -0.357** 

DTM -0.11 -0.09 -0.13 1 0.214** -0.291** -0.434** -0.066 0.125 0.235** 0.254** -0.264** -0.209** -0.372** -0.194** 

GFP -0.187** -0.221** -0.270** -0.06 1 -0.067 -0.084 -0.144* -0.132 0 -0.236** 0.074 0.403** 0.101 0.278** 

PH -0.225** -0.291** -0.276** 0.04 -0.155* 1 0.824** 0.310** 0.441** -0.075 -0.542** 0.177** 0.202** 0.205** 0.095 

PL -0.264** -0.358** -0.359** -0.03 -0.04 0.710** 1 0.273** 0.254** -0.034 -0.459** 0.160* 0.198** 0.247** 0.083 

FL -0.310** -0.510** -0.501** -0.02 -0.02 0.489** 0.492** 1 0.244** 0.09 -0.067 0.134 -0.03 0.055 -0.011 

SL 0.209** 0.145* 0.188** 0.04 -0.140* 0.342** 0.1 0.130* 1 0.145* 0.024 0.096 -0.231** -0.001 -0.087 

RWC 0.09 0.193** 0.188** -0.05 0.02 -0.175** -0.146* -0.143* -0.01 1 0.215** -0.011 -0.074 -0.112 -0.077 

SPAD -0.320** -0.256** -0.241** 0.09 0.142* -0.06 0.03 -0.04 -0.06 0.05 1 0.033 -0.515** -0.168* -0.153* 

NSPS -0.13 -0.139* -0.139* -0.01 0.03 0.165* 0.131* 0.151* -0.07 -0.11 0.11 1 0.098 0.750** 0.575** 

TKW -0.1 -0.245** -0.211** -0.02 0.177** 0.003 0.05 0.11 -0.155* 0.1 0.05 0.154* 1 0.324** 0.435** 

HI -0.12 -0.210** -0.204** 0.01 0.04 -0.01 0.06 0.06 -0.174** -0.02 0.12 0.735** 0.346** 1 0.506** 

GY -0.12 -0.176** -0.158* -0.05 0.12 0.11 0.06 0.1 -0.07 -0.05 0.09 0.776** 0.542** 0.700** 1 

 
طول  ،)FL)، طول برگ پرچم (PLطول پدانکل ( ،)PHارتفاع بوته ( )،GFPدوره پر شدن دانه ( ،)DTMتعداد روز تا رسیدن ( ،)DTAدهی (تا پرچم تعداد روز)، DTHدهی (تعداد روز تا سنبله ،)DTBتا خوشه شکم ( تعداد روز

 5و  1 احتمال دار در سطح** و *: به ترتیب معنی).  HI)، شاخص برداشت (GY)، عملکرد دانه (TKW)، وزن هزار دانه (NSPSتعداد دانه در هر سنبله ( ،)SPAD( SPAD)، خوانش RWCمحتواي آب نسبی ( ،)SLسنبله (

درصد. 
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در شرایط  هاي بومی گندم نانبررسی در تودهصفات تحت  15وراثت پذیري عمومی برآورد شده براي  -2جدول 

  آبیاري تکمیلی و دیم

Table 2. Broad sense heritability for 15 traits under investigation in bread wheat landraces under 
supplementary irrigation and rainfed conditions 

وراثت پذیري 

%  
Heritability 

تا  روز

خوشه 

شکم 

)DTB(  

روز تا 

دهی سنبله

)DTH(  

تا  روز

دهی پرچم

)DTA(  

روز تا 

رسیدن 

)DTM(  

دوره پر 

شدن دانه 

)GFP(  

ارتفاع 

بوته 

)PH(  

طول 

 پدانکل

)PL(  

طول برگ 

پرچم 

)FL(  

طول 

 سنبله

)SL(  

آبیاري 

  تکمیلی
91.04 90.06 87.32 64.49 79.86 62.6 60.71 78.01 64.85 

 70.63 59.64 58.41 80.35 90.63 58.42 74.28 73.00 54.86  دیم

  ادامه -2جدول 

Table 2. Continued  
وراثت پذیري 

%  
Heritability 

محتواي آب 

  )RWC( نسبی

 IIمحتواي کلروفیل 

)SPAD(  

تعداد دانه در هر 

  )NSPSسنبله (

وزن هزار دانه 

)TKW(  

شاخص 

  )HIبرداشت (

عملکرد دانه 

)GY(  

آبیاري 

  تکمیلی
13.46 88.81 59.98 77.07 74.87 76.08 

 71.87 56.10 85.71 58.90 78.99 7.74  مدی

 
در شرایط آبیاري تکمیلی صفات براي عملکرد دانه و 

 QTLشش  FDR5%اجزاي آن، در سطح آستانه 

شناسایی شد. براي صفات تعداد دانه در هر سنبله و 

هاي بر روي کروموزم QTLعملکرد دانه هر کدام دو 

1A  2وB ص و براي صفات وزن هزار دانه و شاخ

- بترتیب بر روي کروموزوم QTLبرداشت هر کدام یک 

 QTL |F|0--28:G>Aشناسایی گردید.  2Bو  6Bاي ه

مربوط به تعداد دانه در هر سنبله و عملکرد  1020140

و  157به ترتیب با موقعیت  2Bدانه بر روي کروموزوم 

ت فنوتیپی سانتی مورگان بیشترین درصد تغییرا158

) براي این صفات را توجیه %083/8و  %63/7(به ترتیب 

). در شرایط دیم براي عملکرد b 5و  a 5شکل کرد (

 FDR5%در سطح آستانه  QTLدانه و اجزاي آن، هفت 

شناسایی شد. براي صفات تعداد دانه در هر سنبله و 

 5Aبر روي کروموزم  QTLعملکرد دانه هر کدام یک 

- وبر روي کروموز QTLهزار دانه پنج  و براي صفت وزن

 QTLشناسایی گردید.  6Bو  7A ،1B ،2B ،3Bاي ه

|F|0--21:C>T 2256346  5بر روي کروموزومA  با

مربوط به عملکرد دانه بیشترین درصد  cM 15موقعیت 

) صفات عملکرد دانه و اجزاي %37/7تغییرات فنوتیپی (

مشترکی براي این صفات  QTLآن را توجیه کرد. هیچ 

مقادیر ). d 5و  c 5شکل در شرایط دیم شناسایی نشد (

وراي صفت شاخص برداشت برابر با  FDR5%پایین 

 19هاي بسیار زیادي (QTLبود در نتیجه تعداد  927/1

 QTLاسایی گردیدند. شن %5) در سطوح QTLعدد 

|F|0--58:A>G 1252901  6بر روي کروموزومB  با

دار در سطح آستانه معنی - Log10 (p value)بیشترین 

از تغییرات  %27/5را نشان داد و  2Rن مقدار ، بیشتری5%

  فنوتیپی صفت شاخص برداشت را توجیه نمود. 

 و بالایی پذیري عمومیوراثت برآوردهايبحث: 

 بین در داريمثبت معنی هايهمبستگی همچنین

. این )2و  1 جدول( شد مشاهده مطالعه مورد صفات

 -ردر تجزیه ارتباط نشانگ را هاداده نتایج هم ارزش

توان از دهد که میکند و هم نشان میمی ثابتصفت 

زراعی  کلکسیون حاضر به عنوان پایگاه جامعی از صفات

صفت  -مفید، جهت گزینش و تجزیه ارتباط نشانگر

 Mwadzingeniوادزینگنی و همکاران (بهره گرفت. ام

et al., 2017) و لیدو و همکاران (Laido et al., 2014 (
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 پذیريوراثت برآوردهاياتی که گزارش کردند، صف

مناسب  QTL کشف بالایی را نشان دادند، براي

  تشخیص داده شدند. 

نتایج نشان داد که عدم تعادل عدم تعادل پیوستگی: 

پیوستگی در طول کروموزوم و از کروموزومی به 

هاي مختلف متفاوت است و با کروموزوم دیگر و ژنوم

وستگی کاهش یپافزایش فاصله ژنتیکی، عدم تعادل 

یابد. شاخص عدم تعادل پیوستگی در حالت کلی می

بترتیب بیشترین  7Dو  4Dهاي نشان داد که کروموزوم

) عدم تعادل پیوستگی را 027/0و  065/0و کمترین (

-نشان دادند. مقادیر شاخص عدم تعادل پیوستگی ژنوم

ها در حالت کلی نزدیک به یکدیگر بود به طوریکه 

 040/0و  038/0، 043/0بترتیب  Dو  A ،Bهاي ژنوم

-سانتی 5را نشان دادند. این شاخص در فاصله کمتر از 

،  422/0بترتیب  Dو  A ،Bهاي ورگان براي ژنومم

مورگان سانتی 50و در فاصله بیشتر از  569/0و  374/0

بود. با توجه به مقادیر  146/0و  160/0، 175/0بترتیب 

توان مورگان مییسانت 5شاخص در فاصله کمتر از 

داراي کم بودن زوال عدم تعادل  Dاظهار داشت که ژنوم 

). 3است (جدول  Bو  Aپیوستگی در مقایسه با ژنوم 

ها به مقادیر متفاوت عدم تعادل در برخی گزارش

ها اشاره شده است ها و ژنومپیوستگی براي کروموزوم

)Edae et al., 2014; Nielsen et al., 2014 در حالت .(

داراي مقادیر شاخص عدم تعادل پیوستگی  Dکلی ژنوم 

 Wangاست ( Bو  Aهاي بیشتري در مقایسه با ژنوم

et al., 2014; Nielsen et al., 2014 دلیل بیشتر .(

تر به خاطر جوان Dبودن عدم تعادل پیوستگی در ژنوم 

باشد و نیز نوعی اثر گلوگاه (به خاطر بودن این ژنوم می

 از با تعداد بسیار اندکی تتراپلویید گ گیري گندمدور

رخ داد که سبب کاهش  D) براي ژنوم Ae. tauchiiگیاه 

هاي عدم تعادل پیوستگی در ژنوم تنوع و افزایش بلوك

D ) گردیده استWarburton et al., 2006; Chao et 

al., 2010چنین وجود احتمالی جریان ژنی اولیه ). هم

 T. turgidumاپلویید و نیاي تتر T. aestivuumبین 

گشته  Bو  A هايدر ژنومسبب افزایش تنوع ژنتیکی 

 T. aestivuum نیب ییبالا یژن انیکه جر یاست در حال

 ,.Berkman et alصورت نگرفته است ( Ae. tauchiiو 

داشت  انیب توانیو نمودارها م جی). با توجه به نتا2013

است و  رمتغیی هاکروموزوم نیب یوستگیعدم تعادل پ

 يبزرگتر یوستگیپ هاياز بلوك Dژنوم  هايکروموزوم

  برخوردار بودند.  Bو  A هاينسبت به ژنوم

در  دهیچیصفات پ یکیاساس ژنت درك ارتباط: هیتجز

اصلاح  يرا برا یگندم فرصت لیاز قب دپلویییپل اهانیگ

 QTL صی. توان تشخکندیم هیارا یتحمل به خشک

صفت و وراثت  یکیژنت يمونه، معماربه اندازه ن یبستگ

پژوهش  نی). در اYu et al. 2008صفت دارد ( يریپذ

 استگاهاز شش خ یرانیگندم نان ا بومیتوده 249

با صفات  کیژنوم یمطالعه شدند تا ارتباط نواح

شوند.  ییشناسا یمتنوع تیجمع نیدر چن کیآگرونوم

 زی) و ن2(جدول  ییبالا يریوراثت پذ يبرآوردها

 نی)، در ب1(جدول  داريیمثبت و معن هايیستگمبه

بر ارزش  يدییصفات تحت مطالعه، مشاهده شد که تا

 ,.Laido et al( باشدیم تنشانگر صف هتجزی در هاداده

2014(.  

- می صفاتی چنین کننده کنترل هايجایگاه ژنوم، به

باشند. یعنی جایی که یک ژن اثرات  مشابه توانند

روي چند صفت با همبستگی بالا دارد،  پلیوتروپیک بر

دهد که چند صفت با همدیگر داراي ارتباط نشان می

باشند. در حقیقت وجود اثرات پلیوتروپیک بیانگر می

باشد. دهولاکیا و زمان براي آن صفات میگزینش هم

) گزارش کردند که Dholakia et al., 2003کاران (هم

 QTLیک صفات با همبستگی بالا اغلب بوسیله 

شوند. براي مثال لوکوس مشترك کنترل می

4021827 | 4021827 | 146584600 .128 | 2D 

کند مانند ارتفاع بوته، طول چند صفت را کنترل می

سنبله که سنبله، تعداد گلچه هر سنبله و تعداد دانه هر 

 ;Baloch et al., 2013اغلب همبستگی بالایی داشتند (

Kashif and Khaliq, 2004(.
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  هاي بومی گندم هاي تودهدار و میانگین شاخص عدم تعادل پیوستگی در ژنوم و کروموزومتعداد جفت نشانگرهاي مشاهده شده، جفت نشانگرهاي معنی -3جدول 

Table 3. The No. of pairs of observed and significant markers, the average index of linkage disequilibrium in the genome, chromosomes of wheat landraces  

  کروموزوم
تعداد کل جفت 

  نشانگر
r2  1  =r2 

SNP 
r2>=0.1 

& 
P<=0.01 

%SNP 
r2>=0.1 

& 
P<=0.01 

r2in 
SNP 

r2>=0.1 
& 

P<=0.01 

SNPs 
with 

D<=5 
cM 

r2>=0.1 
& 

P<=0.01 

%SNP 
with 

D<=5 
cM 

r2>=0.1 
& 

P<=0.01 

r2in 
D<=5 
cM 

r2>=0.1 
& 

P<=0.01 

SNPs with 
D>=50 cM 
r2>=0.1 & 
P<=0.01 

%SNP 
with 

D>=50 cM 
r2>=0.1 & 
P<=0.01 

r2in 
D>=50 

cM 
r2>=0.1 

& 
P<=0.01 

1A 8777 0.051 10 1192 0.647 0.242 152 0.082 0.413 632 0.343 0.190 
1B 31116 0.040 19 3306 1.793 0.208 202 0.110 0.367 682 0.370 0.172 
1D 10818 0.042 3 1288 0.699 0.185 24 0.013 0.509 32 0.017 0.140 
2A 61851 0.060 18 10882 5.902 0.228 614 0.333 0.587 1067 0.579 0.168 
2B 100951 0.046 20 13123 7.118 0.205 595 0.323 0.326 390 0.212 0.160 
2D 15293 0.034 4 1454 0.789 0.161 21 0.011 0.510 7 0.004 0.152 
3A 89969 0.039 5 9600 5.207 0.192 178 0.097 0.312 505 0.274 0.177 
3B 136731 0.039 14 14752 8.001 0.180 228 0.124 0.396 732 0.397 0.160 
3D 30066 0.029 6 1907 1.034 0.174 27 0.015 0.564 17 0.009 0.160 
4A 75658 0.031 7 5031 2.729 0.175 106 0.057 0.429 82 0.044 0.147 
4B 35507 0.037 2 3451 1.872 0.183 12 0.007 0.513 13 0.007 0.157 
4D 10973 0.065 2 2276 1.234 0.210 8 0.004 0.759 6 0.003 0.169 
5A 128532 0.041 15 14740 7.995 0.189 193 0.105 0.407 414 0.225 0.178 
5B 154150 0.037 16 15187 8.237 0.176 193 0.105 0.332 329 0.178 0.156 
5D 22824 0.044 3 3050 1.654 0.185 11 0.006 0.546 2 0.001 0.127 
6A 109887 0.042 2 13447 7.293 0.183 150 0.081 0.412 244 0.132 0.170 
6B 180401 0.037 11 17856 9.685 0.177 277 0.150 0.321 143 0.078 0.169 
6D 46991 0.039 2 5169 2.804 0.178 32 0.017 0.575 27 0.015 0.135 
7A 234649 0.040 12 26197 14.209 0.190 257 0.139 0.398 642 0.348 0.193 
7B 225086 0.031 20 16059 8.710 0.168 286 0.155 0.366 183 0.099 0.146 
7D 78560 0.027 5 4405 2.389 0.168 31 0.017 0.522 24 0.013 0.136 

A 0.175 1.945 3586 0.422 0.895 1650 0.200 43.981 81089 69 0.043 709323 ژنوم 

B ژنوم    863942 0.038 102 83734 45.416 0.185 1793 0.972 0.374 2472 1.341 0.160 

D ژنوم    215525 0.040 25 19549 10.603 0.180 154 0.084 0.569 115 0.062 0.146 

 0.160 3.348 6173 0.455 1.951 3597 0.188 10.307 184372 196 0.040 1788790 کل 



  1402 شهریور ،1 شماره  ،12 دوره  ایران دیم زراعت نشریه

 

95 

  
  هاي بومی گندم در توده Aمورگان) در ژنوم تعادل پیوستگی جفت نشانگرها با افزایش فاصله ژنتیکی (سانتیالگوي زوال عدم  -1شکل 

Figure 1- Linkage disequilibrium Decay pattern of pairs of markers with increasing genetic distance (centimorgan) in genome A in wheat landraces 

  
  هاي بومی گندم در توده Bمورگان) در ژنوم ي زوال عدم تعادل پیوستگی جفت نشانگرها با افزایش فاصله ژنتیکی (سانتیالگو -2شکل 

Figure 2- Linkage disequilibrium Decay pattern of pairs of markers with increasing genetic distance (centimorgan) in genome B in wheat landraces 

  
  هاي بومی گندم در توده Dمورگان) در ژنوم الگوي زوال عدم تعادل پیوستگی جفت نشانگرها با افزایش فاصله ژنتیکی (سانتی -3شکل 

Figure 3- Linkage disequilibrium Decay pattern of pairs of markers with increasing genetic distance (centimorgan) in genome D in wheat landraces 
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   Bon %5و  FDR %5در سطح آستانه  SNPشناسایی شده با استفاده از نشانگرهاي  هايQTL اطلاعات -4جدول 

Table 4. Information of QTLs identified using SNP markers at the threshold level of FDR 5% and Bon 
5%  

Bon 
5% 

FDR 
5% 

R2 
-Log10 (p 

value) 

 وقعیتم

 )cM( فیزیکی
  شرایط   صفت  کوواریت  نشانگر  کروموزوم

4.577 1.648 

6.257 3.119758224 109 2A 1114595|F|0--18:T>C 0 DTB 

اري آبی

  تکمیلی 

5.7 2.974694135 33 3B 1220443|F|0--42:C>A 0 DTB 

4.555 2.619788758 28 3A 1056945|F|0--52:A>G 0 DTB 

5.278 2.603800653 109 2A 1228614|F|0--42:G>C 0 DTB 

4.468 2.54515514 251 1A 1201588|F|0--43:G>A 0 DTB 

4.154 2.401209493 103 3B 987811|F|0--7:T>C 0 DTB 

4.18 2.401209493 49 5B 1081189|F|0--30:T>C 0 DTB 

4.573 2.395773947 261 1A 1126311|F|0--16:G>C 0 DTB 

4.411 2.378823718 134 7B 1242723|F|0--60:C>A 0 DTB 

4.836 2.346787486 110 4B 1223104|F|0--25:G>A 0 DTB 

4.384 2.343901798 178 7A 1127015|F|0--33:A>G 0 DTB 

3.969 2.283996656 69 6B 985813|F|0--9:C>A 0 DTB 

3.951 2.268411235 61 6B 1035046|F|0--26:C>T 0 DTB 

4.816 2.241845378 176 2A 1275924|F|0--18:C>T 0 DTB 

3.964 2.238824187 184 3B 996275|F|0--10:A>T 0 DTB 

4.013 2.20481541 485 1A 979743|F|0--67:C>A 0 DTB 

3.592 2.188424994 186 3B 1127347|F|0--1105664|F|0--
5:C>G 

0 DTB 

3.763 2.171340103 111 7A 1030302|F|0--10:A>G 0 DTB 

3.837 2.152427341 160 4A 1093756|F|0--68:G>A 0 DTB 

3.671 2.131355562 186 3B 1127347|F|0--62:A>G 0 DTB 

4.577 1.648 3.538 2.089375595 55 6B 1098664|F|0--41:C>T 0 DTB 

3.396 2.069050969 12 6B 1107107|F|0--50:C>T 0 DTB 

3.351 2.040958608 104 3B 996025|F|0--16:A>T 0 DTB 

3.244 2.018181393 100 5A 1087592|F|0--37:G>A 0 DTB 

3.944 2.010995384 139 2B 979722|F|0--18:T>C 0 DTB 

3.251 2.008330993 89 3A 992437|F|0--49:G>A 0 DTB 

3.347 1.2 3.450996738 168 6A 1193738|F|0--61:A>C DTB DTH 

1.04 3.350665141 52 2B 1075404|F|0--6:T>A DTB DTH 

1.272 3.377785977 93 5B 1165661|F|0--63:A>G DTB DTH 

4.523 1.032 4.647817482 121 7A 1100804|F|0--28:A>C DTB, 
DTH 

DTA 

3.398 2.348 3.403402904 236 5D 981564|F|0--54:T>A DTB, 
DTH, 

DTM 

3.292 5.59 3.293282218 236 5D 981564|F|0--54:T>A DTM GFP 

2.646 4.799 2.761953897 152 1A 1011115|F|0--14:C>T DTM PH 

4.99 2.749579998 130 2A 1013660|F|0--40:G>C DTM PH 

5.137 2.8569852 153 2B 1125680|F|0--7:A>G DTM PH 

4.88 2.675717545 211 5D 1150426|F|0--13:G>A DTM PH 

2.650 4.799 2.761953897 152 1A 1011115|F|0--14:C>T DTM PL 

4.005 2.754487332 164 2B 1092041|F|0--8:G>A DTM PL 

5.16 2.756961951 214 7B 1072711|F|0--41:A>T DTM PL 

1.345 5.615 2.749579998 104 7B 1094220|F|0--54:G>A DTM FL 
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  ادامه -4جدول 

Table 4. continued 

Bon 
5% 

FDR 5% R2 -Log10 (p value) 

 وقعیتم

 فیزیکی

)cM( 

  شرایط   صفت  کوواریت  نشانگر  کروموزوم

4.577 

1.345 

4.676 2.404503778 76 5A 1084185|F|0--56:A>T DTM FL 

اري آبی

  تکمیلی 

4.241 2.310691141 33 3B 1007283|F|0--52:G>C DTM FL 

4.309 2.287350298 102 5B 1000653|F|0--22:T>C DTM FL 

3.883 2.266802735 76 5A 1002325|F|0--62:A>G DTM FL 

4.567 2.231361899 144 1A 1143802|F|0--27:T>C DTM FL 

3.767 2.161150909 96 2B 1267090|F|0--9:G>T DTM FL 

3.681 2.123782159 133 3B 3024566|F|0--31:T>G DTM FL 

3.812 2.076238039 162 1B 1051996|F|0--55:A>G DTM FL 

4.024 2.070581074 174 2A 1126495|F|0--64:G>C DTM FL 

3.499 2.054039296 77 5A 1202759|F|0--52:A>C DTM FL 

3.5 2.033389013 65 6B 1138009|F|0--40:C>T DTM FL 

1.487 

2.074 1.518270803 236 3A 1128716|F|0--54:C>T DTM SL 

2.071 1.486649201 252 3A 1105068|F|0--14:C>G DTM SL 

2.239 1.595850751 32 3B 1228717|F|0--22:A>G DTM SL 

2.485 1.729321164 221 5B 1000564|F|0--23:G>A DTM SL 

3.222 6.733 3.223298816 24 7B 1102954|F|0--30:C>T DTM RWC 

3.009 
7.093 3.012333735 19 6A 1111092|F|0--6:C>G DTM SPAD 

6.122 3.048662481 244 7D 1120346|F|0--65:T>C DTM SPAD 

2.860 
5.893 2.982966661 441 1A 1119289|F|0--51:C>G DTM NSPS 

7.626 3.93930216 157 2B 1020140|F|0--28:G>A DTM NSPS 

4.577 

3.409 6.633 3.415668776 48 6B 992531|F|0--43:A>C DTM TKW 

3.569 6.417 3.580044252 164 2B 1042533|F|0--15:G>T DTM HI 

3.921 
7.626 3.93930216 157 2B 1020140|F|0--28:G>A DTM GY 

8.083 4.086716098 158 2B 1126657|F|0--67:G>C DTM GY 

4.301 
10.505 4.590067 315 1B 2278332|F|0--32:T>C 0 DTB 

 دیم 

8.13 4.493495 318 1B 993307|F|0--30:A>G 0 DTB 

3.357 
2.896 3.600326 71 5A 1203750|F|0--26:T>C DTB DTH 

2.571 3.360514 71 5A 994103|F|0--13:T>A DTB DTH 

3.410 6.847 3.408935 18 3A 1215397|F|0--36:T>A 0 DTA 

4.301 1.83 4.304518 84 1B 1056786|F|0--
100202447|F|0--

DTB, DTH, 
DTA 

DTM 

3.420 
6.138 3.428291 285 3D 989098|F|0--40:C>T DTM GFP 

6.344 3.596879 292 3D 1149694|F|0--45:G>A DTM GFP 

4.523 7.328 4.785156 112 5B 1226746|F|0--18:G>A DTM PH 

3.796 5.649 3.812479 128 5A 1070231|F|0--19:G>C DTM PL 

4.046 5.701 4.064997 47 2A 1003109|F|0--54:T>C DTM FL 

4.097 8.204 4.101275 77 7B 1004696|F|0--58:T>C DTM SL 

3.229 
6.083 3.229885 157 2B 1107872|F|0--8:G>A DTM RWC 

6.965 3.47237 59 5B 1203113|F|0--20:A>G DTM RWC 

1.874 

5.144 3.011441 249 1B 1046839|F|0--25:C>T DTM SPAD 

5.201 3 128 3A 1012499|F|0--37:T>A DTM SPAD 

4.328 2.679854 285 7A 987390|F|0--40:C>T DTM SPAD 
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  ادامه -4جدول 

Table 4. continued 
Bon 
5% 

FDR 
5% 

R2 
-Log10 (p 

value) 

 وقعیتم

 )cm( فیزیکی
  شرایط   صفت  کوواریت  نشانگر  کروموزوم

4.577 

1.874 

3.866 2.486782 226 3A 1006675|F|0--13:C>G DTM SPAD 

  دیم 

3.923 2.430626 341 1B 1136337|F|0--25:T>C DTM SPAD 

4.166 2.338187 123 6A 999485|F|0--39:T>C DTM SPAD 

3.631 2.243364 135 3B 1042356|F|0--45:T>C DTM SPAD 

3.823 2.238072 285 7A 1097343|F|0--23:A>G DTM SPAD 

4.261 2.228413 109 6B 987710|F|0--42:G>C DTM SPAD 

3.581 2.198596 184 3B 996275|F|0--10:A>T DTM SPAD 

3.536 2.197226 143 7D 1068196|F|0--9:G>A DTM SPAD 

3.46 2.184422 336 1B 1054439|F|0--11:A>T DTM SPAD 

3.537 2.159894 232 2A 1112925|F|0--29:A>G DTM SPAD 

3.516 2.154282 23 3A 1075160|F|0--13:A>G DTM SPAD 

3.164 2.133122 171 7A 999037|F|0--41:G>A DTM SPAD 

3.226 2.095826 120 4B 1126576|F|0--38:A>G DTM SPAD 

3.54 2.053548 286 7A 1216307|F|0--20:G>A DTM SPAD 

3.171 2.048662 170 7A 978121|F|0--
1241558|F|0--28:G>C 

DTM SPAD 

3.175 2.036212 319 1A 1123074|F|0--5:C>T DTM SPAD 

3.211 2.022734 149 5B 1269485|F|0--
100204143|F|0--10:C>G 

DTM SPAD 

3.421 2.004365 244 7D 1120346|F|0--65:T>C DTM SPAD 

3.284 5.565 3.29243 251 5A 1087201|F|0--37:T>C DTB NSPS 

3.167 

5.72 3.216811 46 7A 2277534|F|0--36:G>A DTM TKW 

5.334 3.205512 84 1B 1056786|F|0--
100202447|F|0--23:C>G 

DTM TKW 

5.768 3.37366 205 2B 1051052|F|0--59:G>C DTM TKW 

6.422 3.576754 95 3B 1009481|F|0--14:A>G DTM TKW 

5.509 3.169411 63 6B 1122215|F|0--53:T>C DTM TKW 

4.577 
1.927 

5.267 2.801343 52 6B 1252901|F|0--58:A>G DTM HI 

4.464 2.661544 126 3A 1203649|F|0--17:A>G DTM HI 

4.84 2.590067 104 1B 3034354|F|0--44:T>C DTM HI 

4.317 2.444906 221 4A 1142880|F|0--49:G>C DTM HI 

3.764 2.360514 327 1A 1003066|F|0--30:G>C DTM HI 

3.944 2.312471 452 1B 1216317|F|0--58:A>T DTM HI 

3.517 2.281498 252 1A 1229178|F|0--14:C>T DTM HI 

3.773 2.262013 529 1B 1131906|F|0--46:G>T DTM HI 

3.714 2.210419 223 4A 1210484|F|0--63:C>T DTM HI 

3.843 2.185752 209 3A 1014363|F|0--17:C>A DTM HI 

3.569 2.137869 145 7A 1218776|F|0--57:G>A DTM HI 

3.151 2.085128 86 5B 992845|F|0--17:G>A DTM HI 

3.252 2.071092 16 3A 1088589|F|0--38:T>C DTM HI 

3.517 2.068034 252 3B 1126560|F|0--25:T>C DTM HI 

3.13 2.059982 148 7A 1207572|F|0--55:A>G DTM HI 

3.125 2.051587 490 1B 3064679|F|0--36:G>A DTM HI 

3.522 2.024568 215 7B 1091466|F|0--65:G>A DTM HI 

3.164 2.015923 81 1D 1092511|F|0--38:G>A DTM HI 

2.998 2.014125 151 2B 1110688|F|0--43:G>A DTM HI 

3.745 7.379 3.761954 15 5A 2256346|F|0--21:C>T DTM GY 
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) و PH)، ارتفاع بوته (DTMمورد استفاده براي صفت روز تا رسیدن ( SNPنشانگر  1890پلات منهتن براي  -4شکل 

. خطوط آبی و قرمز به )RFو دیم ( )IRهاي بومی گندم در شرایط آبیاري تکمیلی () تودهRWCمحتواي آب نسبی (

  .FDR5%و  Bonferroni5% دهنده حد آستانه نشانترتیب 

Figure 4- Manhattan plot for 1890 SNP markers used for trait days to maturity (DTM), plant height 
(PH) and relative water content (RWC) of wheat landraces under supplemental irrigation (IR) and 

rainfed (RF) conditions. The blue and red lines represent the Bonferroni 5% and FDR 5% thresholds, 
respectively.  

1=1A, 2=2A, 3=3A, 4=4A, 5=5A, 6=6A, 7=7A, 8=1B, 9=2B, 10=3B, 11=4B, 12=5B, 13=6B, 14=7B, 
15=1D, 16=2D, 17=3D, 18=4D, 19=5D, 20=6D, 21=7D  
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) (بالا) و دیم IRهاي بومی گندم در شرایط آبیاري تکمیلی (براي صفت عملکرد دانه توده Q-Qنمودار  -5شکل 

)RF نشانگر  1890) (پایین) و پلات منهتن برايSNP هاي بومی گندم در مورد استفاده براي صفت عملکرد دانه توده

و  Bonferroni5% دهنده حد آستانه نشانرمز به ترتیب شرایط آبیاري تکمیلی (بالا) و دیم (پایین). خطوط آبی و ق

FDR5% .  

Figure 5- Q-Q diagram for the grain yield trait of native wheat populations under supplemental 
irrigation (IR) (up) and rainfed (RF) (bottom) conditions and Manhattan plot for 1890 SNP markers 
used for the grain yield trait of native wheat populations in supplementary irrigation (up) and rainfed 

(bottom) conditions. The blue and red lines represent the Bonferroni 5% and FDR 5% thresholds, 
respectively.  

1=1A, 2=2A, 3=3A, 4=4A, 5=5A, 6=6A, 7=7A, 8=1B, 9=2B, 10=3B, 11=4B, 12=5B, 13=6B, 14=7B, 
15=1D, 16=2D, 17=3D, 18=4D, 19=5D, 20=6D, 21=7D  

 
 

به مخزن  ،یفعل تیشده در جمع ییشناسا هايژن

 ی. بعضدیافزایم دیکاند يهاو ژن یکیموجود منابع ژنت

شده بودند  ییشناسا نیشیها در مطالعات پQTL نیاز ا

)Liu et al., 2015; Racedo et al., 2016; Sajjad et 

al., 2014; Mwadzingeni et al., 2017.(  صفات با

ند از نظر سهم مستقیم یا غیر انتوهمبستگی بالا می

 مستقیم یک صفت به صفت دیگر توجیه شوند. با نگاهی

کنند هایی نتایج مطالعه حاضر را تایید میچنین یافته

--F|0|طوري که در شرایط آبیاري تکمیلی نشانگر به 

54:T>A 981564  در دو صفت روز تا رسیدن و دوره

 F|0--14:C>T|پرشدن دانه مشترك بود و نشانگر 

در دو صفت ارتفاع بوته و طول پدانکل و  1011115

مربوط به  QTL |F|0--28:G>A 1020140نشانگر 

تعداد دانه در هر سنبله و عملکرد دانه بر روي کروموزوم 
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2B  براي این دو صفت مشترك دیده شد. این صفات

). 1همبستگی بالایی را با همدیگر نشان دادند (جدول 

--F|0|مشترك ( QTL یکدر شرایط دیم نیز 

100202447|F|0--23:C>G 1056786 بین وزن هزار (

در  1Bرسیدن بر روي کروموزوم دانه و تعداد روز تا 

مورگان مشاهده شد که بیانگر اثر سانتی 84موقعیت 

باشد. بر روي این دو صفت می QTLپلیوتروپی این 

زمان را براي صفات فوق توان گزینش همبنابراین می

ها فقط یک در مطالعه حاضر بعضی لوکوسداد. انجام 

--F|0|صفت را کنترل کردند براي مثال لوکوس 

43:A>C 992531  وزن هزار دانه را در شرایط آبیاري

تعداد  F|0--37:T>C 1087201|تکمیلی و لوکوس 

  دانه در سنبله را در شرایط دیم تحت تاثیر قرار دادند. 

گاه یک ان لنگربه عنو 5Bدر تحقیقی، از کروموزوم 

ت آگرونومیک از جمله تعداد ناحیه که چندین صف

گلچه در هر سنبله، ارتفاع بوته، روز تا رسیدن و طول 

 Edae etکند، نام برده شده است (سنبله را کنترل می

al., 2014; Mwadzingeni et al., 2017 بعضی .(

دهند. ها فقط یک صفت را تحت تاثیر قرار میلوکوس

دو لوکوس براي مثال 

|013.546408570|977308|977308 2B  و

|023.182120080|1251215|1251215 2B  ارتفاع

بوته را نسبت به دیگر صفات ارزیابی شده در مطالعه 

 ,.Mwadzingeni et alحاضر تحت تاثیر قرار دادند (

نواحی ژنومیک  5B). در پژوهش حاضر کروموزوم 2017

ل سنبله (شرایط و طودهی مرتبط با صفات روز تا سنبله

ی) و ارتفاع بوته، محتواي آب نسبی و آبیاري تکمیل

نماید. شرایط (شرایط دیم) را حمل می SPADخوانش 

هاي صفات ارتفاع بوته QTLآبیاري تکمیلی نشان داد 

)|F|0--7:A>G 1125680) و طول پدانکل (|F|0--

8:G>A 1092041سانتی 164و  153هاي ) با فاصله-

شناسایی گردیدند که  2B وي کروموزومورگان بر رم

هاي کنترل کننده را جایگاه ژن 2Bتوان کروموزوم می

این صفات دانست. در پژوهش الکساندر و همکاران 

)Alexander et al., 2012) و پینتو و همکاران (Pinto 

et al., 2010 گزارش کردند نشانگري که صفت ارتفاع (

نومیک بر روي کرد با نواحی ژبوته را کنترل می

مرتبط بود ولی در مطالعه متوز و  2Bروموزوم ک

) نشانگر کنترل Mathews et al., 2008همکاران (

کننده صفت ارتفاع بوته مرتبط با نواحی ژنومیک بر 

گزارش شد. در شرایط  5Aو  1Bهاي روي کروموزوم

مربوط به صفات  QTLسه  1Bدیم بر روي کروموزوم 

و  F|0--32:T>C 2278332|خوشه شکم (روز تا 

|F|0--30:A>G 993307 و روز تا رسیدن (

)|100202447|F|0--23:C>G F|0-- 1056786 (

مورگان سانتی 84و  318، 315هاي بترتیب با فاصله

را  1Bتوان کروموزوم شناسایی گردیدند. بنابراین می

هاي کنترل کننده صفات روز تا خوشه شکم جایگاه ژن

 Peleg et( رد. پلگ و همکارانروز تا رسیدن برشمو 

al., 2009 در پژوهشی لوکوسی که بر روي روز تا (

در  5Aگذارد را بر روي کروموزوم دهی اثر میسنبله

بر روي کروموزوم چنین شرایط تنش گزارش کردند. هم

5A  دوQTL  مربوط به صفات تعداد دانه در هر سنبله

)|F|0--37:T>C 1087201) و عملکرد دانه (|F|0--

21:C>T 225634615و  251هاي ) بترتیب با فاصله 

بنابراین مورگان در شرایط دیم شناسایی گردید. سانتی

هاي کنترل کننده را جایگاه ژن 5Aتوان کروموزوم می

برشمرد.  عملکرد دانهتعداد دانه در هر سنبله و صفات 

به عنوان لنگرگاهی براي  5Dدر گزارشی کروموزوم 

 ,.Quarrie et alه گزارش شد (صفت عملکرد دان

). یک ارتباط نشانگر صفت براي وزن هزار دانه بر 2005

 ;Laido et al., 2014گزارش شد ( 7Bروي کروموزوم 

Mwadzingeni et al., 2017 که با نتایج ما همراستا (

  نبود. 

ي که بر روي یک صفت QTLبه طور معمول نواحی 

توانند صفت یگذارند، مویژه تحت شرایط تنش اثر می

 Mathews etرا تحت شرایط عدم تنش کنترل کنند (

al., 2008حالت در مطالعه حاضر دیده نشد. در  ).این

هایی ممکن است آل اثرات چنین لوکوسحالت ایده

بوسیله تغییر در محیط خارجی تحت تاثیر قرار نگیرد. 
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هنگامی که اصلاح براي سازگاري وسیع مد نظر است 

توانند در ارتباطات نشانگر ومیکی میچنین نواحی ژن

لعه حاضر صفت یا پل تلاقی سودمند باشند. در مطا

با صفات ارتفاع  F|0--14:C>T|1011115نشانگرهاي 

، نشانگر 1Aبوته و طول پدانکل بر روي کروموزوم 

1020140|F|0--28:G>A  2بر روي کروموزومB  با

نگر صفات تعداد دانه در سنبله و عملکرد دانه و نشا

981564|F|0--54:T>A  5بر روي کروموزومD  با

ر شدن دانه، فقط در صفات روز تا رسیدن و دوره پ

شرایط آبیاري تکمیلی مرتبط بودند. از طرف دیگر 

اي را به هاي ژنی ممکن است صفات ویژهبعضی مکان

هاي هاي مختلفی از محیططور متفاوت در مجموعه

یجه هنگامی که رشدي تحت تاثیر قرار دهند، در نت

ها به کند، نشانگرها یا لوکوسشرایط محیطی تغییر می

شوند اي مرتبط میوافق و متناقض با صفات ویژهطور نام

هایی -که این منجر به شناسایی نشانگرها یا لوکوس

- شوند که اطمینان اندکی به نتایج تجزیه ارتباط آنمی

). این Mwadzingeni et al., 2017ها خواهد بود (

 F|0--10:A>T|اهده شد براي نشانگر حالت مش

با صفات روز تا که  3Bبر روي کروموزوم  996275

) و خوانش در شرایط آبیاري تکمیلیخوشه شکم (

SPAD  بیاري آ(در شرایط دیم) مرتبط بود. در شرایط

که صفت  F|0--61:A>C 1193738|تکمیلی نشانگر 

ري با نشانگ کرد بادهی را کنترل میتعداد روز تا سنبله

به میزان  XM_037589331.1 1شماره دسترسی

شباهت داشت. در مطالعه  NCBI 2در سایت  55/98%

دهی مرتبط دیگري مارکرهایی که با صفت روز تا سنبله

هاي دیگر گیاهی تشابه با گونه %100بودند نزدیک به 

 Oryza) و برنج (Sorghum bicolorمانند ذرت جارو (

sativa) دیده شد (Mwadzingeni et al., 2017( در .

 F|0--28:G>A|بیاري تکمیلی نشانگر آشرایط 

کرد با عملکرد دانه را کنترل میکه صفت  1020140

به  XM_037633812.1نشانگري با شماره دسترسی 

شباهت داشت. در  NCBIدر سایت  %53/98میزان 

  
1 Accession number 

که  F|0--58:T>C 1004696|شرایط دیم نشانگر 

کرد با نشانگري با کنترل می طول سنبله راصفت 

 %100به میزان  XM_037608049.1شماره دسترسی 

شباهت داشت. در شرایط دیم نشانگر  NCBIدر سایت 

|F|0--58:A>G 1252901  شاخص برداشت که صفت

هاي دسترسی نشانگر با شماره  کرد با سهرا کنترل می

XM_037594829.1 ،XR_002231703.1  و

XR_005773005.1 و  %55/98ان از به میزتیب بتر

  شباهت داشت.  NCBIدر سایت  08/98%

  

   يرگیجهینت

 ،یژنوم ینواح ییشناسا ينشانگر صفت برا ارتباطات

اصلاح  يبرا تیبا اهم یپیکه مرتبط با صفات فنوت

 61و  64است. مطالعه حاضر  يدیکل باشند،یم

) ارتباطات میو د یلیتکم ياریآب طیدر شرا بی(بترت

). 4نمود (جدول  ییرا شناسا داريیصفت معن نشانگر

 يدانه، محتوا شدننشانگر با صفات دوره پر  کیفقط 

 یلیتکم ياریآب طیو شاخص برداشت در شرا یآب نسب

 و ارتفاع بوته، طول پدانکل، طول برگ پرچم، طول

مرتبط بودند. به  مید طیسنبله و عملکرد دانه در شرا

 يریت وراثت پذفاص گرید ،یآب نسب يجز صفت محتوا

 نکهیرا نشان دادند. علت ا یاز متوسط شتریمتوسط و ب

در هر  یآب نسب يصفت محتوا یعموم يریپذوراثت 

به  رودیکمتر از متوسط بوده است احتمال م طیدو شرا

از اثرات  شتریبوده است که ب یطیخاطر اثرات مح

 شدن بزرگ سبب و اندصفت اثر گذاشته يبر رو یکیژنت

 دهیکوچک شدن آن گرد جهیو در نت یپیفنوت انسواری

 ,.Hosseini et alو همکاران ( ینیاست. در مطالعه حس

آب  يصفت محتوا یعموم يریوراثت پذ ری) مقاد2015

) 29و  17 بیتنش و عدم تنش (بترت طیدر شرا ینسب

 یصفات تحت مطالعه کمتر گزارش شد در حال گریاز د

) مقدار Ali Said, 2014( دیسع یکه در پژوهش عل

 يبالا گزارش شد. نشانگرها یعموم يریوراثت پذ

 یسودبخش کیمطالعه منابع ژنوم نیشده در ا ییشناسا

2 National Center for Biotechnology Information 
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 یبه کمک نشانگر و پل تلاق نشیگز میهستند تا بتوان

تنش و عدم تنش آغاز  طیصفت را در گندم تحت شرا

و کلون   قیدق یابینقشه براي را هاآن زیو ن میینما

. ناگفته میبکار بر اينهیزم يهاQTL و هانمودن ژن

 يانگرهااست تا نش ازین يشترینماند مطالعات ب

شدند با  ییرا که در پژوهش حاضر شناسا داريیمعن

. مییاعتبار نما نییبزرگتر تع تیجمع کیاستفاده از 

) MLMM( یکاربرد مدل مخلوط چند لوکوس نچنیهم

) Segura et al., 2012( همکاران و سگورا که طورهمان

ارتباطات را  صیتوان تشخ تواندیدادند، م شنهادیپ

دهد. شیافزا
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EXTENDED ABSTRACT 
Introduction: Genome-wide association studies (GWAS) and quantitative trait locus (QTL) gene 
mapping are two main approaches that describe the genetic basis of complex traits very precisely. 
Therefore, identification of important agronomic traits and the use of beneficial agronomic and breeding 
methods in achieving high yield can be fruitful. This research was conducted to determine genome-wide 
trait-marker associations for key agronomic traits in wheat, in order to breed for drought tolerance.  
Materials and Methods: 249 landraces of Iranian bread wheat from throughout Iran were collected and 
compared under supplemental irrigation and rain-fed conditions at the deputy Dryland Agriculture 
Research Station (Kermanshah, Iran). During the growing season and after harvesting, data related to 
phonological, morphological and physiological traits were recorded and measured. The experiment data 
were analyzed based on unbalanced combined analysis of variance. DNA was extracted by Singh and 
Bowden method. Finally, after filtering, 1890 SNP markers were used. Association analysis was done 
with TASSEL 5 software. Manhattan diagrams were drawn with R software.  
Research findings: Association analysis with MLM method identified 64 and 61 QTLs numbers in 
supplementary irrigation and rainfed conditions, respectively. The results showed that the linkage 
disequilibrium among chromosomes is variable and with increasing genetic distance, the linkage 
disequilibrium decreasing. Some traits were controlled by common QTLs, which is a proof of the 
existence of pleiotropic effects of a gene, and simultaneous selection can be done for those traits. The 
markers who identified in this study are useful genomic resources.  
Key Words: Wheat, Drought Stress, Association Analysis, SNP  
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