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Abstract 

Objective 

Cold stress as one of the most limiting factors in wheat (Triticum aestivum L.) production, 

significantly reduces the yield of this strategic crop. Identifying molecular markers associated 

with genomic regions controlling traits related to cold stress tolerance such as the accumulation 

of protective metabolites like proline and fructan is therefore of great importance. This study 

aimed to investigate the genetic structure and to perform association analysis between simple 

sequence repeat (SSR) markers and physiological traits related to cold stress tolerance in a diverse 

panel of bread wheat genotypes. The goal was to detect significant associations between SSR 

markers and traits related to cold tolerance, ultimately contributing to the development of 

functional markers for wheat breeding programs aimed at enhancing low-temperature stress 

tolerance.  

Materials and methods 

Seeds of 70 bread wheat genotypes were vernalized and grown in a completely randomized design 

with three replications under greenhouse conditions. At the early heading stage (Zadoks GS41-

49), plants were exposed separately to +8°C (as normal conditions) and -2°C (as cold stress 
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conditions). After temperature treatment, proline and fructan contents were measured in plant 

genotypes. To determine the population’s genetic structure and detect possible admixtures, SSR 

marker data were analyzed via Bayesian approach in STRUCTURE software v2.3.4. Linkage 

disequilibrium (LD) and association analysis between SSR markers and physiological traits 

(proline and fructan contents under normal and cold stress conditions) were performed using the 

mixed linear model (MLM) in TASSEL software (v2.1(. 

Results 

A significant difference was observed in the amount of proline and fructan between studied wheat 

genotypes and temperature levels. Analysis of the population structure based on the data of 24 

SSR markers showed that 70 genotypes were subdivided into three subgroups; the first group 

included of 20 genotypes, the second group included of 27 genotypes, and the third group included 

of 23 genotypes. Based on Linkage disequilibrium (LD) analysis, 0.91% of possible pairs SSR 

markers were absolutely in linkage disequilibrium. The results of association analysis revealed 

eight SSR loci that significantly associated with the amount of proline and fructan content. In this 

context, Xgwm44 showed the strongest relation with the proline trait under cold stress conditions. 

Conclusions 

SSR markers, especially Xgwm44 and Xgwm319, have high value for use in marker-assisted 

selection in wheat breeding. The hybridization of the genotypes Dez and Shiroodi with Azadi and 

Gonbad 2 is considered a suitable option for the development of cold-resistant lines. These 

findings highlight the strategic role of molecular markers in accelerating wheat improvement 

under abiotic stress conditions. 
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Introduction 

Bread wheat (Triticum aestivum L.), with a chromosome number of 2n = 6x = 42 and a 

genomic formula of AABBDD, originates from the southwestern region of Asia. It serves as a 

staple food for more than 33% of the global population and contributes more to the world’s caloric 

and protein intake than other cereals such as maize, rice, barley, oat, rye, and sorghum. Cold stress 

is one of the major limiting factors affecting wheat growth and yield in Iran. It significantly 

impacts critical developmental stages such as germination, flowering, and grain filling. Plants 

require optimal temperatures for proper growth, and any deviation from this range such as 

exposure to cold stress can severely disrupt biological and physiological processes. One of the 

key physiological responses of plants under stress conditions is the accumulation of 

carbohydrates, which play a vital role in stress tolerance due to their direct involvement in cellular 

processes. Carbohydrates increase intracellular solute concentrations, thereby preventing freezing 

damage and protecting plasma membranes and proteins. Among these carbohydrates, fructans are 

particularly important under low-temperature stress. They accumulate in the vegetative tissues of 

wheat and play a role in grain development. In many plant species, the accumulation of the amino 

acid; proline, is also crucial for tolerance to abiotic stresses. Proline is considered an active 

component in enhancing stress resistance, especially to cold. Under stress conditions, proline 

contributes to osmotic adjustment, protection of protein structures, maintenance of cellular 

integrity, stabilization of subcellular structures, and scavenging of reactive oxygen species (ROS). 

In recent decades, advances in cell and molecular biology particularly the development and 

application of DNA markers have greatly facilitated the identification of genomic regions 

associated with complex traits in crop plants. One modern approach in this context is association 

mapping, or linkage disequilibrium-based mapping, which leverages existing genetic diversity 

and the non-random association between markers and trait-controlling genes to enable more 

precise identification of QTLs. In the present study, SSR markers were used to analyze the genetic 

structure and identify markers associated with cold tolerance traits in a diverse panel of bread 

wheat genotypes. 

 

Materials and methods 

In this study, 70 bread wheat genotypes were obtained from the Seed and Plant Improvement 

Institute (SPII) in Karaj, Iran. After undergoing a vernalization period, germinated seeds of these 

genotypes were grown in a completely randomized design with three replications in pots under 

greenhouse conditions. At the early booting stage (Zadoks GS41–49), plants were exposed 

separately to two temperature regimes: +8°C (as a normal conditions) and -2°C (as a cold stress 

conditions). Following these treatments, the contents of proline and fructan were quantitatively 
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assessed in the plant tissues of the various genotypes. To determine the genetic structure of the 

population and to identify potential admixed genotypes, SSR marker data were analyzed using 

the Bayesian method implemented in STRUCTURE software (v2.3.4). Furthermore, linkage 

disequilibrium (LD) and association analysis between SSR markers and physiological traits 

(proline and fructan content under normal and stress conditions) were carried out using a mixed 

linear model (MLM) in TASSEL software (v2.1).  

 

Results 

Analysis of variance revealed significant differences (P ≤ 0.01) among wheat genotypes and 

temperature treatments for fructan content. The interaction between genotype and cold stress was 

also significant, indicating differential responses of genotypes to temperature changes. Under 

+8°C, the Azadi genotype had the highest fructan content (1.51 µg ml⁻¹), while the Barat genotype 

exhibited the lowest (0.35 µg ml⁻¹). At –2°C, Shahpasand showed the highest fructan content 

(1.47 µg ml⁻¹), and Dez had the lowest (0.34 µg ml⁻¹). Analysis of variance for proline content 

similarly showed significant differences (P ≤ 0.01) among genotypes and temperature levels. The 

genotype × temperature interaction for proline content was also significant, indicating genotype 

rankings varied under different thermal conditions. At +8°C, the Talaeae genotype showed the 

highest proline level (10.95 µg ml⁻¹), and Tirgan had the lowest (1.49 µg ml⁻¹). Under –2°C, 

Gonbad 2 recorded the highest proline content (13.24 µg ml⁻¹), whereas Shiroudi had the lowest 

(3.96 µg ml⁻¹). To minimize false positives in genetic association studies, the genetic structure of 

the 70 genotypes was assessed using 24 SSR markers and a model-based clustering approach. 

STRUCTURE analysis was used for population structure inference, and the optimal number of 

subpopulations (K) was determined using the ΔK method in Structure Harvester. The highest ΔK 

was observed at K = 3, indicating the presence of three genetic subpopulations among the 

genotypes. Association analysis based on the MLM, accounting for population structure (Q 

matrix) and kinship (K matrix), identified eight SSR markers significantly associated with proline 

and fructan traits at a 5% significance level (P ≤ 0.05). Under cold stress conditions, five 

markers—particularly Xgwm44 with a high coefficient of determination (R² = 0.65)—were 

significantly associated with proline content, suggesting a major role of this marker in explaining 

phenotypic variance and highlighting its potential for marker-assisted selection (MAS). Under 

normal temperature, three markers showed significant associations with the target traits, with the 

highest R² observed for Xgwm319 (R² = 0.44) in relation to proline content. The absence of 

significant marker–trait associations for fructan under stress conditions may suggest a more 

dominant role of proline in cold stress response mechanisms.  
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Conclusions 

SSR markers, especially Xgwm44 and Xgwm319, demonstrate high potential for use in 

marker-assisted breeding programs aimed at improving cold tolerance in wheat. Crosses between 

cold-sensitive genotypes such as Dez and Shiroudi with tolerant genotypes like Azadi and Gonbad 

2 are recommended for the development of cold-tolerant lines. These findings underscore the 

strategic role of molecular markers in accelerating the genetic improvement of wheat under 

abiotic stress conditions.  
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  چکیده

بره وور ارابرل تو هی  (،.Triticum aestivum Lم )ترین ووامرل تولیرد گنردمرایی بره ونوان یکی از موردودکننردهسررررتنش   هدد: 

های دخیل در کنترل دهد. در این راسرتا، شرناسرایی نشرانگرهای مولکولی مرتا  با ژنوملکرد این موصرول اسرتراتژیک را کاهش می

های موافظتی نظیر پرولین و فروکتان، از اهمیت های تومل به تنش سرررمایی، از  مله تعمم متابولیتصررتام مرتا  با مکانیسرر 

ی  بسراایی برخوردار اسرت. ملال ه ضا رر با هدر بررسری سراختار ژنتیکی  م یت و انعام تعایه ارتاان نشرانگرهای تکرار سراده توال 

(SSR )این انعام گرفتهای گندم نان  ای متنوع از ژنوتیپبا صررتام فیایولوژیک مرتا  با تومل به تنش سرررمایی در معمووه .

تومل به سررما، گامی مثرر در   مرتا  با و صرتام SSR دار بین نشرانگرهای نیپژوهش در پی آن اسرت تا با شرناسرایی ارتااوام م

 .های دمای پایین برداردنژادی گندم و تولید اراام مقاوم به تنشهای بهراستای توس ه نشانگرهای کاربردی برای برنامه

https://cr.guilan.ac.ir/article_6954.html
https://cr.guilan.ac.ir/article_6954.html
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سرازی، در اال  ورح کاملا  تصرادفی با سره تکرار  ژنوتیپ گندم نان پس از گذراندن دوره بهاره 70زده  بذور  وانه   هاروشمواد و 

گیاهان به وور  داگانه توت سلوح دمایی (،  Zadoks GS41-49ی )دهگلخانه کشت شدند. در مرضله آغازین خوشهگلدان در در  

گراد( ارار گرفتند. پس از اومال تیمارها، میاان پرولین و فروکتان در در ه سرانتی -2گراد( و تنش سررمایی )در ه سرانتی  +8نرمال )

های مختلف مورد ارزیابی کمی ارار گرفت. به منظور ت یین سرراختار ژنتیکی  م یت و شررناسررایی اضتمالی های گیاهی ژنوتیپبافت

 Bayesian و روش Structure V.2.3.4 افااربا استتاده از نرم SSR های نشانگرهایهای مختل ، تعایه و تولیل دادهژنوتیپ

(  Association analysis)  و تعایه ارتااوی (Linkage disequilibriumی )ت، میاان ودم ت ادل پیوستگینهاانعام شرد. در 

و صتام فیایولوژیک مورد ملال ه )موتوای پرولین و فروکتان توت شرای  تنش و نرمال( با استتاده از مدل  SSR بین نشانگرهای

 .مواساه گردید TASSEL 2.1 افااردر نرم (Mixed linear modelن )خلی مخلو

مشراهده شرد. تعایه سراختار  م یت  فروکتان از لواظ میاان پرولین واختلار م نیدار  دماو سلوح مختلف   هاژنوتیپبین     نتایج

ژنوتیپ   27ژنوتیپ، گروه دوم شامل   20ژنوتیپ در سه زیرگروه؛ گروه اول شامل   70نشان داد   SSRنشانگر 24های  بر اساس داده

ممکن در ودم ت ادل پیوسرتگی ملل  بودند.    SSRهای درصرد از  تت مکان 91/0ژنوتیپ تقسری  شردند.    23و گروه سروم شرامل 

  در این میان،میاان پرولین و فروکتان دارند. داری با ارتاان بسررریار م نی SSRمکان  هشرررت نشررران داد که تعایه ارتااوی  نتایج 

Xgwm44 نشان دادارتاان را با صتت پرولین در شرای  تنش  تریناوی . 

، دارای ارزش براییی برای کراربرد در انتخراه بره کمرک Xgwm319و Xgwm44 ویژه، برهSSRی  نشرررانگرهرا  گیری نتیجده

های مقاوم ای مناسر  برای توسر ه یین، گاینه2های دز و شریرودی با آزادی و گناد نژادی گندم هسرتند. تلاای ژنوتیپنشرانگر در به

 را  یسرتیرزیتنش غ   یبهاود گندم توت شررا میدر تسرر  یمولکول  ینشرانگرها  کینقش اسرتراتژ هاافتهی نیرود. اشرمار میبهبه سررما  

 .کنندیبر سته م

 فروکتان، ودم ت ادل پیوستگی پرولین، تنش سرما، ساختار  م یت،: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

السید  ییرفخرایم،  مومد  یآباداله   استناد  زاده ،  یر ا  خرابسیوااس،   ر ا  درویش  پنع لی  شناسایی   .(1404)  فاومه  زاده 

  توت (  .Triticum aestivum L)اراام گندم نان    در  پرولین و فروکتاننشانگرهای ریاماهواره پیوسته با نواضی ژنومی کنترل کننده  

 .176-153(، 3)17، معله بیوتکنولوژی کشاورزیتنش سرما. 
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 مقدمه

با اس  ولمی   نان  با   AABBDD، فرمول ژنومی  x6    =n2=    42، ودد کروموزومی  .Triticum aestivum Lگندم  و 

 و  ین کالریتأم هان بوده و سه  آن در     م یت  کل  از  درصد  33  از  بیش   برای  اصلی  غذایی  موصول  آسیا  غربی   نوه  خاستگاه

  ی که ضدودووربه (؛  Gupta et al., 2021است )(  سورگوم  و  چاودار  یویر،   و،  برنج،  ذرم،)  غلام  بیش از سایر   هان  در  پروتئین

 کربوهیدرام  درصد  69  پروتئین،درصد    4/9  درصد فیار،  8/1  آن ضاوی  کند. دانهین میتأمانسان ر ا    مصرفی  پروتئین  و  کالری  پنع یک

 های زمین  درصد  41)  دیگری   موصول  هر   از  بیشتر   سلوی  در   ساینه  گندم نان   . (Ahmad et al., 2022است )  چربی   درصد  5/2  و

 ,.Zhu et al... کاربرد دارد )  و  ی فرنگرشته کلوچه،    شیرینی، نان،   شود و در تهیه موصویم غذایی از  مله می   کشت( کاشته  اابل

وور درآمد سرانه، به   شیو افاا  تیرشد  م   ری، توت تأر2050گندم تا سال    یبرا  ی هان  یکه تقا ا  شودی م  ینیبشیپ  (.2021

صد باشد، آمارها در  4/2ضدود    دیتقا ا، رشد ساینه وملکرد گندم با  نیبه ا  ییگوپاسخ  یبرا  کهی. در ضالابدی  شیافاا  یتو ه اابل

 رامییتغ  ر،یاخ  یهادر سال (.FAO 2023ت )درصد در سال اس  1گندم در ضال ضا ر ضدود    یوملکرد  هان  شیکه افاا  دهدینشان م

 یی وهواآه    ی نمونه، شرا  ی. برا(Zhang et al., 2022است )  مناو  شده   یگندم در برخ  دی تول  یدرپیپ  به کاهشمنعر    یمیاال

 ,Le Mondeد )وملکرد موصویم زمستانه در اروپا از  مله گندم ش  یدرصد  40تا    30مو   کاهش    2024نامساود در سال  

در هکتار برآورد شده است، در    لوگرمیک  3700ضدود    2023بر اساس گاارش فائو، متوس  وملکرد گندم در  هان در سال   (.2024

  ون یلیم  13ضدود    دیبا تول  2022در سال    رانیا (.FAO, 2023ت )در هکتار بوده اس  لوگرمیک  1550ضدود    رانیمقدار در ا  نیا  کهیضال

رتاه س دا  ی  هان  دیتول  اده یتُن گندم،  اختصاص  به خود  )را  از ووامل ومده  (.Tehran Times, 2023د    تنش سرمایی یکی 

  و   دهیگل  زنی، وانه   مانند گیاه رشد ضساس مراضل  بر چشمگیری تأریر و رودمی شماربه  ایران در گندم وملکرد و رشد مودودکننده

  تنش   به ونوان نمونه؛ موا هه با   دامنه،  این  از   انورار  هرگونه  و   دارند  نیاز  مناس    دمای  به  بهینه  رشد  برای  گیاهان.  دارد  دانه   شدن   پر

سرما با ایعاد تغییرام   (.Yadav & Sharma, 2021د )وور  دی مختل کنیندهای زیستی و فیایولوژیکی را به فرآ  تواندمی  سرما،

های متابولیکی، مو   کاهش فتوسنتا، آسی  به غشای سلولی، کاهش  ذه آه و وناصر غذایی،  گسترده در ساختار سلولی و ف الیت

 (،SODز )اکسیدانی نظیر سوپراکسید دیسموتاهای آنتیشود. در پاسخ، گیاه ف الیت آنای می (ROSن )های ف ال اکسیژو تولید گونه 

 Wang et al., 2022; Cheongد ) دهد تا از آسی  اکسیداتیو  لوگیری کنرا افاایش می  ( CATز )و کاتای (PODز )پراکسیدا

et al., 2022 .)  دیت در  ذه آه و مواد م دنی، منعر به  ایعاد مودو  و  متابولیک  انرژی  کاهش  با  سرما  تنش  زنی،  وانه   در مرضله

های بارور، ت داد  دهد. سرما ت داد پنعهشود و این مو وع مستقیما  وملکرد نهایی را توت تأریر ارار می اختلال در استقرار گیاهچه می 

کاهش   (.Ji et al., 2023د )شودهد که در معموع باوث افت شدید وملکرد می ر شدن دانه را کاهش میدانه در سناله و سروت پُ

  یکی (.  Malko et al., 2023ت )ها و افت ظرفیت فتوسنتای همراه اسگرهوملکرد اغل  با کاهش سلح برگ، کوتاه شدن میان 

انااشته  شرای   در  گیاهان  مشخصام  ترینمه   از  کیولوژ یایف  یندهایبا فرآ  آنها   یرابله مستق  لیدلبه  هاکربوهیدرام   شدن  تنش 

و   ییپلاسما  یشوند و از غشایدر ارر سرما م  گیاهانزدن    خیمانم    ،یسلولبا بای بردن غلظت درون   هاکربوهیدرام  واام  در.  است
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  تنش   شرای   در  هاکربوهیدرام  ترینمه   از  یکی  (.Jahanbakhsh-Godehkahriz et al., 2009د )نکنی ها موافظت منیپروتئ

بافت  پایین  دما  شرای    باشد که توتفروکتان می  یس  متابول  .داردنقش  گندم    دانهو در رشد  یابد  می  تعممگندم    یشیرو  یهادر 

 مویلیهای  رابله بین فروکتان و تومل تنش(.  Vagujfaliv et al., 1999)فروکتان با مقاومت به سرما در گندم مرتا  است  

 اهان یاز گ  یاریدر بس  (.Livingston et al., 2006مرتا  است )  نها(ل آاساختار و انتق  ،اندازه)های فروکتان  ولاختلار مولک  هب

  یی خصوص تنش سرمابه  هاو از وناصر ف ال در تومل به تنش  است  مه   های غیرزیستیدر تومل به تنش   انااشتن اسید آمینه پرولین

، پروتئینی  ختارهایاوملکردهای متتاوتی مانند ایعاد ت ادل اسمای، ضتاظت از ستواند  توت شرای  تنش می پرولین، شود.یموسوه م

در  (.  Matysik et al., 2002)  های آزاد را داشته باشد سلولی و ضذر رادیکالضتظ ضالت وای ی سلول، تثایت ساختارهای درون

، به شناسایی نواضی ژنومی مثرر  DNAی  ویژه توس ه و کاربرد نشانگرها، به ها در زیست سلولی و مولکولی های اخیر، پیشرفتدهه

یابی بر صتام پیچیده در گیاهان زراوی کمک شایانی کرده است. یکی از رویکردهای نوین در این زمینه، تعایه ارتااوی یا نقشه 

کننده  های کنترلهای وای ی است که با تکیه بر تنوع ژنتیکی مو ود و ودم ت ادل پیوستگی بین نشانگرها و ژنماتنی بر  م یت

یابی ماتنی بر  این روش نسات به نقشه (. Alqudah et al., 2020د )سازها را فراه  می  QTLترصتام، امکان شناسایی دای 

  پوشش تری را  دات بایتر، توان تتکیک ژنتیکی بیشتر و گستره ژنومی وسیم  (،Bi-parental mappingی )های دو والد  م یت

در میان انواع مختلف نشانگرهای مولکولی، نشانگرهای ت.  ویژه در گیاهانی مانند گندم با ژنوم پیچیده، بسیار سودمند اسدهد و بهمی

بارز بودن، پایداری بای و سهولت استتاده، هایی مانند چندشکلی بای، توزیم یکنواخت در ژنوم، ه  دلیل ویژگیبه SSR ای یاریاماهواره

این نشانگرها ه  در مناو  رماکننده و  (.Rahimi et al., 2021د )ای دارننژادی ماتنی بر نشانگر  ایگاه ویژههای بهدر برنامه 

 ,.Agarwal et alد )ها دارنمیان ژنوتیپ   های ژنتیکیه  غیررماکننده ژنوم ضضور داشته و توانایی باییی در آشکارسازی تتاوم

های مرتا  با صتاتی همچون تومل  QTLی  ها در ملال ام ساختار  م یت، آنالیا تنوع ژنتیکی و شناسایSSRز  ا  تاکنون(. 2023

تومل   (.Yang et al., 2023ت )شده اس آمیای استتادهموفقیت  ه وور به سرما، خشکی و شوری در گندم و سایر گیاهان زراوی ب

مکانیس  با  که  است  گندم  در  مه   صتام  از  یکی  سرما  میبه  کنترل  مت ددی  ژنتیکی  و  فیایولوژیکی  از  های  استتاده  شود. 

های مثرر در این فرایند کمک کرده و تواند به شناسایی ژن سرما می تومل  در تعایه ارتااوی صتام مرتا  با     SSRنشانگرهای

ولاوه، تعایه ساختار  م یت با استتاده به  (. Li et al., 2022د )توس ه اراام مقاوم از وری  انتخاه به کمک نشانگر را تسهیل کن

برای انتخاه  زمینه مناسای  سازد و  ها را فراه  می تر رواب  ژنتیکی بین ژنوتیپ ، امکان درک دای  SSRی نشانگرهای  هااز داده

برای تولیل ساختار ژنتیکی و   SSR از نشانگرهای  پژوهش ضا ر نماید. درمیفراه   های اصلاضی  های مناس  در برنامهپلاس ژرم

های متنوع گندم نان استتاده شده است. نتایج این بررسی  صتام مرتا  تومل به سرما در ژنوتیپ نشانگرهای مرتا  با  شناسایی  

اصلاح گندم کاربرد داشته باشد و در نهایت به  های مقاوم، افاایش دات گاینش و تسریم فرآیند  تواند در  هت انتخاه ژنوتیپ می

 .افاایش وملکرد در شرای  االیمی متغیر کمک نماید
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 هامواد و روش

ژنوتیپ با تیپ رشدی بهاره )اترک، اضسان، ارگ، اف ، افلاک،    41شامل    گندم نان   ژنوتیپ  70پژوهش    نیا  در   مواد گیاهی

،  BC، خلیل، دریا، دز، رخشان، رسول، روشن 2آرتا، آزادی، برام، برزگر، بهار، بهاران، بیام، پارسی، پیشتاز، تیرگان، چمران، چمران 

،  2، مروارید، م راج، مغان  2سارنگ، ستاره، سیروان، سیوند، شاوور، شوش، شیرودی، ولایی، کاسکوژن، کلاته، گلستان، گناد، گناد  

نیشابور(،   امید، اوضدی، آذر    18مهرگان و  )الموم،  باوستایا، رصد، زارع، زرین، زرینه، سای 2ژنوتیپ با تیپ رشدی پاییاه  سون،  ، 

نابین )ب ، ترابی، ضیدری، کویر،  ، گاسپارد و میهن(، هتت ژنوتیپ با تیپ رشدی بی3، کرج 2، کرج 1سالان، شاهپسند، شهریار، کرج 

  قام یسسه توقثاز مپاییاه )از  مله الوند، سپاهان، ادس و مرودشت(  نژاد( و چهار ژنوتیپ با تیپ رشدی نیمه مهدوی، نارین و نیک

 (.  1شد ) دول  ی بررستهیه و  کرجو بذر نهال  هیاصلاح و ته 

پیش از کاشت با مولول هیپوکلریت سدی   (.Triticum aestivum Lن )بذرهای گندم نا    کشت و اعمال تنش سرما

پس از خشک شدن سلوی،   آبکشی شدند.  دایقه  دوتونی شدند و سپس دو تا سه بار با آه مقلر استریل    5درصد به مدم    5

گراد در ه سانتی   20های ضاوی کاغذ صافی مرووه ارار داده شدند و به مدم چهار روز در شرای  تاریکی، دمای  دیشبذرها در پتری

پس از رسیدن   (.Li et al., 2023د )زنی کامل صورم گیرزنی نگهداری شدند تا  وانه در دستگاه  وانه   درصد  70و رووبت نسای  

گراد نگهداری  در ه سانتی   3تا    1ها به مدم شش هتته در دمای  دیشسازی، پتریمنظور بهارهمتر، بهسانتی   2ها به ضدود  وول نورسته 

متر که با مخلووی از خاک ماروه، کود دامی و پرلیت  سانتی  30متر و ارتتاع  سانتی   25هایی با الر  ا به گلدان هسپس، گیاهچه د.  شدن

ای با  ها در گلخانهگلدان ت.  کشت در اال  ورح کاملا  تصادفی با سه تکرار انعام گرف  .پر شده بودند، منتقل شدند  1:1:1به نسات  

رووبت  . ساوت نگهداری شدند  8ساوت و ش     16گراد در ش ، با وول روز  در ه سانتی   18گراد در روز و  در ه سانتی   24دمای  

به مرضله زایشی )کد زادوکس   د.ضتظ گردی  درصد    65نسای موی  در   تا رسیدن  این شرای  رشد کردن 60تا    48گیاهان  د  ( در 

(Wang et al., 2023  .)برای اومال .  د: گروه کنترل و گروه تنش سرماها به دو گروه تقسی  شدندر مرضله آغازین زایشی، گلدان

گیاهان به  . گراد در هر ساوت(در ه سانتی   2گراد کاهش یافت )کاهش  در ه سانتی   2گراد به  در ه سانتی   24تدریج از  تنش، دما به 

ساوت پس از اومال تنش،   24د.  گراد بازگردانده شدر ه سانتی   24تدریج به  ساوت در این دما نگهداری شدند و سپس دما به   2مدم  

های برگی بلافاصله پس از برداشت در نیتروژن مایم منعمد نمونه (.  Chen et al., 2024ت )ها انعام گرفبرداری از برگ نمونه 

 . دگراد نگهداری شدندر ه سانتی -80های فیایولوژیکی در دمای شدند و تا زمان انعام آزمایش

لیتر اسید استیک میلی   24هیدرین در  گرم نین  4/0هیدرین، مقدار  برای تهیه مولول واکنش نین    سنجش میزان پرولین

لیتر رسانده شد. مولول تهیه شده در میلی  40درصد ضل شده و ضع  نهایی مولول به    98لیتر اتانول  میلی  32/8گلاسیال سرد و  

گرم از میلی  50برای استخراج پرولین،   (.Carillo & Gibon, 2011د )گراد و در تاریکی نگهداری گردیدر ه سانتی  -20دمای  

ماری با دایقه در بن  20ها به مدم  درصد به آن ا افه گردید. نمونه   70لیتر اتانول  میلی  1برگ پرچ  گیاه با نیتروژن مایم پودر شد و  
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دایقه، مایم رویی به میکروتیوه    5دور در دایقه به مدم    10000گراد گرم شدند و پس از سانتریتیوژ با سروت  در ه سانتی   80دمای  

منتقل ش واکنش رنگ به (.  Forlani & Funck, 2020د ) دید  انعام  با    100سنعی،  منظور  از وصاره گیاهی    200میکرولیتر 

 ماری ارار گرفت.  گراد در بندر ه سانتی  95دایقه در دمای  20هیدرین مخلون شد و مخلون به مدم میکرولیتر مولول نین

 مطالعه  موردنان  گندم ارقام .1جدول 

Table 1. Studied bread wheat cultivars 

 را  

Cultivars 

 ف یرد
Row 

 را  
Cultivars 

 ف یرد
Row 

 را  
Cultivars 

 ف یرد
Row 

 Atrak 1  اترک Chamran 2 25   2 چمران Shoosh 48  شوش

 Ehsan 2  اضسان Heydari 26  یدریض Shiroudi 49  یرودیش

 Azar 2 3  2 آذر Khalil 27  لیخل Talaeae 50  ییولا

 Artta 4  آرتا Darya 28  ایدر Karaj 1 51  1 کرج

 Arg 5  ارگ Dez 29  دز Ghods 52  ادس

 Azadi 6  یآزاد Rakhshan 30  رخشان Cascogene 53  کاسکوژن

 Ofogh 7    اف  Rasoul 31    رسول Karaj 3 54   3 کرج

 Aflak 8   افلک Rasad 32   رصد Karaj 2 55    2 کرج

 Almot 9   الموم BC    Roshan BC 33 روشن Kalate 56    کلاته

 Omid 10   دیام Zare 34   زارع Kavir 57  ریکو

 Ohadi 11   یاوضد Zarin 35   نیزر Gaspard 58   گاسپارد

 Alvand 12    الوند Zarineh 36    نهیزر Golestan 59   گلستان

 Barat 13    برام Sarang 37    سارنگ Gonbad 60    گناد

 Barzegar 14    برزگر Saison 38   سون یسا Morvarid 61     دیمروار

 Bezostaia 15 ایباوستا Sabalan 39    سالان Marvdasht 62    مرودشت

 Bam 16   ب  Sepahan 40   سپاهان Meraj 63  م راج

 Bahar 17    بهار Setareh 41    ستاره Moghan 2 64    2 مژگان

 Baharan 18   بهاران Sirvan 42    روانیس Mahdavi 65   یمهدو

 Bayat 19   امیب Gonbad 2 43    2 گناد Mehrgan 66   مهرگان

 Parsi 20   یپارس Sivand 44   وندیس Mihan 67   هنیم

 Pishtaz 21   شتازیپ Shahpasand 45   شاهپسند Narian 68    نینار

 Torabi 22   یتراب Shavoor 46    شاوور Neishabour 69   شابورین

 Tirgan 23    رگانیت Shahryar 47    اریشهر Niknezhad 70   نژاد کین

 Chamran 24   چمران    
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با    520موج  های میکروپلیت منتقل شده و  ذه نوری در وولمیکرولیتر از آن به چاهک  150شدن،  پس از خنک   نانومتر 

منونی استاندارد با استتاده    (.Carillo & Gibon, 2011د )گیری شاندازه    Epoch مدل BioTek استتاده از دستگاه نانودراپ

های  دست آمد. با استتاده از مقدار  ذه نمونه های مشخص تهیه شد و م ادله رگرسیون خلی به های استاندارد پرولین در بازهاز مولول

آمده  هت ت یین مقدار کمی    دستبهاوداد    ت یین شد. µg ml⁻¹ صورمگذاری در م ادله رگرسیونی، غلظت پرولین بهمعهول و  ای

 ارار داده شد:  1پرولین در رابله 

 Blank)/Slope*Volextract/Volaliquot*1/FW–FW) = (A520 1-(µmol mg ( 1رابله 

با    که  (µmol-1در    صورم  ذه)به    یش:  Slopeگرم برگ،  : ماکرومول پرولین در میلیFW 1-µmol mgدر این رابله،  

شده بر    انی)ب FW ضع  مورد استتاده در سنعش  : Volaliquot، ضع  کل وصاره :Volextract، شودمی  نییت  ی خل ونیرگرس

   (.Forlani & Funck, 2020باشد )میاستخراج شده  یاهیگرم( مقدار مواد گیلیضس  م

گراد نگهداری  در ه سانتی  -80های برگی که در دمای  برای سنعش میاان فروکتان، از نمونه    فروکتان  میزان  سنجش 

د  مویر مخلون و سائیده ش میلی  50لیتر بافر سدی  فستام میلی  3گرم از ماده گیاهی با   2/0شده بودند، استتاده شد. برای هر نمونه، 

(Jermyn, 1956  .)  گراد با سروت  در ه سانتی   4دایقه در دمای    5لیتری منتقل و به مدم  میلی  15سپس همگن ضاصل به فلاسک

لیتر م رر آنترون  میلی  5/2میکرولیتر از مولول ضاصل به    500 مقدار (. Matros et al., 2019د ) دور در دایقه سانتریتیوژ ش  3800

دایقه ارار    5/7گراد به مدم  در ه سانتی   100ماری در دمای  دایقه انکوباسیون در بن   15درصد ا افه شد و پس از    02/0با غلظت  

نانومتر با استتاده از دستگاه اسپکتروفتومتر    625موج  ها در وولها،  ذه نوری آن پس از سرد شدن نمونه (.  Jermyn, 1956ت )گرف

میکروگرم   30تا    0های مختلف بین  برای سنعش فروکتان، از استاندارد اینولین با غلظت(.  Matros et al., 2019د )گیری شاندازه

   (.Jermyn 1956د )لیتر استتاده شبر میلی

گیاهی ساخت   DNA ژنومی از بافت برگی اراام گندم نان با استتاده از کیت استخراج DNA استخراج   بررسی مولکولی

 DNA منظور بررسی کمیت و کیتیت. به گرفتوا  دستورال مل شرکت سازنده انعام  (  Viragene Co., Iranن )شرکت ویراژ

د. درصد استتاده گردی  1و الکترفورز ژل آگارز   BioTek (USA) ساخت شرکت Epoch شده، از دستگاه نانودراپ مدلاستخراج 

  25(. واکنش در ضع  نهایی  2 دول  انعام شد )(  SSR)  تت آغازگر ریاماهواره  30با استتاده از   (PCRز )ای پلیمراواکنش زنعیره

بافر  5میکرولیتر شامل   نهایی PCR میکرولیتر  بین    1تا   0  (،1X)  غلظت  نهایی  )با غلظت  منیای  کلراید    5/2تا  5/1میکرولیتر 

  100تا    50میکرومویر(،    2/0تا    1/0رو )با غلظت نهایی  رو و پس میکرولیتر از هر یک از آغازگرهای پیش  4/0تا    2/0مویر(،  میلی

 Bio-Rad در دستگاه ترموسایکلر مدل PCR واکنش . ضع  نهایی با آه دیونیاه تنظی  شدانعام گرفت.    الگو  DNA نانوگرم

(USA)  دایقه، سپس    4گراد به مدم  در ه سانتی   94سازی اولیه در دمای  با برنامه ضرارتی شامل مراضل زیر انعام گرفت: واسرشته

رانیه در دمای خاص هر   30رانیه، اتصال آغازگرها به مدم    30گراد به مدم  در ه سانتی   94سازی در  چرخه شامل واسرشته   35
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رانیه و در پایان، یک    30گراد به مدم  در ه سانتی  72بس  در دمای  (،  2هر  تت آغازگر در  دول   Tm ملاب  با دمای ر )آغازگ

درصد استتاده   3، از ژل آگارز  PCRم  منظور تتکیک موصویبه  .گراددر ه سانتی   72دایقه در دمای    10مرضله بس  نهایی به مدم  

  م موی    که  باز تت  300–100مودوده  ) DNA شد. استتاده از غلظت بایی ژل آگارز به دلیل افاایش دات تتکیک ال ام کوچک

اس SSR نشانگرهای  برای بهتری در . ژل(1)شکل     روری است ت(رایج  توانایی  بیشتر،  دلیل چگالی  به  بایتر،  با غلظت  های 

 & Sambrookت )بسیار مه  اس SSR  داسازی باندهای نادیک به ه  دارند و این ویژگی برای تولیل دای  الگوهای باندی

Russell, 2001; Green & Sambrook, 2012  .)برای ت یین اندازه ال ام ضاصل، از نشانگر مولکولی DNA 1 kb  استتاده

 .  امتیازدهی شدند (Codominant scoringز )بارصورم ه گردید. الگوهای باندی ضاصل از الکترفورز، به 

ها با استتاده از آزمون بارتلت و نرمال  واریانس های فنوتیپی، همگنی  پیش از انعام تعایه و تولیل داده    های آماریتجزیه

تعایه واریانس   (.Shapiro & Wilk, 1965; Bartlett, 1937د )بررسی ش Shapiro-Wilk ها با آزمونماندهبودن توزیم باای 

 SPSS افااراستتاده از نرم درصد، با    5در سلح اضتمال   (LSDر )داها با آزمون ضداال تتاوم م نیصتام فنوتیپی و مقایسه میانگین 

v.26 زیر م یتت.  گرف  انعام بهینه  ت داد  ت یین  و  بررسی ساختار  م یت  ژنتیکبرای  نرم (،  Kی )های  بیای در  رویکرد   افااراز 

STRUCTURE    v.2.3.4   استتاده ش( دPritchard et al., 2000  .)این روش بر مانای مدل Admixture   و فرض استقلال

درون   (LDی )ای که ودم ت ادل پیوستگگونه پردازد، به های متروض میفراوانی آللی، به تخصیص اضتمالی هر ژنوتیپ به زیر م یت

تکرار، و با ا رای   10و در هر ضالت با   10تا   1از  K ها با مقادیر اولیهها به ضداال و ت ادل گامتی به ضداکثر برسد. تولیلزیر م یت

، از روش   Kانعام گرفت.  هت ت یین مقدار بهینه (MCMCر )تکرار در زنعیره مارکو 1,000,000و  Burn-in چرخه 100,000

های متوالی استوار Kن  استتاده شد که بر پایه تغییرام مشت  اول تابم اضتمال لگاریتمی بی(  Evanno et al., 2005ی )پیشنهاد

استخراج گردید.   STRUCTURE هاست، از خرو یزیر م یتکه بیانگر  رای  اضتمال ت ل  هر ژنوتیپ به   Q ماتریس.  است

ی ارتاان غیرتصادفی دهندهاستتاده شد. این ودم ت ادل نشان  TASSEL v.2.1 افااربرای تولیل ودم ت ادل پیوستگی نیا از نرم 

 .Yu et alد )های مثرر بر صتام مورد استتاده ارار گیرتواند در ت یین مکان ژن های مختلف ژنی است که می های  ایگاهبین آلل

 افااربه نرم  K و Q هایهای فنوتیپی، ژنوتیپی و ماتریس داده (،  Association analysisوی ) هت ا رای تعایه ارتاا(.  2006

TASSEL   وارد شدند. تولیل ارتاان با استتاده از مدل خلی مخلو ( نMLM) انعام شد تا اررام ساختار  م ی( تQ )   و رواب

ونوان  به  Q درستی در مدل لواظ گردد و از بروز رواب  کاذه بین نشانگرها و صتام  لوگیری شود. ماتریسبه (K)  یخویشاوند

ماتریس و  رابت  اساس سلح  به K وامل  بر  با صتام مورد ملال ه  مرتا   نشانگرهای  وارد شدند.  تصادفی در مدل  ونوان وامل 

 .انتخاه گردیدند  P ≤ 0.05 داریم نی
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 نان  گندم  پیژنوت 70ارتباطی  تجزیه مورد استفاده در  SSR ینشانگرها. 2 جدول
Table 2. SSR primers used in the study of genetic diversity of 70 bread wheat varieties 

ف یرد  
Row 

 نشانگر
Satellite 
marker 

آغازگر یتوال  
Primer sequense 

گاهی ا ی کروموزوم   
Choromosal 

location 

اتصال   یدما  
Binding 

Tempreture 
1 Xgwm264 F: GAG AAA CAT GCC GAA CAA CA 

R: GCA TGC ATG AGA ATA GGA 
1B 60 

2 Xgwm445 F: TTT GTT GGG GGT TAG GAT TAG 
R: CCT TAA CAC TTG CTG GTA GTG A 

2A 55 

3 Xgwm613 F: CCG ACC CGA CCT ACT TCT CT 
R: TTG CCG TCG TAG ACT GG 

6B 60 

4 Xgwm44 F: CGC ACC ATC TGT ATC ATT CTG 
R: TGG TCG TAC CAA AGT ATA CGG 

2 A 50 

5 Xgwm55 F: TGC CCA CAA CGG AAC TTG 
R: GCA ACC ACC AAG CAC AAA GT 

1-2B 55 

6 Xgwm129 F: TCA GTG GGC AAG CTA CAC AG 
R: AAA ACT TAG TAG CCG CGT 

5A 50 

7 Xgwm133 F: ATC TAA ACA AGA CGG CGG TG 
R: ATC TGT GAC AAC CGG TGA GA 

6B 60 

8 Xgwm140 F: ATG GAG ATA TTT GGC CTA CAA C 
R: CTT GAC TTC AAG GCG TGA CA 

1B 55 

9 Xgwm162 F: AGT GGA TCG ACA AGG CTC TG 
R: AGA AGA AGC AAA GCC TTC CC 

3A 60 

10 Xgwm174 F: GGG TTC CTA TCT GGT AAA TCC C  
R: GAC ACA CAT GTT CCT GCC AC 

5D 55 

11 Xgwm190 F: GTG CTT GCT GAG CTA TGA GTC  
R: GTG CCA CGT GGT ACC TTT G 

2D 60 

12 Xgwm192 F: GGT TTT CTT TCA GAT TGC GC 
R: CGT TGT CTA ATC TTG CCT TGC 

5D 60 

13 Xgwm261 F: CTC CCT GTA CGC CTA AGG C 
R: CTC GCG CTA CTA GCC ATT G 

2D 55 

14 Xgwm291 F: CAT CCC TAC GCC ACT CTG C 
R: AAT GGT ATC TAT TCC GAC CCG 

5A 60 

15 Xgwm294 F:  GGA TTG GAG TTA AGA GAG AAC CG  
R: GCA GAG TGA TCA ATG CCA GA 

2A 55 

16 Xgwm302 F: GCA AGA AGC AAC AGC AGT AAC  
R: CAG ATG CTC TTC TCT GCT GG 

7B 60 

17 Xgwm339 F: AAT TTT CTT CCT CAC TTA TT 
R: AAA CGA ACA ACC ACT CAA TC 

2A 50 

18 Xgwm372 F: AAT AGA GCC CTG GGA CTG GG 
R: GAA GGA CGA CAT TCC ACC TG 

2A 60 

19 Xgwm382 F: GTC AGA TAA CGC CGT CCA AT 
R: CTA CGT GCA CCA CCA TTT TG 

2A 60 

20 Xgwm410 F: GCT TGA GAC CGG CAC AGT 
R: CGA GAC CTT GAG GGT CTA GA 

2B 55 

21 Xgwm443 F: GGG TCT TCA TCC GGA ACT CT 
R: CCA TGA TTT ATA AAT TCC ACC 

5B 60 

22 Xgwm469 F: CAA CTC AGT GCT CAC ACA ACG 
R: CGA TAA CCA CTC ATC CAC ACC 

6D 60 

23 Xgwm518 F: AAT CAC AAC AAG GCG TGA CA 
R: CAG GGT GGT GCA TGC AT 

6B 55 

24 Xgwm540 F: TCT CGC TGT GAA ATC CTA TTT C 
R: AGG CAT GGA TAG AGG GGC 

5B 55 

25 Xgwm583 F: TTC ACA CCC AAC CAA TAG CA 
R: TCT AGG CAG ACA CAT GCC TG 

5D 60 

26 Xgwm608 F: ACA TTG TGT GTG CGG CC 
R: GAT CCC TCT CCG CTA GAA GC 

2D 60 

27 Xgwm610 F: CTG CCT TCT CCA TGG TTT GT 
R: AAT GGC CAA AGG TTA TGA AGG 

4A 60 

28 Xgwm611 F: CAT GGA AAC ACC TAC CGA AA 
R: CGT GCA AAT CAT GTG GTA GG 

7B 55 

29 Xgwm642 F: ACG GCG AGA AGG TGC TC 
R: CAT GAA AGG CAA GTT CGT CA 

1D 60 

30 Xgwm10 F: CGC ACC ATC TGT ATC ATT CTG 
R: TGG TCG TAC CAA AGT ATA CGG 

2A 50 
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 درصد  3گندم نان روی ژل آگارز  یهاپ یدر ژنوت Xgwm610 زماهوارهیر نشانگر PCRمحصول  .1 شکل

Figure 1. PCR product of the microsatellite marker Xgwm610 in bread wheat genotypes on 

3% agarose gel 

 نتایج و بحث

های مختلف گندم و سلوح مختلف تنش سرمایی، از نظر  نتایج تعایه واریانس نشان داد که بین ژنوتیپ    صفات فنوتیپی

دار بود، که  درصد و ود داشت. ارر متقابل ژنوتیپ × تنش سرما نیا م نی  1داری در سلح اضتمال  میاان فروکتان، اختلار م نی

ترین میاان  گراد، ژنوتیپ آزادی بیش+ در ه سانتی 8باشد. در شرای  دمای  ها به تغییرام دما می دهنده تتاوم واکنش ژنوتیپ نشان

ترین  گراد، بیشدر ه سانتی -2. در ضالی که در دمای ( را نشان داد35/0)و ژنوتیپ برام کمترین مقدار ( µg ml⁻¹ 51/1) فروکتان

ها فروکتاند.  مشاهده ش(  µg ml⁻¹34/0 ) ترین مقدار در ژنوتیپ دزو ک (  µg ml⁻¹47/1د ) مقدار فروکتان در ژنوتیپ شاهپسن

های غیرزیستی، از  مله سرما،  ای کربن، نقش مهمی در تنظی  فشار اسمای و ضتاظت سلولی در برابر تنش ونوان ترکیاام ذخیره به 

در گندم با   Ta6SFT و Ta1SST های مربون به بیوسنتا فروکتان ماننداند که بیان ژن های اخیر نشان دادهکنند. پژوهشایتا می

 (.Perry et al. 2024ت )ویژه در شرای  تنش سرمایی و خشکی همراه بوده اسافاایش تعمم فروکتان در برگ، سااه و دانه، به 

گاارش  ICE-CBF-COR همچنین، رابله نادیکی بین افاایش فروکتان و توریک مسیرهای ژنتیکی مرتا  با پاسخ به سرما مانند

ها و سلوح مختلف  نتایج ضاصل از تعایه واریانس برای موتوای پرولین نشان داد که بین ژنوتیپ   . (Guo et al., 2019ت )شده اس

دار بود و نشان داد درصد و ود دارد. ارر متقابل ژنوتیپ × تنش سرما بر میاان پرولین نیا م نی  1داری در سلح  دمایی، اختلار م نی 

  µg ml⁻¹ 95/10 گراد، ژنوتیپ ولایی با مقدار+ در ه سانتی 8کند. در دمای  ها توت دماهای مختلف تغییر میبندی ژنوتیپکه رتاه 

  با  2گراد نیا، ژنوتیپ گناد در ه سانتی -2ترین میاان پرولین را داشت. در دمای ک  µg ml⁻¹49/1 ترین و ژنوتیپ تیرگان با بیش

µg ml⁻¹  24/13 با  بیش شیرودی  ژنوتیپ  و  داک  µg ml⁻¹96/3ترین  نشان  را  پرولین  میاان  مه د.  ترین  از  ترین پرولین 

های اکسیداتیو نقش  های سازگار در پاسخ به تنش سرماست و با تثایت ساختارهای پروتئینی، تنظی  اسمای، و کاهش آسی اسمولیت

تری از پرولین را توت شرای  تنش  های مقاوم به سرما، میاان بیشدهند که ژنوتیپ کند. ملال ام اخیر نشان میموافظتی ایتا می

در  (.Koua et al., 2022د )های اصلاضی مثرر باشهای مناس  در برنامهتواند در انتخاه ژنوتیپدهند و این تتاوم میتعمم می
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های ها برای تنشونوان شاخصی از ظرفیت تومل تنش در نظر گرفته شده و در ارزیابی ژنوتیپتر پرولین به همین راستا، تعمم بیش

 .غیرزیستی کاربرد دارد

ژنوتیپ گندم با استتاده از  70منظور کاهش بروز نتایج مثات کاذه در ملال ام ژنتیکی، ساختار ژنتیکی به   ساختار جمعیت

گیری از تولیل ساختار  م یت با بهره (.Pritchard et al., 2000ت )موور مورد بررسی ارار گرفو روش مدل SSR نشانگر  24

 Structure افااردر نرم ΔK ها از روشو برای ت یین ت داد بهینه زیر م یت  (3) دول    انعام شد   STRUCTURE   افاارنرم

Harvester استتاده گردی( دEvanno et al., 2005.) مقدار بیشینه ΔK برای K=3  به دست آمد، که بیانگر و ود سه زیر م یت

 Türkoğlu etد )نیا تأیید ش (PCoAی )بندی توس  تولیل مختصام اصل. این تقسی (2شکل ) ها استژنتیکی در میان ژنوتیپ 

al., 2023a, b.) نشان می ایتا می ملال ام  دید  نژاد گندم  اساسی در اصلاح  نقشی  تعایه ساختار  م یت  زیرا  دهند که  کند، 

های ب دی های ژنتیکی متتاوم امکان انتخاه والدین متنوع را فراه  کرده و مو   افاایش تنوع ژنتیکی در نسلشناسایی گروه 

 نشانگر  120  هایبر اساس داده  ژنوتیپ گندم نان در ترکیه انعام شد،  63در پژوهشی که روی    (.Jabari et al., 2023)  دشومی

SSR تنوع باییی در  م یت و ها به سه زیر م یت تقسی  شدند ژنوتیپ( مشاهده شدTürkoğlu et al., 2023a, b.) شاخص 

PIC   شناسایی ساختار  . کاررفته استدهنده توان تتکیک بای در نشانگرهای به متغیر بود که نشان  915/0تا    031/0در این ملال ه بین

های QTLی ضیاتی است، چرا که در صورم ودم در نظر گرفتن آن، خلر شناسای  (GWASی ) م یت برای ملال ام ارتاان ژنوم

های آماری  ساختار  م یت در مدلکردن  بنابراین، لواظ  (.  Wang et al., 2014; Zhao et al., 2018د )یابکاذه افاایش می 

می  نتایج  دات  بهاود  دشوباوث  ژنوتیپ د.  تتکیک  پژوهش،  این  وراضی  ر  برای  را  ارزشمندی  اولاوام  ژنتیکی،  گروه  سه  به  ها 

سازد و  های مللوه را فراه  میهای مختلف امکان تعمیم آلل. انتخاه والدین از زیر م یتنمایدمیهای هدفمند فراه   تلاای 

آگاهی از  (،  GSی )و انتخاه ژنوم (MASر )های انتخاه به کمک نشانگدر برنامه .دشوهایی با صتام برتر میمو   تولید واریته

  (.Zhao et al., 2018د )گردساختار ژنتیکی  م یت مو   افاایش دات انتخاه می 

 

 Structureافزار با استفاده از نرم  Kهای محاسبه شده برای مقادیر بهینه آماره .3جدول 

Table 3. Calculated statistics for optimal values of K using Structure software 

K Mean LnP(K) Stdev LnP(K) Ln'(K) |Ln''(K)| ΔK 

1 -5172 0.6348 — — — 
2 -4852 0.8643 320.22 61.26 70.879 
3 -4593 0.7829 258.96 124.84 159.45 
4 -4459 12.68 134.12 3.02 0.2382 
5 -4328 12.78 131.1 5.68 0.4444 
6 -4202 28.1 125.42 11.88 0.4228 
7 -4089 26.878 113.54 3.6 0.1339 
8 -3972 17.467 117.14 11.82 0.6767 
9 -3866 34.471 105.32 2.32 0.0673 

10 -3759 9.9568 107.64 — — 
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مورد مطالعه بر    نان  گندم   پ یژنوت  70در    تیرجمعیتعداد مناسب ز   نییتع  یدوطرفه برا  ینمودارها  .2شکل  

 L(K)و  ΔKاساس 

Figure 2. Two-way graphs to determine the appropriate number of subpopulations in 70 

studied bread wheat genotypes based on ΔK and L(K) 

 

  70درصد،    70و با در نظر گرفتن آستانه وضویت   STRUCTURE افاارشده در نرم   ایعادبر اساس نتایج ضاصل از بارپلام  

،  (1های ارما )زیرساختار  ترتی  با رنگ . این زیرساختارها به(4) دول    ژنوتیپ گندم نان در سه زیرساختار ژنتیکی متمایا ارار گرفتند

)زیرساختار   )زیرساختار  (  2ساا  آبی  شدند(  3و  ژنوتیپ (4و    3  هایشکل )  مشخص  آن.  ت ل   اضتمال  که  از هایی  یک  هر  به  ها 

ت یین از  زیرساختارهای  به   70شده کمتر  بود،  ژنوتیپ درصد  دلیل ماهیت  شدبندی  واقه  (Admixed  )های مختلونوان  به  ند و 

 (.Pritchard et al., 2000; Türkoğlu et al., 2023a, bد )وور ال ی ت ل  نداشتنها به یک از گروهژنتیکی ترکیای، به هیچ 

ونوان والدین خالص  های با وضویت بای در یک زیرساختار بهاند. ژنوتیپ از منظر کاربردی در اصلاح نژاد، این نتایج بسیار ضائا اهمیت

های مناسای های مختل  به دلیل برخورداری از تنوع ژنی بای، گاینه اند، در ضالی که ژنوتیپ های انتخاه تثایتی اابل استتادهدر برنامه 

 Zhao et al., 2018; Jabari etد )رونمنظور افاایش هتروزیس و ترکی  صتام مللوه به شمار می های هدفمند به برای تلاای 

al., 2023.) های اصلاضی مو   افاایش کارایی انتخاه به کمک نشانگر و انتخاه  گیری از چنین اولاواتی در وراضی برنامه بهره

 . (Wang et al., 2014د )برانگیا االیمی که تنوع ژنتیکی نقش کلیدی در سازگاری دارویژه در شرای  چالشژنومی خواهد شد، به 

های ژنی، از ترسی  ماتریس دو به دوی ودم  میان  ایگاه (LDی )بررسی ودم ت ادل پیوستگبرای   پیوستگیعدم تعادل  

های ژنی استتاده شد. این ماتریس، ساختاری الری دارد که در آن هر دو موور شامل  ایگاه SSR ت ادل بین  تت نشانگرهای

داری آزمون دای  فیشر برای هر یو وناصر پایین الر بیانگر میاان م ن LD دهنده شدمهستند. وناصر بایی الر اصلی نشان

های رنگی و براساس ویف رنگی مشخص در کنار شکل، اابل داری این رواب  از وری  بلوکی تت نشانگر هستند. شدم و م ن

و  ی پیوستگی اودر این نمودار، رنگ ارما در اسمت بایی الر اصلی نمایانگر ودم ت ادل (. Barrett et al., 2005ت )تتسیر اس

داری بای در سلح  دهنده م نیهاست. در بخش پایین الر نیا، رنگ ارما نشان رنگ ستید نمایانگر ت ادل ژنتیکی بین  تت  ایگاه
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ها نشان داد که از معموع  . تولیل دادهاست  01/0  اضتمال  داری در سلحدهنده ودم م نیو رنگ ستید نشان   0001/0اضتمال کمتر از   

دهنده دار بودند که نشانیم ن LD درصد دارای  1رصد در سلح اضتمال  د  91/0، ضدود  SSRی   تت ممکن بین نشانگرها  30

از دیدگاه اصلاح نژادی، و ود درصد  (. Yu et al., 2006ت )پایدار در  م یت اس  LD هایساختار ژنتیکی منسع  و و ود بلوک 

 Associationی )دار، فرصت مناسای برای ملال ام تعایه ارتااویباییی از  تت نشانگرهای دارای ودم ت ادل پیوستگی م ن

analysis)  ها نتوان با دات بایتری نشانگرهای پیوسته با صتام مللوه را شناسایی کرد و آآورد. در چنین شرایلی می فراه  می

ای با ساختار ژنتیکی  ویژه در گندم، که گونه مورد استتاده ارار داد. این امر به  (MASر )انگهای انتخاه به کمک نشرا در برنامه 

 ,.Maccaferri et al., 2015; Gupta et alد ) های اصلاضی بسیار مثرر خواهد بووری انتخاهپیچیده است، در افاایش بهره

2022 .) 

 درصد  70حد آستانه  با هاساختارر یگندم نان مورد مطالعه به ز پیژنوت 70انتساب  .4جدول 

Table 4. Assignment of 70 studied bread wheat genotypes to substructures with a threshold 

limit of 70% 

 Kآستانه   حد
Threshold limit of 

K 

 ها پیژنوت
Genotypes 

 درصد
Percent 

 ارما رساختاریز
Red substructure 

4-17-43-30-48-2-26-69-64-60-1-3-40-11-33-14-41-15-47-51-6-

18-52 
42.85 

 ساا رساختاریز
Green substructure 

38-50-5-59-27-39-45-36-13-63-12-34-44-28-65-19-29-66-37-42 28.57 

 یآب رساختاریز
Blue substructure 

55-21-31-70-7-57-62-54-23-46-25-32-16-8-53 21.42 

 یایترک یهاپیژنوت
Combined 

genotypes 

58-68-9-49-67-35-56-22-20-10-24-61 17.14 

 

ارتباطی و  به    تجزیه  فروکتان در شرای  تنش سرمایی  و  پرولین  با صتام  مرتا   مولکولی  نشانگرهای  منظور شناسایی 

انعام شد. این مدل با در نظر گرفتن ساختار  م یت و ماتریس   (MLMن )نرمال، تعایه ارتااوی با استتاده از مدل خلی مخلو

نتایج ضاصل از این مدل نشان داد که هشت  (.Yu et al., 2006د )خویشاوندی، توانایی باییی در کاهش خلاهای نوع اول دار 

در ه   -2در شرای  تنش ) د.داشتن (P ≤ 0.05د )درص  5  اضتمال   سلحدار آماری در  با صتام مورد ملال ه ارتاان م نی SSR نشانگر

با صتت پرولین ارتاان      Xgwm174  ،Xgwm192  ،Xgwm55  ،Xgwm133  ،Xgwm44ل  نشانگر شام  پنجگراد(،  سانتی 

بود که ضاکی از توان بایی این نشانگر در  Xgwm44 مربون به نشانگر  (R² = 0.65ن )داری داشتند. بایترین  ری  تاییم نی

های در برنامه (MASر )به کاندیدای مناسای برای انتخاه به کمک نشانگبالقوه  تو یح واریانس فنوتیپی صتت پرولین است و آن را  

 (. Kamruzzaman et al., 2023د )کناصلاضی تادیل می 
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.  TASSELافزار  گندم نان با استفاده از نرم   پی ژنوت   70( در  LD plot)  یوستگیپ پلات عدم تعادل    .3شکل  

  P-Valueقطر    نیی قسمت پا  D ́ با استفاده از آماره    یوستگیپ عدم تعادل    زانیدهنده م قطر نشان  یقسمت بالا

 دهدیجفت نشانگرها را نشان م  یبرا

Figure 3. Linkage disequilibrium plot (LD plot) in 70 bread wheat genotypes using TASSEL 

software. The upper part of the diameter shows the degree of linkage disequilibrium using 

the D statistic, and the lower part of the diameter shows the P-Value for the pair of markers 

 

 SSR یگندم نان بر اساس نشانگرها پ یژنوت Bayesian 70بر مدل  یمبتن بندیگروه .4 شکل

Figure 4. Bayesian model-based grouping of 70 bread wheat genotypes based on SSR 

markers 

( ارتاان  + در ه سانتی 8در شرای  شاهد  بررسی  با صتام مورد  داشتند. نشانگرم نیگراد(، سه نشانگر  با   Xgwm319 دار 

در این   R² دار نشان دادند. بیشترین مقداربا صتت فروکتان ارتاان آماری م نی Xgwm642 و Xgwm443 پرولین و دو نشانگر

های دارای تعمم بیشتر پرولین را بود که اابلیت استتاده در غربالگری ژنوتیپ  44/0با مقدار  Xgwm319 شرای  مربون به نشانگر

تومل    اصلاح ژنتیکی دهنده اهمیت نشانگرهای مذکور در  خوبی نشان ویژه در شرای  تنش، به به R² مقادیر بایی (.  5) دول    داراست
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های غیرزیستی مانند  های هدفمند برای بهاود تومل به تنش های ژنی و در انتخاه نقشه   تهیهتوان در  به سرما است. از این نتایج می 

های مرتا  با پرولین در شرای  تنش و ودم شناسایی  QTLی  ولاوه، شناسایبه  (.Li et al., 2023د )سرما و خشکی استتاده نمو

  (. در Bohnert  et al., 2006شته باشد )به سرما تأکید دا  تر پرولین در پاسخبر نقش غال    می تواند اضتمایٌ  ها برای فروکتان،آن

گرفته و تومل به تنش آنها بررسی  مورد ارزیابی ارار  نیا  ای  ماروه در شرای   ها  شود ژنوتیپ ادامه این مسیر توقیقاتی، پیشنهاد می

 شود.  

 

 گندم نان  پیژنوت 70و فروکتان در  نیپرول کنندهکنترل  یبا نواح وسته ی پ میکروساتلیت ینشانگرها .5جدول 

Table 5. Microsatellite markers associated with genomic region controlling proline and 

fructan content in 70 bread wheat genotypes 

2r P-value دما (°C) 
Tempreture (°C) 

 نشانگر 
Marker 

 صتت
Treat 

0.32 0.0020 -2 Xgwm174 ن یپرول 
Proline 

0.32 0.0056 -2 Xgwm192  
0.35 0.0122 -2 Xgwm55  
0.35 0.0122 -2 Xgwm133  
0.65 0.0125 -2 Xgwm44  
0.44 0.0481 +8 Xgwm319  
0.33 0.0170 +8 Xgwm443  فروکتان 

Fructan 
0.27 0.0493 +8 Xgwm642  

 

برای  ژنوتیپ گندم نان  70تنش سرما، مرتا  با تومل در این ملال ه، با هدر شناسایی نشانگرهای مولکولی   گیرینتیجه

نرمال و تنش )پرولین و فروکتان   با  گراد( ودر ه سانتی  -2توت شرای   ارزیابی ارار گرفتند.  SSR نشانگرهای  همچنین  مورد 

ها ها شناسایی شدند. استتاده از آنترین ژنوتیپبه ونوان مقاوم   2ترین و آزادی و گناد  های دز و شیرودی به ونوان ضساسژنوتیپ 

تولیل ساختار  م یت با استتاده   شود.های اصلاضی با هدر ایعاد هتروزیس و افاایش تومل به تنش سرمایی پیشنهاد میدر تلاای 

دهنده تنوع ژنتیکی اابل تو ه در بین  بندی کرد که نشانها را در سه زیر م یت معاا واقه ، ژنوتیپ STRUCTUREافااراز نرم 

با کنترل ساختار  م یت و ماتریس خویشاوندی، منعر به شناسایی   (MLMن )لوها بود. تعایه ارتاان بر پایه مدل خلی مخژنوتیپ 

در شرای  تنش سرما، پنج  د.  ش (P ≤ 0.05د )درص  5دار با صتام پرولین و فروکتان در سلح  با ارتاان م نی  SSR هشت نشانگر 

بیانگر نقش بر سته این  بالقوه  با پرولین ارتاان نشان دادند که  (  R² = 0.65)  با  ری  تایین بای Xgwm44 نشانگر از  مله

است. در شرای  نرمال نیا، سه نشانگر   (MAS)  نشانگر در تو یه واریانس فنوتیپی و ارزش بایی آن برای انتخاه به کمک نشانگر
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برای پرولین بود. ناود  Xgwm319 (R² = 0.44) در این شرای  مت ل  به R² بایترین  ؛دار داشتندبا صتام هدر رابله م نی 

 د.کنتر پرولین در پاسخ به سرما را تقویت مینقش پررنگاضتمای  دار بین نشانگرها و فروکتان در شرای  تنش، ارتاان م نی

در  ی/ همکار یم نو یتضما /یمال یتبه خاور ضما تربیت مدرسدانشررگاه   یاز م اونت موترم پژوهشرر   سددپاسددگزاری

  .شودیم یپژوهش ضا ر سپاسگاار یا را
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