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 چکیده
شرایط بدون تنش و تنش    در (  .Zea mays L)   ت ذر   های ژنوتیپ گزینش ژنومی برای عملکرد دانه  .  1403پور.  زاده، ا. فیاض مقدم و ه. علي غلامي اصل، م.، ر. درویش 

 . 369-  389 (: 3)   26. نشریه علوم زراعي ایران.  فسفر کمبود  

 

بااا    ي و تنش کمبود فسفر در قالب طرح کاملا تصااادف   بدون تنش در شرایط  با هدف ارزیابي عملکرد دانه  ذرت    پ ی ژنوت   93  تحقیق   ن ای   در 

 ارزیااابي شاادند. پروفیاال مولکااولي  در دانشااکده کشاااورزی دانشااواه ارومیااه    1401ار سال  در به باز    ی و در فضا   ي گلدان   ط ی تکرار در شرا   سه 

  های بیاازین شااامل روش   ، GBLUP  ،rrBLUP  ی آمار   ی ها با روش   ي ژنوم   ي اصلاح   های . ارزش شد تهیه   SNP های ذرت با نشانورهای لاین 

دانااه  صفت عملکاارد    ی برا C   (Bayes C  )ز  بی   ( و Bayes B)   Bز  ، بی A   (Bayes A )بیز    ، ( Bayesian ridge regressionریچ بیزی )   رگرسیون 

نتاااین نشااان داد  استفاده شد.    ي ار همبستو ی مدل از مع   ن ی انتخاب بهتر   ی و تنش کمبود فسفر برآورد شدند. برا   بدون تنش در هر یك از شرایط  

عملکرد دانه در هر دو شاارایط باادون    و   ( GBLUP( و ژنومیك بلاپ ) rrBLUPهای اصلاحي برآورد شده با رگرسیون ریچ ) که بین ارزش 

ژنااومي    ارزش اصاالاحي   باارآورد بهتاارین روش باارای  یي وجود داشت. بر این اساس، ایاان دو روش  همبستوي بالا   و تنش کمبود فسفر  تنش 

 (Estimated genomic breeding value; EGBV  در هر دو شرایط بدون تنش و تنش کمبود فسفر شااناهته شاادند. باار اساااس بهتاارین )

در شاارایط تاانش کمبااود فساافر، بااالاترین ارزش اصاالاحي ژنااومي را    Ma022و ژنوتیااپ    در شرایط بدون تنش   Ma064ها، ژنوتیپ  وش ر 

هااای اصاالاحي ژنااومي در چهااار  ارزش   های آماااری برآوردکننااده شاهص   ها، در شرایط بدون تنش، داشتند. بر اساس نتاین تجزیه به عامل 

  ي، اصاالاح   ی هااا ارزش ای  بندی شاادند. باار اساااس نتاااین تجزیااه هوشااه فسفر در سه مؤلفه اصلي گروه   مؤلفه اصلي و در شرایط تنش کمبود 

و تنش کمبااود فساافر ارزش اصاالاحي و عملکاارد بااالایي    گروه اول در هر دو شرایط بدون تنش شدند.    م ی سه گروه تقس ی ذرت به  ها پ ی ژنوت 

بااا    SNPنشااانور  پاانن  و    چهااار   ب ی و تنش کمبود فسفر به ترت   بدون تنش   ط ی ر شرا عملکرد دانه د برای  ژنوم    تره در تحلیل ارتباط در گس داشتند.  

  واااه ی پا   در هااا  و ارتباااط ژن   شااد شده انجام    یي اسا های شن SNPمرتبط با   ي ژن   ی ها ي توال   ی ژن برا   ي شناس ي . هست ند شناسایي شد  MLM روش 

 ABC و    Proteasome  ،Steroid biosynthesis   ،Ribosome  ،Porphyrin metabolismی ها ر ی مساا   شااد.   بررسااي KEGG   داده 

transporters     مرتبط باSNP هااای ذرت در شاارایط تاانش  طور بالقوه در کنترل عملکاارد دانااه ژنوتیپ ند که به شد   یي شناسا دار  معني   های

 .ار دارند قر ذرت   8و    6،  2،  1  ی ها کروموزوم  ی رو  رها ی مس  ن ی قرار گرفته در ا  ی ها ژن نتاین نشان داد که .  نقش دارند کمبود فسفر  

 

 شناسي ژن فسفر و هستي  کمبود  ذرت،   نوکلئوتیدی،  تك   ي، چندشکلي ژنوم  ارزش اصلاحي   ی: د کلی   های واژه 
 

 باشد می   شناسی ارشد نگارنده اول کار   نامه پایان   این مقاله مستخرج از                                                                        1403/ 02/ 19تاریخ پذیرش:        1403/ 11/ 12تاریخ دریافت:  

 آموخته کارشناسی ارشد دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه، ارومیه، ایران دانش   -1

 ( r.darvishzadeh@urmia.ac.irاستاد دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه، ارومیه، ایران  )مکاتبه کننده،    -2
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Genomic selection for grain yield in maize (Zea mays L.) genotypes under non-
stress and phosphorous deficiency stress conditions 

 
Gholamiasl, M.1, Darvishzadeh, R.2, Fayaz Moghaddam, A.3 and Alipour, H.3 

 
ABSTRACT 

Gholamiasl, M., Darvishzadeh, R., Fayaz Moghaddam, A. and Alipour, H. 2025. Genomic selection for grain yield im maize 
(Zea mays L.) genotypes under non-stress and phosphorous deficiency stress conditions. Iranian Journal of Crop Sciences. 26(1): 
369-389. (In Persian). 

 
Introduction: Maize is the third most important grain crop in the world for food and feed and high grain and biomass 
production is of importance to ensure food supply and security. Phosphorus deficiency stress in the soil reduces the root 
access to phosphorus, resulting in disrupttion of photosynthesis and reduction in plant performance. Due to the lack of 
availablity of adequate phosphorus for plants, the production and development of crop cultivars tolerant to phosphorus 
deficiency is very important objective in crop breeding programs. Since phenotypic selections are time-consuming with 
low efficiency, genotypic selections have been proposed as an alternative approach. In genomic selection, with the help of 
genome wide markers, the breeding value is estimated and selections are facilitated (Robertsen et al., 2019).  
Materials and Methods: In this experiment, 93 maize genotypes were evaluated for grain yield using completely 
randomized design with three replications under non-stress and phosphorus deficiency treatments in potted conditions 
in an open area in Urmua University, Iran during the spring of 2022. The molecular profile of maize lines was 
prepared with SNP markers. The genomic breeding value for the yield was estimated with different statistical methods 
such as Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP), Ridge Regression Best Linear Unbiased Prediction 
(rrBLUP), Bayesian Rigde regression, bayes A, bayes B, and bayes C. Correlation criteria was used to select the best 
model. According to the results, a high correlation was observed between the estimated breeding values obtained from 
rrBLUP and GBLUP and seed yield under both non-stress and phosphorus deficit stress conditions. Therefore, these 
methods were the best for predicting genomic breeding value (Estimated Genomic Breeding Values; EGBVs) in both 
conditions.  
Results: Analysis of variance showed significant differences among maize genotypes for grain yield under both non-stress 
and low phosphorus stress conditions, indicating genetic variation in the studied maize genotypes for grain yield. Genetic 
variation in maize genotypes plays vital role in enhancing phosphorus use efficiency and grain yield under phosphorus deficit 
conditions.   In predicting genomic breeding values for grain yield by using various statistical models under both non-stress 
and phosphorus deficiency stress conditions, high correlation coefficient was observed between the estimated breeding 
values by using Ridge Regression Best Linear Unbiased Prediction (rrBLUP) and Genomic Best Linear Unbiased Prediction 
(GBLUP) with grain yield in both conditions. Therefore, these methods are the best approaches for predicting genomic 
breeding values (EGBV) in both conditions. Based on the best methods, Ma064 had the highest genomic breeding value 
under non-stress conditions, while Ma022 had the highest genomic breeding value under phosphorus deficit conditions. 
Based on the results of factor analysis on genomic breeding values estimated by using statistical models, under non-stress 
conditions, the models were grouped into four main components, and under phosphorus deficiency stress conditions, they 
were grouped into three main components. Cluster analysis divided maize genotypes into three groups. The first group 
showed high breeding values and grain yield under both non-stress and phosphorus deficiency stress conditions. In the 
genome-wide association analysis for grain yield under non-stress and phosphorus deficiency stress conditions, four and five 
SNP markers were identified using the MLM method, respectively. Gene ontology analysis was performed for the gene 
associated with the identified SNPs, and the relationships of the genes were examined in the KEGG database. The pathways 
of Proteasome, Steroid biosynthesis, Ribosome, Porphyrin metabolism, and ABC transporters were identified to be 
associated with significant SNPs that potentially play a role in controlling grain yield under stress conditions. The genes 
located in these pathways were found on chromosomes 1, 2, 6, and 8. 
Conclusion: In phosphorus deficiency stress conditions, the plant's roots have less access to phosphorus, 
consequently, photosynthesis and transpiration processes are affected, and ultimately leading to a significant decrease 
in plant performance. This issue was confirmed by comparing maize genotypes performance under non-stress and 
phosphorus deficiency conditions. Based on the coefficient of variation (CV), high variation was observed among the 
maize genotypes, and the genotypes under stress conditions exhibited different responses and showed high variability. 
Based on the resuts of genomic selection study, the Ridge Regression Best Linear Unbiased Prediction (rrBLUP) and 
Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP) were the best methods for predicting genomic breeding values 
under both non-stress and phosphorus deficiency stress conditions. To identify the genes involved in controlling grain 
yield, the sequences of significant SNP were aligned againest the maize genome. Based on the gene ontology studies 
for potential genes, Proteasome, Steroid biosynthesis, Ribosome, Porphyrin metabolism, and ABC transporters 
pathways were identified to controlling the trait. The results of this experiment can be useful in selecting parental lines 
as well as effective genes for manipulation in maize breeding programs. 
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 مقدمه 

 ( پسسسز از گنسسسدم و بسسسرن .Zea mays L)ذرت 
در بسسین تسسرین مولاسسوذت غسسذایی دنیسسا بسسوده و از مهم 

در سسسال   .باشسسدرا دارا میغلات بیشترین تنسسوم ملاسسر   
ی در جهسسسان اکشسسست ذرت دانسسسهزیسسسر  سسسس   2023

بسسوده هکتسسار   54225 رانیسس هکتسسار و در ا 208234140
  (.FAO, 2023)  است

 یسسساز بسسسرای رشسسسدد نمسسسور یاز عناصراصسسسل فسسسسفر
سسسساختمانی  ایجسسسز. فسسسسفر از ااسسسستگیاهسسسان و نمو 

 دهای پ ی فسسسفول  ،دهای اس  کی مانند نوکلئ   یاتی ح  یهامولکول
 می و تنظسس   یمسس یآنز  یهسسادر کنترل واکنش بوده و    ATPو  
 فسسسفر پسسز  .دارد ینقسسش اساسسس  یکی متسسابول یرهای مسسس 
عملکسسرد   ش یافسسزا  یبسسرا  یدیسس عامسسل کل  کی  تروژنی از ن 

 یشسسستری ب ازیسسس بسسسه آن ن ذرتلات غسسس  در بسسسین و اسسسست 
  حد. (Kettering and Czymmek, 2020) دارد 

خا    گسسرم بسسر کیلسسوگرممیلسسی  15فسفر خسسا     بورانی
هسسای کشسسور از خا   صددر  8/71فسفر    بوده و موتوای
 ,Shahbazi and Besharatiاسسست ) بورانسسی کمتسسر از حد

کمبسسود در مواجهه با تسسنش  فسفرکارا  گیاهان  (. در  2013
مورفولسسوژیکی، فیزیولسسوژیکی، تغییسسرات برخی از   فسفر،

 تا بتواننسسد فسسسفر گیردصورت میبیوشیمیایی و مولکولی 
 (.Vance et al., 2003) جذب نمایند  کافی

گزینش فنوتیپی است.   ،نژادی متداولپایه و اساس به
نژادگسسران بسسا تکیسسه بسسر مهسسارت و تاربسسه و بسسر اسسساس بسسه

در حسسال تفسسری گسسزینش فنوتیپ بهترین افراد را از نسسسل  
بینسسی هندرسسسون بهتسسرین پسسیش  1970کننسسد. در دهسسهمی

 ;Best Linear Unbiased Prediction) نااریسسخ خ سسی

BLUP) ترین روش را پیشسسنهاد کسسرد کسسه بسسه پ رکسساربرد
بسسا پیشسسرفت در   1990  ارزیابی ژنتیکی تبدیل شد. از دهه

 ای در ژنسسومتنوم ژنتیکسسی گسسسترده  ،های مولکولیروش
هسسان آشسسکار شسسد. تیسسداد زیسسادی نشسسانگر مولکسسولی گیا

دهنسسد تسسا نژادگران این امکسسان را میوجود دارند که به به
تازیسسه نژادی گیاهان استفاده نمایند.  از نشانگرها برای به

 یارتبسساب بسسر اسسساس پسسویش کسسل ژنسسوم ابسسزار  درتمنسسد
 مسسسرتبط بسسسا صسسسفات  نشسسسانگرهای ییشناسسسسا یبسسسرا 

 کشسسست، تنسسسوم گیگسسسستردبسسسا . ذرت اسسسست یزراعسسس 
 یوسسستگی عسسدم تیسسادل پ عیبسساذ و افسست سسسر یکسس ی ژنت  
(Linkage disequilibrium dacay)، 
تولیسسل ارتبسساب در گسسستره ژنسسوم  یبسسراگیسساه مناسسسبی  
(Genome wide association studies; GWAS ) اسسست و
در ذرت بسسسا  GWASبسسسا اسسسستفاده از  یمتیسسسدد هسسسایژن
گزینش به  (.Xie et al., 2019) اندشده ییشناسا تی موفق 

( بسسه Marker assisted selection; MASکمسسک نشسسانگر )
نژادی مولکولی تبدیل شده است، یک روش رای  در به

اما این روش برای صسسفاتی کسسه توسسسط تیسسداد کمسسی ژن 
مناسخ است، اما اکثر صفات   ،شونداثر کنترل میبزرگ

ای داشته و توسط تیسسداد زیسسادی ا تلاادی ماهیت پیچیده
شوند. تنها راه برای غلبسسه اثرات کوچک کنترل می  ژن با

اسسستفاده از نشسسانگرهای مولکسسولی  و بسسر ایسسن موسسدودیت
بینسسی ارزش بسسرای گسسزینش ایسسن گونسسه صسسفات، پیش 

اصلاحی افراد جمییسست بسسر اسسساس پتانسسسیل کسسل ژنسسوم و 
( اسسست Genomic selectionاندازی گزینش ژنسسومی )راه

یسسابی از  بیسسل تسسوالیکه با توسسسیه نشسسانگرهای مبتنسسی بسسر  
SNP( بیش از پیش رای  شده است ،Meuwissen et al., 

نسسژادی، های بسسه(. گزینش ژنومی بسسا تسسسریع چرخسسه2001
باعث افزایش نرخ سود ژنتیکی ساذنه در واحد زمسسان و 

شسسود. گسسزینش ژنسسومی روش مناسسسبی بسسرای هزینسسه مسسی
هسسای آزمسسایش نشسسده بینسسی ارزش ژنتیکسسی ژنوتیسسپپیش 

هسسای نشسسانگر در سسس   ژنسسوم موسسسوب دادهبراسسساس 
گسسزینش ژنسسومی بسسا  (.Robertsen et al., 2019شسسود )می

فراهم آوردن اطلاعات کافی و مورد نیاز از کسسل ژنسسوم، 
هسسای کنسسد تسسا  بسسل از ارزیابینژادگسسران کمسسک میبه بسسه

 وجسسسودفنسسسوتیپی، گسسسزینش د یقسسسی اناسسسام دهنسسسد. 
 گسسسترده هزاران نشانگر مولکولی که در سراسسسر ژنسسوم 

 بینسسیبسسرای پسسیش  یژنسسوم نش یاسسستفاده از گسسز هسسستند،
سسسازد یمسس   رپسسذیدر گیاهسسان را امکسسان  ژنتیکی  هایارزش
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(Jannink et al., 2010) از جمله م الیاتی کسسه در ذرت .
توان به گسسزینش گزینش ژنومی اناام شده، می  در زمینه
عملکسسرد دانسسه و مقاومسست بسسه بیمسساری پوسسسیدگی  بسسرای

 (. Holland et al., 2020شاره کرد )فوزاریومی ا
 )بسسسسرآورد  گسسسسزینش ژنسسسسومی توقیسسسس در ایسسسسن 

 بسسرای عملکسسرد دانسسه در ذرت ارزش اصسسلاحی ژنسسومی(
  بسسدون تسسنش در شسسرایط    SNP  یبا اسسستفاده از نشسسانگرها 

 نتسسای  ایسسن  .اسسست هشسسد اناسسامو تسسنش کمبسسود فسسسفر 
 توانسسد در گسسزینش والسسدین تلا سسی بسسرایتوقیسس  مسسی 
مل به تنش کمبود فسفر مورد اسسستفاده  سسرار نژادی توبه 

 گیرد. 

 

 هامواد و روش 

بسسا هسسد  ارزیسسابی ذرت    پیسس ژنوت  93  توقیسس   ن ای  در
و تنش کمبسسود فسسسفر  بدون تنش در شرایط عملکرد دانه 

 طیتکسسرار در شسسرا  سسسهبسسا    یدر  الخ طرح کاملًا تلاسسادف
 در مووطسسه  1401در بهسسار سسسال  باز    یو در فضا  یگلدان

وه تولیسسد و ژنتیسسک گیسساهی دانشسسکده توقیقسساتی گسسر
 بسسسذر  ارزیسسسابی شسسسدند.کشسسساورزی دانشسسسگاه ارومیسسسه 

 هیسس اصسسلاح و ته  قسساتی از مؤسسسسه توق هسسای ذرت  ژنوتیپ
 قسساتی توق   مرکسسز  و  کرمانشسساه  یدانشگاه راز،  نهال و بذر
هسسای ند. ژنوتیسسپتهیسسه شسسد  خراسسسان رضسسوی  یکشاورز

 عمسسدتا کرمانشسساه یدانشسسگاه رازذرت تهیسسه شسسده از  
ز خودگشنی هیبریدهای تااری اروپایی و یوگسلاوی ا 

 هسسای (. ژنوتیسسپ1سسساب  تولیسسد شسسده بودنسسد )جسسدول 
 صسسورت ذیسسن خسسالد بودنسسد کسسه از شسساره ذرت به
 هسسا هسسا اطلاعسساتی در دسسسترس نیسسست. ایسسن ژنوتیسسپآن

 در بانسسسک ژن گیسسساهی دانشسسسگاه ارومیسسسه هسسسر سسسساله 
ی اطلاعسسات آب و هسسوایشسسوند. تکثیسسر و نگهسسداری مسسی
ارائسسه شسسده اسسست.  3در جسسدول  موسسل اجسسرای آزمسسایش 

متسسر میلی 1/393مقدار بارندگی در سال اجرای آزمایش 
 بود.

و در  برداریهسسسای منسسساط  مختلسسس  نمونسسسهخا 
آزمایشگاه علوم خا  دانشگاه ارومیسسه تازیسسه شسسدند و 

مختلاسسات  بسسا هیسس اروم دانشسسگاهخسسان ارخسسی  من قه  خا 
 ییایسس جغراف  عسسرض  و  یر شسس   قهی د   5/45  ییای جغراف  طول
کسسه  ایسس متر از س   در 1320با ارتفام   یشمال  قهی د   3/37

گسسرم بسسر میلی 240/7دارای کمبسسود فسسسفر بسسومی بسسود )
( برای Shahbazi and Besharti, 2014( )کیلوگرم خا 

 15گلسسدان    600تیسسداد  (.  2آزمایش انتخاب شد )جدول  
. در دشدن  می تقس  ییتا  300و به دو دسته    هی تهگرمی  لوی ک

 ،و ماسهآوری  مول جمعها با خا   گلدان  ،هر دو دسته
)از منبسسع   تروژنی ن  ی. کودهاشدند  پر  کیبه نسبت دو به  
بسسه  (سسسولو پتسساس) می سسسولفات پتاسسس ، 6/0 مقداراوره( به 
، سسسولفات 1/0  مقسسدار  بسسه  آهسسن   ن ی، سکوسسستر9/0  مقدار

، 066/0بسسه مقسسدار    ی، سولفات رو015/0منگنز به مقدار  
بسسه مقسسدار   کیدبوری و اسسس 02/0ز بسسه مقسسدار  سولفات مسس 
بسسه خسسا  افسسزوده شسسدند  گسسرم بسسر کیلسسوگرم 014/0
(Malakouti and Gheibi, 2000). سسسه  کسسود نتیسسروژن در

در دسسسته   گیسساه اسسستفاده شسسد.  رشسسد  مرحله در طول دوره
ود علاوه بر کودهای یاد شسسده کسس گلدان اول(    300اول )
گسسرم بسسر   4/0ر  بسسه مقسسدا  پلیسوپرفسفات تر  از منبعفسفر  

 300)  دومدسسسته    درو    شسسداضسسافه  کیلوگرم نیز به خا   
مقدار کود فسفر با   .نشدملار     ود فسفرک(  دوم  گلدان

گسسرم میلسسی  20تسسا    10س   بورانی فسفر )در نظر گرفتن  
 فاصسسله  ( بسسه خسسا  داده شسسد.فسفر در کیلسسوگرم خسسا 

هسسا از متر و فاصسسله گلسسدانیسانت   50  هاگلدان  های یرد
. در هسسر شسسد گرفتسسه نظر درمتر  یسانت   30   یرد  یدر رو
ابتسسدای . در چهسسار عسسدد بسسذر ذرت کاشسسته شسسدگلسسدان 
 سسسه پاش هسسرآب  ها با استفاده ازآبیاری گلدان،  آزمایش 

آبیسساری ها سسسبز شسسدن گیاهچسسهبیسسد از  و روز یسسک بسسار
. در شسسدای اناام  سامانه آبیاری   رهبا  صورت روزانه  به

 بوتسسهدو  های اضافی حسسذ   چهگیاه  ،مرحله چهار برگی
هسسای مبسسارزه بسسا علسس   با ی گذاشته شدند.گلدان  هر  در  
 شد. اناام  صورت دستیبههرز  

هسسای افشسسانی ژنوتیپدر طسسول آزمسسایش روی گرده
گونه کنترلی اناام نشسسد و تلا سسی در جمییسست ذرت هیچ

 در مرحلسسهافشسسان بسسود. صورت آزاد گردهمورد م الیه به
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هسسسسای دو بوتسسسسه هسسسسربلال ،رسسسسسیدگی فیزیولوژیسسسسک
 های ذرت مورد استفاده در آزمایشمشخلاات ژنوتیپ -1ل جدو

Table 1. Characteristics of maize genotypes used in the experiment 

 کد 

Code 
 های ذرت ژنوتیپ 

Maize genotypes 

 مول دریافت بذر 
Reference  

 کد  

Code 
 های ذرت ژنوتیپ 

Maize genotypes 
 ت بذر مول دریاف

Reference 

Ma001 P3L2 کرمانشاه  Kermanshah  Ma051 9/K19/1 مشهد               Mashhad 

Ma002 P11L2 کرمانشاه  Kermanshah  Ma052 3/K19/1 & (K19/1*/1392) مشهد               Mashhad 

Ma003 P15L16Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma053 25*/89 مشهد               shhadMa 

Ma004 P9L3Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma054 2/ K19/1 & (K19/1) مشهد               Mashhad 

Ma005 P13L2 کرمانشاه  Kermanshah  Ma055 K3640/S /55-N مشهد               Mashhad 

Ma006 P19L7Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma057 20*/1389 مشهد               Mashhad 

Ma007 P6L1 کرمانشاه  Kermanshah  Ma060 S2/ QPM/ SUKMA مشهد اندونزی               Mashhad 

Ma008 P19 L3Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma062 6*/88 مشهد               Mashhad 

Ma009 P14L1Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma064 4/ K19/1 مشهد               Mashhad 

Ma010 P11L7 کرمانشاه  Kermanshah  Ma065 66*/1388 مشهد               Mashhad 

Ma011 P14L2 کرمانشاه  Kermanshah  Ma066 48*/1390 مشهد               Mashhad 

Ma012 P10L5 کرمانشاه  Kermanshah  Ma072 K166 B/89 & (14* K166 B/1390) مشهد               Mashhad 

Ma013 P1L4  آلل کرجدی ایزوله   Kermanshah  Ma073 K18-B/1392  کرمانشاه   Mashhad               مشهد 

Ma014 P11L6 کرمانشاه  Kermanshah  Ma074 7/K19/1 مشهد               Mashhad 

Ma015 P13L3 کرمانشاه  Kermanshah  Ma075 23*/89 مشهد               Mashhad 

Ma016 P16L4Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma076 70*/1388 مشهد               Mashhad 

Ma017 P3 L4Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma077 10/K19/1 مشهد               Mashhad 

Ma018 P1 L5Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma079 138*/89 مشهد               Mashhad 

Ma019 P19L5Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma080 K19 */1392   ایزوله  Mashhad               مشهد 

Ma020 P15L14 کرمانشاه  Kermanshah  Ma083 1*/89  چوب  رمز  Mashhad               مشهد 

Ma021 P16L6Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma085 1390/Popcorn- 53 or 54   مشهد               Mashhad 

Ma022 P15L4 کرمانشاه  Kermanshah  Ma089 172*/89 مشهد               Mashhad 

Ma023 P11 L9 کرمانشاه  Kermanshah  Ma091 8/K19/1 مشهد               Mashhad 

Ma024 P9L6 کرمانشاه  Kermanshah  Ma096 67*/88 مشهد               Mashhad 

Ma025 P13L1 کرمانشاه  Kermanshah  Ma098 1387/193/ chase*/S2 مشهد               Mashhad 

Ma026 P10L7 کرمانشاه  Kermanshah  Ma100 36-N/88-K3653/2 مشهد               Mashhad 

Ma027 P16L12Kahriz کرمانشاه  Kermanshah  Ma104 Line1 - 
Ma028 P10L9 کرمانشاه  Kermanshah  Ma105 Line2 - 
Ma030 MO17 کرج                      Karaj  Ma106 Line3 - 
Ma031 OH43/1- 42 کرج                      Karaj  Ma107 Line4 - 
Ma032 K1264/ 5-1 کرج                      Karaj  Ma108 Line5 - 
Ma033 R59 کرج مادری                      Karaj  Ma109 Line6 - 
Ma034 K615/1 کرج                      Karaj  Ma110 Line7 - 
Ma035 B73 کرج                      Karaj  Ma111 Line8 - 
Ma036 OH43/1-42  پدری  - Karaj  Ma112 Line9                      کرج 
Ma037 R59  پدری  - Karaj  Ma113 Line10                      کرج 
Ma038 W37A کرج                      Karaj  Ma114 Line11 - 
Ma039 R319 کرج                      Karaj  Ma115 Line12 - 
Ma040 R59 کرج                      Karaj  Ma116 Line13 - 
Ma042 W153R کرج                      Karaj  Ma117 Line14 - 
Ma043 K1533 Popcorn کرج                      Karaj  Ma118 Line15 - 

Ma044 
R59×R319  

(کراس)سینگل 370کراس مادری دابل  
 - Karaj  Ma119 Line16                      کرج

Ma045 B73(RFC OR CMS) کرج                      Karaj  Ma120 Line17 - 
Ma046 1264/1 کرج                      Karaj  Ma121 Line18 - 
Ma048 ZK472221 رجک                      Karaj  Ma122 Line19 - 
Ma049 K1263/1/1388 مشهد              Mashhad  Ma123 Line20 - 
Ma050 4*/89 مشهد             Mashhad     
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 های فیزیکی و شیمیایی خا  مورد استفاده در آزمایشویژگی -2 جدول
Table 2. Physical and chemical properties of the soil used in the experiment 

 هدایت الکتریکی 
EC (dS.m-1) pH 

 آهک 
Lime 

 سیلت 
Silt 

 شن 
Sand 

 رس
Clay 

 کربن آلی 
Organic carbon 

 ماده آلی 
Organic matter 

(%) 
0.78 7.92 31.5 30 30 40 0.74 1.28 

 پتاسیم 
K 

 فسفر 
P 

 مز 
Cu 

 منگنز 
Mn 

 آهن
Fe 

 روی
Zn 

 بافت خا  

Soil texture 

(mg.kg-1) 
 رسی لومی

Clay loam 

102 7.24 1.3 10.3 11 0.11  

 

 اطلاعات هواشناسی مول اجرای آزمایش -3جدول 
Table 3. Meteorological information of the experiment site 

Month ماه 

 اای هودم
Air temperature (°C) 

 دمای خا 

Soil temperature (°C) بارندگی 
Rainfall 
(mm) 

 ساعات آفتابی 
Sunny hours 

 نسبی  رطوبت
RH (%) 

 حدا ل
Min. 

 حداکثر
Max. 

Sep. 52 9.2 2.1 19.5 5.7 16.0 شهریور 

Oct. 58.3 5.8 28.9 18.8 3.4 12.3 مهر 

Nov. 66.7 6.7 23.7 7.4 4.7- 2.6 آبان 

Dec.  59.5 5.6 11.1 9.4 4.6- 4.5 آذر 

Jan. 63.4 5.8 80.9 7.4 5.3- 3.1 دی 

Feb.  56.9 5.8 29.1 .13 0.3- 9.4 بهمن 

Mar.  49.9 7.9 56.7 20.3 2.6 13.6 اسفند 

Apr.  61.2 6.2 133 21.3 5.2 14.7 فروردین 

May  50.7 10.2 27.2 30.4 9.1 21.5 اردیبهشت 

Jun.  31.9 12.0 0 37.9 13.9 28.6 خرداد 

Jul.  39.8 11.3 0 36.4 13.5 27.7 تیر 

Aug.  38.2 11.0 0.8 33.8 10.5 23.8 مرداد 

Mean  52.4 8.1 393.1 21.4 4.1 14.8 متوسط 

 

 هسسا جسسدا و ها از بلالگلسسدان )تکسسرار( برداشسست و دانسسه
توزین شده و عملکرد دانه  )گرم در بوته( در هر تکسسرار 

 سنایاز میانگین دو بوته هر گلدان بدست آمد. ژنوتیپ
اناسسام   SNPهای  نگرنشسساهای ذرت با اسسستفاده از  ژنوتیپ
 درذرت  ژنوتیسسپ 93تیسسداد بسسرای ایسسن منظسسور از  .شسسد

 CTABبسسه روش  DNAچهسسار برگسسی اسسستخراج مرحلسسه 
(Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide اناسسام ) .شسسد

 کمیسسست و کیفیسسست اطمینسسسان از مناسسسسخ بسسسودن بسسسرای
DNAالکتروفسسورز روی ژل آگسسارز   های اسسستخراج شسسده

اهده کشیدگی روی ژل و یک درصد اناام و با عدم مش
 میسسزان جسسذب  اناام اسسسپکتروفتومتری و ارزیسسابی نسسسبت

بسسه  260نسسانومتر و  280نسسانومتر بسسه  260نور با طول موج  
ترتیخ و رویت مقادیر )بسسه  DNAنانومتر روی نمونه    230
یسسابی برای توالی DNAهای ، نمونه(0/2-2/2و    0/2-8/1

انسسه خکتابو  ندآلمان ارسال شد TraitGeneticsبه شرکت  
یسسابی بسسا اسسستفاده از ها سسساخته شسسده و توالیژنومی نمونسسه

Affymetrix® Maize 600K genotyping array  اناسسام
 600هسسای ذرت، وجسسود ژنوتیسسپ DNAیسسابی توالی شسسد.

را نشان داد که تنوم ژنسسوتیپی آنهسسا بسسا   SNPهزار نشانگر  
توسسسط ارژنسسه و همکسساران   SNPاستفاده از نشانگرهای  

(Arzhang et al., 2024 .ارزیابی و گزارش شسسده اسسست )
با داده گم شده بیشسستر از  SNPنشانگرهای در این توقی   
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ده درصد و فراوانی آلل مینور کمتر از ده درصد حذ  
 SNPنشسسسانگر  230000 در نهایسسست تیسسسداد و ندشسسسد
و   بسسدون تسسنش برای گزینش ژنومی در شرایط    ماندها یب

در راب سسه بسسا هسسر نشسسانگر . شسسدتنش کمبود فسفر استفاده  
SNP  ها )دو آلل؛ تیپ وحشسسی و حاصسسل از فراوانی آلل

نگه داشسسته شسسدند   SNPجهش( مواسبه شد. نشانگرهای  
درصسسد   10که فراوانی آلسسل حاصسسل از جهسسش بیشسستر از  

طور بسسهذرت هسسای ، ژنوتیپگسسزینش ژنسسومیدر باشسسد. 
نام بسسه  خی ترتدرصسسد بسسه  30و    70دو  سسسمت  تلاادفی بسسه  

بسسا   و  شسسده  می تقسسس   "جمییت آزمون"و    "مرجع  تی یجم"
 یها)عملکرد دانه( و نشانگر  یپ ی فنوت  یهااستفاده از داده

SNP،  شد برآورد مرجع  تی نشانگرها در جمی  اثرات . 
های اصلاحی ژنومی در شسسرایط برای برآورد ارزش

 هسسسای روشو تسسسنش کمبسسسود فسسسسفر از  بسسسدون تسسسنش 
 ن شسساملهسسای بیسسزیروش ،GBLUP ،rrBLUPآمسساری 
بیسسز  ،(Bayesian ridge regression) ریچ بیزی رگرسیون

A (Bayes A) ز ، بیسسB (Bayes Bو )  ز بیسسC (Bayes C )
 ;Caballero, 2020; Meher et al., 2022)اسسستفاده شسسد 

Broushan and Darvishzadeh, 2022 ).  به عنسسوان نمونسسه
نااریسسخ   بینسسی خ سسیبهتسسرین پیش روش  مدل آمسساری در  

 ارزش اصسسلاحی ژنسسومی( برای تخمین  GBLUP)  ژنومی
  :(Caballero, 2020) (1است )راب ه  زیر   صورتبه

 (                                       1)راب ه  

Y    ی صسسفت مسسورد م الیسسهفنوتیپ مشاهدات  بردار  ، 
ردار بسس  u، (() میسسانگین کسسلبردار اثرات ثابت )در ایناا 

 Xو    تلا سسیماتریز    Zمانده،  بردار با ی  e،  اثرات نشانگر
 اثسسرات نشسسانگربسسرآورد  راب سسه د.ن باشسس بسسردار واحسسد می

 :(Caballero, 2020) (2)راب ه    صورت زیر استبه
                  (   2)راب ه  
مسساتریز تلا سسی  Z، اثسسرات نشسسانگربسسردار بسسرآورد  
(Incidence matrix ،)n تیسسداد نشسسانگرها، G  مسساتریز

 h2h-= n(1 λ (2h(2و( مولکسسولی ) ژنسسومی
  د.ن باشمیپذیری صفت مورد م الیه  وراثت

صورت به  های اصلاحی ژنومیارزشمیادله برآورد  

 (:3)راب ه    زیر است
                     (              3)راب ه   

برگسسردان   ´M،  ارزش های اصسسلاحی ژنسسومیبردار    
ها را برای هر نشانگر و فرد نشسسان ماتریسی که تیداد آلل

ماتریز ژنومی مولکسسولی   Gتیداد نشانگرها،    nدهد،  می
   باشند.بردار برآورد اثرات نشانگرها می و 

 هسسای اصسسلاحی ژنسسومی بسسا هسسر یسسکبسسرآورد ارزش

  اناسسام شسسد. iPatافسسزار ر شسسده در نسسرمهسسای ذکسس از روش 

 های آمسساریبسسرای در  بهتسسر روابسسط بسسین شسساخد

هسسای هسسا روی عملکسسرد و ارزشاز تازیسسه بسسه عامسسل 
 هسسسسایاصسسسسلاحی ژنسسسسومی بسسسسرآورد شسسسسده بسسسسا روش

 هسسایبنسسدی ژنوتیسسپشسسد. گروهمختل  آماری اسسستفاده   
 هسسای اصسسلاحی بسسرآورد شسسده ذرت بسسر اسسساس ارزش

 ش و تسسنش کمبسسود فسسسفر، بسسا روش در شرایط بسسدون تسسن 

هسسای چنسسد متغیسسره  شسسامل ( اناام شد. تازیهWardوارد )
اناسسام  R studioافزار ای در نرمها و خوشهتازیه به عامل

 شد. 
های دخیل در کنتسسرل عملکسسرد منظور شناسایی ژنبه

و تسسنش   بسسدون تسسنش هسسای ذرت در شسسرایط  دانه ژنوتیپ
های دارای ارتبسساب گرکمبود فسفر، ابتسسدا شناسسسایی نشسسان

دار با عملکرد دانه با استفاده از مدل خ ی مخلسسوب مینی
(MLMدر نرم )  افزارiPat  .ارتبسساب  تولیسسل در  اناسسام شسسد

های اصلاحی بسسرآورد از ارزش  GWASدر گستره ژنوم 
هسسای فنسسوتیپی های مختل  و همچنسسین دادهشده با روش

ندیسسد، هسسای کاعملکرد استفاده شسسد. بسسرای شناسسسایی ژن
BLAST    توالیSNPذرت اناام   دار روی ژنومهای مینی

 ( Gene ontologyشناسسسسی ژن )شسسسد. توصسسسی  هستی

هسسای مولکسسولی و شناسسسایی شسسامل شناسسسایی عملکرد
 هسسسای احتمسسسالی درهای بیولسسسوژیکی کسسسه ژنفرآینسسسد

آن درگیسسر هسسستند، بسسا اسسستفاده از پایگسساه داده ژنسسوم  
Ensembl Plants (http://Plants.ensembl.org اناسسسام )

هسسای هومولسسوگ در ذرت بسسا اسسستفاده از تسسوالی ژنشسسد. 
Gene ID آمسسسسسسده ازهسسسسسسای بدسسسسسسست BLAST از 

از . اسسستخراج شسسد Ensembl Plants, BioMart سسسایت 
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بسسا   های توسیه یافتسسهبرای تییین مسیر  KOBASSافزار  نرم
هسسا ژن و ژنوم دانشسسنامه ؛ه داده کیوتسسواسسستفاده از پایگسسا

(KEGG)،   شد.استفاده 
 نتاین و بحث

هسسای واریسسانز، بسسین ژنوتیسسپ بر اساس نتسسای  تازیسسه
و تسسنش   بسسدون تسسنش ذرت برای عملکرد دانه در شرایط  

داری وجسسود داشسست کسسه ایسسن کمبود فسفر تفاوت مینسسی
پلاسسسم ذرت موضوم نشان دهنسسده تنسسوم ژنتیکسسی در ژرم

 بسسرهمکنش باشسسد.  الیه بسسرای عملکسسرد دانسسه مسسیمورد م 
 دهنسسدهکسسه نشسسان بوددار مینسسینیسسز  موسسیط وژنوتیسسپ 
 موسسیط  بسسه  موی سسی  از  هسسامتفسساوت ژنوتیسسپ  الیملعکز 
در بهبسسود  مهمیذرت نقش    در  یکی . تنوم ژنت است  دیگر
 طیدر شسسرادانسسه عملکسسرد و  راسسستفاده از فسسسف  ییکسسارا
داده نشان وقیقات نتای  سایر ت. کندیم فایا فسفر کمبود
 یهسسایژگیو از نظسسرذرت  یهسساپی ژنوت ن ی بسس  کسسه اسسست
 دیسس تول شسسه،یر سسساختار، از جملسسه رفسسسف ملاسسر   ییکسسارا

وجسسود   یو عملکرد دانه، تنسسوم  ابسسل تسسوجه  زیست توده
 .(Schuster et al., 2024; Machado et al., 1999د )دار

و ار ام   بومی  هر دو نژادگزارش شده است که در ذرت  
  بودنسسد  م لسسوبفسسسفر  راب سسه بسسا کسسارایی  در    شده  اصلاح
 بسسودکم طیدر شسسرا بسسومی یاز نژادهسسا یبرخسس  و حتسسی

برتسسری داشسستند  اصسسلاح شسسدهار سسام نسسسبت بسسه  ،فسسسفر 

(Machado et al., 1999). مشاهده شسسده در  یکی ژنت  تنوم
و  دهایسس بری توسسسیه ه لی پتانسسس ، خسسالد ذرتهسسای ذین 
بسسرای شسسرایط ا ر( P-efficientکارا )فسسسفر یهسساتی جمی

 .(Schuster et al., 2024) کنسسدی، فسسراهم مکمبود فسسسفر
نسسژادی بسسه یهابرنامه  یاز طر یکی تنوم ژنت  ن یاستفاده از ا

 کمبسسسود فسسسسفر در  یهسسسابسسسه حسسسل چالش  توانسسسدیم
 کمسسسک کنسسسد یری گرمسسسس مهی و ن یری منسسساط  گرمسسسس 

(Machado et al., 1999). 
هسسای اصسسلاحی نتسسای  حاصسسل از پیشسسگویی ارزش

( Estimated genomic breeding value; EGBV)ژنسسومی 
های آمسساری های ذرت با مدلبرای عملکرد دانه ژنوتیپ

و تسسسنش کمبسسسود فسسسسفر در  بسسسدون تسسسنش در شسسسرایط 
ارائه شده است. ضرایخ تغییرات نشان   5و    4های  جدول

های اصلاحی ژنومی برآورد شده دهنده تنوم بین ارزش
بسسودن مقسسدار عسسددی  هسسای ذرت اسسست. بیشسسترژنوتیپ

ضرایخ نشان دهنده اختلا  بین ارزش اصلاحی ژنومی 
هسسا از نظسسر ارزش ها و برتسسری برخسسی از ژنوتیسسپژنوتیپ

های اصسسلاحی بسسرآورد بین ارزشاصلاحی ژنومی است.  
( و ژنومیسسک rrBLUPاستفاده از رگرسیون ریچ )با  شده  
و   بدون تنش عملکرد دانه در شرایط  و    (GBLUPبلاپ )
یی مشاهده شد. بر ایسسن همبستگی باذ  ،مبود فسفرتنش ک

بسسرای هسسا تسسوان ااهسسار کسسرد کسسه ایسسن روشاسسساس می
 

 های آماری مدلهای ذرت با استفاده از ارزش اصلاحی ژنومی برای عملکرد دانه ژنوتیپنتای   -4ل جدو

 بدون تنشر شرایط د

Table 4. The results of estimating the genomic breeding value for grain yield of maize genotypes using 

 statistical models under non-stress conditions 

Methods  هاروش 
 حدا ل 

Minimum 
 حداکثر

Maximum 
 میانگین 

Mean 
 انورا  مییار 

SD 
 ضریخ تغییرات 

CV 

 ژنومی  ارزش اصلاحی همبستگی
 دانه  برآورد شده با عملکرد
Correlation 

Ridge regression 0.93 29.3 33.3 113.6 175.4 57.5 رگرسیون ریچ 

GBLUP 0.93 29.4 33.4 113.6 176.5 56.6 بلاپجی 

Bayesian ridge regression 0.06 20.4 178.4 874.1 1365.7 537.8 ریچ بیزی رگرسیون 

Bayes A  بیزA 377.2 1363.3 747.7 194.2 25.9 -0.09 

Bayes B  بیزB 313.9 1446.5 693.0 183.1 26.4 0.11 

Bayes C  بیزC 313.7 1313.3 680.5 196.1 28.8 -0.07 

Grain yield  1.00 41.5 47.1 113.6 239.0 34.7 عملکرد دانه 
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 های آماری در  مدلهای ذرت با استفاده از ارزش اصلاحی ژنومی برای عملکرد دانه ژنوتیپنتای   -5ل جدو

 تنش کمبود فسفر شرایط 

Table 5. The results of estimating the genomic breeding value for grain yield of maize genotypes using  

statistical models under phosphorous deficiency stress conditions 

Methods  هاروش 
 حدا ل 

Minimum 
 حداکثر

Maximum 
 میانگین 

Mean 
 انورا  مییار 

SD 
 ضریخ تغییرات 

CV 

 ارزش اصلاحی ژنومی  مبستگیه 
 دانه  برآورد شده با عملکرد

Corelation 

Ridge regression 0.93 30.9 23.6 76.3 118.3 38.6 رگرسیون ریچ 

GBLUP 0.93 31.1 23.7 76.3 118.3 37.8 بلاپجی 

Bayesian ridge regression 0.03 21.2 80.8 381.0 617.1 225.1 ریچ بیزی رگرسیون 

Bayes A یز بA 213.1 606.4 389.7 81.8 21.0 0.12 

Bayes B  بیزB 201.3 535.7 334.0 78.5 23.5 -0.15 

Bayes C  بیزC 128.1 669.7 299.4 95.7 31.9 -0.02 

Grain yield  1.00 42.7 32.6 76.3 144.9 23.9 عملکرد دانه 

 
 ژنسسسسسومی در هسسسسسر دو پیشسسسسسگویی ارزش اصسسسسسلاحی

هسسا، اسسساس بهتسسرین روشتر هسسستند. بسسر شسسرایط مناسسسخ 
 و  بسسسسسسدون تسسسسسسنش در شسسسسسسرایط  Ma064 ژنوتیسسسسسسپ
شرایط تنش کمبود فسفر از باذترین در    Ma022ژنوتیپ  

 ارتبسسساب بودنسسسد. ارزش اصسسسلاحی ژنسسسومی برخسسسوردار 
بین مقدار عملکرد دانه و ارزش هسسای اصسسلاحی بسسرآورد 

، در شسسرایط (GBLUPژنومیسسک بسسلاپ )شسسده بسسا روش 
  2و  1های فر در شسسکلو تسسنش کمبسسود فسسس  بسسدون تسسنش 

 ارائسسه شسسده اسسست. نتسساب  نشسسان داد کسسه راب سسه م لسسوبی
 بسسین عملکسسرد دانسسه و ارزش اصسسلاحی ژنسسومی بسسرآورد 
خلاسسود در شسسرایط کمبسسود فسسسفر( وجسسود شسسده )به 

 داشت.

هسسای اصسسلاحی ژنسسومی نتسسای  همبسسستگی بسسین ارزش
در هسسای آمسساری  برآورد شده برای عملکرد دانه بسسا مسسدل

ارائسسه   3و تنش کمبود فسفر در شکل    تنش شرایط بدون  
 شده است.  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 بدون تنش طشرای  در های ذرت اصلاحی ژنومی در مقابل عملکرد دانه ژنوتیپ هایبرازش ارزش  ت اب  -1ل شک

Fig. 1. Correspondence of genomic breeding values against grain yield of maize genotypes under non-  
stress conditions 
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 تنش کمبود فسفر  طشرای  در ذرت  هایاصلاحی ژنومی در مقابل عملکرد دانه ژنوتیپ هایبرازش ارزش  ت اب  -2 شکل

Fig. 2. Correspondence of genomic breeding values against grain yield of maize genotypes under phosphorous 

deficiency stress conditions 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

های  های اصلاحی ژنومی برای عملکرد دانه ژنوتیپارزش برآوردهای آماری نمودار همبستگی بین شاخد -  3شکل 
 )راست( و تنش کمبود فسفر )چپ( بدون تنش ذرت در شرایط 

Fig. 3. Correlation diagram between the statistical indices for estimating genomic breeding values for grain yield 

of maize genotypes under non stress (right) and phosphorous deficiency stress (left) conditions 

 

یسسک رویکسسرد امیدوارکننسسده بسسرای ی  ژنسسوم  گرینش 
 در ذرت اسسست هسسای غیرزیسسستیتسسنش بهبسسود تومسسل بسسه 

(Shikha et al., 2017) .ش گسسزین  کسسه گزارش شده است 

مبتنسسی بسسر شسساره   گسسزینش در مقایسه بسسا  ی در ذرت  ژنوم
در در عملکرد دانسسه    باذترژنتیکی  باعث سود  ،  کلاسیک
شود. نتای  یک آزمسسایش نشسسان میخشکی    تنش   شرایط
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بسسا ژنتیکی در عملکرد دانسسه    سود  میانگین افزایش داد که  
تسسن در   086/0  ژنومی در هشت جمییسست ذرت،  گزینش 

هیبریدهای حاصسسل از چرخسسه   و  هکتار در هر چرخه بود
باذتری نسبت بسسه  عملکرد دانه( 3C) ژنومی  گزینش سوم  

داشتند. هیبریدهای حاصسسل (  0Cه )هیبریدهای چرخه اولی 
تسسن در هکتسسار(،  176/0) درصسسد  3/7  از چرخسسه سسسوم
کسسه از طریسس  هیبریدهایی    ی نسبت بهعملکرد دانه باذتر

د، بودنسس  تولیسسد شسسده کلاسسسیک ایاصسسلاح شسساره روش
(. بسسر اسسساس نتسسای  یسسک Beyene et al., 2015داشسستند )

از بسسین  ،خشسسکیدر شسسرایط تسسنش ذرت  آزمسسایش روی
د سست  Bهای گزینش ژنومی استفاده شده، مدل بیسسز  مدل

مسسدل (. Shikha et al., 2017پیشگویی بسساذتری داشسست )
صسسفت از   شسسش بینسسی را بسسرای  باذترین د سست پیش   Bز  بی 

ومل به خشسسکی در ذرت زراعی مرتبط با تصفت    هفت
دار مینسسی SNPنشسسانگر  77موققسسان تیسسداد  .را داشسست
دهنده فاکتور رونویسسسی پاسسسخ  10که با    ندشناسایی کرد

مختلسسس  کسسسه در کارکردهسسسای خشسسسکی تسسسنش بسسسه 
. مسسرتبط بودنسسدهسسستند،    دخیسسلفیزیولوژیکی و مولکولی  

 گسسزینش دل  اثر بر اساس مبزرگ  SNPنشانگر    10تیداد  
 مسسان نشسسانگرهایی بودنسسد کسسه  سسبلا ، هBبیسسز ژنسسومی 

 ( GWASدر م الیسسات تولیسسل ارتبسساب در گسسستره ژنسسوم )

 بسسه عنسسوان نشسسانگرهای آگسساهی بخسسش، شناسسسایی شسسده 

  (. کسسسارایی گسسسزینش Shikha et al., 2017بودنسسسد )

 ژنسسومی بسسه عسسواملی ماننسسد انسسدازه جمییسست، چگسسالی 

 صسسسسفات بسسسسستگی دارد پسسسسذیرینشسسسسانگر و وراثسسسست

 (Zhang et al., 2015)ه ک. در حالیSNP های با چگسسالی
متوسسسط  پذیریصفات ساده با وراثتارزیابی پایین برای 

و  سسسسنایآرایسسسه ژنوتیسسسپ، هسسسستندتسسسا بسسساذ کسسسافی 
دلیل توانایی ( بهGBSی )یاباز طری  توالی  سنایژنوتیپ

بسسرای صسسفات پیچیسسده و شسسرایط توسسسیه نشسسانگر بیشسستر، 
زمسسایش در ذرت دارنسسد. در یسسک آبهتسسری    نتیاسسه  تنش،
(Zhang et al., 2015 گزارش شسسد کسسه ) بینسسی د سست پیش

در  خشسسکی شسسرایط تسسنش ارزش اصسسلاحی ژنسسومی در 
 ایبسسرای صسسفات پیچیسسده کامسسلشرایط آبیاری   مقایسه با

تر ماننسسد تسساریخ مانند عملکرد دانه نسبت به صفات سسساده
بر این اساس پیشسسنهاد .  کمتر است  بوتهدهی و ارتفام  گل

در   موسسیطو    ژنوتیسسپ  بسسرهمکنش   نظر گرفتن   شد که در
د سست بسسرای صسسفات باعسسث افسسزایش    ،بینیهای پیش مدل

بسسر اسسساس نتسسای  یسسک آزمسسایش  .شسسودمی ترپیچیسسده
(Ananda Kumar et al., 2022 ) ی هسسابینید سست پیش

ای مانند عملکرد دانسسه نسسسبت برای صفات پیچیده  ژنومی
و بسسود    ترن دهی پسسایی ای مانند تسساریخ گسسلبه صفات ساده

میسسزان ،  پایین   پذیریبه دلیل وراثت  تنش در شرایط  حتی  
بینسسی بسسرای بسساذترین د سست پیش  .هسسم بسسودکمتسسر د سست 

ی گلسسده  مرحلهدر    خشکیعملکرد دانه در شرایط تنش  
( Ananda Kumar et al., 2022)م الیسسه در بسسود.  47/0

اهسسور ثانویسسه ماننسسد فاصسسله    صسسفاتبینی برای  د ت پیش 
 بسسلال( و تیداد  52/0دهی ))تاسل( تا ابریشمآذین نر  گل
 مرحلسسهدر  خشسسکیتسسنش  در شسسرایط (48/0بوتسسه )در 
 دهسسیآذین نر تا ابریشماهور گل. فاصله  ی باذ بودگلده

در مقایسه با عملکرد دانه در هر دو شرایط   بوتهو ارتفام  
بینی بسساذتری را د ت پیش خشکی،  تنش  آبیاری کامل و  

 داشت.

های آمسساری از روابط بسسین شسساخد  برای در  بهتر
هسسای ها روی عملکرد دانسسه و ارزشروش تازیه به عامل

هسسای آمسساری اصسسلاحی ژنسسومی بسسرآورد شسسده بسسا روش
و تسسنش   شسسد. بسسرای هسسر دو شسسرایط بسسدون تسسنش استفاده  

کمبود فسفر از روش چسسرخش وریمسساکز اسسستفاده شسسد 
های با مقسسادیر ویسسژه بزرگتسسر از یسسک ( و عامل6)جدول  
هسسای شسساخد خسساب شسسدند. در شسسرایط بسسدون تسسنش،انت 

آماری در چهار مؤلفه اصلی و در شسسرایط تسسنش کمبسسود 
بنسسدی شسسدند. در شسسرایط فسفر در سه مؤلفه اصلی گسسروه

درصسسد از تغییسسرات    59/85اول    چهار مؤلفسسه  بدون تنش 
کسسل داده هسسای مربسسوب بسسه ارزش اصسسلاحی عملکسسرد را 

درصسسد توسسسط   12/42توجیه کردنسسد کسسه از ایسسن مقسسدار  
 64/14دوم و  درصسسد توسسسط مؤلفسسه 40/17اول؛  مؤلفسسه

اول،   سسسوم توجیسسه شسسدند. در مؤلفسسه  درصد توسط مؤلفه
های اخدهای اصسسلاحی بسسا شسس های برآورد ارزشروش
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و عملکسسرد دانسسه، بسساذترین  rrBLUPو  GBLUPآمسساری 
هسسای بسسرآورد دوم، روش ضسسرایخ را داشسستند. در مؤلفسسه

بسساذترین  BayesCو  BayesAهسسای اصسسلاحی بسسا ارزش
هسسای بسسرآورد سسسوم روش ضسسرایخ را داشسستند. در مؤلفسسه

 بسساذترین ضسسرایخ  رگرسیون ریچ بیسسزارزش اصلاحی با  
 ط تسسنش کمبسسود فسسسفر، چهسسار مؤلفسسهرا داشتند. در شرای 

 هسسسسسا را درصسسسسسد از تغییسسسسسرات کسسسسسل داده 50/75اول 
درصسسد توسسسط   44/42توجیه کردنسسد کسسه از ایسسن مقسسدار  

 47/14دوم و  درصسسد توسسسط مؤلفسسه 59/18اول؛  مؤلفسسه
اول،   سسسوم توجیسسه شسسدند. در مؤلفسسه  درصد توسط مؤلفه

های های اصسسلاحی بسسا شسساخدهای برآورد ارزشروش
و عملکسسرد دانسسه بسساذترین  rrBLUPو  GBLUPری آمسسا

، رگرسسسیون BayesBدوم  ضسسرایخ را داشسستند. در مؤلفسسه
هسسای ارزش سسسوم روش  و در مؤلفسسه  BayesCریچ بیسسز و  

بسساذترین ضسسرایخ را  BayesA اصلاحی برآورد شده بسسا 
 داشتند.

( در شسسرایط 4پلات )شکل  ی بایبر اساس نمودارها
هسسای بسسا بردارهسسای روش بسسردار عملکسسرد بسسدون تسسنش،

GBLUP    وrrBLUP  پلات در در سمت چپ نمودار بای
کنار هم  رار گرفتند که نشسسان دهنسسده همبسسستگی بسساذی 

ها با عملکرد اسسست. بسسا توجسسه بسسه طسسول ایسسن این شاخد
هسسا همسسراه توان نتیاه گرفت که این روشبردارها نیز می

رت هسسای ذبا عملکرد دانه برای تفکیک و تمایز ژنوتیپ
، Ma007هسسای (. ژنوتیپA4تر هسسستند )شسسکل مناسسسخ
Ma025  ،Ma028  ،Ma064  ،Ma027  ،Ma009  ،Ma004   و
Ma009 پسسلات و در کنسسار در سسسمت چسسپ نمسسودار بسسای

 rrBLUPو    GBLUPهسسای  بردارهای عملکرد و شسساخد
ها از نظسسر  رار گرفتند که نشان دهنده برتری این ژنوتیپ

 باشسسسندیهسسسای مسسسذکور معملکسسسرد دانسسسه و شسسساخد
(. در شسسرایط تسسنش کمبسسود فسسسفر نیسسز بسسردار B4)شکل   

در   rrBLUPو    GBLUPهسسای  عملکرد با بردارهای روش
پلات در کنسسار هسسم  سسرار گرفتنسسد سمت چپ نمودار بای

، Ma022هسسسای ( و در ایسسسن شسسسرایط ژنوتیپC4)شسسسکل 
Ma024  ،Ma025  ،Ma005  ،Ma004  ،Ma009  ،Ma026   و

Ma010 پسسلات در کنسسار در سسسمت چسسپ نمسسودار بسسای
 رار گرفتند که   rrBLUPو    GBLUPبردارهای عملکرد،  

ها از نظر عملکسسرد دانسسه و نشان دهنده برتری این ژنوتیپ
 (.D4باشند )شکل  های مربوطه میشاخد
ذرت بسسر اسسساس  هسسایژنوتیپ های حرارتسسینقشسسه
در (  GEBVsبرآورده شسسده )  ژنومی  اصلاحیهای  ارزش
ارائسسه   5در شکل  د فسفر  کمبوتنش  و    بدون تنش شرایط  

هسسای بسسا اسسستفاده از روش GEBVs . ایسسن شسسده اسسست
 BayesA ،BayesB ،GBLUPی ماننسسسد بینسسسی ژنسسسومپیش 
پتانسسسیل ژنتیکسسی نشسسان دهنسسده انسسد کسسه دسسست آمدهبه

ه ذرت بسسرای صسسفاتی ماننسسد عملکسسرد دانسس  هسسایژنوتیپ
هسسای ای، ژنوتیپبراسسساس نتسسای  تازیسسه خوشسسه. هسسستند

و تنش کمبود فسسسفر در سسسه   ون تنش ذرت در شرایط بد
بندی شسسدند. گسسروه اول ) رمسسز( در هسسر دو گسسروه دسسسته

و تنش کمبود فسسسفر ارزش اصسسلاحی   شرایط بدون تنش 
هسسای گسسروه دوم و و عملکرد دانه باذیی داشتند. ژنوتیپ

سوم )سبز و آبی( ارزش اصلاحی و عملکرد دانسسه پسسایین 
رنگسسی نشسسان بندی و الگوهسسای  تفاوت در خوشهداشتند.  
تسسنش کمبسسود ذرت چگونسسه بسسه  هسسای  ژنوتیپدهد که  می
نشسسان  ینقشسسه حرارتسس  یهسسارنه .دهنسسدپاسسسخ میفسسسفر 
تسسر گرم یهسساهسسا هسسستند. رنهGEBV یبزرگسس  دهنسسده
و   بسساذتر هسسستند  یهسساGEBVه  دهند رمز( نشان/ی)نارنا
 ریدهنده مقسسادسسسبز( نشسسان/یتر )آبخنسسک یهسسارنه
)چپ(، خ وب بسسر   دون تنش ب  طیدر شرا  هستند.  ترن یی پا

 تیموسسدود  ری کسسه کمتسسر توسست تسس ث  ییهسسایژگیاساس و
نشسسان کسسه احتمسساذً  شسسدند یبنسسد، گروهداشتند رار    فسفر
کمبود فسفر   طیدر شرا  .است  هیپا  یکی ژنت   لی پتانسدهنده  

 ایسس   هسسایژگیو  ری احتماذً توت ت ث  هایبند)راست(، گروه
در استفاده   ییکارا  ای  تنش مرتبط با تومل    یژنوم  ینواح
ممکسسن اسسست هسسا ایسسن ژنوتیپ  سسرار دارنسسد. فسسسفراز 

داشسسته کمبود فسفر    تنش   نسبت به  یمقاومت   سازوکارهای
 . تیسسدادی ازفسسسفر( اسسستفاده از ییباشسسند )ماننسسد کسسارا

خوشسسه در یسسک    بدون تسسنش   طیشرا  درکه    هاییژنوتیپ
شسسدند. ایسسن جسسدا  تسسنش از هسسم    طی، در شسسرا رار داشسستند
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 انیسس کمبسسود فسسسفر بسسر بکسسه  دهسسدیشسسان مموضسسوم ن
. گسسذاردیم ری تسس ثدانسسه مسسرتبط بسسا عملکسسرد  یهسسایژگیو
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 و تنش کمبود فسفر بدون تنشهای ذرت در شرایط های آماری در ژنوتیپهای اصلاحی برآورد شده عملکرد دانه با شاخدها برای ارزش نتای  تازیه به عامل  -6جدول 

Table 6. Factor analysis for estimated breeding values for grain yield with statistical indices in maize genotypes under non stress and phosphorous deficiency stress 

conditions 

 های آماریشاخد
Statistical indices 

 تنش بدون

Non-stress 
 واریانز مشتر 

Commnuality 

 کمبود فسفر  تنش

Phosphorous deficiency stress 

 واریانز مشتر 

Commnuality 

 عامل اول 

Factor 1 
 عامل دوم 

Factor 2 
 عامل سوم 

Factor 3 
 عامل چهارم 
Factor 4 

 عامل اول 

Factor 1 
 عامل دوم 

Factor 2 
 عامل سوم 

Factor 3 
 

Grain yield       0.935 0.051 0.076 0.963 0.941 0.018 0.037 0.128 0.96                          عملکرد دانه 
BayesA -0.203 0.764 0.152 0.172 0.677 0.124 -0.312 0.835 0.809 

BayesB 0.102 -0.070 0.133 0.968 0.971 -0.273 0.602 0.215 0.483 

BayesC -0.157 0.766 -0.290 -0.047 0.697 -0.072 0.632 0.456 0.612 

Bayesian ridge regression 0.015 0.123 0.947 -0.182 0.945 0.033 0.652 -0.241 0.484 

GBLUP 0.988 0.079 -0.038 -0.042 0.986 0.988 0.077 -0.026 0.982 

rrBLUP 0.987 0.080 -0.041 -0.046 0.985 0.986 0.079 -0.028 0.979 

  Eigen value 2.950 1.218 1.025 1.007  2.971 1.301 1.013                                  بردار ویژه

  درصد واریانز تامیی

Cumulative percentage of variance 
42.14 59.55 74.20 88.58  42.44 61.03 75.50  
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 های اصلی اول و دومهای ذرت براساس مؤلفهدو ب یدی صفات گیاهی و ژنوتیپپلات  -4 شکل
Fig. 4. Biplot of plant traits and maize genotypes based on the first and second principal components 

A  وC ،بدون تنش : B وDتنش کمبود فسفر :                     A and B: non-stress, C and D: phosphorous deficiency stress 

A B 

C D 
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بسسدون   طیذرت در شسسرا  هسسایذیسسن متفسساوت    یبندخوشه
 یهسساکسسه ارزش  دهسسدیفسفر نشان م  کمبودتنش  و    تنش 

همسسان  یبسسرا( GEBVsی بسسرآورد شسسده )ژنسسوم اصسسلاحی
کسسه   گیسسردمی رار    ی ی مو  طیشرا  ری توت ت ث  ها،ژنوتیپ

ذزم   بسسوده و  طی موسس و    پیسس ژنوت  نشان دهنسسده بسسرهمکنش 
 در نظر گرفتسسه شسسود.  گزینش   زماندر    این موضوماست  

بسسسر نوسسسوه  توانسسسدیم ینسسس ی بش ی پ یهاتفسسساوت در مسسسدل
ها خوشسسه سسسهیبگسسذارد. بسسا مقا  ری ت ث  هاژنوتیپ  یبندروهگ
 هاییژنوتیپ  توانندین منژادگرابهمختل ،    یهامدل  در

 کلیسسههسسا در  آن  یبسساذ  یهسساGEBVکنند که    ییرا شناسا
 ی ابل اعتماد  یداهایکاند  بنابراین   و  بوده  پایدار  هاشرو
 .شوندموسوب می  گزینش  یبرا

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
های آماری برای عملکرد دانه  های اصلاحی برآورد شده با مدلهای ذرت بر اساس ارزشبندی ژنوتیپگروه -5 شکل

 ( B( و تنش کمبود فسفر )A) در شرایط بدون تنش
Fig. 5. Grouping of maize genotypes based on the breeding values estimated with statistical models for the grain 

yield in non-stress (A) and phosphorous deficiency stress (B) conditions 
 

( با استفاده از GWASتولیل ارتباب در گستره ژنوم )
های مختل  و های اصلاحی برآورد شده با روشارزش

هسسای فنسسوتیپی و نشسسانگرهای به عنسسوان داده  عملکرد دانه
SNP از روش  دهبسسا اسسستفاهسسای ژنسسوتیپی بسسه عنسسوان داده

A 
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MLM  افسسسسسسسسزار نرمدرiPat   .اناسسسسسسسسام شسسسسسسسسد
بسسسه  مقسسسدار

. ه شسسدنظر گرفت  ها درSNPداری برای مینی  عنوان آستانه
نشسسانگر  230000ارتبسساطی بسسرای عملکسسرد بسسا  در تازیسسه

SNP  در شسسسرایط بسسسدون تسسسنش چهسسسار نشسسسانگر و در 
 MLMشرایط تنش کمبسسود فسسسفر پسسن  نشسسانگر بسسا روش 

 (. تولیسسسسل ارتبسسسساب در7دند )جسسسسدول شناسسسسسایی شسسسس 
هسسای مکانبسسرای شناسسسایی  یابزار  درتمند ژنوم گستره 

 هسسسای پیچیسسسده در ذرت، ژنتیکسسسی مسسسرتبط بسسسا ویژگی
شسسود موسسسوب می تسسنش آوری در برابسسر از جملسسه تسساب

(Sahito et al., 2024; Shikha et al., 2021 .)GWAS 
 یددمتیسس   یمناط  ژنسسوم  یزی آمتی طور موفق بهاین روش  
 ،یسسست یو ز  یسسست یرزی غ  یهسساگیاه بسسه تنش   پاسخ  دررا که  

 ییمسسرتبط هسسستند، شناسسسا  یفسس ی ک  یهایژگیعملکرد و و
باعسسث افسسزایش   کز ی اوم  یکردهایادغام روت.  کرده اس
در ذرت  تسسنش و تومسسل بسسه  دهیسس چی پ یهسسایژگیدر  و
(. گزارش شده است که Sahito et al., 2024) است شده

 ییشناسسسا لی پتانسسس  م،نسسوژ تولیسسل ارتبسساب در گسسستره
مانند عملکسسرد در   یصفات کم  یبرا  یاصل  یهاانتیوار
بسسا (. Farfan et al., 2015) را دارد یخشسسکتسسنش  طیشرا
 یبردار سسدرت نقشسسه  ت،یسس جمی  ن یچند  یهاداده  خی ترک
 یژنسسوم  ینواح  ن ی ب  یو ارتباطات واضو  یافته  ش یژن افزا

تفسسام و ار  یمانند زمان گلده  ییهایژگیشناخته شده و و
در ذرت   یو تسسنش خشسسک  کامسسل  یاری آب  طیشرا  در  بوته
 ن یسس ا(. Wallace et al., 2016شسسده اسسست ) ییشناسسسا
 و  هابسسسا کمسسسک نشسسسانگر گسسسزینش بسسسه بهبسسسود  هاافتسسهی 

 کنسسدیدر ذرت کمسسک م  یمولکسسول  نژادیبسسه  یهابرنامه
(Shikha et al., 2021).  تازیسسه ارتبسساطیم الیسسات در ،

 یهسسایژگیمرتبط با و  یدایندکا  یهااز ژن  یادیتیداد ز
باعسسث افسسزایش و    شسسده  ییشناسا  استفاده از فسفر  ییکارا

فسسسفر در ذرت  ییکسسارا یکسس ی ژنت  هیسس پا بسسارهدراطلاعسسات 
 اند.شده
 Blastبسسا    ی شناسایی شسسدههانشانگر  با  مرتبط  یهاژن

هسسای شناسسسایی شسسده، ژن  یشناسسس یهسسست و    همشخد شد

نشان داد.   یلکولو مو  زیستی  یهاندیدر فرآنقش آنها را  
 هسسسای شناسسسسایی شسسسده کسسسه های مسسسرتبط بسسسا ژنمسسسسیر

 در سسسسازوکارهای تومسسسل بسسسه تسسسنش کمبسسسود فسسسسفر 
شناسسسایی  KOBASافسسزار نرمدرگیر هستند، با اسسستفاده از 

، Proteasome ،Steroid Biosynthesisشسسدند کسسه شسسامل 
Ribosome ،Porphyrin Metabolism  وABC 

Transporters مسسسسیر بودنسسسد. در Proteasome،  نشسسسانگر
AX-91446915  بسسسا ژنZm00001eb013840  کسسسه روی
  رار گرفته اسسست، همپوشسسانی دارد.  1کروموزوم شماره  

م گیاهان میموذً در پاسسسخ بسسه تسسنش از سیسسستم پروتئسسازو
Ubiquitin/265  کنند. بخش مهم این سیسسستم استفاده می

هسسای تنش  .دهسسدکسسوئیتین لیگسساز تشسسکیل مییسسوبی E3را 
تسسوان از تیمار با اسید آبسیزیک را میخشکی و    ،شوری

 ,.Lv et alتشسسخید داد ) TaSTPطری  س   رونوشت 

تسسرین سسسازوکارهای گیسساهی کسسه در (. یکی از مهم2020
هسسای زیسسستی و نمسسو و پاسسسخ بسسه تنش و کنتسسرل رشسسد 

غیرزیسسسسسستی دخالسسسسست دارد، سیسسسسسستم پروتئسسسسسازوم 
Ubiquitin/265   است. امروزه با توجه بسسه مشسسکل جهسسانی

 مبسسسسسود آب و نقسسسسسش مسسسسسستقیم آب در میسسسسسزان ک
 هسسسای مسسسرتبطسسسسازوکار عمسسسل ژن م الیسسسه ،عملکسسسرد

 شسسودبسسا تسسنش خشسسکی یسسک نیسساز اساسسسی موسسسوب می 
(Smalle and Vierstra, 2004 بر اساس نتای  توقیقسسات .)

توسست تسس ثیر مسسسیر   ،بذر  اندازه  ،در برن  و آرابیدوپسیز 
IKU، دهی لسسسیگنا ،کسسوئیتین مسسسیر پروتئسسازوم یسسوبیG، 

 ،شسسده یسسا میتسسوژندهی پسسروتئین کینسساز فیالمسیر سیگنال
باشسسد. بسسذر رونویسسسی می کننسسدههسسا و تنظیمفیتوهورمون

 شسسسسدههای مرکسسسسزی بارورسسسسلول ،شسسسامل زیگسسسسوت
 بسسسذر توسسسسط های مسسسادری بسسسوده و انسسسدازهو پوشسسسش  
 Liشسسود )های مادری و زیگوتیک کنترل میرشد بافت 

and Li, 2016 ر(. در مسسسی Steroid biosynthesis  نشسسانگر
AX-90607190  بسسسا ژنZm00001eb285290  کسسسه روی
 رار گرفته اسسست، همپوشسسانی دارد.   6کروموزوم شماره  
های گیسسسسسساهی عمسسسسسسدتا در بسسسسسسرن  و اسسسسسسستروئید
انسسسد. تالیانا مسسسورد م الیسسسه  سسسرار گرفتهآرابیدوپسسسسیز 
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های ها در متابولیسسسم مسسسیرها و براسینوسسستروئیداسسسترول
تمسسایز و تقسسسیم سسسلولی   ،شدن سلولطویل  ،دهیسیگنال
(Clouse, 2011و همچنسسسین جوانسسسه )زمسسسان  ،زنی بسسسذر

زوکارهای زودرسی )پیری( و سا  ،عملکرد دانه  ،گلدهی
 هسسسسای زیسسسسستی و غیرزیسسسسستی دخالسسسست تومسسسسل تنش 

نشسسانگر  Ribosome در مسیر (.Vriet et al., 2012دارند )
AX-91376754  بسسسسا ژنZm00001e098510  کسسسسه روی

  سسرار گرفتسسه اسسست همپوشسسانی  2مسسوزوم شسسماره کرو
 هسسسسا از تسسسسنش شسسسسدید دارد. کسسساهش تیسسسسداد ریبوزوم
کنسسد، امسسا در عسسوض بیوسسسنتز کمبود فسفر جلوگیری می

 کنسسدها و رشد گیسساه بسسه شسسدت کسساهش پیسسدا میپروتئین 
(Sulpice et al., 2014 تیادل بین موتوای فسفر گیسساه و .)

هسسا و در مراحسسل فتهسسا در بافراوانسسی ژنتیکسسی ریبوزوم
 های گیسسسساهی، باعسسسسث مختلسسسس  رشسسسسدی در گونسسسسه

هسسای کشسساورزی کسساهش ملاسسر  کسسود فسسسفر در خا 
 Porphyrin . در مسیر(Veneklaas et al., 2012شود )می

metabolism  نشسسسسسسسسسانگرAX-90702330  بسسسسسسسسسا ژن
Zm00001e038650    سسرار   1که روی کروموزوم شسسماره 

های پورفیرین در گرفته است، همپوشانی دارد. متابولیت
تومل گیاهان به تنش نقش مهمسسی دارنسسد. در آزمایشسسی 
که روی گیاه برن  تراریخته اناام شد گزارش شسسد کسسه 

 PPOبیسسسان بسسسیش از حسسسد  در شسسسرایط تسسسنش خشسسسکی
(Myxococcus xanthus protoporphyrinogen oxidase) 
 باعسسسسسث حفااسسسسست سسسسسسلول از خسسسسسسارت کمبسسسسسود 

کنسسد. بنسسابراین بسسا دسسستکاری بیوسسسنتز آب موفااسست مسسی
توان گیاهسسان متومسسل بسسه خشسسکی را تولیسسد می  ن یری پورف
 ABC transporters (. در مسیرPhung et al., 2011کرد )

کسسه  Zm00001e357950بسسا ژن  AX-90632470نشسسانگر 
همپوشسسانی  ، رار گرفتسسه اسسست 8روی کروموزوم شماره  

( در ABC) کاسسست اتلاسسال یهسسان ی پروتئ  خسسانواده دارد.
 ی گیاهسسان نقسسش مهمسسی دارنسسد. در آزمسسایش فیزیولسسوژ

 هسسر  اناسسام شسسده روی بسسرن ، گسسزارش شسسده اسسست کسسه

 روی ABCخسسسسسسانواده نا سسسسسسل  یاز اعضسسسسسسا کیسسسسسس 

خشسسکی مسسؤثر هسسستند   تنش به  عملکرد و تومل    ش یافزا 

(Moon et al., 2014 .)یهاانتقسسال دهنسسده ABC  انسسرژی
تسسامین کسسرده و در  ATP از مای مسسستق مسسورد نیسساز خسسود را 

بسسذر،   یگامتوژنز، رشد بذر، جوانه زنسس هایی مانند  دفرآین 
گیسساه نقسسش داشسسته و در  هیسس رشسسد ثانوو ها انسسدام لی تشسسک

 ،غلظسست خی شسس  خلا  جهسستدر  دهی چی پ  یانتقال مواد آل
 (.Do et al., 2018باشند )مؤثر می

 

 گیرینتیجه

گیسساه بسسه فسسسفر   در شرایط تنش کمبود فسسسفر، ریشسسه
اسسه بسسا کسساهش رشسسد و دسترسی کمتسسری داشسسته و در نتی 

 شسسود. ایسسن موضسسومنهایتسسا کسساهش عملکسسرد مواجسسه مسسی

هسسای ذرت در دو وضسسییت بسسا مقایسسسه عملکسسرد ژنوتیپ 
 بسسین  بسسدون تسسنش و تسسنش کمبسسود فسسسفر  موسسرز شسسد.

رگرسسسیون ریسسچ بسسا  های اصسسلاحی بسسرآورد شسسده  ارزش 
(rrBLUP( و ژنومیسسسک بسسسلاپ )GBLUP)  عملکسسسردو 

 ش کمبسسود فسسسفر،و تسسن  بسسدون تسسنش دانسسه در شسسرایط  
هسسا یی مشسساهده شسسد، بنسسابراین ایسسن روشهمبسسستگی بسساذ

ژنسسومی  ارزش اصسسلاحی تخمسسین بهتسسرین روش بسسرای 
(Estimated genomic breeding value; EGBV در هسسر )

هسسا، ژنوتیسسپ دو وضییت هستند. بر اسسساس بهتسسرین روش
Ma064  و ژنوتیسسپ  بسسدون تسسنش در شسسرایطMa022  در

از بسساذترین ارزش اصسسلاحی   شرایط تنش کمبود فسسسفر،
 بودنسسد. بسسر اسسساس نتسسای  تازیسسه بسسه ژنسسومی برخسسوردار 

هسسای آمسساری در شاخد  ها، در شرایط بدون تنش،عامل
چهار مؤلفه اصلی و در شرایط تنش کمبود فسفر در سسسه 

تازیسسه بندی شسسدند. بسسر اسسساس نتسسای   مؤلفه اصلی گروه
ه های ذرت به سسس های اصلاحی، ژنوتیپارزشای  خوشه

دلیل های گسسروه اول  سسرار بسسهگروه تقسیم شدند. ژنوتیپ
عملکسسرد و ارزش اصسسلاحی بسساذتر، م لسسوب بسسوده و 

برای نژادی استفاده کرد.  های بهتوان از آنها در برنامهمی
 Blastهسسای دخیسسل در کنتسسرل عملکسسرد، شناسسسایی ژن

هسسای دار روی ژنسسوم ژنوتیپهسسای مینسسیSNPهسسای توالی
شناسسسی ژن بسسرای در ادامسسه هستی ذرت اناسسام شسسده و

منظور های ژنسسی شناسسسایی شسسده اناسسام گرفسست. بسسهتوالی
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 و تنش کمبود فسفر با روش مدل خ ی مخلوب  های ذرت در شرایط بدون تنش شناسایی شده برای عملکرد دانه ژنوتیپ  SNPنشانگرهای  -7جدول 
Table 7. SNP markers identified for grain yield of maize genotypes under non stress and phosphorous deficiency stress by Mixed Linear Model (MLM) 

 فسفر 
Phosphorous SNP 

 کروموزوم شماره  
No.  

Chromosome 

 مو ییت 
Position P-value 

 شناسه ژن 
Gene-ID 

 فرایندهای بیولوژیک 
Biological process 

 جزء سلولی 
Cellular component 

 ولکولی م   کارکرد 
Molecular function 

 بدون تنش 
Non stress 

AX-90563877 1 2.3E+08 0.000479 Zm00001eb031150 - - 

Heme Binding,  Iron Ion Binding,  
Monooxygenase Activity,  Oxidoreductase 

Activity, Acting on Paired Donors, with 

Incorporation or Reduction of Molecular 

Oxygen 

AX-90591838 3 1.72E+08 0.000163 Zm00001eb145890 Phosphorylation,  Protein Phosphorylation 

Integral Component of 

Membrane,  Membrane, Plasma 

Membrane 

ATP Binding,  Kinase Activity,  Nucleotide 

Binding,  Protein Binding,  Protein Kinase 

Activity,  Transferase Activity 

AX-91450676 6 1.55E+08 0.000626 Zm00001eb290940 mRNA Processing Cytoplasm mRNA Binding,  Protein Binding 

AX-91436013 10 65737195 0.000307 Zm00001eb413950 Regulation of DNA-Templated Transcription 
Nucleus 

 

Chromatin DNA Binding,  Histone Binding,  
Metal Ion Binding 

 تنش کمبود فسفر 
Phosphorus 

deficiency 

stress 

AX-90650413 1 2691214 0.000128 Zm00001eb000650 Protein Ubiquitination, Interstrand Cross-Link Repair 
Nucleus 

 

Ubiquitin-Protein Transferase Activity, 

Protein Binding, Metal Ion Binding 

AX-90644353 2 2.34E+08 0.000577 Zm00001eb103720 

Ubiquitin-Dependent Protein Catabolic Process, Proteolysis 

Involved In Protein Catabolic process, Proteasome-Mediated 

Ubiquitin-Dependent Protein Catabolic Process, Proteasomal 

Ubiquitin-Independent Protein Catabolic Process, Proteasomal 

Protein Catabolic Process 

Proteasome Core Complex, 

Alpha-Subunit Complex, 

Proteasome Core Complex, 

Proteasome Complex, Nucleus, 

Cytoplasm 

Threonine-Type Endopeptidase Activity, 

Endopeptidase Activity 

AX-90800603 3 25863014 0.000249 Zm00001eb125860 - 
Membrane, Integral Component 

of Membrane 
- 

AX-91066125 7 1.68E+08 0.000817 Zm00001eb328450 

Regulation of Alternative mRNA Splicing, via Spliceosome, 

mRNA Splicing, via Spliceosome, mRNA Cis Splicing, via 

Spliceosome 

Nucleus, Nuclear Speck, 

Cytoplasm 
RNA Binding, Nucleic Acid Binding 

AX-91105575 8 1.41E+08 0.000243 Zm00001eb357630 Metal Ion Transport - Metal Ion Binding 
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 از پایگسساه هسسا و رسسسم شسسبکه،بررسسسی ارتبسساب ژن

های اسسسسسسسسسستفاده شسسسسسسسسسد و مسسسسسسسسسسیر KEGG داده 
Proteasome،Steroid biosynthesis، Ribosome ،

Porphyrin metabolism و ABC transporters  شناسسسایی
هسسای وا سسع در ایسسن مسسسیرها شدند. نتای  نشان داد که ژن

ذرت  سسسرار  8و  6، 2، 1هسسسای شسسسماره روی کروموزوم
هسسای توانسسد در گسسزینش ذیسسن دارند. نتای  این توقی  می

ومل تنش کمبود نژادی برای تهای بهوالدی برای برنامه
ؤثر برای دستکاری )انتقال ژن های مفسفر و همچنین ژن

  و ویرایش ژنوم( مفید باشد. 
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