
  

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 
 تکمیلی تحصیلات مدیریت

 کشاورزی دانشکده

 بیوتکنولوژی و نباتات اصلاح گروه

 نباتات اصلاح رشته در دکتری درجه اخذ جهت نامه پایان

 گیاهی نژادیبه و ژنتیک گرایش:
 

 (Zea Mays) ذرت فیزیولوژیکی و زراعی صفات برخی ارتباطی تجزیه

 روی کمبود تنش تحت

 

 راهنما: اساتید
 نژادمهدی نفیسه دکتر

 زادهدرویش رضا دکتر

 

 مشاور: اساتید
 فاخری براتعلی دکتر

 جباری میترا دکتر

 

 تدوین: و تهیه
 راد هراتی مریم

 
 1402 ماه شهریور

 

 

 

 



 

 چکیده

 ژنوتیپ و ارقام ها،جمعیت بین در موجود ژنتیکی تنوع از استفاده ذرت، نژادیبه هایبرنامه در گام اولین

 در غذایی محصولات ترینمهم از یکی و غلات مهم محصول سومین (.Zea mays L) ذرت است. موجود

 صفات ژنتیک مطالعه برای مدل گیاه عنوان به و بوده، برخوردار بالایی ژنتیکی تنوع از و باشد،یم جهان

 حوزه مهم موضوعات از کمی صفات کنندهکنترل ژنی هایمکان شناسایی شود.می استفاده مختلف

 ولیدت برای جدی تهدیدات غذایی، عناصر کمبود تنش نظیر محیطی هایتنش است. نژادیبه و ژنتیک

 بالا، ایتغذیه ارزش با اما مصرفکم عناصرضروری جمله از روی عنصر کند.می ایجاد کشاورزی محصولات

 افزایش و انرژی تولید ها،بیماری برابر در گیاه مقاومت محصول، عملکرد گیاه، رشد در مهم نقش که

 برای که هایخاک از درصد 50 حدود شود.می گیاه هایبافت در کلروفیل و اکسیدانیآنتی هایآنزیم

 یهاخاک در یرو کمبود اثرات ندارند. کافی استفاده قابل روی مقدار شوندمی استفاده دنیا در غلات تولید

 .شودیم رانیا جمله از جهان یکشورها اکثر در غلات دیتول کاهش باعث خشکمهین و خشک مناطق

 هایژن شناسایی برای تحقیقات انجام بنابراین باشد.یم ارقام اصلاح روی، کمبود با مقابله هایراه از یکی

 کمبود تنش و )نرمال( بهینه شرایط تحت ذرت لاین 95 حاضر تحقیق در است. ضروری آن کننده کنترل

 صفات کننده کنترل ژنومی هایمکان شناسایی و تنوع بررسی هدف گرفتند. قرار مطالعه مورد روی

 تنوع، بررسی منظور به بود. SNP نشانگرهای اساس بر GWAS روش از استفاده با فیزیولوژی و موفولوژی

 95 تعداد ذرت، هایلاین در فیزیولوژی و مورفولوژی صفات ژنوم سطح در یابینقشه و هالاین بندیطبقه

 سولفات کود از )استفاده نرمال شرایط دو در (1400 و 1399) متوالی زراعی سال 2 طی ذرت خالص لاین

 تحقیقات مرکز در تکرار، دو در لاتیس آلفا طرح قالب در کود( از استفاده )عدم روی بودکم و روی(

 ،کرمانشاه یراز دانشگاه از تحقیق مورد ذرت هایلاین شد. انجام سیستان طبیعی منابع و کشاورزی

 بذر و نهال تهیه و اصلاح تحقیقات مؤسسه و رضوی خراسان طبیعی منابع و کشاورزی تحقیقات مرکز

 تهیه ارومیه دانشگاه فناوریزیست پژوهشکده مصوب T.T/94/101 شماره تحقیقاتی طرح قالب در کرج

 ارزیابی گردید. ثبت و گیریاندازه فیزیولوژی صفت مورد 21 و مورفولوژی صفت 29 تعداد گردیدند.

 جمعیت ژنوتیپی بیارزیا منظور به شد. انجام متغییره چند آماری هایروش از استفاده با جمعیت فنوتیپی

 برای (MTA) صفات و نشانگر بین ارتباط بررسی جهت (GWAS) ژنوم سطح در ارتباطی مطالعه تکنیک از

 عدم و بیزی اطلاعات با تو در تو کلیدی مدل از کمبود و نرمال شرایط از یک هر در بررسی مورد صفات

 از صفات با مرتبط هایSNP اییشناس منظور به GWAS در شد. انجام (BLINK) تکرای پیوندی تعادل

 داد نشان فنوتیپی ارزیابی نتایج شد. استفاده BLINK مدل بر مبتنی پلاتQQ نمودار و منتهن آنالیز

 محیطی شرایط دو هر در صفات تمامی برای استفاده مورد ذرت هایلاین میان در زیادی فنوتیپی تغییرات

 در گرفتند قرار محیط تاثیر تحت صفات همه کرد تائید ار بالا فنوتیپی تنوع واریانس تجزیه دارد. وجود

 متقابل اثرات همچنین شد، مشاهده دارمعنی آماری تفاوت صفات تمامی برای هالاین بین محیط دو هر

 هالاین میان در توجهی قابل تنوع که داد نشان توصیفی هایآماره گردید. دارمعنی صفات بیشتر برای

 مربوط تنوع میزان بیشترین نرمال و روی کمبود محیط در مورفولوژی صفات ایبر بطوریکه دارد. وجود

 صفات برای شد. مشاهده بلال در دانه تعداد و اقتصادی عملکرد سطح، واحد در عملکرد صفات به

 کلروفیل پراکسیداز، گایاکول آنزیم ،b کلروفیل صفات برای تنوع بیشترین کمبود محیط در فیزیولوژی

 به آلدئید دی مالون آنزیم و کل کلروفیل ،b کلروفیل صفات در تنوع بیشترین نرمال حیطم برای و کل

 بطوریکه آمد بدست بالا حد در کمبود شرایط در مورفولوژی صفات برای پذیریوراثت میزان آمد. دست



 برای رمالن شرایط در و بوته ارتفاع زمین، از اصلی بلال ارتفاع پدانکل، طول صفات برای میزان بیشترین

 هر در فیزیولوژی صفات برای آمد. دست به اقتصادی عملکرد بلال، در دانه تعداد بلال، پنج وزن صفات

 برای همبستگی لحاظ از آمد. بدست بالا حد در صفات تمامی برای پذیری وراثت میزان محیطی شرایط دو

 و نرمال محیط دو هر در دانه 100 وزن و بلال در دانه تعداد بلال، پنج وزن هایصفت مورفولوژی، صفات

 صفات برای حالیکه در دادند، نشان اقتصادی عملکرد با داریمعنی و مثبت همبستگی دارای روی کمبود

 شرایط تحت علیّت تجزیه و گامبهگام رگرسیون تجزیه اساس بر شد. مشاهده کمی همبستگی فیزیولوژی

 اقتصادی عملکرد بر یرگذارتأث مهم صفات دانه صد وزن و بلال در دانه تعداد صفات روی، کمبود و نرمال

 و روی کمبود شرایط در مورفولوژی صفات لحاظ از نظر مورد هایلاین ای،خوشه تجزیه در شدند. تعیین

 محیطی شرایط دو هر در فیزیولوژی صفات اساس بر و ،شدند بندیطبقه خوشه 4 و 5 در ترتیب به نرمال

 ییدکنندهتأ یاصل یهالفهؤم به هیتجز جینتا ادامه در بطوریکه گرفتند. قرار گروه 5 در نرمال و کمبود

 تحلیل در بود. محیطی شرایط دو دو هر در فیزیولوژی و مورفولوژی صفات برای ایخوشه تجزیه نتایج

 هر در پنهانی عامل چهار تعداد مورفولوژی صفات برای موازی، تحلیل و تجزیه روش از استفاده با عاملی

 توجیه را هاژنوتیپ کل تنوع از درصد 57 و 63 ترتیب به که شد تعیین روی کمبود و نرمال شرایط دو

 به که شد تعیین پنهانی عامل 7 و 3 ترتیب به نرمال و کمبود شرایط برای فیزیولوژی صفات برای کردند،

 نشان تحمل هاشاخص نبی همبستگی نتایج اساس بر نمودند. توجیه را کل تنوع از درصد 54 و 33 ترتیب

 شرایط دو هر در دانه عملکرد با بالایی بسیار همبستگی HM و GMP، MP، STI هایشاخص که داد

 هر در بالا عملکرد با هایلاین ایخوشه تجزیه و اصلی هایمولفه به تجزیه نتایج اساس بر دارند. محیطی

 ,Ma015, Ma017, Ma022, Ma030, Ma035, Ma049) متحمل بسیار هایلاین عنوان به محیطی شرایط دو

Ma054, Ma055, Ma064, Ma072, Ma096, Ma098, Ma104, Ma107, Ma111, Ma114, Ma123, G703, 

Simon،) متحمل های لاین عنوان به روی کمبود تنش شرایط تحت فقط بالا عملکرد با هایلاین (Ma004, 

Ma027, Ma028, Ma038, Ma083, Ma091, Ma105, Ma115) شرایط در فقط بالا عملکرد با هایلاین و 

 ,Ma021, Ma023, Ma025, Ma031, Ma033, Ma034, Ma037, Ma044) حساس بسیار لاین عنوان به نرمال

Ma045, Ma050, Ma073, Ma076, Ma077, Ma079, Ma080, Ma089, Ma118, Ma121) و شناسایی 

 ماتریس از حاصل دندوگرام در که داد نشان هآمد دست به نتایج ژنوتیپی ارزیابی در شدند. تفکیک

 اساس بر (GWAS) ژنوم سطح گسترده مطالعه در گرفتند. قرار گروه 5 در ذرت هایلاین خویشاوندی

 شناسایی به منجر BLINK مدل بر مبتنی پلات QQ نمودار با آنها سنجی اعتبار و منتهن آنالیز نتایج

SNPروش اساس بر مورفولوژی صفات ارتباطی تجزیه در شد. صفات تمامی برای دارمعنی های BLINK 

 برای و شدند، شناسایی صفت – نشانگر ارتباط 4664 و 3852 ترتیب به نرمال و روی کمبود شرایط در

 شناسایی صفت – نشانگر ارتباط 4711 و 3913 تعداد ترتیب به نرمال و کمبود شرایط در فیزیولوژی صفات

 صفات برای نشانگر دار()بسیارمعنی ترینمرتبط عنوان به 5 از بالاتر –value-P(10log( با هایSNP شدند.

 تاسل، طول برگ، عرض بلال، ظهور روز تعداد گرده، ظهور تا روز تعداد شامل: نرمال محیط )مورفولوژی

 :شامل کمبود محیط مورفولوژی – سطح واحد در عملکرد بلال، پنج چوب وزن بلال، قطر دانه، ردیف تعداد

 فیزیولوژی – بیولوژیک عملکرد سطح، واحد در عملکرد پدانکل، طول برگ، عرض زنی،جوانه تا روز تعداد

 بذر، نیتروژن درصد بذر، پروتئین درصد برگ، ازت درصد برگ، پروتئین درصد شامل: نرمال محیط

 پرولین، تنوئید،کار شامل: کمبود محیط فیزیولوژی بذر فسفر میزان بذر، آهن میزان بذر، کربوهیدرات

 شرایط در مشترک نشانگر 3 تحقیق این در شدند. شناسایی روغن( درصد و پراکسیداز گایاکول آنزیم

 تعداد و گرده ظهور تا روز تعداد صفات بین AX-91358146 مشترک نشانگر شد. شناسایی نرمال محیطی



 و پروتئین درصد صفات بین AX-91527389 مشترک نشانگر ،8 شماره کروموزوم روی بر دهیبلال تا روز

 و پروتئین درصد صفات بین AX-90552004 مشترک نشانگر و 2 شماره کروموزوم روی بر برگ ازت

 این ژنوتیپی ارزیابی از آمده دست به نتایج شدند. شناسایی 7 شماره کروموزوم روی بر بذر نیتروژن

 ارائه مطالعه مورد صفات ژنتیکی مبانی و نشانگر کمک به گزینش زمینه در ارزشمندی اطلاعات پژوهش،

 میزان با جدید ارقام تولید و نژاددیبه هایبرنامه طی افراد گزینش در اطلاعات این از توانمی که دهد،می

 را مناسب والدین توانمی فنوتیپی، ارزیابی از حاصل نتایج براساس همچنین کرد. استفاده بالا عملکرد

 به متجاوز، تفکیک و هتروزیس همانند ژنتیکی هایپدیده به توجه با نهاآ تلاقی واسطه به و انتخاب

 یافت. دست زراعی مطلوب هایویژگی دارای نیز و روی کمبود تنش به متحمل ذرت هیبریدهای

 لاین ژنتیکی، تنوع آلفالاتیس، نشانگر، ارتباطی، تجزیه کلیدی: هایواژه

 



 

 
 

Abstract 

 
The first step in maize breeding programs is to utilize the genetic diversity available among available 

populations, cultivars and genotypes. Maize (Zea mays L.) is the third most important cereal crop and 

one of the most important food crops in the world, and it has high genetic diversity, and is used as a 

model plant to study the genetics of various traits. Identifying gene loci controlling quantitative traits is 

one of the important topics in the field of genetics and breeding. Environmental stress, such as the stress 

of lack of nutrients, creates serious threats to the production of agricultural products. Zinc element is 

one of the essential elements with low consumption but with high nutritional value, which plays an 

important role in plant growth, crop yield, plant resistance to diseases, energy production, and increasing 

antioxidant enzymes and chlorophyll in plant tissues. About 50% of the soils used for grain production 

in the world do not have enough usable zinc. The effects of zinc deficiency in the soils of arid and semi-

arid regions reduce grain production in most countries of the world, including Iran. One of the ways to 

deal with zinc deficiency is to improve cultivars. Therefore, it is necessary to carry out research to 

identify the genes that control it. In the current research, 95 corn lines were studied under optimal 

(normal) conditions and zinc deficiency stress. The aim was to investigate the diversity and identify 

genomic locations controlling morphological and physiological traits using the GWAS method based 

on SNP markers. In order to investigate the diversity, classification of lines and mapping at the genome 

level of morphological and physiological traits in corn lines, the number of 95 pure lines of corn during 

2 consecutive crop years (1399 and 1400) in two normal conditions (use of zinc sulfate fertilizer) and 

zinc deficiency ( Non-use of fertilizer) in the form of Alpha Lattice design was done in two repetitions 

at the Agricultural and Natural Resources Research Center of Sistan. The researched corn lines were 

obtained from Razi University of Kermanshah, Khorasan Razavi Agricultural and Natural Resources 

Research Center, and Karaj Seedling and Seed Breeding Research Institute in the form of research 

project No. 94/101/T.T approved by Bio-Technology Research School of Urmia University. 29 

morphological traits and 21 physiological traits were measured and recorded. Population phenotypic 

evaluation was done using multivariate statistical methods. In order to evaluate the genotypic population 

of the genome-wide association study (GWAS) technique to investigate the association between 

markers and traits (MTA) for the investigated traits in each of the normal and deficiency conditions 

from the nested key model with Bayesian information and linkage disequilibrium. Replay (BLINK) was 

done. In GWAS, in order to identify SNPs related to traits, Menthan analysis and QQplot diagram based 

on BLINK model were used. The results of phenotypic evaluation showed that there are many 

phenotypic changes among the corn lines used for all traits in both environmental conditions. Variance 

analysis confirmed the high phenotypic diversity, all traits were affected by the environment, in both 

environments, statistically significant differences were observed between lines for all traits, and 

interaction effects were significant for most of the traits. Descriptive statistics showed that there was 

significant variation among the lines. Thus, for the morphological traits in zinc deficiency and normal 

environments, the highest amount of variation related to yield traits per unit area, economic yield and 

the number of seeds per cob was observed. For the physiological traits in the deficiency environment, 

the most diversity was found for the traits of chlorophyll b, guaiacol peroxidase enzyme, and total 

chlorophyll, and for the normal environment, the most diversity was found for the traits of chlorophyll 

b, total chlorophyll, and malondialdehyde enzyme. The amount of heritability for morphological traits 

was high in deficiency conditions, so that the highest amount was obtained for the traits of peduncle 

length, height of the main ear from the ground, plant height, and in normal conditions for the traits of 

weight of five ears, number of seeds in an ear, and economic yield. For physiological traits in both 

environmental conditions, the heritability rate for all traits was high. In terms of correlation for 

morphological traits, traits of weight of five ears, number of seeds per ear and weight of 100 seeds in 

both normal and zinc deficiency environments showed positive and significant correlation with 

economic performance, while little correlation was observed for physiological traits. . Based on 



 

 
 

stepwise regression analysis and causality analysis under normal and zinc deficiency conditions, the 

number of seeds in the cob and the weight of 100 seeds were determined as important traits affecting 

economic performance. In cluster analysis, the desired lines were classified into 5 and 4 clusters in terms 

of morphological traits under zinc deficiency and normal conditions, respectively, and based on 

physiological traits in both zinc deficiency and normal environmental conditions, they were classified 

into 5 groups. So that the results of analysis into main components confirmed the results of cluster 

analysis for morphological and physiological traits in both environmental conditions. In the factor 

analysis using the parallel analysis method, four hidden factors were determined for morphological traits 

in both normal and zinc deficiency conditions, which justified 63 and 57% of the total variation of 

genotypes, respectively, for physiological traits in deficiency conditions. and normal were determined 

as 3 and 7 hidden factors, which explained 33 and 54% of the total variation, respectively. Based on the 

results of correlation between tolerance indices, it showed that GMP, MP, STI and HM indices have a 

very high correlation with grain yield in both environmental conditions. Based on the results of principal 

component analysis and cluster analysis, high performance lines in both environmental conditions as 

highly tolerant lines (Ma015, Ma017, Ma022, Ma030, Ma035, Ma049, Ma054, Ma055, Ma064, Ma072, 

Ma096, Ma098, Ma104 , Ma107, Ma111, Ma114, Ma123, G703, Simon), high yielding lines only under 

zinc deficiency stress conditions as tolerant lines (Ma004, Ma027, Ma028, Ma038, Ma083, Ma091, 

Ma105, Ma115) and yielding lines Above only in normal conditions as a very sensitive line (Ma021, 

Ma023, Ma025, Ma031, Ma033, Ma034, Ma037, Ma044, Ma045, Ma050, Ma073, Ma076, Ma077, 

Ma079, Ma080, Ma089, Ma118, Ma121) identification and separation became. In the genotypic 

evaluation, the obtained results showed that in the dendogram obtained from the kinship matrix, corn 

lines were placed in 5 groups. In the genome-wide study (GWAS) based on the results of quantitative 

analysis and their validation with the QQ plot chart based on the BLINK model, significant SNPs were 

identified for all traits. In the relationship analysis of morphological traits based on the BLINK method, 

3852 and 4664 marker-trait relationships were identified under zinc deficiency and normal conditions, 

respectively, and 3913 and 4711 marker-trait relationships were identified for physiological traits under 

zinc deficiency and normal conditions, respectively. SNPs with -log10 (P-value) higher than 5 as the 

most relevant (highly significant) markers for traits (morphology of normal environment including: 

number of days to pollen appearance, number of days to ear appearance, leaf width, tassel length, 

number of seed rows, ear diameter , wood weight of five cobs, yield per unit area - morphology of 

deficiency environment including: number of days to germination, leaf width, peduncle length, yield 

per unit area, biological function - physiology of normal environment including: leaf protein percentage, 

leaf nitrogen percentage, protein percentage seed, seed nitrogen percentage, seed carbohydrate, seed 

iron content, seed phosphorus content, physiology of deficiency environment including: carotenoid, 

proline, guaiacol peroxidase enzyme and oil percentage) were identified. In this research, 3 common 

markers were identified in normal environmental conditions. Common marker AX-91358146 between 

traits number of days until pollen emergence and number of days until earing on chromosome number 

8, common marker AX-91527389 between traits percentage of protein and leaf nitrogen on chromosome 

number 2 and common marker AX-90552004 between traits percentage of protein and seed nitrogen 

were detected on chromosome number 7. The results obtained from the genotypic evaluation of this 

research provide valuable information in the field of selection with the help of markers and the genetic 

bases of the studied traits, which can be used in the selection of individuals during breeding programs 

and the production of new cultivars with high yield. Also, based on the results of the phenotypic 

evaluation, suitable parents can be selected and due to their crossbreeding, taking into account genetic 

phenomena such as heterosis and transgressive segregation, corn hybrids that are tolerant to zinc 

deficiency stress and have desirable agricultural characteristics can be obtained. 

Key words: Association analysis, marker, alpha lattice, genetic variation, line  
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