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 (4/4/1411تاریخ پذیرش:  -1411 /11/3)تاریخ دریافت:  

 
 یها ارزش یهمبستگ بيضرا سهيمقا و برآورد و طيمح × پيژنوت متقابل و یاصل اثرات یابيارز جهت

 در يشیآزما نان، گندم اصلاحی پيشرفته جمعيت يک در گندم يینانوا تيفيک صفات یژنوم یاصلاح

 مرکز چرداول تحقيقاتی ايستگاه در شاهد ارقام و لاين 01 با تكرار سه در لاتيس آلفا طرح قالب

 واريانس تجزيه. شد اجرا سال دو مدت به ايلام استان طبيعی منابع و کشاورزی آموزش و تحقيقات

 × پيژنوت متقابل اثر و سال پ،يژنوت عامل و انجام مرکب و ساده صورت به گندم يینانوا کيفيت صفات

 یبرا. بود دار یمعن SDS رسوب حجم اندازه و زلنی عدد فالينگ، عدد خام، پروتئين ميزان بر سال

 NextSeqTM500Illumina بستر و ddRAD-Seq روش از یژنوم یاصلاح یها ارزش برآورد

 3343 با برابر شده گم داده درصد 01 یبرا شده یفراخون حيصح یها SNP کل تعداد. شد استفاده

 یرو بر SNP نيشتريب و D ژنوم یرو 363 و A ژنوم بر B، 0303 ژنوم بر 0333 تعداد که عدد،

 برآورد. شد یشناسائ D ژنوم از چهار کروموزوم یرو آن نيکمتر و B ژنوم از سه و دو کروموزوم

 خام، نيپروتئ صفات یبرا سال دو متوسط و دوم اول، سال در یژنوم یاصلاح ارزش یهمبستگ بيضر

 صورت کيالاست شبكه ونيرگرس و LASSO ونيرگرس یآمار یها روش با یزلن عدد و نگيفال عدد

 .نشد برازش یمدل چگونهيه SDS رسوب حجم اندازه یبرا و گرفت
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 مناطقگندم یک محصول زراعی مهم، اصلی و عمده که در بیشتر 

 .T)ندان   (. در گنددم Kristensen et al. 2018کند ) جهان رشد می

aestivum L. از اهددا  اولیده اصدلا ی     یی( صفات کیفیت ندانوا

مسدتقیم   چند آزمون غیدر  گسترشرغم  (. علیHaile 2018هستند )

ها  این روشهمچنان ی در گندم یصفات کیفیت نانوا شسنجبرای 

صدحی    1نمود سنجش رخبرای  فراوانزمان و منابع مند صر  نیاز

های اولیه قابدل دسدترن نبدوده     در نسل بذر فراوانمقادیر بوده که 

شددوند  هددای پیشددرفته ارزیددابی مددی  نسددل ایددن صددفات درلددذا 

(Battenfield et al. 2016  کداربرد مددل .)   بدین ارزش   هدای پدیش

نژادی برای صفات  های به های اولیه برنامه اصلا ی ژنومی در نسل

جدوئی در زمدان و مندابع     فدرآوری و کیفیدت گنددم باعدف صدرفه     

(. در گندددم بددرآورد ارزش Battenfield et al. 2016شددود ) مددی

در سدنبله، تداریخ    بذر، تعداد بذراصلا ی ژنومی صفات عملکرد 

زنی پدیش از برداشدت،    ، جوانهابیدگیخودهی، ارتفاع گیاه،  خوشه

، عملکددرد و نرمددی آرد، بددذروزن تسددت ) جمددی(، وزن هددزار  

های آسیب دیدده،   ، قدرت گلوتن، جذب آب، نشاستهبذرپروتئین 

آرابینددوزیلان، میددزان گلیددادین هیدراتدده جزئددی و مقاومددت بدده    

های قارچی )زنگ گنددم، فوزرایدوم خوشده و سدیتوریوز(      بیماری

های آمداری کده    (. از جمله روشHaile 2018ت )گزارش شده اس

هدای اصدلا ی    برای برآورد و مقایسده ردریب همبسدتگی ارزش   

 Elliot et) عادیژنومی استفاده شده شامل روش  داقل مربعات 

al. 2009   ( رگرسیون گدام بده گدام ،)Elliot et al. 2009  بهتدرین ،)

 ن(، رگرسدیو Henderson 1984بین نااریب خطی کلاسدیک )  پیش

(، بهتددرین پددیش بینددی نااریددب خطددی    Breiman 1995)ریددج 

(، Nejati-Javaremi et al. 1997; Van Raden 2008ژنددومی)

 ;Hayashi & Iwata 2010بهترین پیش بینی نااریب خطی وزندی ) 

Gonzalez-Recio & Forni 2011هددای کاهنددده مت یددر(، روش 

LASSO  رگرسدیون شدبکه اتسدتیک   و (Zou & Hastie 2005،) 

(، رگرسدیون کرندل یدا    Meuwissen et al. 2001رگرسدیون بیدز )  

 .Gianola & van Kaam 2008; Bennewitz et alای ) هسدته 

 Long et al. 2007; Wei etماشدینی )  یادگیریهای  (، روش2009

                                                           
1 Phenotyping 

al. 2009هددای غیرپارامتریددک )  ( و رگرسددیونBeavis 1994; 

Jannink et al. 2010.ر مدل ژنتیکدی ها د تفاوت این روش ( است 

(. Jannink et al. 2010باشد ) و فرریات واریانس اثر نشانگرها می

بددرآورد ارزش  کلاسدیک  خطدی  نااریددب بدین  پدیش  بهتدرین روش 

بین نااریدب خطدی    اصلا ی صفات کمی را از طریق بهترین پیشن

 خویشداوندی وابد   و ر نمود های رخ همشاهد  که مبتنی بر ماتریس

بده جدای مداتریس    ریدج  روش رگرسدیون   کند. در برآورد می بوده

و تمدام اثدرات    شدده خویشاوندی از مداتریس نشدانگرها اسدتفاده    

ایدن   هدای  هفرردی در دهدد.   نشانگرها را در جهت صفر کاهش می

روش نشانگرها دارای اثر تصادفی بدا واریدانس مشدترس هسدتند.     

منظور از واریانس مشترس این نیست که تمام نشانگرها دارای اثدر  

هستند بلکه تمام اثرات نشانگر به صورت مساوی در جهت  مشابه

این روش نشدانگرهای بدا اثدر کدم را تسدخیر       یافته وصفر کاهش 

(. بدرای  Bernardo & Yu 2007; Moser et al. 2009کندد )  مدی 

 Crossa et توسد  بار برآورد رریب همبستگی ژنومی گندم  اولین

al. (2010) تین  955 یتیک جمع شش مدل مختلف در برآورد و

هدا یدا ردریب     بررسی و صحت بذربینی عملکرد  گندم برای پیش

بر اسدان روش ده بدار    31/1الی  33/1همبستگی ژنومی در دامنه 

 Heffner et al. (2011a) .شدددگددزارش  اعتبارسددنجی متقابددل 

مقایسدده  BayesCπ و RR-BLUP ،BayesA ،BayesBهددای  روش

ی بدین صدفات و   بیند  هدای پدیش   کرده و طیف وسدیعی از صدحت  

( تدا  BayesCπ)عملکرد دانده در روش   11/1های مختلف از  مدل

های  تفاوت ه و( گزارش کردBayesA)برای عملکرد آرد در  13/1

شدده بدرای هدر صدفت گدزارش و       های ارزیابی جزئی در بین مدل

 در بین تمام صفات باتترین بدود.  BayesAمیانگین صحت روش 

Hayes et al. (2017)  صدفت   15بیندی   صفت برای پدیش  یکمدل

هدای   و صحت هکرد استفادههای گندم نان  ی در نمونهیکیفیت نانوا

هدای اعتبارسدنجی مختلدف گدزارش      با استفاده از طرح 35/1تا  1

مددل  روش آمداری بدرای   پنج  Battenfield et al. (2016) کردند.

 ییصفت فرآوری و کیفیدت نهدا   ده بینیانتخاب ژنومی برای پیش

 32/1هدای  های پیشرفته گندم نان بهاره استفاده و صدحت ندر تی

از  هدای نسدل جدیدد    بدا ههدور فنداوری    .کردندگزارش  32/1الی

 در بیشتر گیاهان زراعی 2نمود سنجش ژنجهت  SNPنشانگرهای 

                                                           
2 Genotyping 

  مقدمه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
6-

07
 ]

 

                             2 / 15

http://mg.genetics.ir/article-1-1773-fa.html


 همکاران و ونیآرم محمد  ...و طيمح × پيژنوت متقابل و یاصل اثرات یابيارز

 

 0410 زمستان/ 4/ شماره هفدهمژنتیک نوین/ دوره  833

 

های  اصل از  (. دادهBernardo et al. 2012استفاده شد )

1 های با روشیابی  توالی
ddRAD-Seq  2و

GBS و منظور برای د

 .Elshire et alاند ) سنجی استفاده شده و ژنوتیپ SNPکشف 

2011; Shirasawa et al. 2016 روش .)ddRAD-Seq  به وسیله

Shirasawa et al. (2016)  در گوجه فرنگی استفاده و شیوه تحلیل

 .Armion et al را معرفی کردند. in silicoهای تجربی و  داده

سنجی نشانگرهای  ر ژنوتیپد ddRAD-Seqاز روش  (2020)

SNP های پیشرفته گندم نان استفاده نمودند. بندی تین و گروه 

Arafa et al. (2017)  از روشddRAD-Seq  برای شناسائی

های کاندید مقاومت به بیماری بادزدگی در جمعیت نسل دوم  ژن

  DaCosta & Sorenson (2014)گوجه فرنگی استفاده کردند.

یک روش مقرون به صرفه  ddRAD-Seqروش نتیجه گرفتند که 

های فیلوژنی قوی به ویژه برای تجزیه و تحلیل  برای تولید داده

 باشد. لذا هد  از اجرای این پژوهش گونه و جنس نزدیک می

و برآورد و مقایسه  محی × متقابل ژنوتیپ  اصلی و اتارزیابی اثر

رریب همبستگی ارزش اصلا ی ژنومی برخی از صفات موثر 

، LASSOرگرسیون  های با استفاده از روش اییبر کیفیت نانو

و تعیین بهترین روش  اتستیک شبکه رگرسیون ریج و رگرسیون

  برای هر صفت بود.

 

 

های  ارزشمحی  و × اثرات اصلی و متقابل ژنوتیپ  جهت تعیین

اصلا ی ژنومی برآورد شده در جمعیت پیشرفته اصلا ی، 

تین و  91بصورت طرح آلفا تتیس در سه تکرار با آزمایشی 

شاهد )مروارید و گنبد( در ایستگاه تحقیقاتی چرداول  های رقم

مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی استان ایلام با 

دقیقه شمالی و طول ج رافیائی  44درجه و  33عرض ج رافیائی 

تر از سط  دریا به م 1149دقیقه شرقی با ارتفاع  39درجه و  43

و با آبیاری  (1359-53و  1354-59مدت دو سال )فصل زراعی 

بلوس ناقص و هر یک دارای ده  9اجرا شد. هر تکرار از  نرمال

متر با فاصله دو خ  کشت  4خ  به طول  3کرت و هر کرت از 

متر بود. توزیع تیمارها به هر بلوس ناقص و کرت بر  سانتی 21

                                                           
1
 Double digest restriction-site associated DNA sequencing 

2
 Genotyping by sequencing 

 ،شدهتهیه به وسیله نرم افزار آلفا ژن  سب نقشه تصادفی که 

 (.ALPHANAL 1986انجام شد )

در این تحقیق از یک جمعیت پیشرفته اصلا ی انتخابی )جدول 

مناطق گرم و مرطوب اقلیم های آزمایش مقدماتی  ( از تین1

شمال که از موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر کشور 

 .استفاده شدگردیده،  تهیه

با آسیاب  تینگرم از هر  91های کیفی مقدار  نجام آزمونبرای ا

آزمایشگاهی بولر موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر 

  (.AACC 26-30آسیاب شدند )

به وسیله دستگاه  های آرد نمونه خام و عدد زلنی مقدار پروتئین 

NIR
3 (Inframatic 8620)   خوانشبه ازای هر تین  تنظیمپس از 

 رش شد.گزاو 

انجام  Carter et al. (1999) مطابق با روش SDSآزمون رسوب 

 9/1و قطر  19ای با طول  . در این روش از لوله شیشهشد

متر با برچسب مدرج شده و دستگاه مخلوط کن ورتکس و  سانتی

گرم  3/1: شدآزمون بدین صورت انجام  شیکر زلنی استفاده شد.

شده  فزودهلیتر آب مقطر ا یلیم 4متر  اوی  سانتی 19آرد در لوله 

دقیقه استرا ت لوله  9ثانیه ورتکس شد. بعد از  21و به مدت 

دقیقه استرا ت دوم مقدار  9ثانیه ورتکس شد. پس از  11دوباره 

ثانیه  41و به مدت  افزوده شدلیتر محلول سدیمانتاسیون  میلی 12

ه دقیقه استرا ت دوباره ب 9و پس از  شدبا شیکر زلنی مخلوط 

 دهثانیه در شیکر زلنی مخلوط شد. پس از استرا ت  41مدت 

متر یاداشت  دقیقه به صورت عمودی  جم رسوب با وا د میلی

 44به  یکشامل نسبت  جمی  SDSشد. محلول سدیمانتاسیون 

 .شددرصد در آب تهیه  49بیست درصد و اسید تکتیک  SDSاز 

رد یا عدد فالینگ از گیری فعالیت آنزیم آلفا آمیلاز آ برای اندازه

مقدار عدد  خوانشاستفاده شد. برای  AACC 56-81.04روش 

 29گرم از آرد کامل گندم توزین و در  هفتفالینگ  دود 

 ل و سیس  های آزمایش مخصوص لیتر آب مقطر درون لوله میلی

 خواندهو عدد فالینگ بر  سب ثانیه  گرفتهدرون دستگاه قرار 

 شد.

 

 

                                                           
3 Near Infrared Reflectance  

  هامواد و روش
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 م شاهد زراعی جمعیت اصلا یاقارتین و شجرنامه  -1جدول 

Table 1. Lines and checked cultivars pedigrees of the breeding population  

 تین / ژنوتیپ شماره تین / ژنوتیپ شماره
1 Morvarid 26 SUP152*2/TECUE#1 

2 Gonbad 27 SUP152*2/TECUE #1… 

3 SITTE/MO//PASTOR/3/TILHI…. 28 SITTE/MO//PASTOR/3/TILHI/4/M.. 

4 REEDLING#1 29 SAAR//INQALAB 91*2/KUKUNA… 

5 ALTAR84/AE.SQUARROSA….. 30 WHEAR/VIVITSI//WHEAR/3/WH… 

6 NAC/TH.AC//3*PVN/3/MIRL…. 31 MILAN/KAUZ//BABAX/3/BAV92… 

7 CHIBIA//PRLII/CM65531/3/S…. 32 PAURAQ//ND643/2*WBLL1/3/PA… 

8 KACHU//WBLL*2/BRAMBLING 33 WHEAR/VIVITSI//WHEAR*2/3/K… 

9 BAJ#1*2/WHEAR 34 SOKOLL/3/PASTOR//HXL7573/2…. 

10 PBW343*2/KUKUNA/3/PAST…. 35 SOKOLL/3/PASTOR//HXL7573/2…. 

11 KACHU/BECARD//WBLL1*2…. 36 ND643/2*WBLL1//HEILO 

12 SUP152*2/TECUE#1 37 SUP152*2/TINKIO#1 

13 WHEAR/KUKUNA/3/C80.1/3….. 38 KACHU*2/3/ND643//2*PRL/2*PAS.. 

14 QUAIU*2/KINDE 39 ND643/2*WBLL1/4/CHIBIA//PRLII.. 

15 FRNCLN/NIINI #1//FRANCOL… 40 BECARD/3/PASTOR//MUNIA/ALT.. 

16 FRNCLN*2/TECUE#1 41 PFAU/MILAN//FISCALL/3/VORB… 

17 MUTUS*/TECUE#1 42 KIRITATI//ATTILA*2/PASTOR/3… 

18 FRNCOLIN#1/AKURI#1//FRN… 43 CHIBIA//PRLII/CM65531/3/SKA…. 

19 CHIBIA//PRLII/CM65531/3/SK… 44 CHIR3/4/SIREN//ALTAR 84/AE….. 

20 KACHU#1//WBLL1*2/KUKUNA 45 PREMIO/BERKUT 

21 CHIBIA//PRLII/CM65531/3/SKA. 46 MILAN/SHA7/3/THB"S"/TON"S"… 

22 CHIBIA//PRLII/CM65531/3/SW89. 47 GASPARD//MILAN/SHA7/3/MIL… 

23 KACHU/PVN//KACHU 48 GASPARD//MILAN/SHA7/3/MIL… 

24 PCAFLR/KINGBIRD#1//KIRITAT.. 49 SW89.3064/STAR//INIA/3/MILAN… 

25 PCAFLR/KINGBIRD #1//KIRITAT.. 50 MV17/6/ATRAK/5/4777/FKN/GB/… 

های با سن ، از بافت برگ گیاهچهDNAنظور استخراج به م

به آزمایشگاه موسسه تحقیقات  فورابرداری و چهارده روز نمونه

DNA ( کازوساwww.kazusa.or.jp/en/) و در فریزر  منتقل 

°C41 -  از دستگاه  .قرار گرفتTissuelyser II (Qiagen Inc., 

Hilden, Germanyرکت کیاژن ( برای آسیاب و از پروتکل ش

(The DNeasy Plant Mini kit برای استخراج )DNA هانمونه 

-Nano drop NDبا دستگاه  DNAاستفاده شد. تعیین غلظت اولیه 

از ژل آگارز  DNA کیفیت مناسبگرفت. برای تعیین  انجام 1000

( یک باندی و λو دو نشانگر تندا ) 1X BPBدرصد، بافر  1/1

 IIIHin|  λ تر فاده شد. کمیت دقیقچند باندی استDNA بوسیله 

 Qubit® dsDNA BR Assay Kits (Thermo Fisherهای کیت

Scientific Inc., Waltham, USA) دستگاه  و باQubit® 30 

Fluorometer شد.  تعیین 

 و دقیقه 11 مدت به C31°و  دقیقه 31 مدت به C13°در دمای

 391کمتر از  شد. برای  ذ  قطعات با طول تنظیم دوره 29 برای

 AMPure beadsم ناطیسی  هایاز محلول گویجفت باز 

(Beckman Coulter, Brea, CA, USA استفاده شد. پس از رقیق )

 هانو قبل از تشکیل کتابخ 1:111ژنومیک به نسبت  DNAسازی 

و  Read1_N5**/Read2_N7**(0.5uM)اندیکس  مشترس،

– 10x KOD buf -plus- ،dNTP ،MgSO4،KOD مخلوط ترکیبات

plus– ver.2  (Toyobo, Osaka, Japan )شد. برنامه  افزوده

ddRAD-Seq  برای دستگاهPCR تکثیر قطعات به صورت؛   و

 21دقیقه،  سهبه مدت  C59°سازی در دمای  آغاز عمل واسرشت

ثانیه، اتصال:  31در  C54°بصورت عمل واسرشت: دمای  مر له

 سهدر یک دقیقه و  C12° ثانیه، تکثیر: دمای 31در  C99°دمای 

 انتخاب C12°عمل تکثیر دمای  مر لهبعد از اتمام  ییدقیقه انتها

 Qubit® dsDNAژنومیک از بافر   DNAغلظت  شد. برای تعیین

HR Buffer گر  و محلول واکنشQubit® dsDNA HS Reagent 

 2و  (Qubit™ ds DNA HS) 1 با  ساسیت بات و دو استاندارد

(Qubit™ ds DNA HS)  عمل . پس ازشداستفاده PCR از هر ،
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 نهالی  هشتمیکرولیتر برداشته و در  چهارنمونه  دود 

آوری و سیس همه مقادیر میکرولیتر جمع 211میکروسانتریفیوژ 

و کتابخانه تشکیل  لیتری جمعمیلی 9/1در یک میکروسانتریفیوژ 

از دستگاه کیوبیت غلظت آن سنجیده شد. با استفاده  و توس  شد

 محدوده در ژنومیک  DNAقطعات BluePippinدستگاه 

سازی و کتابخانه انتخاب و خالصجفت باز  800~500

 و کمیت تعیین یابی آماده شد.توالیعمل آزمایشگاهی برای 

 Qubit (ds هایدستگاه کتابخانه بوسیله ژنومیک DNA کیفیت

DNA HS)  و Tape Station Hs D1000 برای تعیین  .انجام شد

 Kapaژنومیک بر سب پیکوموتر از کیت DNAغلظت دقیق 

Library Quantification Kit (KAPA Kit)   استفاده و غلظت

شرکت  7900HT Fast Real-Time PCR systemبوسیله دستگاه 

Life Technologies  تعیین شد. پس از تصحی  رقت کتابخانه به

 0.2Nسازی بوسیله محلول  رقیق و واسرشت یک نانو موتر

NaOH بافر ،HT1  وPhiX control .عملیات انجام گرفت 

 و با سازی آماده گر واکنش استوانه در کتابخانه بارگذاری

 Sequencer  NextSeq 500دستگاه
TM   شدیابی توالی (Armion 

et al. 2020). 

 فایل قالب در اطلاعات کتابخانه،  یابیعمل توالی خاتمه از پس

qseq file format(qSEQ) و بر  سب نوع  شد و ارائه آماده

 fastQCوری هر دستگاه یک فایل تعیین کیفیت توالی به نام افن

تولید شد. پس از این مر له برای استخراج  Phredبر مبنای نمره 

بیوانفورماتیک استفاد شد  فرآیندهای صحی  از توالی

(Shirasawa et al. 2016ابتدا توالی .) های با کیفیت خوانش

و سیس آداپتورها به وسیله  PRINSEQایین بوسیله نرم افزار پ

fastx_clipper های فیلتر شده   ذ  شدند. پس از آن، خوانش

با استفاده از  IWGSC RefSeq v1.0مرجع به نام  نسبت به توالی

. فایل فرمت (IWGSC 2018) یابی شدندنقشه bowtie2افزار  نرم

به  SAM (Sequence Alignment Map)نتیجه همردیف/ نقشه 

 خوانشفایل فرمت همردیف/ نقشه باینری تبدیل و سیس برای 

SNP  استفاده و در نهایت فایلVCF (variant call format) 

برای هر ژنوم  SNPهای تولید شد. برای مشاهده موقعیت توالی

 5.2.33 نسخه TASSELو کروموزوم و تعداد آنها از نرم افزار 

(Bradbury et al. 2007)  .استفاده شد 

های بدست آمده از طرح آلفا تتیس  تجزیه واریانس روی داده

ها انجام  برای هر یک از صفات در هر دو سال و میانگین سال

شاهد با استفاده از آزمون  در مقایسه باگرفت. مقایسه میانگین 

LSD  در سط  پنج درصد برای تمام صفات انجام گرفت. با

نتایج تجزیه واریانس آلفا تتیس و طرح  توجه به همسان بودن

محی  × های کامل تصادفی، برای تعیین اثر متقابل ژنوتیپ  بلوس

های کامل تصادفی برای  )سال( تجزیه مرکب در قالب طرح بلوس

 (. SAS 9.2دو سال انجام گرفت )

بر اسان  1های اصلا ی ژنومی های برآورد ارزش روشتمام 

 ( ذیل بوده: Moser et al. 2009بین پایه ) مدل پیش

 
های نشانگر ژنوتیپ p*1بردار ستونی  xiو  iفنوتیپ فرد   yi مت یر

SNP  فردi  در مکان ژنیk  ازp ژنی و  مکانkβ  اثرk  امین نشانگر

SNP  وei   .مقدار باقیمانده است 

 yi =g(Xi) + eiیا؛ 

 yi=  هامیانگین فنوتیپ افراد یا تین 
Xi  1= بردار*p های وتیپژنSNP  روی فردi  

g(Xi) ها ها به فنوتیپ= تابع راب  ژنوتیپ 

 eiمقدار باقیمانده  = 

است. شباهت دیگر بین  g(Xi)برابر با  GEBVبه طور کلی مقدار 

ها این است که همه آنها به دنبال  داقل کردن یک تابع روش

ر با مربعات تابع هزینه براب در آنالیز  داقل هزینه معین هستند.

e داقل مربعات باقیمانده 
2

i  ∑  .های  در این تحقیق از روشاست

بین تصادفی در نظر عنوان پیش آماری مختلف که اثر نشانگر را به

 استفاده شد. گرفته

در  Whittaker et al. (2000)روش رگرسیون ریج ابتدا به وسیله 

 انتخاب به کمک نشانگرهای دو والدی در روش زمینه تلاقی

  شود: نهاد و به صورت ذیل محاسبه میپیش

 

 ام  iدر فرد  SNPنشانگر  k= امتیاز 

 ام k= اثر مرتب  با نشانگر 

                                                           
1
 Genomic estimated breeding value= GEBV 
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نشانگر است. برآوردگر  pارزش اصلا ی برابر با جمع اثرات 

 داقل مربعات نرمال در این روش تعدیل شده و در نتیجه  

 شود.بطه زیر برآورد میبا استفاده از را βمقادیر 

 
 

Xهمبندی راب  نشانگرها به یا  وقوع یا = ماتریس برخورداری

 افراد

Iماتریس یکه = 

yهای اصلا ی برآورد شده= بردار ارزش 

و برآورد گر  داقل  βتفاوت بین برآوردگر روش رگرسیون ریج 

 است. که باعف ناویژه شدن ماتریس مربعات معمولی، جمله 

شود. بنابراین گرها میبینو کاهش همبستگی بین پیش 

در وجود  تفاوت روش ریج با روش  داقل مربعات کلاسیک

که به پارامتر جریمه یا محدود کننده یا  پارامتری به نام پارامتر 

معرو  است. بنابراین تابع هزینه رگرسیون  تعدیل یا تنظیم کننده

  بر است با: ریج برا

 
b بردار =β  است 

 = عامل جریمه 

در این روش، اثرات نشانگر را به صورت افزایش بر اسان مدل 

نهایت در نظر گرفته و تمام نشانگرها دارای یک واریانس بی

مشترس )همگن( و اثر آنها در جهت صفر منقبض یا کاهش شده، 

 دهدیر یکنواخت میاما به تمام نشانگرها اجازه اثرات غ

(Meuwissen et al. 2001; Heffner et al. 2011a; He et al. 

2016.) 

LASSO رگرسیون روش
رگرسیون و  LASSOرابطه بین  که 1

 صورت زیر است: به LASSOبه واسطه رابطه تابع هزینه  ریج

 

یک عامل جریمه برای  (RR-BLUPرگرسیون ریج ) در مدل

ایب رگرسیون( وجود دارد. در نشانگر با اثرات بزرگ )رر

                                                           
1
 Least absolute shrinkage and selection operator = 

LASSO 

توان را می LASSOو  RR-BLUPهای  قیقت، توابع هزینه مدل

 به صورت ذیل تعمیم داد:

 

برابر با  q=2و  LASSOباشد، رابطه برابر با مدل  q=1اگر مقدار 

  در λخواهد شد. به دلیل تفاوت عامل تنظیم  رگرسیون ریج

روش ریج ررایب را شدیدتر از  LASSOها، روش مدل

رگرسیون منقبض کرده و  تی بعضی از آنها برابر با صفر شده و 

 LASSOرگرسیون  بنابراین شده و یک مدل متخلخل تهیهباعف 

  .یک روش انتخاب مت یر است

 q ≤ 2 ≥1بین  qاگر مقدار  که  2رگرسیون شبکه اتستیک روش

شود. این می ENتبدیل به مدل رگرسیون  LASSOباشد تابع 

استفاده کرده  LASSOریج و ز مزایای دو روش رگرسیونروش ا

)عبارت جریمه رگرسیون ریج(  L1و عامل جریمه هر دو روش )

 Zou & Hastie(( در ترکیب خطی خود دارد )LASSO) L2و 

 و LASSO رگرسیون اتستیک با ترکیب شبکه رگرسیون(. 2005

 برای یمطمئن جایگزین و کرده غلبه ها آن معایب بر ریج رگرسیون

 مت یرهای که بوده مواجه مدلی با اگر ترتیب این به. است آنها

 است مناسب داشته همبستگی یکدیگر با آن توصیفی )نشانگرها(

 .شود استفاده اتستیک شبکه رگرسیون از

های رگرسیون ریج بهترین آنالیز روشهای نرم افزاری: بسته

بسته با استفاده از  RR-BLUPگر غیر اریب خطیبرآورد

“rrBLUP”  که به وسیلهEndelman (2011) و توصیف شده 

 بسته با استفاده از  Elastic netو LASSO روشهمچنین 

“Glmnet” (Friedman et al. 2009.انجام گرفت )  

در این تحقیق از های ژنومی: بینیبرآورد صحت پیشارزیابی 

های تاجرا برای برآورد صح فرآیند اعتبار سنجی متقابل ده بار

(. در این روش Pérez et al. 2010ژنومی استفاده شد ) بینیپیش

ها به صورت جمعیت به ده قسمت مساوی تقسیم شده و تین

شوند. از اطلاعات نشانگرها و تصادفی به هر قسمت منتسب می

 تهیهبرآورد برای یا  فنوتیپ نه قسمت به عنوان جمعیت اصلی

بینی آن محاسبه شده و برای پیش نشانگرها در آثارمدل برآورد که 

عنوان  مقدار ارزش اصلا ی ژنومی برآورد شده قسمت دهم که به

                                                           
2
 Elastic net  
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های آن آزمون از اطلاعات نشانگری تینیا  جمعیت اعتبار

استفاده شد. این فرآیند ده بار به صورت تصادفی اجرا شد و در 

رریب همبستگی  توس بین نشانگرها مر له صحت پیش

)مشاهدات  نمودها رخبینی شده و ادیر پیشپیرسون بین مق

بین عنوان صحت پیش بار اجرا به ده قیقی( ارزیابی شد. متوس  

 های اصلا ی ژنومی گزارش شد.  رریب همبستگی برآورد ارزش

 
rG = (GEBV: EBV) 

 

= r  ارزش اصلا ی ژنومی برآورد بین رریب همبستگی پیرسون

 ای  ارزش اصلا ی  قیقی یا مشاهدهو  شده

 GEBV ارزش اصلا ی ژنومی برآورد شده: از طریق اطلاعات =

 و نشانگرمورد مطالعه صفت  نمود رخ

EBV  ارزش اصلا ی  قیقی برآورد شده: از طریق اطلاعات =

 صفت مربوطه )مشاهده(  نمود رخ

 

 نمود سنجش رخهای آوری دادهپس از جمع تجزیه واریانس:

و محاسبه میدانگین دو   1359-53، 1354-59برای هر سال زراعی 

(، تجزیه واریانس برای هر سال و میانگین دو سدال  2سال )جدول

دار شددن   معنی هبه صورت جداگانه انجام شد که نتایج نشان دهند

ها و میانگین دو سال برای صفات  ژنوتیپ در تمام سالیا  اثر تین

 کده بدوده   SDSمیزان پروتئین، عدد فالینگ، عددد زلندی و مقددار    

. مقایسده  (3)جددول   باشدد  ها مدی  بیانگر تنوع ژنتیکی در بین تین

ها درصد تین 9( در سط  LSDدار )میانگین  داقل تفاوت معنی

بدرای متوسد  دو سدال بدرای صدفات       شاهد بیشدینه  در مقایسه با

 های مختلف قدرار گرفتندد  ها در گروهانجام و تین ت نانواییکیفی

، 9، 3های شدماره  . تینانگین ارائه نشده است()جدول مقایسه می

3 ،1 ،4 ،11 ،19 ،11 ،21 ،21 ،22 ،23 ،24 ،21 ،25 ،31 ،32 ،33 ،

 مروارید بیشدترین پدروتئین  و رقم  45و  44، 43، 42، 35، 34، 31

هدای  تیدن  همچنین وها  تیندار نسبت به بقیه معنی بصورت خام

رقدم  تئین خدام نسدبت بده    بیشترین میزان پرو 34و  23، 22، 3، 9

 .بیوسنتز کردند را مروارید

 

 

 

 در سال اول، دوم و متوس  دو سال ت نانواییمیانگین صفات کیفی -2جدول 

 

های قرار گرفتند. تین aگنبد تولید و در گروه  رقمنسبت به 

دار باتترین عدد به طور معنی 24و  23، 22، 21، 19، 3شماره 

قرار  aو در گروه  ارقام مروارید و گنبد تولیدزلنی نسبت به 

، 14، 11، 12، 11، 11، 4، 3، 9های شماره گرفته، همچنین تین

دار بیشترین معنی بصورت 41و  44، 35، 33، 32، 31، 25، 21

و  تولید ارقام مروارید و گنبدنسبت به  SDSاندازه  جم رسوب 

برای  مورد تحقیقتجزیه مرکب صفات  قرار گرفتند. aدر گروه 

 هاآنتنوع ژنتیکی بین وجود بیانگر  هبود ک دار عامل تین معنی

ی  سال برای همه× است. همچنین اثر سال و اثر متقابل تین 

وجود دار بودن اثر سال نشان دهنده  معنی که دار بود صفات معنی

اختلا  بین میزان و پراکنش باران، میزان درجه  رارت و شرای  

نترل محی  اقلیمی در دو سال زراعی متوالی و عوامل غیر قابل ک

که محی  )سال( تاثیر شدیدی  بیانگر آن استاست. لذا این یافته 

 نمود رختعیین مقدار  بنابراین برایبر مقدار هر صفت داشته و 

بایستی  داقل از اطلاعات دو سال استفاده کرد. علاوه بر آن 

از قبیل  ییسال بر صفات کیفیت نانوا× عامل اثر متقابل تین 

  بحثو  جینتا

 سال اول  آرد بذر صفت

 (1354-59) زراعی  

 سال دوم

 (1359-53) زراعی 

 میانگین 

 دو سال

 35/11 13/11 91/11 )%( خام پروتئین

 424 411 2/349 عدد فالینگ )ثانیه(

 12/23 53/21 55/24 عدد زلنی

 34/44 53/43 15/44 متر( )میلی SDSاندازه  جم رسوب 
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م، عدد فالینگ، عدد زلنی و اندازه  جم رسوب میزان پروتئین خا

SDS  ها  هر یک از تین نمود میزان رخبه شدت اثر گذار بوده و

داشت برای هر کدام از صفات از سالی به سال دیگر اختلا  

محی  را به دو دسته   Comstock and Moll (1963) .(4)جدول 

کان در میکرو؛ یک مکان در یک سال و ماکرو؛ یک یا بیش یک م

 Comstock and Robinsonبندی کردند.دو یا چند سال طبقه

بر اهمیت ارزیابی اثر متقابل  Matzinger (1963)و   (1952)

جهت انتخاب موثر برای یک محی  تاکید کردند. × ژنوتیپ 

و  (E)(، محی  Gصفت خاص، تعیین کمیت هر عامل ژنوتیپ )

تنوع صفات کمی و سهیم در  (GEI)اثر متقابل ژنوتیپ در محی  

 Mladenov, 2001; Abugalieva and) اهمیت داردکیفی گندم 

Peña, 2010).  نژادگران رروری درس این عوامل به وسیله بهلذا

و  تهیهبوده و در طرا ی اهدا  و راهبردهای مناسب برای 

عملکرد بات و همچنین با  هرفیتاصلاح ارقام گندم با 

جهت تامین نیازهای بازار  درخصوصیات کیفی ثابت و ویژه 

 بصورتاجزای عملکرد  .(Williams et al. 2008) راهگشا است

وار  تعیین کننده اصلی درآمد کشاورز، در صورتیکه کیفیت بذر 

(. Mladenov et al. 2016) اهمیت داردنژادی  برای کیفیت به

که به تعدادی از است یک صفت مرکب و پیچیده  بذرکیفیت 

العمل عکسبا توجه به و سهم هر صفت ت اسصفات وابسته 

 .Peterson et al)شرای  محیطی مت یر است  در اختصاصی

کیفی در تعریف مقادیر  های شاخص. تعیین ارتباط بین (1998

قرار برای یک نا یه خاص مورد توجه زیادی  بذراز کیفیت  بهینه

مک ک مناسببا کیفیت  ارقام ایجادنژادگران در و به به گرفته است

(. همچنین سهم هر یک از عوامل موثر Desheva 2016کند )می

محی  در × بر تنوع از جمله تین، محی  )سال( و اثر متقابل تین 

بزرگی اثر هر یک از عوامل بسته  که گزارش شده 9جدول شماره 

سهم هر یک از اجزای واریانس موثر  به نوع هر صفت مت یر بود.

)تین(، محی  )سال( و ژنوتیپ در  ایجاد تنوع یعنی ژنوتیپ در

و  41/1، 31/31پروتئین؛  برایمحی  برای صفات کیفی به ترتیب 

، 54/43، عدد زلنی؛ 31/31و  33/14، 54/35، عدد فالینگ؛ 33/5

و  41/1، 45/13(؛ SDSو اندازه  جم رسوب ) 51/4و  13/29

عامل ت پروتئین ااین نتایج نشان داد که در صف بود. 19/5

پ، عدد فالینگ؛ ژنوتیپ و اثر متقابل )تقریبا به طور ژنوتی

مساوی(، عدد زلنی؛ در درجه اول ژنوتیپ و سیس اثر متقابل و 

ایجاد تنوع  ژنوتیپ بیشترین سهم در SDSدر اندازه  جم رسوب 

ترکیب خصوصیات مورفولوژیکی ژنوتیپ و بر همکنش  .داشتند

را تعیین  نانواییت صفات تولیدی و کیفی نمود رخبا محی ، بیان 

 ارقامکرده و اثرات ژنوتیپ، محی  و متقابل نقش مهمی در ایجاد 

(. Desheva 2016های به نژادی دارد )جدید و موفقیت برنامه

ژنتیک، بلکه به عوامل عوامل تنها به  فرآیند به نژادی و تولید نه

های بین ژنوتیپ نمود رخدار محیطی نیز وابسته است. تفاوت معنی

 .Mladenov et alو کیفیت آرد وجود دارد ) بذرم با توجه به گند

که میانگین ژنوتیپ برای هر بر آن نژادگر علاوه (. برای به2001

پایداری آن صفت نیز که به اثر متقابل ژنوتیپ در محی   صفت،

تحقیقات  (.Zecevicz et al. 2009مورد توجه است ) بوده وابسته

های کیفیت  شاخصژنوتیپ در محی  روی اثر متقابل فراوانی بر 

 Šimićet et al. (2006). (Desheva 2016)نان انجام شده است 

 خام محی  به شدت روی مقدار پروتئین که عامل کردند گزارش

تری بر واریانس مقدار ژنوتیپ و محی  اثر قوی است. بذر موثر

 جم رسوب نسبت به اثر متقابل ژنوتیپ در محی  دارد 

(Zecevicz et al. 2009). Desheva (2016) اتنشان داد که اثر 

ت ژنوتیپ، محی  و ژنوتیپ در محی  برای تمام صفات کیفی

بوده که  مت یر هاآندار و بزرگی بررسی شده معنی نانوایی بذر

متقابل روی  و روی میزان  جم رسوببر ژنوتیپ عوامل 

یک  بذر . پروتئینرا داشتندترین اثر واریانس پروتئین خام قوی

آن باعف کیفیت بهتر فراوان کیفی مهم است که میزان  شاخص

 .Williams et alن نتایج(. بر اساVázquez et al. 2012شود )می

ژنوتیپ در  میزان پروتئین تحت تاثیر اثر متقابلافزایش   (2008)

 گیرد.محی  قرار میاثر و محی  

بیشتری روی  مطالعات دیگر نشان داد که شرای  محیطی دارای اثر

 ;Mut et al. 2010)باشد  میزان پروتئین نسبت به ژنوتیپ می

Surma et al. 2012). Drezner et al. (2010)  در تفسیر اثر متقابل

کیفی )رسوب زلنی و عدد فالینگ(  برای صفات ژنوتیپ در محی 

بر روی ده واریته گندم نان زمستانه در آزمایشی که در یک 

کردند که اندازه بیان فصل زراعی انجام شد، ایستگاه و برای شش 

عدد فالینگ کمتر از اثر ژنوتیپ است. بر اسان روی   GEIاثر
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های پژوهشی که به وسیله محققین مختلف تعدادی از فعالیت

 شد اساسا سهم تنوع  گزارش Peña et al. (2002) توس انجام و 

 

ژنوتیپ کمتر از  ت نانوایی بذردر صفات کیفی GEIاثر متقابل 

در  ت نانوایی بذرپژوهش برای صفات کیفیاین است. لذا نتایج 

 بود. Drezner et al. (2010)و  Peña et al. (2002)تطابق کامل با 

 گندم نان در قالب طرح آلفا تتیسبذر  ت نانواییتجزیه واریانس صفات کیفی -3جدول 

 میانگین مربعات سال اول

 درجه آزادی منابع ت ییر
 نپروتئی

 )%( 

  عدد فالینگ

  )ثانیه(
 عدد زلنی 

اندازه  جم رسوب 

SDS متر( )میلی 

 14/5 29/11 1/4324 1343/1 2 تکرار

 25/1 13/1 11/1913 1329/1 12 بلوس )تصحی  شده(

 11/15 13/54 99/23911 2132/1 45 تیمار

 43/12 *** 34/53 *** 41/24393 *** 2151/1*** 45 تیمار )تصحی  شده(

 53/5 55/1 41/2111 131/1 43 یمانده )خطا(باق

 41/32 3/31 24/11431 4433/1 145 کل

 2/1 5/12 11 4/3 رریب ت ییرات )%(

LSD (19/1) 9441/1 3314/44 9441/4 1214/9 

 میانگین مربعات سال دوم

3431/1 91/1393 1415/1 2 تکرار  55/4  

49/24 34/923 2112/1 12 بلوس )تصحی  شده(  34/11  

21/113 34/33293 9155/1 45 تیمار  43/132  

35/114 *** 1/24511 *** 4314/1 *** 45 تیمار )تصحی  شده(  *** 34/119  

14/24 4951/411 2939/1 43 باقیمانده )خطا(  11/12  

14/94 41/11231 3114/1 145 کل  31/91  

1/15 3/9 4/4 رریب ت ییرات )%(  4/1  

LSD (19/1) 4253/1 1411/34 1123/4  3351/9  

 میانگین مربعات متوس  دوسال

 13/1 94/11 39/2233 1435/1 2 تکرار

 51/3 41/5 33/452 1211/1 12 بلوس )تصحی  شده(

 94/59 13/34 92/19411 2142/1 45 تیمار

 42/44 *** 15/31 *** 44/13943 *** 1319/1 *** 45 تیمار )تصحی  شده(

 44/3 41/4 42/121 121/1 43 باقیمانده )خطا(

 44/39 41/24 4/9991 4131/1 145 کل

 1/9 3/12 3/3 3/3 رریب ت ییرات )%(

LSD (19/1) 9343/1 9315/43 5449/4 1534/4 
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 دوسال  برایگندم نان  یت بذرتجزیه واریانس مرکب صفات کیف -4جدول 

 منابع ت ییر
درجه 

 آزادی

 میانگین مربعات

 پروتئین

 )%( 

عدد فالینگ 

 یه()ثان
 عدد زلنی 

اندازه  جم رسوب 

SDS متر( )میلی 

 143333/92*  21/112***  33/941129 *** 9131333/2 *** 1 سال

 ns 1151333/1 ns 141/2441 ns 4431/33 ns 343333/5 4 تکرار در سال

 349142/144 *** 411133/131 *** 331/31152 *** 4125224/2 *** 45 تین 

 235153/23*** 9451/13*** 944/24534 *** 3332142/1 ** 45 سال× تین 

 14124/11 14411/13 211/1451 1532331/1 153 خطای دوم  

 5233/4 1132/3 111/94 3312/1 رریب ت ییرات )%(

LSD (0.01) 9119/1 194/44 9314/4 1321/3 

LSD (0.05) 1215/4 1341/5 114/11 3419/1 

ns ** ،* ،درصد دارند. 1/1و  1، 9دار در سط  دار و تفاوت معنی تلا  معنیبه ترتیب عدم اخ *** و 

 

  ت نانوایی بذرسهم هر یک از اجزای واریانس تین، محی )سال( و اثر متقابل در مقدار تنوع صفات کیفی -9جدول 

 منابع ت ییر
درجه 

 آزادی

 میانگین مربعات

پروتئین 

)%( 

عدد فالینگ 

 )ثانیه(

 عدد زلنی 

 

  جم رسوب

 متر( )میلی

 41/1 51/4 34/14 41/1 1 سال

 31/1 12/1 31/1 29/1 4 تکرار در سال 

 45/13 54/43 54/35 31/31 45 تین 

 19/5 13/29 31/31 33/5 45 سال× تین 

 14/13 59/21 14/1 39/21 153 خطای دوم  

 

با انجام فیلتر اول و  مورد تحقیق روی جمعیت برتجزیه ژنومی: 

 ناخالصیدرصد و میزان  9های نادر کمتر از فراوانی آللدوم برای 

% و  41%،  31%،  21شده های گمدرصد برای داده 11باتتر از 

، IWGSC RefSeq v1.0ژنوم مرجع پایگاه داده  نسبت به%  91

شده گم ی داده درصد 91شده برای  خوانش SNPبیشترین 

ونی شده های صحی  فراخ SNP. همچنین تعداد کل شدگزارش 

 1322عدد، که تعداد  3342شده برابر با درصد داده گم 91برای 

درصد  45/31معادل  B ،1293درصد روی ژنوم  93/35معادل 

 ییشناسا Dدرصد روی ژنوم  59/22معادل  131و  Aروی ژنوم 

 . (Armion et al. 2020) شد
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 انت نانوایی بذر گندم نصفات کیفی آماری خصوصیات توصیف -3جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 مقادیر توصیف برآورد همبستگی ارزش های اصلاحی ژنومی:

برای سال اول،  ت نانواییمتوس  هر یک از صفات کیفی آماری

گزارش شده است. برای  3دوم و متوس  دو سال در جدول 

-Jarqueها، از دو آزمون نکوئی برازش آزمون توزیع نرمال داده

Bera (1980)  وD’Agostino (1990)  جهت تعیین انطباق میزان

شد. بر  سب  انجامها با توزیع نرمال چولگی و کشیدگی داده

 در همدار تمام صفات از توزیع نرمال مقدار آماره و سط  معنی

د. میزان ارزش کردنمتوس  دو سال تبعیت  هماول و دوم و  سال

 بر اسان ییکیفیت نانوا صفات اصلا ی ژنومی برای هر یک از

 ،LASSO رگرسیونهای آماری  مقدار میانگین هر صفت با روش

و سیس  شده برآوردرگرسیون شبکه اتستیک  ورگرسیون ریج 

میانگین رریب همبستگی ارزش اصلا ی ژنومی مقادیر میانگین 

بار اعتبار سنجی  دهبا روش  مشاهده شده نمود رخبرآورد شده با 

 (.1)جدول  شد بهمحاسمتقابل برای سال اول، دوم و متوس  

در  ژنومی دامنه ت ییرات متوس  میزان رریب همبستگی پیرسون

های آماری مختلف برای سال اول، دوم و صفت پروتئین در روش

 -1141/1(، )1113/1الی  1391/1) متوس  دو سال به ترتیب بین

الی  2113/1(، عدد فالینگ )3152/1الی  1331/1( و )1419/1الی 

(، عدد 2332/1الی  2224/1( و )3191/1الی  4223/1(، )2224/1

، 1351/1( و )-1195/1، -3251/1(، )2533/1الی  1151/1زلنی )

(، -1134/1الی  -3145/1) SDS( و اندازه  جم رسوب 3294/1

( بود. -1311/1الی  -2453/1( و )-2491/1الی  -3113/1)

های آماری برآورد ارزش اصلا ی ژنومی  همچنین بهترین روش

( دوم؛ 1113/1) ENسال اول؛  ( درالف -1پروتئین )شکل صفت

EN (1419/1 و متوس ؛ )LASSO  (3152/1 و )EN (3145/1 ،)

( و 2224/1) EN( در سال اول؛ ب -1شکلعدد فالینگ )

LASSO (2114/1 دوم؛ ،)EN (3191/1 و )LASSO (9233/1 ،)

 ،LASSO (2224/1) ( و2231/1) RR (2332/1 ،)ENمتوس  

 EN( و 2593/1) LASSO ( در سال اول؛ ج -1شکلی )عدد زلن

( و برای صفت 3294/1) EN؛ ( دوم؛ هیچکدام و متوس 2341/1)

 (.د -1شکل) برازش نشدهیچگونه مدلی  SDS جم رسوب 

بینی بر اسان رریب همبستگی پیرسون های پیشمتوس  صحت

صفت و صفات ارزیابی شده متفاوت بود.  –روش  در بین ترکیب

بینی چندین ی که از یک جمعیت مرجع مشابه برای پیشزمان

بینی برای بعضی از صفات های پیشصحت شدهصفت استفاده 

پذیری برای تعدادی از طوری که وراثتهمان صفات کمتر از سایر

و لذا این یافته مورد  تر از تعداد دیگر خواهد شدصفات پایین

ترین صحت به بیش (.Combs and Bernardo 2013انتظار بود )

( سال دوم؛ عدد 2533/1ازای هر صفت در سال اول؛ عدد زلنی )

( 3152/1؛ میزان پروتئین )متوس  دو سال( و در 3191/1فالینگ )

دهد که ممکن است تعدادی از صفات بود. این نتایج نشان می

-نژادی مطلوبهای بهبرای اجرای روش انتخاب ژنومی در برنامه

(. مقایسه سه روش آماری مختلف به ازای Haile 2018تر باشند )

بینی در این هر صفت و سال برای برآورد متوس  صحت پیش

 کمینه سال صفت
اولین 

 چارس
 میانگین میانه

سومین 

 چارس
 بیشینه

انحرا  

 معیار

 D’Agostinoآزمون  Jarque-Beraآزمون 

 دارسط  معنی آماره دارسط  معنی آماره

 عدد زلنی
1 32/11 33/21 33/29 55/24 55/24 34/35 2231/3 13/1 521/1 11/1 513/1 

2 5 31/11 91/22 53/21 52/23 31 3159/9 21/2 321/1 44/2 259/1 

 211/1 31/2 254/1 49/2 1192/4 39/32 31/23 12/23 14/29 24/21 35/12 متوس  دو سال

اندازه  جم رسوب 
SDS 

1 33/25 11/41 49 15/44 91 31/91 3991/3 43/1 332/1 41/1 414/1 

2 31/31 11/41 33/44 53/43 94/43 94 1333/9 51/1 334/1 53/1 319/1 

 434/1 25/1 413/1 21/1 3234/9 34/91 31/45 34/44 43/44 41/41 54/31 متوس  دو سال

 عدد فالینگ
1 144 9/321 353 2/349 9/433 391 1212/119 49/1 151/1 44/1 143/1 

2 241 4/413 431 3/411 4/932 113 1251/54 39/1 122/1 35/1 114/1 

 334/1 11/2 331/1 14/2 3424/11 321 419 424 9/424 4/333 253 متوس  دو سال

 پروتئین
1 53/4 23/11 34/11 91/11 54/11 24/12 1114/1 11/2 345/1 29/2 329/1 

2 23/5 41/11 43/11 13/11 13/11 31/12 3311/1 32/3 134/1 44/3 144/1 

 135/1 39/9 141/1 13/9  3333/1 51/11 11/11 35/11 41/11 34/11 11/5 متوس  دو سال
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مت یر و عدم ثبات هر مدل در به سال  با توجهتحقیق نشان داد که 

و  SNPسال برای هر صفت نشانه وجود اثر متقابل بین اثر نشانگر 

عنوان  (. روش رگرسیون ریج بهHaile 2018( است )M×Eمحی  )

و  Whittakerیک روش جایگزین روش انتخاب مت یر به وسیله 

بینی ژنومی پیشنهاد شد و روشی ( برای پیش2111همکاران )

است که تمام نشانگرها )با اثر کوچک، بزرگ و بدون اثر( را در 

گیرد. در این روش از طریق پارامتر مدل رگرسیون در نظر می

شده  افزوده یون عادیرگرسکه به برآوردگر روش  λجریمه 

اثرات نشانگرها را به طور یکنواخت در جهت عدد صفر منقبض 

کند و فرض بر این است که هر نشانگر سهم مساوی در می

ژنتیکی دارد. همچنین فرض بر این است که تمام  واریانس

و کند  توجیه میبه مقدار مساوی میزان واریانس را  های ژنی مکان

ر ژن فق  نیاز به برآورد کل واریانس برای محاسبه واریانس ه

از طریق تقسیم واریانس کل به  مکان ژنیبوده و واریانس هر 

(. Meuwissen et al. 2001آید )بدست می های ژنی مکانتعداد 

اگر چه این فرض غیر واقعی است اما روش ریج رگرسیون زمانی 

اثر  بینی برای صفاتی که به وسیله تعداد زیادی ژنجای باکه پیش

 .Lorenz et alکند )عمل می به صورت مناسبکم کنترل شده 

2011).Tibshirani et al. (1996)    که صحت  کردگزارش  

ها با زمانیکه تعداد کم تا متوس  از ژن LASSOبینی روش پیش

انتخاب مت یر و  در مقایسه بااثر متوس  وجود داشته باشد، 

ها با تعداد زیادی از ژن رگرسیون ریج برتر بوده و در صورتیکه

. به شود پیشنهاد میاثرات کم وجود داشته باشند رگرسیون ریج 

که یک تفاوت در  سابق گزارش کردندطور کلی تحقیقات 

های ها و روش بین ژنومی برای صفات، جمعیتهای پیشصحت

های مختلف آماری برای هر ارزیابی مدلمشاهده شده و آماری 

نتایج این پژوهش نیز  (.Haile 2018است ) تزمجمعیت و محی  

بیانگر آن است که صفات کیفیت نانوایی بذر گندم در این 

ها و نشانگرهای بزرگ و  جمعیت مورد تحقیق تحت کنترل ژن

های  مرتب  با ژن SNPمتوس  اثر بوده و با شناسایی نشانگرهای 

ی نمود و تعیین امتیاز عدد این صفات و صرفا با انجام سنجش ژن

با استفاده از روش انتخاب ژنومی و برآورد  SNPنشانگرهای 

و  LASSOهای  ارزش اصلا ی ژنومی از طریق رگرسیون

های ابتدایی اقدام کرده و در انتخاب  در نسل ENرگرسیون 

های با بیشترین ارزش اصلا ی ژنومی که دارای کیفیت  ژنوتیپ

های  نامهباتتر نانوایی است گام موثری در شتاب بخشیدن بر

نژادی و کاهش هزینه و زمان معرفی رقم با عملکرد بات و  به

 کیفیت مناسب گام برداشت. 

  یی( صفات کیفیت نانواrGEBV:EBVبینی )یب همبستگی صحت پیشامتوس  رر -1جدول 

 روش آماری سال ردیف
 پروتئین

 )%( 

 عدد فالینگ

 )ثانیه( 
 عدد زلنی

  SDSاندازه  جم رسوب 

 متر( )میلی

1 

1 

*LASSO 1521/1 2114/1 2533/1 1134/1- 
2 RR 1391/1 2113/1 1151/1 3145/1- 
3 EN 1113/1 2224/1 2341/1 1921/1- 
12 

2 

LASSO 1941/1 9233/1 1511/1- 3113/1- 
13 RR 1141/1- 4223/1 1195/1- 3139/1- 
14 EN 1419/1 3191/1 3251/1- 2491/1- 
23 

 متوس 

LASSO 3152/1 2224/1 2392/1 2131/1- 
24 RR 1331/1 2332/1 1351/1 2453/1- 
29 EN 3145/1 2231/1 3294/1 1311/1- 

LASSO - * ،رگرسیون تسو =RR  رگرسیون ریج و =EN رگرسیون شبکه اتستیک = 
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