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حاصل از دو تلاقي بين ژنوتيپ والد با كيفيت مطلوب نانوايي  F2در اين پژوهش چهل ژنوتيپ گندم نان از جمعيت 

، T-66-58-12)و  (T-66-58-9و دو لاين موتانت از رقم طبسي با عملكرد بالا و كيفيت پايين نانوايي ) رقم تجن(
جهت بررسي نشانگرهاي ريزماهواره و توالي تكراري ساده دروني مرتبط با كيفيت نانوايي بالا مورد استفاده قرار 

جهت  Glu-1Dاحي شده مرتبط با جايگاه ژنومي معرفي و بررسي آغازگرهاي طرهدف از اين تحقيق، . گرفتند
و دستيابي به سودمندي نشانگرهاي ريزماهواره هاي كيفيت هاي موتانت گندم نان از نظر ژنارزيابي و شناسايي لاين

تجزيه و  ISSRو شش آغازگر  SSRوالدين با دو جفت آغازگر . و توالي تكراري ساده دروني طراحي شده است
بين دو ژنوتيپ والد در هر تلاقي، چندشكلي بالايي ايجاد ) درصد 25(ين هشت آغازگر، دو آغازگر از ب. تحليل شدند

شكل مورد ، با استفاده از اين آغازگرهاي چند F2هاي مربوط به جمعيتنتايج حاصل از الكتروفورز ژل. دندكر
دو . دشي هر نتاج در هر تلاقي محاسبه تجزيه و تحليل قرار گرفتند و ضرايب تشابه بين افراد و ميانگين ضرايب برا

توانند به اين نشانگرها مي. شكلي و بيشترين قدرت تفكيك را نشان دادندبالاترين درصد چند S13و  S2نشانگر مولكولي 
هاي گندم هاي آتي اصلاح كيفيت نانوايي ارقام و لاينها و مطالعات تنوع ژنتيكي در برنامهمنظور تشخيص ژنوتيپ

 . د استفاده قرار گيرندنان مور
  
 

 هاي كليدي واژه
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   مقدمه
با نوع تركيب و  (.Triticum aestivum L) كيفيت نانوايي گندم نان

واحدهاي اي گلوتن بخصوص با زيرهاي ذخيرهينئكميت پروت
اين . همبستگي دارد ١(HMW-GS)گلوتنين با وزن مولكولي بالا 

 اندسال گذشته شناسايي شده 30ها در طول ينئگروه از پروت

2002)  Payne et al. 1981,1987; Macritchi et al. 1997; 
(Uthayakumaran et al.. تنوع درHMW-GS  گندم  در

كه بر روي بازوي بلند  Glu-1هاي ژني يد توسط مكانيهگزاپلو
 (Glu-1A, Glu-1B,Glu-1D)هاي هميولوگ گروه يك كروموزوم

 .Payne et al. 1981; Shewry et al).شود قرار دارند، كنترل مي

واحد گلوتنين با زير 3-5هاي مختلف گندم نان ژنوتيپ  (1992
-Gluواحد در جايگاه وزن مولكولي بالا دارند كه يك يا هيچ زير

1A يك يا دو زيرواحد در جايگاه ،Glu-1B  و دو زيرواحد در
يني اساسي براي ئنشانگر پروت. شوندكد مي  Glu-1Dجايگاه

-Glu در جايگاه  Dx5+Dy10كيفيت خوب گندم، تركيب آللي 

1Dكه تركيب آللي است، در حاليDx2+Dy12  با كيفيت ضعيف
 Payne et al.1981,1987; Hamer et)نانوايي مرتبط است

al.1992; D, Ovidio et al.1994; Horvat et al.2002)  . تركيب
-SDSگلوتنين در دانه گندم از طريق  HMWواحدهاي زير

PAGE2 3وRP-HPLC 4وHPCE اسايي است قابل شن(Margiotta 

et al. 1993; Sutton et al. 1997) .هاي معمول براي روش
شناسايي و ارزيابي تنوع ژنتيكي در گندم بر اساس الكتروفورز يا 

-شكلي و تفاوتكه چندين دانه به دليل اينئكروماتوگرافي پروت

 ثير محدودي دارداين خيلي بالا نيست، تئهاي قابل ثبت در پروت
.(Pasqualone et al. 1998)   عمده مطالعات در ارتباط بين اجزاي

گلوتنين و كيفيت نان با استفاده از تكنيك الكتروفورز در سيستم 
SDS-PAGE  انجام گرفته است(Payne et al. 1981) . در مجموع

باشد و اجراي اين روش مستلزم صرف وقت و كار زياد مي
يشه با اندازه مولكولي قابليت تحرك زيرواحدها در اين سيستم هم

ها مطابقت ندارد كه منجر به بروز مشكلاتي در شناسايي آن
. دشوهاي اصلاحي ميهاي والدي در برنامهتركيبات آللي لاين

                                                            
1 High molecular weight glutenin subunit 
2 Sodium dodecyl sulfate poly acryl amide gel electrophoresis 
3 Reversed-phase high performance liquid chromatography 
4 High performance capillary electrophoresis 

ها همچنين تجزيه و تحليل باندها به دليل زياد بودن تعداد آن
اي ديگر، همه از زاويه. باشدبسيار مشكل و گاهي با اشتباه توام مي

مانند تغييرات در  DNAغييرات ژنتيكي ايجاد شده در سطح ت
، تغيير هاي مترادفهاي مجاور، تغييرات كدونها و توالياينترون

اي كه تغييري در بار خالص الكتريكي پروتئين در اسيدهاي آمينه
بنابراين . باشدكنند در سطح پروتئين قابل ظهور نميايجاد نمي

ين هستند به اندازه ئستخراج پروتهايي كه مبتني بر اتكنيك
از طرف ديگر فقط يك . نشانگرهاي مولكولي قابل اعتماد نيستند

شوند، ين ترجمه ميئهاي موجودات به صورت پروتدسته از ژن
در مجموع . توانند نماينده كل ژنوم باشندها نميينئبنابراين پروت

ترجيح هايي از اين دست، نشانگرهاي مولكولي به دليل محدوديت
   (Abdmishani and Shahnejat Boushehri  1377). شوندداده مي

شكل ديگري از تجزيه  5(PCR)اي پليمراز تكنيك واكنش زنجيره
كه نشانگرهاي مبتني بر  و تحليل بر اساس توالي ژني گندم است

اين تكنيك درجه بالايي از چندشكلي را در مقايسه با نشانگرهاي 
 ;D, Ovidio et al.1994)دهند ني نشان مييئمورفولوژيكي و پروت

Varghese et al.1996; Lafiandra et al.1997) . كاربرد
هاي گندم حاوي جهت شناسايي ژنوتيپ 6AS-PCRنشانگرهاي 

 .Debustos et alو  Ahmad (2000)تركيبات آللي گلوتنين توسط 

ها قطعات ژني گزارش شده است كه در مطالعات آن (2001)
به طور انتخابي از طريق  HMWه زيرواحدهاي مختلف متعلق ب
 .هاي جفتي تكثير شدندآغازگربا استفاده از  PCRهاي واكنش

هاي نوكلئوتيدي توالي ٧(SSR)نشانگرهاي توالي تكراري ساده 
اي هستند كه به دليل سطوح بالاي چندشكلي، تكرار شونده

در سراسر  موقعيت ژنومي شناخته شده، حضور و تكرارپذيري بالا
ها سيستم نشانگري ايده آلي براي ژنوم و وراثت هم بارزي آن

 .Roder et al)باشنددر سطوح بالا مي DNAانگشت نگاري 

نوع جديدي از  (ISSR)٨توالي تكراري ساده دروني. (1995
است كه در آن ) تغييريافته PCR )SSRنشانگر مولكولي مبتني بر 

جفت باز كه مركب از  16- 18از يك آغازگر منفرد با طول 
به صورت قلاب شده (هاي تكرارشونده و غير تكرارشونده رديف

                                                            
5 Polymerase chain reaction 
6 Allel-specific polymerase chain reaction 
7 Simple sequence repeat 
8 Inter simple sequence Repeat 
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است، براي تكثير قطعات ) نوكلئوتيد 2- 4با  5′يا  3′در انتهاي 
DNA شودالگو استفاده مي(Zietkiewicz et al.1994)  .

 Huang et)در ژرم پلاسم مختلف گندم نان  SSRنشانگرهاي 

al.2002; Hai L et al.2007)   و نشانگرهايISSR   در گندم
به طور موفقيت آميزي به   ) (Pasqualone et al.1998دوروم 

منظور ارزيابي تنوع ژنتيكي و مطالعات فيلوژنتيكي و بررسي ارقام 
  .اندمورد استفاده قرار گرفته

گندم نان در ايران در مقايسه با هدف افزايش عملكرد به منظور 
اي آن اصيت نانوايي كه با ارزش تغذيهخودكفايي، از نظر خ

ارتباط دارد به اندازه كافي مورد توجه قرار نگرفته است و 
ثر در وهاي متحقيقات انجام شده نيز كمتر متوجه شناسايي ژن

 Behnia)افزايش خاصيت نانوايي ارقام گندم مصرفي بوده است 

اكنون تحقيقات زيادي براي شناخت خصوصيات  هم. (1373
ن و اساس مولكولي آن در حال انجام است و همچنين از گلوت

شده در گندم به طور وسيعي جهت تغيير تعدادي از  جهش القا
. زيرواحدهاي پروتئيني مرتبط با كيفيت دانه استفاده شده است

بهترين ارقام گندم نان از نظر ميزان عملكرد، بهترين ارقام از لحاظ 
هاي موتانت اخير ارزيابي لاين هايدر سال. كيفيت نانوايي نيستند

ها به همراه ساير ارقام تجاري اصلاحي برتر و ارقام والد آن
هاي كمي و مورفولوژيكي تحت شرايط استاندارد، از نظر ويژگي

 .Naserian Khiabani et al)محيطي مختلف صورت گرفته است 

تحقيقاتي نيز در زمينه اثرات تنش شوري و خشكي بر . (2007
هاي كيفي و محتواي پروتئيني دانه در اين خي ويژگيروي بر

. (Asadi et al. 2007)هاي موتانت انجام شده است ارقام و لاين
واحدهاي گلوتنين با وزن همچنين آغازگرهاي اختصاصي زير

با Dx2+Dy12 و Dx5+Dy10هاي مولكولي بالا جهت تكثير آلل
عيين كيفيت براي ت (STS)١كاربرد روش نقاط نشانمند از رديف

هاي موتانت مورد استفاده قرار گرفته نانوايي در اين ارقام و لاين
هدف اين تحقيق معرفي آغازگرهاي .  (Zamani 1385)است

و بررسي سودمندي  Glu-1Dطراحي شده مرتبط با جايگاه ژنومي 
ريزماهواره و توالي تكراري ساده دروني جهت ارزيابي و شناسايي 

 .هاي كيفيت استم نان از نظر ژنهاي موتانت گندلاين

                                                            
1 Sequence tagged site 

   هامواد و روش
  مواد گياهي 

- سه ژنوتيپ گندم نان كه از لحاظ كيفيت نانوايي اختلاف معني

هاي رقم تجن با كيفيت نام ، به(Zamani 1385)داري داشتند 
 10با امتياز Dx5+Dy10 واحدهاي مطلوب نانوايي و داراي زير

(Payne et al.1983)  ي موتانت هاو لاينT-66-58-9  وT-66-

از رقم طبسي با كيفيت پايين نانوايي و عملكرد بالا و  58-12
به  (Payne et al. 1983) 6امتياز  Dx2+Dy12واحدهاي داراي زير

عنوان والدين دو تلاقي متفاوت در نظر گرفته شدند به طوري كه 
همچنين دو جمعيت . رقم تجن در هر دو تلاقي مشترك بود

حاصل از هر تلاقي،  F2هاي فرد از ژنوتيپ 20ه با تعداد جداگان
هاي موتانت مورد استفاده، لاين. جهت بررسي به كار برده شدند

 پزشكي و صنعتيمتعلق به پژوهشكده تحقيقات كشاورزي، 
توسط  1365- 68سازمان انرژي اتمي ايران بود كه طي سال هاي 

  . مجد معرفي شدند
   DNAاستخراج 
تغيير  CTABاز بافت برگ با استفاده از روش  DNAاستخراج 

از  DNAكيفيت . انجام شد (Doyle and Doyle 1990)يافته 
طريق الكتروفورز روي ژل آگارز يك درصد تخمين زده شد و 

 2021مدل  CECILغلظت آن توسط دستگاه اسپكتروفتومتر 
نانوگرم در  100استخراج شده تا غلظت  DNAمحاسبه و 
رقيق شده جهت تكثير از  DNAاز . دشرقيق  TEبافر ميكروليتر با 

  . استفاده شد PCRطريق 
  DNAتكثير 

 Hallajian et)شده طراحي ISSRدر اين مطالعه از شش آغازگر 

al. 2009)  و دو آغازگرSSR (Roder et al. 1998)  د شاستفاده
 ،x5شامل( xواحدهاي نوع  اي زيرهاي اسيدآمينهتوالي). 1جدول(

x2.2 ،x2.2* و x2.1  هاي اكسشن شمارهباAY517724 ،
X12928 ،AJ893508  وAY159367 (واحدهاي نوع  و زيرy 

 و AY486484هاي اكسشن با شماره  y12و y10شامل (
X12929 ( 1مرتبط با جايگاه ژنوميD  از سايتNCBI  جستجو

زير هاي تكراري ها در موتيفها و تفاوتبراساس شباهت. شد
 ذكر Dx2مرتبط با زيرواحد عنوان كلي تحت Xواحدهاي نوع 

 به   GeneDoc  افزارنرم  از  استفاده  با  همچنين  ).1جدول(  شد
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 اسامي آغازگرهاي مورد استفاده، توالي، دماي اتصال، تعداد آلل و اندازه قطعات تكثير شده -1جدول

  آغازگر  ) 5' 3'( توالي )Cº(اتصالدماي آلل  )bp( قطعاتاندازه
914-460  Dx5, Dx2, Dy10 56 CCA GGA CAA GGG CAA CAA GGR TAC  S1  
1748-762  Dx5, Dx2 48 CCA GGA CAA GGG CAA CAR* CCA GGA  S2  
1884-643  Dx5, Dx2 48 GGK* CAG CAG CCA GGA CAA GGG  S3 

990-508  Dx5, Dx2 58 CAA GGG CAA CAA GGK CAG CAG  S7  
1492-571  Dy10, Dy12 52 TAC CCA ACT TCT CTA CAR CAG  S13 

1990-470  Dx5, Dx2, Dy10, Dy12 48 TAT CCA ACT TCT CCR CAG CAG  S14  

675-107  Xgwm-135-1A 56 (L) : TGT CAA CAT CGT TTT GAA AAG G  
S9 S10 

  (R) : ACA CTG TCA ACC TGG CAA AAG TG 

1700-150  Xgwm-458-1D 56 (L) : AAT GGC AAT TTG AAG ACA TAG C  
S11S12  

  (R) : TTC GCA ATG ACC TTG ATT AAG TGG 

  .باشدمي Tو  Gنوكلئوتيد K و G يا Aتوكلئوتيد  Rحرف هاي فوق در توالي  *
 

. با يكديگر مقايسه شدندو بررسي  هااين تواليصورت جداگانه 
چندين آغازگر  مشابه شناسايي و هاي نوكلئوتيدي نواحيتوالي
ISSR هاي تكراري ها در موتيفتفاوتها و بر اساس شباهت

گرها، شش از اين آغاز. دشطراحي  yو نوع  xزيرواحدهاي نوع 
هاي تكراري زيرشكلي در موتيف آغازگر براي بررسي چند

. (Hallajian et al. 2009)واحدهاي گلوتنيني انتخاب شدند 
هاي تكثير در واكنش RAPDنيز همانند روش  ISSRآغازگرهاي 

هاي واكنش. گيرندبه صورت تك آغازگر مورد استفاده قرار مي
ميكروليتر بافر  5/2شامل ميكروليتر  25تكثير در حجم نهايي 

 دو، )مولارميلي 10( dNTPsميكروليتر  5/0، )X10( واكنش
ژنومي  DNAميكروليتر  5/2، )ميلي مولار MgCl2 )50ميكروليتر 

 5U)پليمرازDNA ميكروليتر  5/0، )نانوگرم در ميكروليتر 100(

recombinant Taq)   ،ميكرو  5(ميكروليتر از هر آغازگر  دو
 13و  SSR 15و  ISSRه ترتيب در آغازگرهاي و ب) مولار

در دستگاه  PCRواكنش  .ميكروليتر آب دو بار تقطير انجام شد
. انجام شد RS 232مدل  T Gradiant Biometraترموسايكلر

، S9 S10و  S1 ،S7 ،S13 ،S14 (ISSR)واكنش مربوط به آغازگرهاي 
S11 S12 (SSR)  ؛ يكله مرح: هاي دمايي زير انجام شدبا چرخه

؛ طي دومرحله . دقيقه 5گراد به مدت درجه سانتي 96در دماي 
گراد درجه سانتي 96چرخه، جهت واسرشت سازي در دماي  29

به ) 1جدول(دقيقه، اتصال آغازگر در دماي بهينه  يكبه مدت 
گراد به درجه سانتي 72دقيقه، بسط آغازگر در دماي  يكمدت 

-درجه سانتي 72دماي  در  دقيقه، بسط نهايي آغازگر  دومدت 

اختصاصي، كاهش تكثيرهاي غيربه منظور . دقيقه 5گراد به مدت 
اي پليمراز از برنامه واكنش زنجيره S3و  S2در مورد آغازگرهاي 

. استفاده شد (Touchdown PCR)اي دما به روش كاهش مرحله
در اين روش، واكنش ابتدا با دماهاي بالاتر از دماي نقطه ذوب 

هاي ابتدايي واكنش، دماي شود و در طي چرخهزگر آغاز ميآغا
- مي تر از نقطه ذوب آغازگرها كاهش دادهتدريج تا پاييناتصال به

قبل از هر اتصال غير اتصال اختصاصي آغازگر به هدف، . شود
اين عمل تا حدودي از ايجاد باندهاي . گيرداختصاصي صورت مي

باعث بروز  PCR  عاديهاي شبه ريزماهواره كه در چرخه
 ICARDA)  (2002كاهدشوند، ميبندي ميمشكلاتي در امتياز

Annual Report. هاي دمايي زير انجام شدواكنش فوق با چرخه :
. دقيقه 7گراد به مدت درجه سانتي 96؛ در دماي يكمرحله 
گراد به درجه سانتي 96چرخه ابتدايي، در دماي  7؛ طي دومرحله 
درجه كاهش  دوگراد با درجه سانتي 62در دماي  ثانيه، 45مدت 

چرخه انتهايي،  25دقيقه و سپس طي  يكدر هر چرخه به مدت 
 48ثانيه، در دماي  45گراد به مدت درجه سانتي 96در دماي 

- درجه سانتي 72دقيقه، در دماي  يكگراد به مدت درجه سانتي

در دماي ؛ بسط نهايي آغازگر سهمرحله . دقيقه يكگراد به مدت 
بر  PCRمحصولات تكثير  .دقيقه 5گراد به مدت درجه سانتي 72

 4/0ضخامت  واسرشت ساز با آميدآكريلپلي درصد  6  ژل  روي
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 تعداد قطعات تكثيري چندشكل و در صد چندشكلي و قدرت تفكيك در جمعيت مورد مطالعه -2جدول 

قدرت تفكيك درصد چندشكلي  آغازگر
  F2 والد 

S1   29 42 88/0 

S2   67 67 98/0 

S3  25 50 92/0 

S7   20 30 90/0 

S13  100 78 99/0 

S14   25 1/7 90/0 

S9 S10  40 46 89/0 

S11S12   25 67 91/0 

  متوسط  

   1/37 2/45 - 

 
بارگذاري  مولار 7حاوي اوره  متر وسانتي 42×33متر و ابعاد ميلي

درجه  50دماي  درساعت  يكت مد بهوات  65شد و ژل با توان 
- رنگ. دشالكتروفورز  S2مدل  Biometraدستگاه در  گرادسانتي

 Bassam et)آميزي ژل با استفاده از نيترات نقره بر اساس روش 

al. 1983) اندازه قطعات حاصل از تكثير . با اندكي تغيير انجام شد
  .تخمين زده شد) bp DNA 100 )Fermentase با نشانگر اندازه 

  هاتجزيه و تحليل داده
حاصل از  F2آميد دو جمعيت هاي آكريلهاي حاصل از ژليافته

و والدين آنها  T-66-58-12و تجن با  T-66-58-9تلاقي تجن با 
به صورت صفر و يك در تشكيل ماتريس تشابه مورد استفاده قرار 

 v2.02افزار ها با استفاده از نرميافتهتجزيه و تحليل. گرفت
NTSYSpc )21 (ضرايب تشابه بين افراد بر . صورت پذيرفت

 :دشمحاسبه ) 1(طبق معادله ) 17(اساس ضريب دايس 

)                           1معادله (  

تعداد  )aتشابه بين دو نتاج مورد مقايسه،  )Sijدر اين رابطه، 
ارد ولي وجود د iتعداد باندهايي كه در نتاج  )bباندهاي مشترك، 

وجود ندارد  iتعداد باندهايي كه در نتاج  )cوجود ندارد و  jدر 
  .وجود دارد jولي در 

نمودار درختي با استفاده از ضرايب تشابه حاصل، بر اساس 
د و بر اين اساس نتاج حاصل از شتشكيل  UPGMA١الگوريتم 

                                                            
1 Unweighted pair-group methods using artimetric average 

. بندي شدندهاي جداگانه دستهدو تلاقي مختلف در زيرگروه
محاسبه ) 2(هر آغازگر طبق معادله  ٢(PI)تمال همساني مقادير اح

  :شد
)        2معادله (

                                                                                
. ام است jفراواني آلل =  pjام و iفراواني آلل = piدر اين رابطه، 

 گر كه احتمال شناسايي ارقامهر آغاز ٣(PD)سپس قدرت تفكيك 
محاسبه شد  PI -1دهد از رابطه توسط يك آغازگر را نشان مي
(Caetano-Anolles et al. 1997) . 

  

به منظور ارزيابي سودمندي نشانگرهاي مورد استفاده جهت 
مورد مطالعه، شش   F2هاي شناسايي تنوع در ارقام والد و جمعيت

طول . مورد بررسي قرار گرفتSSR آغازگر  و دوISSR آغازگر 
هاي مرتبط با جفت باز و نماينده همه آلل 21- 25آغازگرها 

با استفاده ). 1جدول(بودند   Glu-1Dكيفيت نانوايي در مكان ژني 
از هشت آغازگر مورد استفاده در اين تحقيق در ارقام والد، در كل 

قطعه  88/2ن با ميانگي) درصد 1/37(قطعه تكثيري چندشكل  29
تعداد ). 2جدول(شكل در هر آغازگر ثبت شد تكثيري چند

قطعه  12ژني مورد مطالعه، بين پنج تا  قطعات تكثيري در مكان
                                                            
2 Probability identity 
3 Power of discrimination 

    نتايج و بحث
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قطعه  75/7متفاوت بود و ميانگين تعداد قطعات در هر آغازگر 
- قطعه تكثيري چند 38نيز در كل   F2در جمعيت . دشمحاسبه 

تعداد . قطعه تعيين شد 75/4با ميانگين ) درصد 2/45(شكل 
قطعه  14قطعات تكثيري در مكان ژني مورد مطالعه، بين شش تا 

قطعه  5/10متفاوت بود و ميانگين تعداد قطعات در هر آغازگر 
هاي مختلف فراواني قطعات تكثير شده در جايگاه. دشمحاسبه 

با استفاده از  Mohammadi et al. (2009). بود 95/0تا  13/0بين 
لاين و رقم مورد استفاده در   70آغازگر ريزماهواره بر روي  73

هاي اصلاح و معرفي ارقام گندم نان در ايران و مركز  برنامه
آلل در هر مكان ژني و  53/8آلل با ميانگين  592سيميت در كل 

گزارش دادند كه نتايج  38/0با ميانگين  89/0تا  13/0فراواني آلل 
ر از نظر ميانگين تعداد آلل و فراواني ايشان با نتايج بررسي حاض

با استفاده  Prasad et al. (2000). آلل تا حد زيادي مطابقت داشت
ژنوتيپ گندم  55آلل را از بين  55آغازگر ريزماهواره،  20از 

را در هر مكان ژني ) 75/2(شناسايي كردند و تعداد آلل كمتري 
آلل چندشكل  Struss and Plieske (1998)  130. دندكرگزارش 

آلل در هر  6/8آغازگر ريزماهواره با ميانگين  15را با استفاده از 
-Bolouri.ژنوتيپ جو گزارش كردند 162مكان ژني از بين 

Moghadam et al. (2011)   نشانگر ريزماهواره  10با استفاده از
 آلل با ميانگين 65رقم جو زراعي در كل  7هاي بر روي جمعيت

دند كه با كرگزارش  28/9با ميانگين  13تا  7تعداد آلل  و 2/9
اختلاف در نتايج . نتايج حاصل از اين بررسي تطابق داشت

تواند به دليل اختلاف در گزارش شده در مطالعات مختلف مي
ها، تعداد هاي مورد مطالعه و زمينه ژنتيكي آنتعداد ژنوتيپ

- چندكار رفته در تعيين نشانگرهاي مورد استفاده و تكنيك به 

بيشترين درصد .  (Mohammadi et al. 2009)شكلي باشد
  F2چندشكلي و بالاترين قدرت تفكيك در ارقام والد و جمعيت 

  ).2جدول(بود  S2 و  S13مربوط به آغازگر 
و  SSRفراواني ضرايب تشابه دو به دو با اسـتفاده از نشـانگرهاي   

ISSR هاي در والدين و جمعيتF2    2و1مورد بررسـي در شـكل 
بـا   95/0تـا   58/0دامنه ضرايب تشـابه بـين   . نشان داده شده است

ترين دامنه ضرايب تشابه در نتاج حاصل فراوان. بود 75/0ميانگين 
 و در نتاج ) درصد 11/43( 79/0تا  7/0بين  Tajan×T-66-58-9از 

  

 ) درصد 56/55(  89/0تا  8/0بين  Tajan×T-66-58-12حاصل از 

ه در بررسي حاضر به اين دليل اسـت كـه   ضرايب بالاي تشاب. بود
پلاســم بســيار  هــاي مــورد مطالعــه، اعضــاي خزانــه ژرمژنوتيــپ

بـرداري تصـادفي ارقـام از    محدودتري در مقايسه با حالت نمونـه 
همچنـين اختلافـات ژنتيكـي    . باشـند نواحي جغرافيايي متنوع مـي 

حي پايين در اين مطالعه ممكن است به اين دليل باشد كه تنها نـوا 
كـه  انـد، در حـالي  ژنومي مرتبط با كيفيت نانوايي مشاركت داشـته 

آغازگرهاي مورد استفاده، بين دو والد متفـاوت از لحـاظ كيفيـت    
  .دندكرنانوايي چندشكلي قابل قبولي ايجاد 

الگوي باندي  S13 و  S2از بين آغازگرهاي مورد استفاده دو آغازگر 
و ) 5شكل (قي نشان دادند بسيار متفاوتي را در والدين هر دو تلا

شكلي را در والدين همچنين بالاترين قدرت تفكيك و درصد چند
بين هر  DNAچندشكلي ). 2جدول(دند كرو نتاج حاصل ايجاد 

دو ژنوتيپ والديني كه از طريق تكثير نشانگرهاي ريزماهواره 
شود، ابزار مفيدي جهت تخمين تنوع ژنتيكي و حاصل مي

  (Long et al. 2001) . باشديچندشكلي نتاج حاصل م
-T-66-58و  T-66-58-9هاي ضرايب تشابه بين والد تجن با لاين

نشان داده  3تنها با استفاده از آغازگرهاي چندشكل در جدول 12
-هاي حاصل از اين دو آغازگر با چندبا استفاده از داده. شده است

اس ، ضرايب تشابه دايس بر اس)2جدول(شكلي بالا بين والدين 
ها در تشكيل نمودار درختي با روش ارتباط بين ژنوتيپ

UPGMA  4و  3شكل (به كار برده شد .(  
ميانگين ) 1جمعيت ( T-66-58-9×Tajanتلاقي   F2در جمعيت 

 48/0و  6/0به ترتيب  Tajanو  T-66-58-9ضريب تشابه نتاج به 
) دو جمعيت( T-66-58-12×Tajanتلاقي   F2و در جمعيت 

به ترتيب  Tajanو  T-66-58-12ريب تشابه نتاج به ميانگين ض
هاي مورد مطالعه اي جمعيتبود كه تجزيه خوشه 52/0و  54/0

نيز نتايج مشابهي را نشان داد و مشاهده شد كه تشابه ژنتيكي نتاج 
حاصل از هر دو تلاقي به والد موتانت مربوطه بيشتر از شباهت 

  . باشدها به والد تجن ميآن
اي نشان داد كه آغازگرهاي مورد استفاده در زيه خوشهنتايج تج
 53/0 و 47/0  تشابه ضريب   در  ترتيب  به  دو و   يكجمعيت 
  بر اين اساس دند و كرتقسيم  معيت را به دو گروه هر ج  اعضاي
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آغازگر 8با استفاده از   T-66-58-9×Tajan  توزيع فراواني - 1شكل   

 

 
آغازگر 8با استفاده از   T-66-58-12×Tajan   توزيع فراواني ضرايب -2شكل 

 
 قرار گرفت  در هر گروه يكي از والدين با تعدادي از نتاج مربوطه

همچنين نتايج نشان داد كه تركيب اين آغازگرها به ). 4و3شكل (
را به ترتيب در  دوو  يكهاي جمعيت توانند ژنوتيپراحتي مي

با توجه به مقايسه . تفكيك كنند 44/0و  31/0ضرايب تشابه 
الگوي باندي حاصل از هشت آغازگر به كار رفته در اين مطالعه 

شكلي و بر روي والدين هر تلاقي و با توجه به نتايج درصد چند
  F2هاي قدرت تفكيك اين آغازگرها و بررسي تفكيك جمعيت

والدين، مشخص شد  در  بالا   ندشكليچ با  توسط آغازگرهاي 
  تشخيص   منظور به  توانند خوبي مي به  S13  و S2  كه دو آغازگر

  

  هاي اصلاح كيفيت تنوع ژنتيكي در برنامه  مطالعات و   هاژنوتيپ
. هاي گندم نان مورد استفاده قرار گيرندنانوايي ارقام و لاين

چندين  در ISSRبا استفاده از نشانگرهاي  DNAچندشكلي بالاي 
 ;Kantety et al.1995)گياه زراعي ديگر نيز گزارش شده است

Blair et al. 1999; Hou et al. 2005; Sofalian et al. 2008)   با
هاي اصلاحي گندم نان، با استفاده هاي متنوع در برنامهوجود لاين
هاي هدفمند و برنامه ريزي شده تغييراتي در تركيبات از تلاقي

  شود كه بهترين شانس براي ظهور تفكيك متجاوز مي ايجاد   آللي
  بالا و عملكرد با  ها لاين  استخراج  منظور به   تواندمي  و است 
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  بر اساس تنوع آللي در آغازگرهاي چندشكلT-66-58-9×Tajan  تلاقي F2 نمودار درختي والدين و نتاج -3شكل 

  
   بر اساس تنوع آللي در آغازگرهاي چندشكل T-66-58-12×Tajan تلاقي F2 نمودار درختي والدين و نتاج -4شكل 
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  شكلضرايب تشابه بين والدين با استفاده از تنوع آللي درآغازگرهاي چند -3جدول 

T-66-58-12 -66-58-9T Tajan   
  1 Tajan  
 1 43/0 -66-58-9T  
1 4/0 28/0 T-66-58-12  

  

  
  )B( T-66-58-12×Tajanحاصل از تلاقي   F2 جمعيتنتاج  13و ) A( هاي موتانتارقام و لايندر S13 آغازگر الگوي باندي -5شكل

  
بر اين اساس . مورد انتخاب قرار گيرند تركيبي از صفات مطلوب، 

ژنتيكي  مواد   بررسي در  شده  معرفي   آغازگرهاي  از  استفاده  با
ها نناشناخته از نظر تركيبات آللي، ميزان تنوع و تشابه و اختلاف آ

شود و از بين مواد مشابه با ارقام و با مواد شناخته شده محاسبه مي
هاي مطلوب، مطالعات اختصاصي از لحاظ تركيبات آللي لاين

 هاياين موضوع از لحاظ وجود تعداد زياد لاين. گيردصورت مي
   هاي بسيار زياد بينو امكان ايجاد تلاقي موتانت و ارقام استاندارد 

  

  هاي با كميت مطلوب و ارقام و لاين كيفيت   با  هاينلاي  ارقام و
مطلوب و سرانجام دسترسي به ارقامي كه از هر دو جنبه مطلوب 

در كاهش حجم كاري و افزايش باشند ارزشمند است، همچنين 
هاي آتي اصلاح كيفيت گندم نان اهميت سرعت برنامه

ه نشان دادند ك  Bolouri-moghadam et al. (2011).دارد
نيز از توانايي بالايي در آشكار كردن بيشترين  SSRنشانگرهاي 

  هستند و به خوبي برخوردار   منفرد  يك مكان ژني در  اطلاعات 
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  سطح مولكولي،  در  ژنتيكي   تجزيه و تحليل  هدف  با  توانندمي
بندي ارقام جو مورد استفاده قرار تعيين تشابه ژنتيكي و گروه

هاي نژادهاي نيز در بررسي اكسشن  Fatehi et al. (2011). گيرند
توانند مي ISSRدند كه نشانگرهاي كرگندم ايراني گزارش 

اي در شاخص خوبي جهت تعيين ارتباطات ژنتيكي بين گونه
هاي مختلف گندم باشند و تجزيه و تحليل بر اساس اين واريته

نشانگر مولكولي اطلاعات معتبر و مهمي را براي مطالعه تنوع و 
. كندهاي گندم در بهبود ژنتيكي آن فراهم ميتلاف بين اكسشناخ

در شناسايي ارقام و تشخيص  ISSRرسد كه نشانگر به نظر مي
هاي حاصل از تلاقي ارقام مختلف پيش از بروز صفات در هيبريد

گياه بالغ نيز از قابليت بالايي برخوردار است و بنابراين باعث 
 Pasqualon et)د شواصلاحي مي هايجويي زمان در برنامهصرفه

al. 1998) .كه نشانگرهاي با توجه به اينSSR  وISSR  مورد
توان تعلق دارند مي Glu-1Dاستفاده در اين بررسي به مكان ژني 

هاي ييد در اين بررسي، لاينابا استفاده از آغازگرهاي مورد ت
اندارد را ها و ساير ارقام تجاري استموتانت برتر و ارقام والد لاين

ها مورد ارزيابي قرار داد و اقدام به انتخاب بهترين ارقام و لاين
هاي آتي اصلاح كيفيت نانوايي گندم نان، با تلاقي د و در برنامهكر

والدين انتخابي كه از نظر ژنتيكي به حد كافي متفاوت باشند، 
يابي هاي ژنتيك و مكانهاي مختلفي را براي تهيه نقشهجمعيت
از جنبه عملي  F2هاي رسد كه جمعيتبه نظر مي. جاد كردژني اي

-هاي حاصل از تلاقي برگشتي، لاينجمعيت(ها از ساير جمعيت

تر كاربردي) يدهاي مضاعفيهاي اينبرد خويش آميخته، هاپلو
دهند و باشند، زيرا بيشترين ميزان تنوع و تفرق صفات را نشان مي

وقتي براي تجزيه . در مدت نسبتا كمتري قابل تهيه هستند
بارز استفاده هاي تفرق يافته از نشانگرهاي غالب و همجمعيت

شود كه نسبت تفرق براي هر مكان ژني شود و مشاهده ميمي
هاي توان نقشهاز مقدار مورد انتظار انحراف ندارد، مي) نشانگر(

دهي اجزاي جمعيت با نمره. دكرپيوستگي نشانگرها را طراحي 
ت مورد نظر و سپس تعيين ژنوتيپ مولكولي هر تفرق براي صف

يك از اجزاي جمعيت در حال تفرق با استفاده از نشانگرهاي 
توان ارتباط هر يك از مي) هاي ژنتيكيتهيه نقشه(مولكولي 

 .Naghavi et al) د كرنشانگرها را با صفت مورد نظر تعيين 

شكلي دو از اين رو، شناسايي نشانگرهايي كه بيشترين چن (1384

ها و توانايي تشخيص و قدرت تفكيك را در بين والدين تلاقي
-هاي اصلاح كيفي گندم نان ميدارا باشند از مراحل مهم برنامه

  .باشد
دستيابي به نشانگرهاي چندشكل يك انتخاب مناسب به منظور 

ميزان بالاي . استفاده در اهداف مختلف اصلاحي گياهان است
هاي گندم وجود دارد، توسط يپتنوع ژنتيكي كه بين ژنوت

تواند به صورت د و ميشونشانگرهاي چندشكل موجود تعيين مي
يابي ژنوم والدين و ها و نقشهكارآمد در برچسب دار كردن ژن

دن صفات مطلوب از جمله كرها براي وارد نتايج حاصل از تلاقي
هاي مطلوب مورد استفاده قرار عملكرد و كيفيت بالا به ژنوتيپ

  .يرندگ
  سپاسگزاري

بدينوسيله از گروه پژوهشي كشاورزي پژوهشكده تحقيقات 
هاي كشاورزي، پزشكي و صنعتي سازمان انرژي اتمي كه هزينه

دند، كراجرايي اين پژوهش را تأمين و در اجراي پروژه ياري 
  .دشوصميمانه تشكر و قدرداني مي
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