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وتنين و گليادين در های گل های كدكننده پروتئين برای مطالعه تنوع ژنتيکی و آللی در ژن

، aestivum  Triticumتوده گندم تريتيکوم متعلق به چهار گونه 39های بومی گندم، از  گونه

Triticum boeoticum ،Triticum durum وurartu  Triticum های مختلف  آوری شده از استان جمع

، چهار جفت (LMW-GS) جفت آغازگر گلوتنين با وزن مولکولی پايين 00. دشايران استفاده 

، 0021ترتيب  و چهار جفت آغازگر گليادين به (HMW-GS) آغازگر گلوتنين با وزن مولکولی بالا

كه متعلق به گلوتنين  Glu-3Aبيشترين تنوع ژنتيکی در بلوک ژنی . قطعه تکثيركردند 082و  849

با طول  آلل 04جفت آغازگر اختصاصی در مجموع  00با وزن مولکولی پايين است مشاهده شد و 

های  عنوان آلل آلل به 20گزارش شده بودند و  آلل قبلاً 00باز تکثير دادند كه  جفت 0811تا  091

كه متعلق به گلوتنين با وزن مولکولی  Glu-A1در بلوک ژنی . احتمالا جديد تکثير و شناسايی شدند

در بلوک ژنی . دتکثير شدن  Xrj5 و Glu-A1بالاست، بيشترين چند شکلی آللی توسط آغازگرهای 

Gli-A2  توسط دو آغازگر اختصاصیGli-AS6 وGli-AS5 بيشترين و كمترين . تنها يک آلل تکثير شد

متوسط شاخص تنوع ژنتيکی . بود T. urartuو  T. aestivumثر متعلق به دو گونه ؤهای م تعداد آلل

. بود T. urartuو  T. aestivumو بيشترين و كمترين مقدار آن مربوط به گونه  03/1نی برابر با 

در گروه اصلی اول . توده در دو گروه اصلی قرار گرفتند 39بندی انجام شده  براساس گروه

قرار گرفتند كه نشان دهنده  T. durumو  T. aestivumهای مربوط به دو گونه تکامل يافته  توده

 .T دو گونه وحشی های در گروه اصلی دوم توده. باشدبيشترين شباهت ژنتيکی بين دو گونه می

boeticum  وT. urartu تنوع آللی زيادی برای زيرواحدهای گلوتنين با  در مجموع. قرار گرفتند

ها را  های تريتيکوم مورد مطالعه مشاهده شد كه قابليت اين گونه گونه وزن مولکولی پايين در

كيفيت نانوايی در گندم نژادی با هدف بهبود  های به عنوان يک منبع ارزشمند ژنی برای برنامه به

 .كند نمايان می
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گندم از نظر تغذیه مردم جهان و همچنین اقتصاد داراي ارزش 

بیشتري بوده و رتبه بالاتري را به خود اختصاص داده است، و 

همین دلیل هر ساله نسبت به افزایش تولید و کیفیت آن تلاش  به

بیشترین اهمیت گندم نان به خواص فیزیکی . شود زیادي انجام می

خمیر گندم خواص  .گردد لوتن موجود در دانه برمیو شیمیایی گ

شود از آن  فردي دارد که این خواص باعث می کشسانی منحصر به

اي از مواد غذایی مانند؛ نان، رشته فرنگی، کیک در طیف گسترده

این خواص توسط پرولامین، که گروهی از . و پاستا استفاده شود

پرولامین . شود ن میاي دانه گندم است تعیی هاي ذخیره پروتئین

براساس حلالیت در آب و الکل به دو بخش گلیادین و گلوتنین 

ها  گلیادین. (Shewry and Halford 2002)شود  تقسیم می

شوند و در  هاي منومر هستند که باعث کشسانی خمیر می پروتئین

الکتروفورز ژل پلی آکریل آمید به چهار دسته آلفا، بتا، گاما و امگا 

هاي گلیادین روي بازوهاي رمزهاي ژنی پروتئین. شوند تقسیم می

گروه شش  و( GLI-1جایگاه)هاي گروه یک  کوتاه کروموزم

ترین گروه بوده ها فراوانقرار دارند و آلفاگلیادین( GLI-2جایگاه )

 شوند درصد پروتئین دانه گندم را شامل می 37تا  11که 

(Bushuk and Zillman 1978.) هاي پلیمري گلوتنین پروتئین

هستند که توسط پیوندهاي دي سولفیدي بین و درون مولکولی 

یر گندم اند و نقش بیشتري در مقاوم بودن خمهم متصل شده به

ها به دو زیر مجموعه  بسته به وزن مولکولی، گلوتنین. دارند

و گلوتنین با وزن  (HMW-GS) گلوتنین با وزن مولکولی بالا

 Dovidio and)شوند تقسیم می (LMW-GS) مولکولی پایین

Masci 2004). هاي مکانGlu-1 کننده ، کدHMW-GS  که در ،

 ,1A)گندم هگزاپلوئید  یکهاي گروه بازوهاي بلند کروموزوم

1B, and 1D )در ارقام گندم . هاي متعددي دارند اند، آللواقع شده

. کنند بیان می HMW-GS پنجتا  سهها  هگزاپلوئید، تقریباً همه آن

ما براي خواص جزئی در گلوتن دارند، ا سهم HMW-GS اگرچه

در ساختارهاي  HMW-GSهمچنین  .خمیر بسیار مهم هستند

ثانویه گلوتن نقش دارند، که به نوبه خود بر کیفیت نان خمیر تأثیر 

هاي با وزن مولکولی پایین گلوتنین (.Li et al. 2021)گذارند می

هاي با وزن مولکولی بالا تنوع آللی بسیار  در مقایسه با گلوتنین

ژل  ها در ها با گلیادین دلیل همپوشانی آن رند اما بهبیشتري دا

SDS-PAGE هاي بیشتر را با مشکل روبرو  امکان شناسایی آلل

اکثر زیرواحدهاي گلوتنین با  (.Wang et al. 2005) کرده است

هاي موجود روي  توسط ژن (LMW-GS) وزن مولکولی پایین

 .Payne et al) شوند کد می یکبازوي کوتاه کروموزوم شماره 

1984; Payne et al. 1985.)  همچنین بعضی از زیرواحدهاي

هایی که بر  توسط ژن( Bنوع )گلوتنین با وزن مولکولی پایین 

 .Masci et al) شوند هستند، کد می ششروي کروموزوم شماره 

2002 .)LMW-GS ها نه تنها در ارقام گندم بلکه در خویشاوندان

 Dovidio) شوندز یافت میوحشی و غلات نزدیک به گندم نی

and Masci 2004.) LMW هاي رایج توسط خانواده ژنیGlu-3 

 Harberd et) 11تا  17 هاي ژن از تعداد رونوشت و شوند کد می

al. 1985 ) 07تا  31و (Cassidy et al. 1998; Sabelli and 

Shewry 1991 )د تخمین زده شده استیدر گندم هگزاپلوئ .

 07 ها شامل بیش ازLMWکننده  ژنی کد اطلاعات ساختارهاي

DNA11 ي کلون شده در بانک اطلاعاتی است که از حدود 

 T.durumو  T.aestivumمربوط به  ژنوتیپ مختلف و عمدتاً

ي هاLMW-GS(. Dovidio and Masci 2004) تشکیل شده است

روي کروموزوم  هاي حاضر ویژه زیرواحدهایی که توسط مکان

1Bباشند کیفیت نانوایی بسیار حائز اهمیت می حضور دارند، براي 

(Josephides et al. 1987) .هاي مهم براي تعیین  یکی از آلل

 .Pena et al) است LMW-2خصوصیت کیفیت نانوایی، آلل 

1994.)  LMW-2پپتیدهاست که توسط  شامل گروهی از پلی

صورت  هاي ژنی به این مکان. شود کد میGlu-B3 هاي ژنی  مکان

هاي کدکننده  که حاوي ژن Gli-B1مکان ژنی  ای بژنتیک

استفاده از  .پیوستگی دارندهاي نوع گاما و امگا است،  دینایلگ

باشد و ، روشی دقیق و ساده میDNAآغازگرهاي اختصاصی 

. سازدها را در هر مرحله از رشد گندم میسر میشناسایی آلل

ا وزن مولکولی هاي گلوتنین ب که نواحی رمز کننده ژن دلیل این به

کم فاقد اینترون بوده و نواحی رمزکننده انتهاي آمینی و 

کربوکسیلی داراي حفاظت شدگی بیشتري در مقایسه با 

بنابراین، طراحی آغازگرهاي اختصاصی . هاي میانی هستند قسمت

ها را از طریق  شده امکان ارزیابی آن آلل براساس توالی حفاظت

 (.Si et al. 2012) کند م میاي پلیمراز فراه واکنش زنجیره
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 Ahmadi and Pour-Aboughadareh(2015)در بررسی که توسط 

با  T.boetoicumو T.urartuهاي اینکورن  توده از گندم 07روي 

-Gliو  Glu-A3.1 ،Glu-A3.2استفاده از آغازگرهاي اختصاصی 

2A-S  براي ژنGlu-A3  وGli  آلل شناسایی کردند  11د، شانجام

باز متغیر  جفت 1777باز تا  جفت 377ها از حدود  که اندازه آلل

و  Glu-A3هاي شناسایی شده نه آلل جدید براي در بین آلل. بود

معرفی کردند و نتیجه  Gli-A2دو آلل جدید نیز براي جایگاه 

هاي گندم  اند که تغییرات و تنوع ژنتیکی بالایی در گونه گرفته

هاي رمزکننده گلوتنین با  تنوع آللی ژن .نی اینکورن وجود داردایرا

 110روي   .Shariat et al(2015)وزن مولکولی پایین توسط 

ژنوتیپ گندم نان بهاره بومی ایران و بهاره چینی با استفاده از 

بر . آغازگرهاي اختصاصی گلوتنین مورد ارزیابی قرار گرفتند

 Glu-D3و  Glu-A3 ،Glu-B3هاي ها براي مکان اساس گزارش آن

، Glu-A3در مکان ژنی . ترتیب دوازده، دو و نه آلل مشاهده شد به

هایی ترتیب ژن به Glu-3A.3و  Glu3A.2 غازگربا استفاده از دو آ

هایی با توالی انتهایی آمینی که زیر گروه رمزکننده پروتئین

MDTSCCIP-METSCIP اند تکثیر شدند و قطعه باندي را داشته

درصد  2/7باز با  جفت 002درصد و قطعه  3/01باز با  جفت 077

چنین با استفاده هم. ترتیب بیشترین و کمترین فراوانی را داشتند به

هاي زیر گروه رمز که بر اساس ژن Glu3B.2از جفت آغازگر 

براي  METSHIPGهایی با توالی انتهایی آمینی کننده پروتئین

 021و  007طراحی شده بود، دو قطعه  Glu-B3مکان ژنی 

در . درصد مشاهده شد 2/21درصد و  2/03بازي با فراوانی  جفت

با  Glu-B3h عملکردي ژنآزمایشی خصوصیات مولکولی و 

 CB037Cحاوي ژن مذکور و لاین  CB037B استفاده از رقم گندم

-Glu نتایج نشان داد که حذف. بررسی شد Glu-B3h فاقد ژن 

B3h داري بر اندازه پروتئین و پارامترهاي کیفیت از  تأثیر معنی

خصوصیات مولکولی . جمله قدرت خمیر و حجم نان گذاشت

باز تشکیل شده و  جفت 1101از  Glu-B3h نشان داد که ژن

تر و  کد شده آن داراي یک دامین تکراري طولانی B زیرواحد

تواند به کیفیت  مارپیچ افزایش یافته بود و بیان بالاتر می-α تعداد

جفت آغازگرهاي (. Wang et al. 2016)برتر آرد کمک کند 

Glu3D.2 ،Glu3D.3  وGlu3D.4 هاي  ترتیب براساس ژن هکه ب

 ،METSRVهایی با توالی انتهایی آمینی  کننده پروتئین یرگروه رمزز

METCIP  وMETSCIP  جهت تکثیر مکانGlu-D3  طراحی و

 121درصد و آلل  30بازي با  جفت 077استفاده شدند، تکثیر آلل 

ترتیب با بیشترین و کمترین فراوانی را  درصد به 0/7بازي با  جفت

ها میزان  در تحقیق آن. ادنددر این جایگاه به خود اختصاص د

 1/7و تنوع ژنی از  22/7با میانگین  02/7تا  71/7چند شکلی از 

در . (Shariat et al. 2015)د شمحاسبه  20/7با متوسط  10/7تا 

با طراحی و استفاده از مجموعه جدیدي از نشانگرهایی  اي مطالعه

DNA (xid3،xid4 ،xrj5،xrj6 ،xrj7 ) هاپلوتیپ گندم، مکان  11در

 .Dong et al) سه گونه گندم شناسایی شد در Glu-A1ژنی 

 T.urartu H1هاپلوتیپ اصلی موجود در گندم دیپلوئید . (2017

را  Ay1و  Ax1احد توانستند هر دو زیر و H4و  H1بود که   H6تا

 T.turgidumهاي اصلی براي گندم تتراپلوئید  هاپلوتیپ. بیان کنند

H1 ،H8  وH9  بودند، که هر دو زیر واحدAx1  وAy1  را بیان

را  H11و  H1،H9  ،H10همچنین چهار هاپلوتیپ اصلی . کردند

و  H1با  Glu-A1aدر گندم نان معمولی کشف کردند که داراي 

H8  وGlu-A1b با H1  یاH10  و همچنین دارايGlu-A1c  باH9 

 DNAهاي تکثیر شده توسط پنج نشانگر ها براساس آلل آن. بودند

امکان تشخیص و  Xrj7و Xid4پیشنهاد کردند که نشانگرهاي 

 .کنند در گندم معمولی را فراهم می Glu-A1تمایز کارآمد سه آلل 

بومی وجود  هاي هاي ژنی گندم تنوع طبیعی که در تمامی جایگاه

بر همین اساس . دارد براي بهبود کیفیت آن بسیار مهم است

هاي ژن گندم هاي بومی شده در بانک هاي حفاظتاطلاعات ژن

منبع مهمی ازتنوع ژنتیکی و در نتیجه صفات با ارزش براي بهبود 

هاي جدید در در واقع، ارقام بومی براي تامین آلل. گندم است

ل در کیفیت نانوایی و قدرت گلوتنین هاي پروتئین دخی جایگاه

 ;Carrillo et al. 1991; Porceddu et al. 1997)مفید هستند 

Raciti et al. 2003). رو پژوهش حاضر با هدف مشخص  از این

هاي هاي کدکننده پروتئین کردن تنوع ژنتیکی و آللی در ژن

 گونهچهار به متعلق تریتیکوم هاي بومی ن تودهگلوتنین و گلیادی
T.aestivum ،T.boeoticum ،T.durum  و T.urartu  با استفاده از

 . دشنشانگرهاي اختصاصی انجام 
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هاي  در این تحقیق براي مطالعه تنوع ژنتیکی و آللی در ژن

زراعی  هاي بومیهاي گلوتنین و گلیادین در گونهکدکننده پروتئین

توده گندم تریتیکوم متعلق به چهار  12و وحشی گندم، از بذور 

 T.urartu و T.aestivum ،T.boeoticum ،T.durum گونه

تهیه شده از بانک ژن )هاي مختلف ایران  آوري شده از استان جمع

ها در گلخانه در  بذر توده(. 1جدول )د شاستفاده ( دانشگاه ایلام

با شرایط محیطی بهینه کشت شده و  هاي جداگانه مطابقگلدان

هاي جوان در برگی از برگ 1-1هاي برگی در مرحله سپس نمونه

درجه  -27گرم تهیه و براي بررسی مولکولی به دماي  2/7مقادیر 

 . سلسیوس منتقل شدند

 تغییر یافته  CTABژنومی گندم از روش DNA براي استخراج

(1987)Doyle and Doyle   ي تعیین کیفیت و برا. دشاستفاده

یک  استخراج شده از دو روش الکتروفورز ژل آگارز DNAکمیت 

 (THERMO;2000نانودراپ مدل ) درصد و اسپکتروفتومتري

استخراجی بر حسب نانوگرم بر  DNAغلظت . دشاستفاده 

ها به استخراجی تمام نمونه DNAمیکرولیتر محاسبه و سپس 

براي انجام واکنش . ندنانوگرم بر میکرولیتر رقیق شد 17غلظت 

 و چهار گلوتنین جفت آغازگر اختصاصی 10 اي پلیمراز از زنجیره

 (. 2جدول )د ش استفاده گلیادین جفت آغازگر اختصاصی

مدل )اي پلیمراز در دستگاه ترموسایکلرمدل  واکنش زنجیره

Techne.TC-5000 )ها مطابق  واکنش و غلظت آن اجزا. انجام شد

( سینا کلون، ایران) Master mix 2xاستفاده از  با استانداردها و با

با استفاده از آغازگرهاي  PCRمنظور انجام واکنش  به. دندشتهیه 

سازي اولیه در  اختصاصی از برنامه با چرخه حرارتی واسرشت

چرخه متوالی  31دقیقه،  1سیوس به مدت لدرجه س 10دماي 

انیه، ث 37سیوس به مدت لدرجه س 10سازي در دماي  واسرشت

به مدت ( بسته به نوع آغازگر) 13تا  12اتصال آغازگر در دماي 

دقیقه  1درجه سلسیوس به مدت  02ثانیه، بسط در دماي  37

درجه سلسیوس  02انجام شده و در نهایت بسط نهایی در دماي 

براي مشاهده الگوي باندهاي تکثیر . دشدقیقه تکمیل  1به مدت 

درصد بارگذاري شده  1/1 روي ژل آگارز PCRشده، محصولات 

آشکار  Gel Documentationو قطعات تکثیري توسط دستگاه 

از آنجا که نشانگرهاي مورد استفاده در این پژوهش  .سازي شدند

براي وجود ( 1)از نوع غالب بودند براي امتیازدهی باندها از عدد 

براي عدم وجود باند استفاده و ماتریس صفر و یک ( 7)باند و 

براي تخمین تنوع ژنتیکی بین و درون . دشازگرها تنظیم براي آغ

با استفاده از ( AMOVA) 1ها، تجزیه واریانس مولکولی گونه

پارامترهاي تعداد . انجام شد GenAlEx ver.6.503افزار  نرم

شاخص  ،(Ne) 3، تعدادآلل موثر(Na) 2هاي مشاهده شده آلل

زیگوستی مورد هترو ،(He) 1، تنوع ژنی نی(I) 0اطلاعاتی شانون

با کمک  (PPL) 0هاي چند شکلو درصد مکان (uHe) 1انتظار

 .برآورد شدند POPGENE (Yeh et al. 1997)افزار  نرم

                                                           
1 Analysis of molecular variance analysis; (AMOVA) 
2
 Observed number of alleles;(Na) 

3
 Effective number of alleles; (Ne) 

4
 Shannon’s information index; (I) 

5
 Nei’s gene diversty; (He) 

6
 Unbiased expected heterozygosity; (uHe)   

7
 Percentage of polymorphic loci; (PPL) 

 

 

 هاي بومی مورد مطالعه هاي بذري گندم آوري توده ها، کد و محل جمع نام گونه -1جدول 

 آوري استان محل جمع هاي هر گونه کد توده گونه

T.aestivum 
IUGB-00074, 00133, 00134, 00264, 00447, 00453, 00460, 00480, 

00482, 00485, 00516, 00911, 01569, 01635, 01671, 01695, 01696, 

00480, 00407, 00216, 00516, 00230, 00114, 00485 

آذربایجان غربی، خراسان رضوي، قزوین، اصفهان، کردستان، 

 اهزنجان، خوزستان، ایلام، لرستان، کرمانش

T.boeoticum 

 

IUGB-00003, 00009, 00052, 00098, 00102, 00114, 00122, 00123, 

00126, 00163, 00407, 00181, 00216, 00230, 00348, 00368, 01865, 
01696, 01696, 00453, 00098, 00102, 00480, 00122, 00163 

آذربایجان غربی و شرقی، اردبیل، قزوین، لرستان، کرمانشاه، 

 تان، همدان، خوزستان، چهارمحال و بختیاريکردس

T.durum 

 

IUGB-00038, 00268, 00517, 00520, 00522, 00531, 00543, 00651, 
00658, 00663, 00770, 00912, 01673, 01677, 01859, 01692, 01731, 

01688, 00074, 00133, 00134, 00264, 00447, 01569, 01635 

بویر احمد، اردبیل، کردستان، اصفهان، خوزستان، کهگیلویه و

 گلستان، خراسان رضوي، ایلام، لرستان، کرمانشاه

T.urartu 

 
IUGB-00077, 00079, 00094, 00124, 00128, 00145, 00154, 00162, 

00206, 00285, 00286, 00324, 00344, 00346, 00347, 00423, 00426, 

00911, 01695, 00008, 00009, 00052, 00460, 00123 

 کردستان، کرمانشاه، چهارمحال و بختیاري، کهگیلویه و

 بویراحمد، آذربایجان غربی

 

  ها مواد و روش
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 ها مشخصات آغازگرهاي اختصاصی گلوتنین و گلیادین و دماي اتصال آن -2جدول 

(ċ)دماي اتصال  توالی( 3-′5′) آغازگر  منبع 

Glu3A.1 
F: GCCGTTGCGCAAATTTCACAG 

R: AACAGATGGATGAATAACTGGTAT 

12 Long et al. 2005 

Glu3A.2 
F: AGTGCCATTGCGCAGATGAAT 

R: AACGGATGGTTGAACAATAGA 

11 
Long et al. 2005 

Glu-A1 
F: CGAGACAATATGAGCAGCAAG 

R: CTGCCATGGAGAAGTTGGA 

12 Li et al. 2009 

Glu-A3a 
F: AAACAGAATTATTAAAGCCGG 

R: GGTTGTTGTTGTTGCAGCA 

12 Wang et al. 2010 

Glu-A3ac 
F: AAACAGAATTATTAAAGCCGG 

R: GTGGCTGTTGTGAAAACGA 

11 Wang et al. 2010 

Glu-A3e 
F: AAACAGAATTATTAAAGCCGG 

R: GGCACAGACGAGGAAGGTT 

1/11  Wang et al. 2010 

Glu-AS_1 
F: AATCCCCGAACAATCACGCTACG 

R: CATCGTTGGCAGGGTACGAAGTG 

12 Kawaura et al. 2005 

Glu-AS_4 
F: GGTCACAAATGTTGCAGCAGAGGAT 

R: TCTGGTGTGGCTGCAAAAAGGT 

11 Kawaura et al. 2005 

Glu-AS_3 
F: AGGTTCGGGGTTCCATCCAAACT 

R: TAGGCACCAACTCCAGTGCCAAC 

13 Kawaura et al. 2005 

Glu3A.3 
F: TGCCATTGCACAGATGCAG 

R: CTGCAAAAAGGTACCCTT 

11 Long et al. 2005 

Glu-A3f 
F: AAACAGAATTATTAAAGCCGG 

R: GCTGCTGCTGCTGTGTAAA 

13 Wang et al. 2010 

Glu-A3g 
F: AAACAGAATTATTAAAGCCGG 

R: AAACAACGGTGATCCAACTAA 

13 Wang et al. 2010 

Glu-A3d 
F: TTCAGATGCAGCCAAACAA 

R: TGGGGTTGGGAGACACATA 

1/11  Wang et al. 2010 

Glu-A1 
F: ATGACTAAGCGGTTGGTTCTT 

R: ACCTTGCTCCCCTTGTCTTT 

17 Ma et al. 2003 

Glu-A1 X2 
F: CCGATTTTGTTCTTCTCACAC 

R: CACCAAGCGAGCTGCAGAT 

12 de Bustos 2001 

Gli-AS_6 
F: GCGCAATGGTGGTCGAGCAACG 

R; GCCAGGTCTCCTTCCAACAGCC 

11 Kawaura et al. 2005 

Gli-AS_3 
F: TCACCGCTACAACGACCAAACCATGTTT 

R: GCAACCATTTCTGCCACAACTACCAT 

12 Kawaura et al. 2005 

Gli-AS_2 
F: CAACGACCAAACCATGGACTAAGAGC 

R: GCCCAGGGCTTTGTCCAACC 

17 Kawaura et al. 2005 

Gli-AS_5 
F: AATGACCAAACCATGGACTAAGAAAAGA 

R: CCCCAATTTGAGGAAATAAGGAACC 

11 Kawaura et al. 2005 

Xid3 
F: TATCTCCTCAGCAGGGGTCA 

R: GGTTGTTGCCTTTGTTCTC 

17 Dong et al. 2017 

Xrj5 
F: GCCCAATAATTTGTAAGTCCA 

R: ACAACTATTTCGGAACAGAGG 

17 Dong et al. 2017 

 

هاي تریتیکوم براساس ضرایب تشابه و فاصله ژنتیکی بین گونه

ها براساس ماتریس تشابه  بندي توده گروه. دششاخص نی محاسبه 

 MEGAافزار  با استفاده از نرم Neighbor joiningنی به روش 

 . انجام شد

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

4.
5.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

01
 ]

 

                             5 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.5.9
http://mg.genetics.ir/article-1-1692-fa.html


 صدیقه فابریکی اورنگ و همکاران  ...های كدكننده گلوتنين و ارزيابی تنوع آللی ژن

 

 334 0411 زمستان/ 4شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

با هدف ارزیابی و تایید نتایج ( PCoA) 1تجزیه به مختصات اصلی

 GenAlEx V6.50 افزار اي با استفاده از نرمحاصل از تجزیه خوشه

(Peakall and Smouse 2006)  منظور بررسی  به. دشمحاسبه

هاي واقعی بر اساس  ساختار جمعیت و یافتن تعداد زیر جمعیت

آغازگرهاي اختصاصی استفاده شده، تجزیه ساختار بر اساس 

. انجام شد STRUCTUREافزار  با استفاده از نرم Bayesianروش 

 = Burn-inبا شرایط( K=3)در این تجزیه تعداد زیرجمعیت 

 . در نظر گرفته شد MCMC = 100000و  100000

 

همه آغازگرهاي مورد استفاده در این تحقیق الگوهاي باندي 

واضح و قابل تفکیکی را تکثیر کردند که نشان دهنده وجود توالی 

هاي تریتیکوم مورد بررسی   آغازگرهاي اختصاصی در گونه

آلل  12هاي ژنی مورد مطالعه  در مجموع در مکان. باشد می

باندهاي تولید شده توسط آغازگرهاي  شناسایی شدند که اندازه

هاي اي از آللنمونه. متغیر بودند bp2101 تا  bp127 مختلف از 

نشان داده  1در شکل  Xrj5تکثیر شده توسط آغازگر اختصاصی 

جفت آغازگر  13از  Glu-A3هاي مکان براي تکثیر ژن. شده است

استفاده  (LMW-GS) کولی پاییناختصاصی گلوتنین با وزن مول

جفت آغازگر  13. قطعه تکثیر یافت 1320شد و در مجموع 

 1177تا  127آلل با طول  30اختصاصی گلوتنین در مجموع 

گزارش  آلل قبلاً 11تکثیر دادند که  Glu-A3باز در مکان  جفت

هاي عنوان آلل ها به آلل با طول متفاوت از آن 23شده بودند و 

با  .Tanaka et al( 2005). ید تکثیر و شناسایی شدندجد احتمالاً

استفاده ازآغازگرهاي اختصاصی به بررسی تنوع آللی مکان ژنی 

Glu-A3  وتیپ گندم آسیایی چهار آلل ژن 223پرداختند که در

در مطالعه دیگري با . مشاهده کردند Glu-A3براي مکان ژنی 

، LA1F/LA1Rاستفاده از سه جفت آغازگر اختصاص 

LA2F/LA2R  وLA3F/LA3R 10  آلل براي بلوک ژنیGlu-3A 
در این . (Wang et al. 2010)گندم معمولی گزارش شده است در 

و  a ،b ،cتوانست چهار آلل  Glu-3A1تحقیق آغازگر اختصاصی 

d باز را در  جفت 317و  017، 177، 177هاي  ترتیب با طول به

                                                           
1
 Principal coordinate analysis 

. هاي جنس تریتیکوم تکثیر کند هاي مختلف مربوط به گونه توده

هاي تکثیر شده با استفاده از این  بیشترین و کمترین تعداد آلل

مشاهده   T.aestivumو T.boeticumهاي  ونهترتیب در گ آغازگر به

 .شد

بر عملکرد وکیفیت   Glu-A1از آنجاکه تغییرات آللی در مکان ژنی

هاي اي در شناسایی آللهاي گستردهثیرگذار هست، تلاشأنان ت

هاي مرتبط انجام شده است در گندم و گونه Glu-A1مکان ژنی 

(Li et al. 2015a) . سه آلل در مکان ژنیGlu-A1  در گندم نان

که بیان کننده زیر واحد a  Glu-A1هاي مشخص شده است، آلل

(1Ax1 ) وGlu-A1b  که بیان کننده زیر واحد(1Ax2 ) بوده و

دلیل  به Glu-A1cدر حالی که . اثرات مثبتی بر کیفیت نان دارند

یر واحدي را بیان نکرد، روي کیفیت خمیر اثرگذاري اینکه هیچ ز

براي تکثیر . (Branlard et al. 1987; Payne 1987)نشان نداد 

با استفاده از چهار جفت آغازگر اختصاصی  Glu-A1هاي مکان  ژن

قطعه  102در مجموع   (HMW-GS)گلوتنین با وزن مولکولی بالا

برابر  T. aestivumبیشترین تعداد قطعه در گونه. باندي تکثیر یافت

در . قطعه بود 177برابر  T. boeticumو کمترین تعداد در  111

آلل در  11در کل  Glu-A1للی مکان ژنی بررسی تنوع آ

گزارش شده  هاي تریتیکوم تکثیر شدند که پنج آلل قبلاً ژنوتیپ

شامل یک خانواده  a/bژن . بود و شش آلل جدید مشاهده شد

هاي گلیادین هستند  چند ژنی و بسیار متغیر از زیرواحد پروتئین

م وموزوکه بر روي بازوي کوتاه کر Gli-2که توسط بلوک ژنی 

این  در. (Payne 1987)شود قرار دارد رمزگذاري می 1همولوگ 

از چهار جفت آغازگر  Gli-A2هاي مکان براي تکثیر ژن تحقیق

قطعه تکثیر  112اختصاصی گلیادین استفاده شد که در مجموع 

قطعه و  17با  T.aestivumتعداد متعلق به گونه بیشترین . شدند

با چهار . قطعه بود 17با  T.boeticum کمترین تعداد متعلق به گونه

هاي مختلف ، هفت آلل با اندازهGli-A2جفت آغازگر اختصاصی 

گزارش شده بود و پنج آلل جدید  تکثیر شدند که دو آلل قبلاً

ی مکان ژنی هاي تنوع ژنتیکی چند شکل شاخص .دشمشاهده 

(PPL)شاخص اطلاعات شانون ، (I)تنوع ژنی نی ، (H) ،

در  (Ne) ثرؤهاي م و تعدادآلل (Na) هاي مشاهده شده تعدادآلل

 3هاي ژنی براي چهار گونه محاسبه و نتایج در جدول  مکان

 .گزارش شده است

  نتایج و بحث
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 یزگر اختصاصهاي تریتیکوم با استفاده از جفت آغا الگوي نواري تعدادي از توده -1شکل 

 

ها در جمعیت مورد مطالعه برابر میانگین درصد چند شکلی آلل

با  T.durumدرصد بود که بیشترین درصد متعلق به گونه  12/02

هاي مشاهده شده داراي میانگین تعدادآلل. باشددرصد می 21/02

و کمترین آن به گونه  T.durumبود که بیشترین آن به گونه  12/1

T.urartu ثر ؤهاي مبیشترین و کمترین تعداد آلل. داشت تعلق

متوسط شاخص . بود T.urartuو  T.aestivumمتعلق به دو گونه 

و بیشترین و کمترین مقدار آن  11/7تنوع ژنتیکی نی برابر با 

با توجه به بالا بودن . بود T.urartuو  T.aestivum مربوط به گونه

توان می T.aestivum ثر و تنوع ژنتیکی نی در گونهؤتعداد آلل م

اي بالایی در بین گفت که این گونه داراي تنوع ژنتیکی درون گونه

 37/7میانگین شاخص شانون برابر . هاي مورد بررسی استگونه

 میزان آن به طوري که بیشترین تخمین زده شد، به

در . تعلق داشت  T.urartuو کمترین آن به گونه  T.aestivumگونه

، بیشترین آن به 27/7با میانگین برابر  خصوص هتروزیگوستی

اختصاص داشت و در مقابل کمترین آن متعلق  T.aestivumگونه 

دست آمده بیشترین  با توجه به نتایج به. بود T.urartuبه گونه 

 و کمترین تنوع متعلق به گونه T.aestivum مربوط به گونه تنوع
T.urartu نتایج مطالعه دیگري . بود(Wang et al. 2013)  تنوع

در . گزارش نموده است  T.urartuژنتیکی بیشتري را در گونه

نیز روي تنوع  .Pour-Aboughadareh et al( 2018)مطالعه 

با  Aegilops و Triticum هاي مختلف در دو جنس ژنتیکی گونه

 هاي گونهر بیشترین تنوع د SCoT استفاده از نشانگرهاي
T.boeticum،T.durum. ،Ae.cylandrica  وAe.umbelulata 

 .مشاهده و گزارش شده است

 تشابه ماتریس از مطالعه مورد تریتیکوم هاي گونه بندي گروه براي

 براساس (.2شکل) شد استفاده Neighbor joining روش و ناي

 در. گرفتند قرار اصلی گروه دو در توده 12ده ش انجام بندي گروه

 یافته تکامل گونه دو به مربوط هاي توده اول اصلی گروه

T.aestivum و T.durum بیشترین دهنده نشان که گرفتند قرار 

 . اشدب می گونه دو بین ژنتیکی شباهت

 

 

 دست آمده در جنس تریتیکوم مورد مطالعه با استفاده از آغازگرهاي گلوتنین و گلیادین پارامترهاي ژنتیکی به -3جدول 

 Na Ne He I uHe PPL ژنوم تعداد توده گونه

T. aestivum 20 AABBCC 111/1 321/1 221/7 303/7 237/7 01/7 

T. boeticum 21 A bA b 103/1 311/1 211/7 307/7 220/7 12/01 

T. durum 21 AABB 031/1 377/1 111/7 312/7 111/7 21/02 

T. urartu 20 A uA u 320/1 201/1 112/7 231/7 111/7 11/10 

 12/02 272/7 371/7 112/7 321/1 120/1    میانگین

N ،Na ،Ne ،He ،I ،uHe  و PPLثر، شاخص تنوع ژنتیکی نی، شاخص شانون، ؤهاي م مشاهده شده، تعداد آلل هاي ها، تعداد آللدهنده تعداد ژنوتیپ ترتیب نشان به

 هاچند شکلی آلل هتروزیگوستی مورد انتظار و درصد
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 آوري شده از نقاط مختلف ایران با استفاده از نشانگرهاي اختصاصی گلوتنین و گلیادین توده تریتیکوم جمع 12اي  تجزیه خوشه -2شکل 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 لفه اول و دوم تجزیه به مختصات اصلی با استفاده از نشانگرهاي اختصاصی گلوتنین وگلیادینؤهاي گندم تریتیکوم براساس دو م پراکنش توده -3شکل 

 

 جاکارد ضریب با که  .Ahmadi et al(2018) گزارش با نتایج این

 گونه دو بین را ژنتیکی شباهت بیشترین UPGMA روش و
T.aestivum و T.durum قرار .دارد مطابقت کردند مشاهده 

 مژنو با T.durum و (AABBDD) ژنوم باT.aestivum  گرفتن

(AABB )ژنتیکی  و ژنومی شباهت دلیل به تواند می گروه یک در

 از را B و  Aژنوم نان، هاي گندم احتمالاً و باشد گونه دو این

 گروه زیر سه به اول اصلی گروه .اندگرفته T.durum هاي گندم

 گونه دو هر از هایی توده اول گروه زیر در که  طوري هب شد تقسیم

T.aestivum و T.durum دوم گروه زیر در. گرفتند قرار هم با 

 سوم گروه زیر در و T.aestivum به گونه مربوط هاي توده تنها

 گروه در. گرفتند قرار T.durum گونه به مربوط هاي توده فقط

 T.urartu و T.boeticum وحشی گونه دو هاي توده دوم اصلی
 از دو هر T.urartu و T.boeticumهاي گونه .گرفتند قرار

 در هاآن گرفتن قرار و باشندمی (AA) ژنوم با اینکورن هاي مگند

 جغرافیایی اختلافات احتمالاً و است پذیر  توجیه اصلی گروه یک

 شده باعث ژنتیکی هاي تفاوت سایر و نمونه آوري جمع محل

 قرار مجزا گروه زیر دو در ها گونه از کدام هر هاي توده که است

 .بگیرند

ها تجزیه به مختصات ه ژنتیکی بین تودهمنظور بررسی رابط به

اي انجام  عنوان روشی مکمل براي تجزیه خوشه اصلی نیز به

درصد از  70/12و  07/32ترتیب  لفه اول و دوم بهؤدو م. گرفت

ها را تبیین کردند و باي  واریانس کل تغییرات مولکولی بین توده

وانست تا حدود زیادي ت( 3شکل )لفه ؤپلات ترسیم شده با دو م

در تجزیه به مختصات . اي را تایید کند بندي تجزیه خوشه گروه

در گروه . ها در چهار گروه قرار گرفتند نیز گونه( 3شکل )اصلی 

و  T.aestivumهایی از هر دو گونه  توده( دو زیرگروه)اصلی اول 

T.durum بندي شدند باهم گروه. 
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 توده تریتیکوم با استفاده از نشانگرهاي اختصاصی گلوتنین و گلیادین 12در  Bayesianپلات بر اساس مدل  Q ها و نمودار ب زیر گروهنمودار تعیین تعداد مناس -0شکل 

 

و در گروه  T.boeticum هاي گونه وحشی در گروه سوم فقط توده

 هشت توده همراه به T.urartuهاي گونه وحشی  چهارم توده

T.boeticum آوري شده بودند قرار  جمع رانکه از سراسر ای

ها با دو روش تجزیه  بندي توده تفاوت جزئی در گروه. گرفتند

تواند بدان علت باشد که اي و تجزیه به مختصات اصلی می خوشه

ها را  اي با تمام اطلاعات نشانگري ژنوتیپ تجزیه خوشه

کند ولیکن در تجزیه به مختصات اصلی تنها با  بندي می گروه

. بندي انجام شده است د اطلاعات نشانگري گروهدرص 00/00

هاي تریتیکوم از ماتریس  منظور بررسی شدت روابط بین گونه به

کمترین فاصله . ها استفاده شدتشابه و فاصله ژنتیکی بین گونه

ترتیب بین  به( 710/7)یا بیشترین تشابه ژنتیکی ( 13/7)ژنتیکی 

شابه ژنتیکی و کمترین ت T.durumو  T.aestivumدو گونه 

و  T.aestivumبین ( 102/7)یا بیشترین فاصله ژنتیکی ( 722/7)

 .مشاهده شد T.boeticumگونه وحشی 

هاي  با داده( AMOVA)نتایج حاصل از تجزیه واریانس مولکولی 

نشان داده  0آغازگر اختصاصی براي چهار گونه در جدول  21

اي بیشتر  ونهبا توجه به نتایج، درصد واریانس درون گ. شده است

تواند بیانگر این نکته باشد اي بود و این می از واریانس بین گونه

در گزارش . ها وجود داردکه تنوع ژنتیکی بالاتري در درون گونه

(2018 )Ahmadi et al. هاي ژن با هدف ارزیابی مولکولی 

 Aegilopsو  Triticumهاي  درتعدادي از گونه گلیادین و گلوتنین

اختصاصی نیز تنوع ژنتیکی بالاتري در  نشانگرهاي با استفاده از

ها مشاهده شد که با نتایج این  ها نسبت به بین گونه گونه داخل

هاي حاصل از  ساختار جمعیت با داده .پژوهش مطابقت دارد

بررسی شد و سه زیر  kآغازگرهاي اختصاصی در مقادیر مختلف 

 0طور که در شکل  همان(. 0شکل )دست آمد  هجمعیت واقعی ب

خوبی از هم  نه بههاي مربوط به سه گو شود اغلب تودهمشاهده می

هاي گونه هاي مختلف قابل  تفکیک شدند اما برخی از توده

 12/7سه گروه برابر با  Fstمیانگین شاخص . تفکیک نبودند

دست آمده جریان ژنی پایینی  محاسبه شد و با توجه به نتایج به

ها نسبت به  لذا تنوع ژنتیکی بین گونه. ها وجود دارد بین گونه

طور که در تجزیه واریانس مولکولی نیز  ها همان درون گونه

مشاهده شد کم بوده و این عامل باعث شده است که برخی از 

این . خوبی تفکیک نشوند ها از هم دیگر به هاي درون گونه توده

واریانس پایین بین جمعیتی بیانگر این موضوع است که تنوع 

این هاي مورد مطالعه وجود دارد و  ژنتیکی پایینی در بین گونه

ها بوده و نیز دلیل جریان ژنی بالا در بین گونه هنتیجه شاید ب

 .ها باهم باشدکننده ارتباطات خویشاوندي و اجدادي گونه تایید
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 هاي گندم تریتیکوم مطالعه شده براساس نشانگرهاي اختصاصیتجزیه واریانس مولکولی گونه -0جدول 
 درجه آزادي منابع تغییرات

(df) 

 عاتمجموع مرب

(SS) 
 میانگین مربعات

(MS) 
 درصد واریانس واریانس برآورده شده

 12 070/1 713/01 731/123 3 هابین گونه

 22 102/1 102/1 022/111 10 هادرون گونه

 177 111/0  127/032 10 مجموع

 

 گیری کلی  نتیجه

هاي رمزکننده جفت آغازگر اختصاصی ژن 21با استفاده از

در گونه Nei (Nei 1973 )بیشترین تنوع ژنی  ن،گلوتنین و گلیادی

T.aestivum  22/7با میانگین He= درصد  12/02در  .دست آمد به

د که بیشترین چند شاز جمعیت مورد مطالعه چند شکلی مشاهده 

با . درصد بود 21/02با میانگین  T.durumشکلی متعلق به گونه 

 و گونه اهلید UPGUMAاستفاده از ماتریس تشابه ناي و ترسیم 

T.aestivum  وT.durum وحشی گونه و دو گروه یک در 

T.boeticum  وT.urartu  در گروه دیگر قرار گرفتند و نتایج

بندي تجزیه تجزیه به مختصات اصلی نیز تا حدود زیادي گروه

 Glu-3A  ،Glu-A1در مطالعه سه مکان ژنی. اي را تایید کردخوشه

اصی بیشترین تنوع ژنتیکی در آغازگر اختص 21توسط  Gli-A2 و

که متعلق به گلوتنین با وزن مولکولی پایین  Glu-3Aبلوک ژنی 

جفت آغازگر 13که با استفاده از  طوري است مشاهده شد، به

د که در مطالعات شآلل جدید تکثیر  LMW-GS 23اختصاصی 

سط جفت تو Glu-3Aدر بلوک ژنی . دیگر گزارش نشده است

 110تا  277پنج آلل با اندازه باندي  Glu-A3dآغازگر اختصاصی 

و  Glu-AS3 ،Glu-3A3باز و توسط هر سه جفت آغازگر  جفت

Glu-3A2 در بلوک ژنی . ها تکثیر شدند تنها یک آلل در گونه

Glu-A1  که متعلق به گلوتنین با وزن مولکولی بالاست(HMW-

GS) بیشترین چند شکلی آللی توسط آغازگرهاي ،Glu-A1 و 

Xrj5 در بلوک ژنی . ثیر شدندتکGli-A2  توسط دو آغازگر

با توجه به . تنها یک آلل تکثیر شد Gli-AS5و Gli-AS6اختصاصی 

هاي  دست آمده مشخص شد که تنوع آللی زیادي در مکان نتایج به

هاي تریتیکوم بومی  در گونه گلوتنین و گلیادینژنی رمزکننده 

توان از تنوع  می ،اضراتوجه به نتایج تحقیق حب. ایران وجود دارد

با پیدا هاي ژنی مورد مطالعه بهره جست و آللی موجود در مکان

خاص بــا  هاي للآبین حضور  دارو همبستگی معنی کردن رابطه

زینش سریع ژرم گ کننده کیفیت نانوایی بــه ثرأصفات مختلف مت

هاي دشوار بیوشیمیایی  روش ها بدون نیاز به استفاده از پلاسم
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