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ای دانه که امکان  های ذخيره گندم نان به علت پتانسيل بالا و خصوصيات فيزيکی خاص پروتئين

ترکيب کليدی آندوسپرم شامل . کند، مورد توجه است توليد انواع محصولات غذايی را فراهم می

کيفيت نانوايی آرد گندم را های گلوتن است که ترکيبی از گلوتنين و گليادين هستند و  پروتئين

ی  ی ساختار ژنتيکی و نحوه دسترسی به منابع ژنتيکی و داشتن اطلاعاتی درباره. کند تعيين می

مرتبط  EST-SSRنشانگرهای . باشد هايی با عملکرد بالا ضروری می توارث صفات برای توليد واريته

ررسی ميزان تنوع ژنتيکی گلوتنين جهت تجزيه ژنتيکی و ب-LMWگلوتنين و -HMWهای  با ژن

مورد استفاده قرار ( گلستان و خزر يک) حاصل از تلاقی دو واريته گندم نان 2Fگياه نسل  97

باند چند شکل نشان دادند که بيش از  EST-SSR ،9باند حاصل از نشانگرهای  1از تعداد . گرفتند

از اين  2Fبين نتاج  چنين جهت ارزيابی تنوع مندلی هم. دشدرصد پلی مورفيسم را شامل  97

تعداد افراد مشاهده شده و  درصد 19دست آمده با احتمال  به  χ2نشانگرها استفاده شد که طبق

از لحاظ تعداد قطعات تکثير شده  2Fدر نسل  داری با همديگر نداشتند و مورد انتظار تفاوت معنی

بندی افراد با روش دوتايی افراد مورد بررسی  مشاهده شد و گروه 1:2:1های  تنوع مندلی با نسبت

های مجزا قرار گرفتند که پتانسيل  و هر دو والدين در گروه 1Fرا به چهار گروه تقسيم کرد که 

ج حاصل از ارقام مورد بررسی را يبالای اين تنوع برای انتخاب بر مبنای کيفيت برتر نانوايی در نتا

 .دهد نشان می

 

 های کلیدی واژه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
98

.1
4.

1.
9.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

14
 ]

 

                               1 / 6

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1398.14.1.9.3
http://mg.genetics.ir/article-1-38-en.html


 و همکاران زنجانی ملکیبهرام   ...مرتبط با EST-SSRبا نشانگرهای  2Fتعيين ژنوتيپ نسل 

 

 88  1318بهار / 1شماره / چهاردهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

ترین غلات جهان در  یکي از مهم( Triticum aestivum)گندم نان 

علت دارا بودن قابلیت  بهباشد و  های تولید و استفاده مي زمینه

سازگاری بالا با دامنه وسیعي از شرایط آب و هوایي و بهبود 

کیفیت دانه برای تولید آرد نان به یک محصول پایدار جهاني 

کیفیت گندم به میزان زیادی . (Jia et al. 2013) است تبدیل شده

تحت تاثیر محتوای پروتئین و نشاسته دانه است که خواص آرد و 

ترکیب کلیدی آندوسپرم شامل . کند خمیر را تعیین مي

 های گلوتن است که ترکیبي از گلوتنین و گلیادین هستند پروتئین

(Deng et al. 2013) . زیرواحدپروتیئن گلوتنین دارای دو 

 ني با وزن مولکولي متفاوت، گلوتنین با وزن مولکولي پایینپروتئی
1(LMW-GS)  1 گلوتنین با وزن مولکولي بالاو(HMW-GS) 

ها بر اساس اثرات  HMW-GS. (Mihaliket al. 2012) باشد مي

ای بزرگ در رابطه با  کننده عنوان تعیین شان به ساختاری

فرآوری گندم پذیری و چسبندگي خمیر و متعاقبا کیفیت  کشش

ی ژني اشکال اللي  کنند و این خانواده نان و ماکاروني فعالیت مي

مختلف را که با خواص قوی یا ضعیف بودن خمیر مرتبط هستند 

های اصلاح شده  استفاده از واریته .(Jianget al. 2010) کنند کد مي

با عملکرد بالا و کیفیت قابل قبول منجر به کاهش تنوع ژنتیکي و 

است که در نهایت این  شدههای مفید  رفتن بسیاری از ژن از دست

پذیری محصولات  کاهش سریع ذخایر ژنتیکي موجب آسیب

های زنده و  زراعي در برابر شرایط محیطي نامناسب و تنش

یکي از  (.OsamnyandSiosemardeh 2009) دشو غیرزنده مي

تنوع . باشد های ایجاد تنوع انجام تلاقي بین دو رقم مي روش

 وانتخاب دو رکن اصلي هر برنامه اصلاحي بوده و تنوع ژنتیکي

به  SSR   نشانگر.(Casaet al. 2005) است ها مبنای همه گزینش

دلیل داشتن مزایای بسیاری مانند توزیع مناسب در ژنوم، چند 

عنوان نشانگری  بارز به شکلي بالا، چنداللي بودن و توارث هم

، تعیین تنوع DNAنگاری  انگشتکارآمد در شناسایي ارقام، 

 Wanget) باشد ها مطرح مي ژنتیکي و بررسي روابط ژنتیکي توده

al. 2005). که  از آنجایي 
EST-SSR های بیان  ها متعلق به بخش

ی ژنوم هستند بنابراین چند شکلي منعکس شده توسط این  شده

                                                           
1 Low molecular wheightglutenin subunit 
2 

High molecular wheightglutenin subunit 
3 

Simple sequence repeat 
4 

Expressed sequence tag- simple sequence repeat 

کارایي ها را با  ها و واریته تواند روابط بین گونه ها مينشانگر

 ESTاگر یک نشانگر  .(Wanget al. 2007) بالاتری مشخص کند

تواند امکان پیوسته با صفت موردنظر پیدا شود این نشانگر مي

یابي به ژن و ردیابي ژن را فراهم کند و نقش نشانگرهای  دست

های  های ژن و فعالیت ژنتیکي را در ارزیابي تغییرات رونوشت

در پژوهش .(Yu et al. 2004) دهد ی ژن افزایش مي شناخته شده

حاضر برای دستیابي به تنوع ژنتیکي از لحاظ کیفیت نانوایي دو 

 Akbari Rad et(2010) .رقم گلستان و خزر یک تلاقي داده شد

al.   رقم لاین امیدبخش و رقم تجارتي گندم نان  51در مطالعه

  1) گلستان را در گروه ارقام دارای بیشترین میزان درصد پروتئین

و رقم خزر یک را در گروه ارقام دارای کمترین میزان ( درصد

نیز  .Gupta et al (1996) .بندی کردند دسته( درصد 11)پروتئین

گزارش کردند که بالا بودن میزان پروتئین آرد منجر به افزایش 

 17شود و همچنین بیان کردند که قابلیت کشش در خمیر مي

ص کیفي نان از طریق میزان درصد از تغییرات مربوط به خوا

 (2010)پروتئین آرد قابل توجیه است و بر اساس گزارش 

Akbari Rad et al. بندی ارقام گندم از لحاظ یکسری در گروه

های متفاوتي قرار  در گروه این دو رقمصفات کیفیت نانوایي 

و از آنجایي که گلوتنین در کیفیت نانوایي نقش کلیدی گرفتند 

1دارد، افراد
 
F 1 و 

F همراه والدین در سیستم مارکری  بهSSR 

ژن گلوتنین  LMWو  HMWهای زیرواحدهای ESTمبتني بر 

بذر کافي  1Fبا توجه به اینکه در نسل . مورد بررسي قرار گرفتند

 DNAبرای انجام الکتروفورز پروتئین موجود نبود از نشانگر 

مطالعه هدف از این  .دشاستفاده  1F جهت بررسي تنوع در نسل

یابي به تنوع از لحاظ صفات مرتبط با کیفیت نانوایي  دست

های  از لاینگندم که باشد از این رو تلاقي بین دو رقم  مي

صورت گرفت و تنوع  امیدبخش و ارقام تجارتي در ایران بودند،

حاصل از تلاقي بین دو رقم گلستان و خزر یک  1Fژنتیکي نتاج 

 .دشبررسي 

 (1983) ژنومي بافت برگ از طریق روش DNAاستخراج 

Dellaporta et al.  جهت بررسي تنوع ژنتیکي در . دشانجام

                                                           
5 

Filial 1،نسل اول 
6 

Filial 2،نسل دوم 
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 ESTاز سه جفت آغازگر که از نواحي  1Fو  1Fهای والدین،  نسل

و ژن  EST د که ارتباط بین این نواحيشطراحي شده بود استفاده 

HMW-است گلوتنین گزارش شده (Gadaleta et al. 2009) . در

استفاده در این مطالعه  مشخصات آغازگرهای مورد 1 جدول

 حجم در پلیمراز ای برای انجام واکنش زنجیره. است آورده شده

تا  177ژنومي با غلظت  DNA میکرولیتر یکاز  میکرولیتر 11

میکرولیتر از هر کدام از آغازگرهای  یکنانوگرم بر مول و  77 

 لیترمیکرو 1/11پیکومول،  17پیشرو و پسرو با غلظت 
2x 

Master Mix RED  واکنش  .مقطر استفاده شد میکرولیتر آب 1/6و

 دمای در اولیه سازی واسرشته مرحله یک شاملای پلیمراز  زنجیره

C˚6  که هر چرخه شامل  چرخه 1  سپس چهاردقیقه، مدت به

سازی  مرحله اول مرحله واسرشته. ریزی شد سه مرحله بود طرح

دقیقه انجام شد، مرحله دوم مرحله  یکبه مدت   C˚6در دمای 

 چرخه 17که این مرحله دراتصال آغازگرها به رشته الگو است 

به این صورت  بود شده ریزی برنامه Touch Down صورت به اول

 دمای از بالاتر C˚17الگو  رشته به دمای اتصال آغازگرهاکه 

 کاهش بااز چرخه اول تا دهم  و شد گرفته نظر در واقعي اتصال

به  11از دمای اتصال همراه بود و از چرخه  گراد سانتي درجه یک

 11 در. رسید واقعي اتصال دمایبعد دمای اتصال آغازگرها به 

به  آغازگر اتصال دمای برحسبت و ثاب اتصال دمای بعدی چرخه

مرحله سوم مرحله بسط . شد انجام ثانیه 7 رشته الگو و به مدت 

ثانیه انجام  1 و به مدت  C˚01توالي مورد نظر بود که در دمای 

و به مدت  C˚01در نهایت یک مرحله بسط نهایي در دمای . شد

تفکیک محصولات تکثیر . دقیقه به چرخه حرارتي اضافه شد 5

ولت  57با ولتاژ  % شده با استفاده از الکتروفورز ژل متافور آگارز 

                                                           
1    ای پلیمراز قرمزمخلوط آماده واکنش زنجیره

ها هر  داده تجزیهجهت . دقیقه انجام شد 117تا  117مدت  و به

فاصله ژنتیکي برای تمامي . عنوان یک صفت تعریف شد باند به

 ترکیبات جفتي از طریق ضریب تشابه جفتي جاکارد محاسبه شد

(Jaccard 1908) .ی ژنتیکي افراد از  ی فاصله برای نمایش ساده

ها از  برای تجزیه و تحلیل داده. استفاده شد UPGMAروش 

 .استفاده شد SPSS 23افزار  نرم

ها سطح بالایي از EST-SSRند که ا همطالعات نشان داد

پذیری را برای خویشاوندان نزدیک و وحشي گندم نشان  انتقال

ی محافظت شده  دهند چون این نشانگرها از نواحي کدکننده مي

چندشکلي کمتری نسبت به نشانگرهای اند، با اینکه  شده طراحي

SSR دهند ولي برای ارزیابي کیفیت بالایي تولید  ژنومي نشان مي

با این حال در تحقیق حاضر بیش از  (Eujaylet al. 2001) کنند مي

از کل باندها چندشکلي نشان دادند که این درصد درصد  07

استفاده از  .دهد سطح بالایي از چندشکلي این نشانگر را نشان مي

EST-SSR منظور  ها جهت ژنوتایپینگ گندم در تحقیقات دیگر به

 (Hasancebi et al. 2014)تعیین ارقام مقاوم به زنگ زرد در گندم 

 (Saidouet al. 2016) ارقام مقاوم به بیماری سفیدک پودری و

است و برای نشان دادن چندشکلي بین افراد جمعیت  گزارش شده

1F  حاصل از تلاقي دو واریتهBrrasicarapa  نیز از نشانگرهای

EST-SSR است استفاده شده (Wuet al. 2014).  در نشانگر

CA679329 مشاهده  157و  197، 111ی باندهای  سه الل با اندازه

ترین تعداد الل مشاهده شده در ارقام گندم نان  بیش (.1شکل)شد 

با چهار الل و  BQ607256مورد مطالعه مربوط به مکان ژني 

باشد که دو  مي TC84551ترین تعداد الل مربوط به مکان ژني  کم

 .دهد الل را نشان مي

 

 
 مشخصات آغازگرهای مورد استفاده در این مطالعه -1جدول

 آغازگر آغازگر پیشرو آغازگر پسرو ESTنواحي  دمای اتصال توالي تکراری

AAC 97 HMW-گلوتنین ATTAGTTTCCGTCCGTGCAG ACAGGAGCCTCCAACACAAC CA679329 

AAC 97 LMW-گلوتنین CAAAATGGTGGTTGTTGCTG GCATTCCTGGTTTGGAGAGA BQ607256 

AAC 91 HMW-گلوتنین TAGCTGCTGCAAAATGGATG ATCAAAGGCAAGCAAGCAGT TC84551 
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 1Fانتظار افراد در نسل  های مشاهده شده و مورد نسبت -1جدول

/ei
1

(oi-ei)
 1

(oi-ei)
  (oi) های مشاهده شدهنسبت (ei) های مورد انتظارنسبت 

 197افراد با اندازه قطعه  11 1/10 11/9 10/7 

 157افراد با اندازه قطعه  10 1/10 11/7 7/ 71

 157و  197افراد با اندازه قطعه  5  1  6 110/7

915/7 1/11 07 07 ∑ 

    
       

 

  

                                                                       

                      
                                                        

 

 

 

 

 

 

 

 
 

مرتبط  EST-SSRو والدین بر اساس نشانگرهای  1F، 1Fبا استفاده از ضریب تشابه جاکارد برای افراد نسل  UPGMAدست آمده از طریق روش  هدندروگرام ب -1شکل

 با زیرواحدهای گلوتنین

 

الل برای سه مکان ژني با تعداد متوسط  6طور کلي تعداد  به

گندم مورد برای هر مکان ژني در ارقام   ی  های مشاهده شده الل

نیز در   Akfirat and Uncuoglu(2013) .دست آمد بررسي به

  SSRمارکر 17های گندم با استفاده از  ای بر روی ژنوتیپ مطالعه

با میانگین اللي  15تا  1ها برای هر مکان ژني را بین  تعداد الل

دست آمده در  هگزارش کردند که این نتیجه به میانگین اللي ب  /71

با   .Mardi et al(2011)همچنین . باشدزدیک مياین تحقیق ن

روم وی بومي گندم دواریته 111در  SSRنشانگر  16استفاده از 

را برای هر  1/1میانگین اللي  (.Triticum turgidum L) ایراني

ها از دو الل  جایگاه ژني گزارش کردند و نشان دادند که تعداد الل

ای  متغیر است و در مطالعه SSRهای ژني  تا ده الل در جایگاه

با میانگین  EST-SSRالل  11تا  1دیگر بر روی گندم نان تعداد 

 .(Fujita et al. 2009) دشگزارش   /0اللي 

 157و  197های  قطعاتي چندشکل با اندازه CA679329آغازگر 

در یکي از والدین و  197ی  تکثیر کرد و با توجه به اینکه قطعه

هر دو قطعه  1Fدیگرتکثیر شد و در نسلدر والد  157ی  قطعه

بارز را در این آغازگر مورد توان وجود توارث هم تکثیر شدند مي

 .آزمون قرار داد

ی  در شکل نمایه. CA679329ای از ژل متافور برای نشانگر  نمونه -1شکل

را نشان  19تا  1ترتیب ارقام  های بعدی به نمایهدهد و  اول لدر را نشان مي

 .دهند مي
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 1Fبین نتاج  1:1:1اساس تنوع مندلي انتظار است تا نسبت  بر

از  1Fد و برای بررسي اینکه آیا فراواني توزیع افراد شومشاهده 

کند یا نه لحاظ تعداد قطعات تکثیر شده از تنوع مندلي تبعیت مي

1از آزمون 
χ تعداد افراد مشاهده شده ( 1) در جدول. استفاده شد

 .است نوشته شدهو افراد مورد انتظار 
1
χ  باشد  مي  /971، 1با درجه آزادی درصد  یکدر سطح احتمال

1و 
χ  1است که از  محاسبه شده 915/7در این بررسي

χ  جدول

از نظر توزیع  1Fکوچکتر است و این نشانگر این است که افراد 

از تنوع مندلي تبعیت درصد  66ی این قطعات با احتمال  اندازه

های آماری چند متغیره  ای یکي از روش خوشهتجزیه  .کنند مي

است که برای تعیین تنوع بین جوامع مختلف گیاهي و جانوری 

های مختلف بر اساس فاصله ژنتیکي و  ها به گروه بندی آنودسته

در این . (Romesburg 2004) شود کار گرفته مي یا تشابه ژنتیکي به

اللي حاصل از هر بر اساس اطلاعات  1Fبندی افراد  مطالعه گروه

بندی  د و برای گروهشای انجام  سه آغازگر توسط تجزیه خوشه

 افراد از روش 
UPGMA  با استفاده از ضریب تشابهJaccard 

استفاده شد و در نهایت دندروگرام مربوط به افراد مورد بررسي 

 57افراد در سطح تشابه . دشرسم  SPSSافزار  با استفاده از نرم

و  1P، 1Pبندی  شوند که در این گروه تقسیم ميگروه   به درصد 

                                                           
1 Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean 

1F ترین افراد در گروه اول  های مجزا قرار گرفتند و بیش در گروه

 است بندی شده نیز در همین گروه دسته 1Fقرار دارند که نسل 

امروزه استفاده از نشانگرهای مولکولي امکان بررسي (. 1شکل)

سازند بنابراین  فراهم مي DNAتنوع ژنتیکي را مستقیما در سطح 

توانند جهت تائید فرضیه وجود یا عدم وجود تنوع ژنتیکي  مي

طوری که در  میان افراد تحت آزمایش مورد استفاده قرار گیرند به

های  بندی و ارزیابي تنوع ژنتیکي پنبه مطالعات مشابهي نیز گروه

و بررسي تنوع ژنتیکي و  (Wanget al. 2014)متحمل به شوری 

 (Koriret al. 2014)های گوجه فرنگي  یشاوندی واریتهخو

 .انجام گرفت EST-SSRکمک نشانگرهای مولکولي  به

دست آمده در این پژوهش  هواحدهای گلوتنین ب تنوع ژنتیکي زیر

با تلفیق تحقیق موازی که بر روی تغییرات پروتئیني گلوتنین در 

انتخاب یک  تواند در در حال انجام است، مي 1Fو  1F والدین و

ی اصلاحي و در  جمعیت با کیفیت نانوایي بالا در یک برنامه

های بعدی  نهایت تولید یک رقم با کیفیت نانوایي مطلوب در نسل

 . مورد استفاده قرار گیرد

های نوین زیستي دانشگاه  این پژوهش در پژوهشکده فناوری

زنجان و آزمایشگاه ژنتیک دانشکده کشاورزی دانشگاه زنجان 

 .دشو بدین وسیله تشکر و قدرداني مينجام گرفت که ا
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