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اين گياه . استدرصد مردم جهان  44از بيشمنبع اصلی غذا برای  وترين گياه زراعی  گندم مهم

اهميت . شود دنيا کشت و کار می ازدارای دامنه سازگاری زيادی بوده و در ناحيه بسيار وسيعی 

خصوصيات ويژه جذب آب و کشسانی خمير آن است که ناشی از وجود پروتئين  به دليلگندم 

های خويشاوند  ها در ساير گونه تئينبا توجه به اينکه اين پرو. ندوسپرم دانه گندم استآگلوتن در 

در گندم و هفت گونه خويشاوند نزديک آن با های دانه  گلوتنين گندم هم حضور دارند، تنوع

قطعات  های توالی. مورد بررسی قرار گرفتندها  گلوتنيناختصاصی برای  آغازگر چهاراستفاده از 

با يک  درصد 14هايی که بيش از  توالیمقايسه شده و  NCBIبانک اطلاعاتی اطلاعات با  تکثير شده

LMW-Gs  و ياHMW-Gs  ندمورد استفاده قرار گرفت تجزيه و تحليلگندم شباهت داشت برای. 

 نحاليبا ا. های خويشاوند آن بود ها در ميان گندم و ساير گونه شباهت زياد گلوتنين نتايج بيانگر

 یمختلف دارا یها شده در گونه ريتکث ،که در اغلب موارد قطعات مشابه است شدهمشاهده 

 .ها وجود دارد گونهاين  انيدر م ها دينوکلوئوت یتوال یبوده و تنوع برا گريکديبا  يیها تفاوت

که  T. boeoticumبا گونه  T. aestivumگونه  ها نشان داد که بررسی روابط فيلوژنتيکی ميان گونه

، از نظر ساختار گندم است Dه والد ژنوم ک Ae. tauschiiگونه  با چنين است و هم Aدارای ژنوم 

های فيلوژنتيکی نزديک به هم  بوده و در خوشه زيادیدارای شباهت ها  گلوتنينکننده  های کد ژن

اگرچه شباهت زيادی با يکديگر نشان  Ae. vavilovi و Ae. juvenalisدو گونه . گرفتندقرار 

بوده و معمولا با اين گونه در  Ae. crassaبا گونه والدی  زيادیدارای شباهت هر دو ند، اما هد نمی

ها در ميان خويشاوندان گندم و  وجود تنوع وسيع برای اين پروتئين. گرفتنديک گروه قرار 

استفاده از اين  نويد بخشها با گندم  پذيری اين گونه چنين روابط فيلوژنتيکی نزديک و تلاقی هم

 .استگندم  حیهای اصلا برنامه تنوع ژنتيکی در

 

 های کلیدی‬واژه
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های تکنولوژیکی و طول عمر  ویژگی ،دلیل ارزش غذایی گندم به

خصوصیات  .ترین منابع غذایی بشر است زیاد دانه آن یکی از مهم

های  شدت تحت تاثیر پروتئین نهایی محصول آرد گندم به

(. Wall 1979; Weegels et al. 1996)اندوسپرم دانه قرار دارد 

 88درصد پروتئین است که  11تا  8اندوسپرم دانه گندم حاوی 

(. van Herpen et al. 2006)دهد  تشکیل میگلوتن درصد آن را 

تر و  های گلوتن در آرد گندم باعث جذب آب بیش پروتئین

شوند که برای پخت نان  خاصیت کشسانی منحصر به فردی می

گلوتن شامل  های پروتئین (.Shewry et al. 2002) ضروری است

 است های پلیمر های مونومر و گلوتنین دو جزء اصلی گلایدین

(Sapirstein and Fu 1998; Shewry and Tatham 1990; Singh 

and MacRitchie 2001 .)با  گلوتنین شامل مخلوطی از پلیمرهای

-LMW) وزن مولکولی پائین و (HMW-Gs) وزن مولکولی بالا

Gs) پلیمرهایی با وزن  ای از پپتیدهای دیامر تا است که دامنه

 ,Wrigley)دهند  را تشکیل میدالتون مولکولی تا چندین میلیون 

و  HMW-Gsسولفید که  وسیله باندهای دی پلیمرها به(. 1996

LMW-Gs  این . دنشو کند تشکیل می همدیگر متصل می بهرا

 دنترین نقش را در کیفیت نانوایی دار پلیمریک مهم های پروتئین

(Dupont and Altenbach 2003; Field et al. 1983b .)دلیل  به

های پلیمریک برای  ساختمان پیچیده پروتئین اندازه بزرگ و

 LMW-Gsو  HMW-Gsتر  ها از ساختارهای ساده مطالعه آن

 (.Kuktaitea et al. 2003) شود استفاده می

های مختلف خویشاوند  به شباهت نسبی میان ژنوم گونه با توجه

ها در  ها و گلیادین های نسبتا مشابهی از گلوتنین گندم آلل

 et)د شو ها یافت می های ژنتیکی مشابهی بر روی ژنوم آن جایگاه

al. 2013 Ghorbani.) 

 نان، در کیفیت گندم Dژنوم  مهمنقش  در این تحقیق با توجه به

 های ژنی مکانبرای  گلوتنینهای  ژن روابط تکاملیتنوع ژنتیکی و 

و هفت ( Triticum aestivum)گندم نان  در Dواقع بر روی ژنوم 

، T. durumشامل  Aو  D حامل ژنومخویشاوند گندم که گونه 

T. boeoticum ،Ae. cylindrica ،Ae. tauschii ،Ae. crassa ،

Ae. juvenalis ،Ae. vavilovi  اختصاصی  آغازگربا استفاده چهار

 .گرفتمورد بررسی قرار گلوتنین 

، T. aestivum ،T. durumهای  گونه ازنمونه  97تعداد 

T. boeoticum ،Ae. cylindrica ،Ae. tauschii ،Ae. crassa ،
Ae. juvenalis ،Ae. vavilovi  از نقاط  که 1به شرح جدول

مورد بررسی در این مطالعه  بودندآوری شده  مختلف ایران جمع

 .قرار گرفتند
 

 های مورد بررسی تعداد نمونه و مشخصات ژنوم گونه -1جدول 

 

DNA و گیاهان کشت شده در گلدان های جوان  ژنومی از برگ

( ستیل تری متیل آمونیوم برومید) CTABروش استفاده از با 

 µl 18 حاوی µl 48حجم  در PCRتکثیر  .دشاستخراج 

های پیش آغازگر، (تهیه شده از شرکت سینا کلون) مسترمیکس

 و µl 1/8مقطر دیونیزه  ، آبµl 1/8کدام  رونده و پس رونده هر

DNA  1/8ژنومی µl واکنش .انجام شد PCR های  چرخه با

دقیقه، 1به مدت  C71°دمای در سازی  حرارتی شامل واسرشته

به  C 98° تا 21( 4جدول )ها اتصال بسته به دمای اتصال نشانگر

ثانیه و به  21به مدت  C 74° ثانیه و بسط در دمای 21مدت 

 . چرخه انجام شد 77تعداد 

. شد تفکیکروی ژل آگارز بر  ،آغازگربرای هر  PCR تمحصولا

میکرولیتر  18از هر گونه یک نمونه انتخاب شده و در حجم 

یابی توسط شرکت فزا پژوه انجام  توالی .انجام شد PCRمجددا 

با استفاده از بانک  DNAهای  مقایسه تشابه و شکل توالی. دش

 .صورت گرفت NCBI اطلاعات

گونه با استفاده از  8درخت فیلوژنتیک  ،DNAبر اساس توالی 

و در نهایت براساس روابط میان  دشتشکیل  MEGA 7افزار  نرم

بندی و  ی مختلف نتایج جمعهای فیلوژنتیک ها در درخت گونه

 .دشها تجزیه و تحلیل  روابط میان گونه

  ها مواد و روش  مقدمه

 گونه ردیف
سطح 

 پلوئیدی
 تعداد نمونه ژنوم

1 T. aestivum 2n=6x AABBDD 11 

2 T. durum 2n=4x AABB 11 

3 T. boeoticum 2n=2x AA 11 

4 Ae. cylindrica 2n=4x CCDD 11 

5 Ae. tauschii 2n=2x DD 11 

6 Ae. crassa 2n=4x DDMM 8 

7 Ae. juvenalis 2n=6x DDMMUU 7 

8 Ae. vavilovi 2n=6x DDMMSS 4 
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 .کار برده شده در مطالعه ههای بآغازگرتوالی، دمای اتصال، محل اتصال و طول قطعه تکثیر شده  - 4جدول

 دمای اتصال '5)→('3 توالی جهت آغازگر

(°C) 

 طول توالی محل توالی

(bp) 

 مآخذ

P1 F ATGAAGACCTTCCTCGTCTTTGC' 98 1DS 711 Benmoussa et al. (2000) 

 R TCAGTAGGCACCAACTCCGGTGC    

P2  F CCTGGCTTGGAGAAACCATC 18 1DS 188 Hai Long (2005) 

 R CAAGATAGATGGCTGAATAT    

P3 F GGGACAATACGAGCAGCAAA 11 1DS 479 Sixin Liu et al. (2008) 

 R CTTGTTCCGGTTGTTGCCA    

P4 F CGCAAGACAATATGAGCAAACT 11 1DS 211 Sixin Liu.et al. (2008) 

 R TTGCCTTTGTCCTGTGTGC    

 
 

 
-A. 2شماره  آغازگر -P4 ،7شماره  آغازگر -P3 ،4شماره  آغازگر -P2، 1شماره  آغازگر -P1. های مورد بررسی یابی در گونه تکثیر شده برای توالی قطعات -1شکل 

 .Aeگونه  -T. boeoticum ،Jگونه  -T. durum ،Bگونه  -Ae. crassa ،Dگونه  -Ae. tauschii ،Crگونه  -Ae. cylindrica ،Tگونه  -T.aestivum ،Cگونه 

 juvenalis  ،V-  گونهAe. vavilovi  وL- لدر 
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 .NCBIهای مشابه ثبت شده در بانک اطلاعاتی  توالی باهشت گونه مورد بررسی میان در  P1 آغازگرتکثیر شده های  شباهت توالیمقایسه  -7 جدول

 

 

اختصاصی مورد استفاده برای بررسی  آغازگرجفت  چهاراز میان 

ها برای قطعه مورد آغازگرهمه  گلوتنینهای  روابط لوکوس

 آغازگرکه  در حالی .دارای محصولات مونومورفیک بودندبررسی 

 آغازگر. در هر هشت گونه مورد بررسی تکثیر شد 1شماره 

 Ae. crassa و T. durum ،Ae. cylindrica ،های در گونه 4شماره 
 T. durum نیز در گونه 2و  7های شماره آغازگرتکثیر نشد و 

طول قطعات حاصل شده تقریبا با طول قطعات  .تکثیر نشدند

 (.1شکل ) بود مشابه (4جدول) گزارش شده در تحقیقات قبلی

توالی دارای بیش  41توالی شناسایی شده،  47در مجموع از میان 

کنند  پوشش با اولین توالی مشابه برای یک ژن کد درصد 81از 

LWM-GS بانک اطلاعاتی در NCBI  (. 9تا  7 جداول)بودند 

نوکلئوتید  711باندی به وزن ( P1) آغازگربرای اولین جفت 

بار خوانش بین  دوهای مورد بررسی با  شد که در میان گونه تکثیر

دست آمده  ههای ب توالی. دشیابی  نوکلئوتید آن توالی 877تا  212

 ،T. aestivum ،Ae. crassa، Ae. tauschii های در گونه

T. durum،T. boeoticum   ،Ae.  juvenalis   وAe. vavilovi 

با توالی مشابه در  درصد 78و  72، 78، 88، 82، 89، 82ترتیب  به

دست آمده در گونه  ههای ب توالی و T. aestivumیک نمونه 

Ae. cylindrica با توالی مشابه در یک نمونه  71ل معاد

Ae. tauschii   ثبت شده در بانک اطلاعاتیNCBI شباهت داشت 

، یک P1 آغازگردر یک مطالعه مشابه با استفاده از  .(7جدول )

د که با یک ژن شیابی  باز توالی جفت 718به طول  DNAقطعه 

 (.Nasiri et al. 2013)داد  شباهت نشان می  LMW-Gsکنند  کد

، Ae. crassa ،Ae. cylindricaدر ارزیابی چهار گونه 
Ae. tauschii و T. aestivum  آغازگربا استفاده از P1  نشان داده

 NCBIدر  Ae. tauschiiکه یک توالی ثبت شده از گونه  شد

دست آمده در  ههای ب درصد با توالی 77و  78، 77، 78ترتیب  به

 ،Ae. tauschii و Ae .crassa ،Ae. cylindricaهای  گونه
T.aestivum شامل یک فریم  ،های ژنی آن توالی. مشابه بودند

ORF)خواندنی باز
 ʹ5کدون متیونین از توالی  یککامل بود که با  (1

ین برآورد شده این ئپروت. یافت تا انتهای توالی ادامه می شروع و

 و Ae. crassa ،Ae. cylindrica ،Ae. tauschiiهای  توالی در گونه

T. aestivum ینی ئی پروت رشته یکLMW  با هشت سیستئین

آمینو اسید را کد  781و  789 - 782 - 781 ترتیب به طول به

 .(Naghavi et al. 2013) کرد می

نوکلئوتید  188طول  باندی به( P2) آغازگربرای دومین جفت 

بار خوانش  دوبا  مورد بررسیهای  شناسایی شد که در میان گونه

دست  ههای ب توالی. دشیابی  نوکلئوتید آن توالی 211ا ت 272بین 

 T. aestivum ،Ae. crassa، Ae. tauschii های آمده در گونه

،Ae. juvenalis و Ae. vavilovi 79و  77، 77، 79، 89 ترتیب به 

                                                           
1 - Oper Reading  Frame 

N
o

.
 S
p

ec
ie

s
 S

eq
. 
S

iz
e

 E
-v

al
u
e

 B
L

A
S

T
 

 NCBIنمونه مشابه در 

5 

T. aestivum 

454
 

2e-98 84% 
T. aestivum cultivar Zheng366 low-molecular-weight glutenin subunit gene, 

partial cds (gi 817033923) 

14
 

Ae. cylindrica 

576
 

0/13 75% 
Ae. tauschii isolate t086 LMW-GS (glu-3) pseudogene, partial sequence (gi 

75219081) 

26
 

Ae. tauschii 

661
 

2e-99 84% T. aestivum clone ZH3660-13 low molecular weight glutenin subunit (glu-3) 

gene, complete cds (gi 508732627) 

33
 

Ae. crassa 

725
 

1e-91 86% 
T. aestivum clone Y34AB-1 low-molecular-weight glutenin subunit (LMW-GS) 

pseudogene, complete sequence (gi 21930) 

45
 

T. durum 

877
 

0 88% 
T. aestivum low-molecular-weight glutenin subunit (GluA3-5) gene, complete 

cds (gi7521908) 

52
 

T. boeoticum 

875
 

0 88% 
T. aestivum low-molecular-weight glutenin subunit (GluA3-5) gene, complete 

cds (gi 21930) 

62
 

Ae. juvenalis 

838
 

2e-126 74% 
T. aestivum cultivar Longnan'aigan low-molecular-weight glutenin subunit 
(LMW-3) gene, complet cdc (gi 170730) 

72
 

Ae. vavilovi 

718
 

4e-72 78% 
T. aestivum strain Yumai34 glutenin subunit (LMW-m1) gene, complete cds (gi 
170730) 

  و بحث نتایج
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ثبت شده در  T. aestivumبا توالی مشابه در یک نمونه  درصد

قطعه تکثیر شده در سه  .(2جدول ) بانک اطلاعاتی شباهت داشت

دارای شباهت  Ae. vavilovi و Ae. crassa ،Ae. juvenalisگونه 

جدا شده از رقم  LMW-Gsکننده  بسیار بالایی با یک ژن کد

Wumangchunmai بودند . 

 .Aeهای گونه ارزیابی ژنوتیپ انجام شده جهتدر بررسی 

tauschii  آغازگربا استفاده از P2 های  اندازه سه الل مختلف به

های مختلف تکثیر  باز در میان ژنوتیپ جفت 478و  748، 188

های مختلف این گونه  نمونه بیند که در شهمچنین مشاهده . دش

 Fatahian) شود ها مشاهده می ای برای این آلل تنوع قابل ملاحظه

et al. 2015).  یها نیپروتئ ارزیابی منظور بهیک مطالعه دیگر در 

گندم نان، از  پیژنوت 94 انیدر م نیپائ یکولوزن مول دارای

 یبیطول تقر به قطعهشش  آغازگر نیا. دشاستفاده  P2 آغازگر

 کرد ریتکث یمورد بررس یها نمونه انیباز را در م جفت 188 تا 218

مورد  های ژنوتیپ انیدر م ها آلل نیا یبرا یا تنوع قابل ملاحظه  و

که  گزارش کردند این محققانچنین  هم. مشاهده شد یبررس

مثبت بر  ریتاث یدارا P2 آغازگری شناسایی شده توسط ها آلل

 یاصلاح یها ها را در برنامه نان بوده و استفاده از آن تیفیک یرو

 .Hoseinian Khoshru et al) باشد می هیتوص قابل گندم نان

2010.) 

نوکلئوتید  788طول  به یک قطعه( P3) آغازگرجفت  سومینبرای 

بین  طول متوسط به های مختلف شناسایی شد که در میان گونه

دست آمده  ههای ب توالی. دشیابی  نوکلئوتید آن توالی 778تا  128

 و T. aestivum ،Ae. cylindrica ،Ae. crassa های در گونه

T. boeoticum با توالی مشابه  درصد 71و  97، 188، 88 ترتیب به

 های دست آمده در گونه ههای ب الیتوو  T. aestivumدر یک نمونه 

Ae. tauschii،Ae. Juvenalis  و Ae. vavilovi و  77، 87 ترتیب به

ثبت شده   Ae. tauschiiبا توالی مشابه در یک نمونه درصد  72

برای  .(1جدول ) شباهت داشت NCBIدر بانک اطلاعاتی 

نوکلئوتید  211طول  به ای قطعه( P4) آغازگرجفت  چهارمین

بین  طول متوسط به های مختلف شناسایی شد که در میان گونه

دست آمده  ههای ب توالی. دشیابی  نوکلئوتید آن توالی 228تا  798

 ، T. aestivum،Ae. crassa های در گونه

Ae. tauschii،Ae. juvenalis  با  درصد 78و  79، 77 ترتیب به

دست آمده  هب های توالیو  T. aestivumتوالی مشابه در یک نمونه 

و  T. boeoticum،Ae. juvenalis  ،Ae. cylindricaهای  در گونه

Ae. vavilovi با توالی مشابه در  درصد 77و  72، 77، 74 ترتیب به

 NCBIثبت شده در بانک اطلاعاتی  Ae. tauschiiیک نمونه 

 .(9جدول ) شباهت داشت

        
 

 .NCBIهای مشابه ثبت شده در بانک اطلاعاتی  توالی باگونه مورد بررسی  میان پنجدر  P2 آغازگرتکثیر شده های  شباهت توالیمقایسه  -2 جدول
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 NCBIنمونه مشابه در 

5 

T. aestivum 

443
 

5e-113 86% 
T. aestivum isolate KC16829 low molecular weight glutenin subunit 
t128 (LMW) gene, partial cds (gi 886967) 

21
 

Ae. tauschii 

455
 

0 88% 
T. aestivum cultivar Chinese Spring LMW-D8 (Glu-3) gene, complete 

cds (gi 886967) 

33
 

Ae. crassa 

431
 

0 86% 
T. aestivum cultivar Wumangchunmai low-molecular-weight glutenin 

subunit (LMW-GS) pseudogene, LMW-GS-B3-548 allele, partial 
sequence (gi 886965) 

62
 

Ae. juvenalis 

451
 

2e-144 83% 
T. aestivum cultivar Wumangchunmai low-molecular-weight glutenin 
subunit (LMW-GS) pseudogene, LMW-GS-B3-548 allele, partial 

sequence (gi 886967) 

72
 

Ae. vavilovi 

434
 

0 86% 
T. aestivum cultivar Wumangchunmai low-molecular-weight glutenin 
subunit (LMW-GS) pseudogene, LMW-GS-B3-548 allele, partial 

sequence (gi 886965) 
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 .NCBIهای مشابه ثبت شده در بانک اطلاعاتی  توالی باگونه مورد بررسی  میان هفتدر  P3 آغازگرتکثیر شده های  شباهت توالیمقایسه  -1 جدول
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 NCBIنمونه مشابه در 

3 

T. aestivum 

478
 

4e-111 88% 
T. aestivum Glu-1D-1d gene for high molecular weight glutenin subunit 5 (gi 
288860106) 

14
 

Ae. cylindrica 

154
 

7e-08 68% 
T. aestivum high molecular weight glutenin subunit (Glu-D1-1) gene, complete 
cds 

23
 

Ae. tauschii 

147
 

4e-04 87% Ae. tauschii high molecular weight glutenin subunit 1Dx5*t gene, complete cds 

33
 

Ae. crassa 

148
 

0 111% T. aestivum chromosome 3B, genomic scaffold, cultivar Chinese Spring 

56
 

T. boeoticum 

284
 

E3-98 85% T. aestivum HMW glutenin 1Mgx gene, complete cds 1D (gi 736319) 

65
 

Ae. juvenalis 

267
 

2e-05 77% Ae. tauschii clone R2 HMW glutenin subunit Dtx1.5 gene, complete cds 

73
 

Ae. vavilovi 

255
 

e1-113 84% 
Ae. tauschii HMW glutenin subunit (Glu) gene, Glu-1Dx5 allele, complete cds 

(gi 736319) 

 

 
 .NCBIهای مشابه ثبت شده در بانک اطلاعاتی  توالی باگونه مورد بررسی  میان هفتدر  P4 آغازگرتکثیر شده های  شباهت توالیمقایسه  -9 جدول
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 NCBIنمونه مشابه در 

1 

T. aestivum 

361
 

5e-169 88% 
T. aestivum cultivar Xinong538 high molecular weight glutenin (HMW-G) 
gene, complete cds (gi 21751) 

21
 

Ae. cylindrica 
448

 

3e-172 

 
84% 

Ae. tauschii cultivar IG48561 high molecular weight glutenin subunit 1Dy 

(Glu-D1-2) gene, complete cds (gi 21779) 

23
 

Ae. tauschii 

368
 

1e-179 88% 
T. aestivum cultivar Xinong538 high molecular weight glutenin (HMW-G) 
gene, complete cds (gi 21751) 

33
 

Ae. crassa 

387
 

3e-141 86% 
T. aestivum isolate CN16-Dy high molecular weight glutenin subunit 1Dy 
protein (Glu-D1-2) gene, complete cds (gi 21779) 

53
 

T. boeoticum 

367
 

9e-122 82% 
Ae. tauschii high molecular weight glutenin subunit 1Dy10.5t gene, complete 
cds (gi 21779) 

64
 

Ae. juvenalis 

373
 

3e-176 88% 
Ae. tauschii cultivar IG48561 high molecular weight glutenin subunit 1Dy 

(Glu-D1-2) gene, complete cds (gi 21779) 

73
 

Ae. vavilovi 

376
 

1e-175 88% 
Ae. tauschii cultivar IG48561 high molecular weight glutenin subunit 1Dy 

(Glu-D1-2) gene, complete cds (gi 21779) 

 

بیش  Ae. tauschii و T. aestivumهای  قطعه تکثیر شده در گونه

جدا شده از رقم  HMW-Gsکننده  با یک ژن کد درصد 78از 

همچنین قطعه تکثیر شده در . شباهت داشتند Xinong538زراعی 

دارای  Ae. vaviloviو  Ae. cylindrica ،Ae. juvenalisهای  گونه

شناسایی شده  HMW-Gsکننده  شباهت بسیار بالایی با یک ژن کد

بررسی  جهتدر یک مطالعه  .بودند IG48561از رقم زراعی 

تیپ گندم نان مصری ژنو 19ای دانه در میان  های ذخیره پروتئین

رابطه نزدیکی میان قطعه تکثیر  P4و  P3های آغازگربا استفاده از 

  HMW-Gsهای پروتئین 1 + 4 بندهایبا  P3 آغازگرشده توسط 

وسیله  ههمچنین رابطه نزدیکی میان قطعه تکثیر شده ب. دشیافت 

قطعات تکثیر شده . دشیافت  14 + 18با بندهای  P4 آغازگر

های مورد بررسی در میان  برای همه ژنوتیپ 2و  7 آغازگرتوسط 

چنین نتایج بررسی  هم. بودند تک شکلارقام گندم نان مصری 

 18+4کیفی در میان ارقام نشان داد که ارقام گندم حامل بندهای 

 Kadi et) برخوردار بودند یبالاتر یفیک اتیبه نسبت از خصوص

al. 2017 .)  
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 41 انیدر م یینانوا تیفیک یبررس منظور بهیک تحقیق دیگر در 

 یهاآغازگربا استفاده از  ییایو استرال یرانینان ا یها رقم از گندم

P3  وP4 ،آغازگر P3  بیترت باز به جفت 477و  481 وزنبا  بنددو 

 777دو بند با وزن  P4 آغازگرو  Dx2 و  Dx5یهاواحد ریز یبرا

را  Dy12و  Dy10 یهارواحدیز یبرا بیترت باز به جفت 211و 

 .(Izanloo et al. 2016) ندکرد ریتکث

با  ییایآس ینمونه گندم بوم 1898در یک مطالعه مشابه تعداد 

مورد  یینانوا تیفیدانه و ک یا رهیذخ یها نیپروتئ هدف ارزیابی

 آغازگراز شش جفت  در این بررسی .قرار دادند یبررس

. شداستفاده  2و  7 آغازگرگندم از جمله  نیگلوتن یاختصاص

 آغازگرباز و  فتج 477تا  481به طول  یا قطعه 7شماره  آغازگر

 .کرد ریباز را تکث جفت 211تا  777طول  به یا قطعه 2شماره 

-Glu یها آلل یبرا یمورد بررس یها گندم انیم تنوع در نیشتریب

D1 نیچن هم. شد ییشناسا 2و  7 یها آغازگر وسیله تکثیر شده به 

از تنوع  ایسشده از غرب آ یآور جمع یها که نمونه گزارش شد

با  هستند وبرخوردار  ایشرق آس یها نسبت به نمونه یتر شیب

 HMW-Gs یها بر اساس آلل یمورد بررس یها نمونه یبند گروه

را به سه  یمورد بررس یها ها نمونهآغازگر نیا توسطشده  ریتکث

 گروه کیو افغانستان در  ایشرق آس یها نمونه. کردند میقست گروه

 Lee) قرار گرفتند یگرید گروهدر  نیو چ ایغرب آس یها هو نمون

et al. 2018). 

تکثیر  DNAقطعه  براساس توالیها  روابط فیلوژنتیکی میان گونه

 درخت فیلوژنتیکی اولین در 1شماره  آغازگرجفت شده توسط 

در این درخت فیلوژنتیکی  (4شکل )است  نشان داده شده

 گروهدر یک  T. aestivumو  T. boeoticum، T. durumهای  گونه

سه . باشند می Aاین سه گونه همگی حاوی ژنوم . اند قرار گرفته

که همگی  Ae. vaviloviو  Ae. crassa ،Ae. juvenalisگونه 

های  گونه و قرار گرفته گروهدر یک  باشند می M ژنوم حامل

Ae. cylindrica  وAe. tauschii در فاصله  نیز در یک گروه و

 .قرار گرفتند ها ی از آنبیشتر

تکثیر شده  DNAقطعه  براساس توالیدومین درخت فیلوژنتیکی 

درخت  دومیندر . است ترسیم شده 4جفت آغازگر شماره  توسط

آن  Dوالد دیپلوئید ژنوم  و T. aestivumهای  فیلوژنتیکی گونه

در یک گروه قرار گرفتند و دو گونه  Ae. tauschii گونه

Ae. crassa  وAe. vavilovi  که هر دو حامل ژنومM  هستند

در یک گروه قرار  1همانند درخت فیلوژنتیکی حاصل از آغازگر 

در یک گروه جداگانه از  Ae. juvenalisگونه  با این حال ندگرفت

 (. 7شکل) ها متمایز شد سایر گونه

 تکثیر شده توسط HMW-Gsتعلق به م DNA قطعه براساس توالی

 .ترسیم شد درخت فیلوژنتیکی سومین 7جفت آغازگر شماره 

های مورد بررسی بر اساس توالی  گونهمیان فیلوژنتیکی روابط درخت  -4شکل 

 1شماره  آغازگرشده توسط  تکثیر LMW-Gsژن 

 

های مورد بررسی بر اساس توالی ژن  فیلوژنتیکی گونهروابط درخت  -7شکل 

LMW-Gs 4شماره  آغازگرشده توسط  تکثیر 

 

در یک  که وجود داردشاخه اصلی  در این درخت فیلوژنتیکی دو

 T. boeticum, Ae. vavilovi, T. aestivum Ae. cylindricalشاخه 
 ,Ae. juvenalisقرار گرفته و در شاخه دیگر سه گونه و

Ae. tauschii  و Ae. crassa در این درخت نیز . اند قرار گرفته

 Aکه دارای ژنوم   T. aestivumو  T. boeoticumهای وجود گونه
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که  Ae. crassaو   Ae. juvenalisهای هستند در یک گروه و گونه

 Ae. tauschiiگونه . دارای ژنوم مشابهی هستند دور از انتظار نبود

ن در آها است و قرار گرفتن  ین گونهدر همه ا Dنیز والد ژنوم 

گونه  با این حال. های حامل این ژنوم مورد انتظار است کنار گونه

Ae. vavilovi  اگرچه از نظر دارا بودن ژنومD  بهT. aestivum 

 Ae. crassaتر به گونه  هایی دارد اما به لحاظ ژنومی بیش شباهت

 (.  2 شکل) شباهت دارد

مورد بررسی بر اساس میان های  فیلوژنتیکی گونهروابط درخت  - 2شکل 

 7 آغازگرشده توسط  تکثیر HMW-Gsتوالی ژن 

 

 تکثیر شده توسط HMW-Gs متعلق DNA قطعه براساس توالی

درخت فیلوژنتیکی سه گونه  چهارمیندر  2شماره  آغازگرجفت 

T. aestivum Ae. tauschii, Ae. crassa,  قرار  گروهدر یک

 و Ae. cylindricaگونه  ر شاخه دیگر دواند و د گرفته

T. boeoticum  و سپس سه گونهAe. vavilovi،  Ae.  juvenalis  و

T. durum گرفتند های جدا و دورتر از بقیه قرار  ترتیب در شاخه به

 (.     1شکل)

که دارای  T.boeoticumبا گونه  ،T. aestivumدر مجموع گونه 

گندم  Dکه والد ژنوم  Ae. tauschiiگونه است و همچنین  Aژنوم 

دارای ها  گلوتنینکننده  های کد ، از نظر ساختار ژناست

های فیلوژنتیکی نزدیک  گروههایی با یکدیگر بوده و در  شباهت

اگرچه  Ae. vavilovi و Ae. juvenalisدو گونه  .گرفتندهم  قرار  به

هایی  شباهتند، اما دارای هد شباهت زیادی با یکدیگر نشان نمی

بوده و معمولا با این گونه در یک  Ae. crassaبا گونه والدی 

که به عنوان  Ae. tauschiiگونه در هر حال . گرفتندگروه قرار 

ها  شود، با فاصله متوسطی از سایر گونه شناخته می Dوالد ژنوم 

 .دادها شباهت نشان  قرار داشته و تقریبا با همه گونه

در میان  HMW-Gsهای  تنوع پروتئین در یک مطالعه با استفاده از

 ,Ae. tauschiiهای آژیلوپس سه گونه تعدادی از گونه

Ae. cylindrica  وAe. crassa  داشتندهای مجزایی قرار  گروهدر 

(et al. 2013 Ghorbani .)منظور بررسی  در یک مطالعه دیگر به

 ,T. aestivum, Ae. tauschiiروابط ژنتیکی میان چهار گونه

Ae. cylindrica و  Ae. crassa  های نشانگربا استفاده ازSSR 

در یک Ae. cylindrica و   Ae. tauschiiدو گونه Dمبتنی بر ژنوم 

در فاصله کمتری از  T. aestivumو گونه  یکدیگرنزدیک به  گروه

در فاصله  Ae. crassaکه گونه  در حالی. قرار داشت گروهاین 

 Naghavi et)گرفت  مجزا قرار  گروهتری از سایرین در یک  بیش

al. 2009 .) در یک مطالعه مشابه در درخت فیلوژنتیکی ترسیم

های  گونه LMW-Gsکنند  های کد ژن  شده براساس توالی

Ae. cylindrica,  ،Ae. tauschii  وAe. crassa ترین  نزدیک

 .(Naghavi et al. 2013)بودند  T. aestivumها به  گونه

 

های مورد بررسی بر اساس توالی ژن  درخت فیلوژنتیکی گونه -1شکل 

LMW-Gs  2 آغازگرشناسایی شده توسط 

 

نتایج بیانگر آن بود که در میان هشت گونه مورد بررسی 

و  LMW-Gsهای گلوتنین با وزن مولکولی کم  پروتئین

مشترک بوده و  HMW-Gsهای با وزن مولکولی زیاد  گلوتنین

ها یافت  وزن مولکولی مشابه در میان همه گونههای مشابهی با  ژن

ها  معین امکان تکثیر ژن آغازگرکه با استفاده از یک  طوری هب. شد

های  در بررسی توالی ژن. ها مقدور است تقریبا در میان همه گونه
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د که در برخی از شهای مورد بررسی مشاهده  مشابه در میان گونه

ها بسیار شبیه به یکدیگر  لوتنینکننده گ های کد ژن  ها، توالی گونه

در سه گونه  P2 آغازگرتوسط  شده ریقطعه تکثاز جمله . هستند

Ae. crassa ،Ae. juvenalis   وAe. vavilovi  یداراهر سه 

جدا شده از  LMW-Gsکننده  ژن کد کیبا  ییبالا اریشباهت بس

همچنین قطعه تکثیر شده توسط  .بودند Wumangchunmaiرقم 

 .Aeو  Ae. cylindrica ،Ae. juvenalisهای  در گونه P3 آغازگر

vavilovi کننده  دارای شباهت بسیار بالایی با یک ژن کدHMW-

Gs  جدا شده از رقم زراعیIG48561 حال مشاهده  با این. بودند

های  د که در اغلب موارد قطعات مشابه تکثیر شده در گونهش

و تنوع برای توالی هایی با یکدیگر بوده  مختلف دارای تفاوت

در یک مطالعه با استفاده . ها وجود دارد ها در میان گونه نوکلوئوتید

اختصاصی که تنوع پروتئین های با وزن مولکولی  آغازگراز دو 

 18های گندمیان مورد بررسی قرار داده بودند  کم را در میان گونه

شناسایی کردند  Ae. tauschiiهای  آلل مختلف را در میان نمونه

این . مشاهده شد قطعهبطوریکه در هر نمونه بین یک تا سه 

های با وزن مولکولی کم  که برای پروتئین اظهار داشتند محققان

 Aegilopsهای جنس  ای در میان گونه تنوع آللی قابل ملاحظه

تنوع موجود برای این  (.Khoshro et al. 2010)وجود دارد 

تواند برای درک  های خویشاوند می ونههای اساسی در میان گ ژن

در . کار برده شود هها ب سیر تکاملی و روابط فیلوژنتیکی میان گونه

های مورد  های گلوتنین در میان گونه مجموع مقایسه توالی ژن

با گونه  T. aestivumهای  تر میان گونه بررسی بیانگر روابط نزدیک

T. boeoticum  وAe. tauschii  روابط نزدیک میان از یک طرف و

از طرف  Ae. vaviloviو  Ae. crassa ،Ae. juvenalisهای  گونه

 . دیگر بود

های با وزن مولکولی پائین حدود  است که پروتئین گزارش شده

درصد گلوتنین دانه را تشکیل  98ای و  یک سوم پروتئین ذخیره

همچنین در مطالعات متعددی (. Bietz and Wall 1973)دهند  می

با  LMW-GSهای  است که تنوع آللی برای لوکوس داده شده نشان

 .Gupta et al)دار در کیفیت خمیر ارقام گندم نان  تفاوت معنی

 Pogna et al. 1990; Ruiz et)و گندم دوروم مرتبط است ( 1994

al. 1993 .)های  العاده شناسایی شده در گونه بنابراین تنوع فوق

منبع ارزشمندی برای توسعه  عنوان هتواند ب می Dحامل ژنوم 

 .کار برده شود ههای تجاری گندم نان ب کیفیت نان درگونه

واریته از گندم نان مصری و یک نمونه آژیلوپس با  1در بررسی 

رهای اختصاصی نشانگاز جمله  SSR نشانگر 48استفاده از 

HMW-Gs  ها با شناسایی باندهای نشاگرنشان داده شد که این

توانند برای  مرتبط با کیفیت نانوایی می HMW-Gsپروتئینی 

 Abdelsalam) انتخاب ارقام گندم برتر مورد استفاده قرار گیرند

2014). 

دانه در  یا رهیذخ یها نیپروتئ انیرابطه مدر یک مطالعه مشابه 

 Ae. tauschiiو گونه  A ژنوم دیپلوئیوالد د T. urartuگونه  انیم

 یهاآغازگر گندم نان را با استفاده از با  Dژنوم دیپلوئیوالد د

 مشخص شد که. قرار دادند یمورد بررس HMW-Gs یاختصاص

. وجود دارد T. urartu دیپلوئیدر گندم د LMW-Gsهشت ژن 

 نیبنابرا. دش افتی هیجنوب ترک یها گندم انیتنوع در م نیتر شیب

. کردند یگندم معرف نیعنوان مرکز تنوع ا را به هیناح نیها ا آن

 یوالد اصل T. urartuکه احتمالا گونه  دنشان دا یکیلوژنتیف هیتجز

 دیپلوئیکه گونه د افتندیدر نیهمچن. در گندم نان است Aژنوم 

T. urartu یها ژن یبرا ییبالا ریانسبت به گندم نان از تنوع بس 

LMW-Gs تنوع ژنتیکی عنوان منبع  تواند به یده و مبرخوردار بو

 .Luo et al) ردیمورد استفاده قرار گ گندم ینژاد به یها در برنامه

2015). 

 دیپلوئینمونه از گونه د 418 در LMW-Gs یها ژندر بررسی 

Ae. taustchi  یهانشاگرنمونه از گندم نان با استفاده از  178و 

 بودند LMW-Gsژن  11 یحاو Ae. taustchiiی ها نمونه یمولکول

در میان  علاوه بر این. شدند  یبند گروه پیهاپلوتا 41قالب  درکه 

نتایج این . شد ییشناسا LMW-Gsژن  8 تنهانان  گندم های نمونه

که در  Ae. taustchii ssp. strangulata گونه که پژوهش نشان داد

 Dتواند والد ژنوم  یمو گسترش دارد  رانیخزر در ا یایجنوب در

  .(Shvn et al. 2018) در گندم نان باشد

های خویشاوند گندمیان در ایران  گونه بالابراین با توجه به تنوع بنا

و روابط فیلوژنتیکی نزدیک ناشی از شباهت ژنومی زیاد این 

تواند  عنوان یک پتانسیل بالقوه می هها با گندم نام این تنوع ب گونه

های اصلاحی گندم نان  برای بهبود کیفیت محصول نان در برنامه

 . گیردمورد استفاده قرار 
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