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هيبريد آن نقش مهمی را در عرضه  ارقامرود و ترين گياهان زراعی به شمار میگندم نان از مهم

بروز  در نتيجهدار بعضی از صفات در هيبريد نسبت به والدين تفاوت معنی. کنندغذای جهان ايفا می

ز ديدگاه ها اآن شود که شناسايیها کنترل میاين پديده توسط ژن. باشدپديده هتروزيس می

هدف ازانجام اين تحقيق . های اصلاح گياهان از اهميت زيادی برخوردار استملکولی در پروژه

. باشدهای دخيل در پديده هتروزيس در گندم نان به کمک پروتئوميکس میشناسايی پروتئين

شاورزی ها در ايستگاه تحقيقات کو هيبريد حاصل از آن N8118سه رقم زاگرس،  ،بدين منظور

ی هاداده. گرگان در سه تکرار و در قالب طرح بلوک کامل تصادفی مورد کشت قرار گرفتند

داری را در صفات طول ساقه و طول سنبله در هيبريد نسبت به والدين وجود اختلاف معنی آزمايشی

ينی در پروتئوم گياهان نشان داد که بيان يک لکه پروتئ تجزيه چنين نتايج حاصل ازهم. نشان داد

تغيير کرده ( Shift position)در موقعيت مکانی ژل  N8118والد زاگرس نسبت به هيبريد و والد 

 cytochrome b6/fطيف سنجی جرمی مشخص کرد که اين لکه مربوط به پروتئين . است

complex  باشد و نقش کليدی در مسير توليد میNADPH  وATP در فرايند فتوسنتز دارد. 

 

 های کلیدی واژه
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ترین گیاهان از گسترده Triticum aestivumگندم نان با نام علمی 

عنوان غذای اصلی در بیشتر کشورها به شمار هباشد و بمی زراعی

های ترین دستاوردیکی از بزرگ .(Hemdan et al. 2015) رودمی

 طور گسترده در بهبود گیاهانکاربردی از علم اصلاح گیاهان که به

شود پدیده هتروزیس است و تولید واریته هیبرید استفاده می

(Alam et al. 2004.) گیری از هتروزیس را برای تولید بهره

دانستند، اما امروزه تر وابسته به گیاهان دگرگشن میمحصول بیش

مدارکی دال بر وجود هتروزیس در گندم در صفاتی مانند بیوماس 

هتروزیس با (. Sun et al. 2004) استگزارش شدهو تولید بالا 

افزایش هتروزیگوسیتی منجر به افزایش شایستگی و قدرت گیاه 

-باشد و بهی قوی در تحول گیاهان مییاین پدیده نیرو. شودمی

است کار برده شدهای در تولیدات گیاهی بهطور گسترده

(Paschold et al. 2009 .) هتروزیس منجر به برتری عملکرد

بررسی  (.Brichler et al. 2003)شود به والدین می هیبرید نسبت

ژن در سطح  شش افتراقیبیان هتروزیس در برگ گندم مولکولی 

mRNA   والدین نشان داده است نسبت به هیبرید را در(Sun et 

al. 2004 .)گندم ریشه رشد بر هتروزیس اثر بررسی درچنین هم، 

ژن بین هیبرید و  نمایش افتراقی تغییرات بیان حاصل ازنتایج 

کلون شده در هیبرید نسبت  cDNA 9 والدین نشان داد که تعداد

اگرچه  (.Zhangkui et al. 2006) اندبه والدین بیان بیشتری داشته

ها اطلاعات مهمی را از بروز بیان ژن mRNAتغییرات در سطح 

همیشه با  mRNAدهد، با این حال میزان بیان در سلول نشان می

 ;Gygi et al. 1999) طور کامل سازگار نیستتئین بهمیزان پرو

Pandey et al. 2008; Tian et al. 2004.)  دلیل این عدم سازگاری

، سرعت متفاوت mRNAتواند ویرایش تناوبی و پردازش می

و پروتئین در سلول، پروتئولیز پروتئین و  mRNAتخریب 

 Gygi et al. 1999; Pandey) تغییرات پس از ترجمه یک ژن باشد

et al. 2008; Tian et al. 2004) .تحقیق انجام یافته،  در یک

های جوانه های بیان شده افتراقی در برگشناسایی بعضی پروتئین

گروه  ششها را در وسیله طیف سنجی جرمی آنگندم به

عملکردی متابولیسم، انتقال سیگنال، انرژی، رشد و تقسیم سلول، 

دهد که این نتایج نشان می. نمودبندی بیماری و دفاع طبقه

باعث تفاوت الگوی پروتئوم در والدین و هیبریداسیون گندم 

ها در مسیرهای فیزیولوژیک مختلفی و این پروتئین هدشهیبرید 

 .Song et al)تواند مرتبط با هتروزیس باشد درگیرند که می

در دو دهه گذشته در مطالعات متعددی از پروتئومیکس (. 2007

گیاهان کنترل کننده صفات مهم زراعی های شناسایی پروتئین برای

، غیر زنده (Guan et al. 2015) های زندهتنش به از جمله مقاومت

(Huang et al. 2016 ) و کیفیت غذایی(Branlard et al. 2015 )

هایی های اخیر توجه خاصی به روشدر سال. انداستفاده کرده

-طور همبی کمی بیان هزاران ژن بهشود که محققین را در ارزیامی

چنین اطلاعات حاصل از ژنوم به تنهایی و هم کندیاری میزمان 

بیانگر عملکرد ژن در یک مرحله خاص از زندگی گیاه و وقایع 

دهد، نیست بیولوژیکی و شیمیایی که در هر مرحله رخ می

(Munns 2005.) دانش ما در رابطه با اساس ملکولی هتروزیس 

اندکی در این زمینه  هایگزارشاندک و ناچیز است و بسیار 

های هدف از اجرای این تحقیق، شناسایی پروتئینلذا  .وجود دارد

دخیل در پدیده هتروزیس در گندم نان به کمک پروتئومیکس 

 .باشدمی

 

هیبرید  زاگرس، ، تجن،N8119 ،N8118م ارقا ژنوتیپ شامل هفت

*تجن 
N8019، ید زاگرسهیبر*

N8019 هیبرید زاگرس  و*
N8118 

در سه ( عراقی محله)در ایستگاه تحقیقات کشاورزی گرگان 

از بافت . دندشتکرار و در قالب طرح بلوک کامل تصادفی کشت 

بررسی ملکولی  برای 1سنبله کاملپرچم در زمان ظهور برگ 

 های مورد نظر برای بررسی پروتئومنمونه. گیری به عمل آمدنمونه

 .نددشمنتقل  -C°08فریزر  پس از تیمار با ازت مایع به

صورت مورفولوژیکی برای صفات هبررسی پدیده هتروزیس ب

های هوایی گیاه، شامل های ریشه و بخشمختلف در اندام

بیوماس گیاه، وزن دانه، تعداد دانه در سنبله، طول سنبله، تعداد 

در هر سنبله و طول سنبله در هر بوته، وزن سنبله، تعداد سنبلچه 

های داده تجزیهشد و  انجامدر زمان ظهور سنبله کامل ساقه 

 SPSS 24.0 افزاراز بررسی مورفولوژیک با استفاده از نرم حاصل

 .صورت گرفت

                                                           
1
 Head completely emerged 

  مقدمه

  هامواد و روش
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و  N8118زاگرس،  ارقامگرم از بافت برگ پرچم میلی 288مقدار 

ه از های چینی جداگانه، با استفاددر هاون هاهیبرید حاصل از آن

استخراج . های مجزا منتقل شدندازت مایع، پودر و به تیوب

 انجام شد  .Damerval et al(1986)پروتئین با روش تغییریافته 

(Yamchi 2010). برای سنجش مقدار پروتئین از کیت (GE 

Healthcare)2D Quant  استفادهو بر اساس دستورالعمل کیت 

ه اسپکتوفوتومتر با طول برای تعیین غلظت پروتئین از دستگا. دش

 .ها استفاده شدنانومتر برای نمونه 008 موج جذب

 ,cm 3-11 NL, immobline dry strip 18) نوارهای خشک

Amersham Biosience) IPG  میکرولیتر بافر لیز کننده  288در

 (GE Healthcare) میکروگرم پروتئین در دستگاه 288حاوی 

IPGphor  بدون جریان الکتریکی به مدتگراد درجه سانتی 28در 

سپس دستگاه روشن شده و برای تثبیت . ساعت قرار گرفتند 12

: استفاده شد IPGphorاز برنامه زیر در دستگاه  1های پروتئینلکه

 1888ساعت،  2ولت به مدت  088ساعت،  2ولت به مدت  288

 ولت در 0888ساعت و افزایش تدریجی ولتاژ تا  2ولت به مدت 

ولت  68888ولت به مدت  0888عت و نهایتا در سا 0عرض 

بعد از  IPGنوارهای . (Yamchi 2010)ساعت تنظیم شد 

 ,Urea 6M) دقیقه در بافر اشباع 51الکتروفورز بعد اول به مدت 

Tris-cl 50 mM pH 8.8, DTT 1%, SDS 2%, glycerol 30%, a 

trace of bromophenol blue ) ه دقیق 10قرار گرفته سپس برای

به  درصد 0/2 دیگر در همان بافر ولی با جایگزینی آیدواستامید

های به بالای ژل IPGسپس نوارهای . قرار گرفتند DTTجای 

SDS-PAGE  اکریل آمید منتقل شد و در  درصد 0/12با غلظت

-میلی 180دقیقه و سپس  28آمپر به مدت میلی 28جریان ثابت 

درجه  28 در SDS-PAGEژل  2ساعت برای  0آمپر به مدت 

-در مرحله بعد ژل. (Yamchi 2010)گراد الکتروفورز شد سانتی

 Colloidal CBBآمیزی حاوی در محلول رنگ SDS-PAGEهای 

G-250 رنگ شدند (Candiano et al. 2004.) ها برای این کار ژل

به  (methanol 40%, acetic acid 10%) ابتدا در محلول تثبیت

دقیقه در  28د وبعد از آن به مدت مدت یک ساعت قرار گرفتن

ساعت در  28آب دو بار تقطیر شستشو شدند و سپس برای 

 ,ammonium sulphate 10%, methanol 20%)محلول رنگ 

                                                           
1
 Focusing 

phosphoric acid 10%, CBB G-250 0.12% )ها ژل. قرار گرفتند

  Image(GE Healthcare) آمیزی توسط اسکنربعد از رنگ

scanner  افزاراز نرماسکن شدند و (GE Healthcare)Image 

master 2D platenium ver.6   برای تجزیه وتحلیل تصاویر

ها بر اساس درصد ها در بین ژلنسبت اندازه لکه. استفاده شد

های نحوه نرمال سازی لکه .دشافزار محاسبه حجم به کمک نرم

 .(Salekdeh et al. 2002) بود Scotter plotپروتئین به روش 

 .زمایشات الکتروفورز دوبعدی در دو تکرار بیولوژیک انجام شدآ

ها از های مرتبط با هتروزیس پس از مقایسه ژلهای پروتئینلکه

منظور حذف رنگ کوماسی از تیمار روی ژل بریده شدند و به

مولار بی کربنات آمونیوم به میلی 20ها با محلول استونیتریل و لکه

دقیقه  28پس از هر . استفاده شد 1:1 (v/v) های مساوینسبت

-سپس لکه. دشتعویض محلول جهت حذف رنگ کوماسی اقدام 

به این . خشک شدند های ژل با سانتریفیوژ تحت شرایط خلا

-میلی 20میکرولیتر بی کربنات آمونیوم  28های خشک شده لکه

مولار اضافه شد و پس از آن به این محلول آنزیم تریپسین 

(Promega) نانو گرم در هر میکرولیتر واکنش افزوده  18ظت با غل

در . گراد قرار گرفتنددرجه سانتی 23ساعت در  20شد و به مدت 

 میکرولیتر محلول 08منظور خاتمه واکنش هضم آنزیمی، نهایت به

(formic acid 10%, acetoniteile 62.5%, H2O 27.5%)  28به 

اور حاوی سپس روشن. دشمیکرولیتر واکنش آنزیمی اضافه 

 08و  28ده و به دوقسمت شپروتئین هضم شده از پلیت جدا 

درصدی به دو ویال جداگانه تقسیم شدند و پس از آن توسط 

 28ویال قسمت . سانتریفیوژ تحت شرایط خلأ خشک شدند

های هضم شده از طریق طیف درصدی برای شناسایی پروتئین

 MALDI-MS (Applied Biosystem) سنجی جرمی از نوع

سنجی جرمی به کمک نرم افزار نتایج حاصل از طیف. دشاستفاده 

MASCOT های اطلاعاتی مقایسه های موجود در بانکبا پروتئین

پارامترهای مورد . دششدند و برای شناسایی پروتئین استفاده 

  carbamidomethyl (C) :شامل MASCOTافزار استفاده برای نرم

 oxidationو   deamidated (NQ) وعنوان تغییر ثابت پروتئین به

(M )افزار معرفی شدندعنوان تغییرات متغییر به نرمبه (Yamchi 

1389.) 
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منظور بررسی پدیده هتروزیس، تجزیه واریانس پارامترهای به

نتایج حاصل از تجزیه واریانس نشان . دشمورفولوژی رشد انجام 

و طول سنبله اختلاف  طول ساقهها در صفات  داد که بین ژنوتیپ

وجود دارد، درصد  یکو  پنجترتیب در سطح داری به بسیار معنی

در صفات تعداد سنبلچه، وزن هر سنبله، تعداد ها  اما بین ژنوتیپ

 دانه، بیوماس 511سنبله، وزن  رهای هدانه در سنبله، وزن دانه

 (.5جدول )د شمشاهده ن یدار اختلاف معنی

 

 

 نس پارامترهای مورفولوژی رشد در گیاه گندمتجزیه واریا -1جدول 

 میانگین مربعات صفات اندازه گیری شده

در  تعداد دانه سنبله وزن هر سنبلچه تعداد طول سنبله طول ساقه درجه آزادی منبع تغییرات

 سنبله

هر  وزن دانه

 سنبله

 188وزن 

 دانه

 بیوماس

036/61* 6 ژنوتیپ  **398/2  802/0 ns 666/13  ns   936/122 ns   016/8  ns 202/8  ns 090/03  ns 

932/10 10 خطا   608/8  696/2  819/19  303/120  228/8  201/8  222/08  

ns، * یک درصد دار در سطحدرصد معنی دار در سطح پنجدار، معنیترتیب غیر معنیبه **و 

 
 هگیری شدبرای صفات اندازه( 5α%=)ای دانکن  مقایسه میانگین چند دامنه -2 جدول

 

 

 Image masterافزار ز نرمخصوصیات کمی لکه پروتئینی با بیان افتراقی و مقایسه درصد حجمی آن در الگوی پروتئوم هیبرید و والدین گندم نان بدست آمده ا -2جدول 

2D platenium 

 

 
 (MALDI/MS) سنجی جرمیشناسایی لکه پروتئینی بافت برگ پرچم گیاه از طریق طیف -0جدول 

Rank RMS90(ppm) RMS(ppm) Sc%  Peptides Mascot 

score   

Name        MW  Accession Database Sample 

1 25.8 25.8 49.5 6 218.0 
Cytochrome 

b6/f  complex 
9.75 Gil2695939 NCBIplanta 1 

 
 

 
 

 

 

 

 

  نتایج

 بیوماس دانه 188وزن  وزن دانه سنبله تعداد دانه سنبله وزن هر سنبله تعداد سنبلچه طول سنبله طول ساقه ژنوتیپ

N8019 19/2±93/03 abc 12/1±33/18 a 23/2±66/13 a 22/0±93/16 a 00/10±89/62 a 80/1±89/2 ab 9/8±20/2 ab 321/0±66/20 a 

N8118 320/8±0/02 ab 023/8±06/3 c 001/8±66/10 ab 062/1±80/12 a 662/0±86/00 a 221/8±90/1 ab 830/8±09/2 ab 298/1±00/19 a 

02/01±230/0 تجن cb 832/8±26/18 a 206/1±88/10 ab 039/2±21/18 a 090/3±08/08 a 206/8±38/1 ab 218/8±28/2 ab 283/0±20/12 a 

N8019×11/09±122/2 نجن abc 022/8±28/18 ab 063/8±32/16 ab 019/2±82/10 a 116/2±29/66 a 128/8±62/2 a 103/8±90/2 a 290/0±02/28 a 

22/00±302/8 زاگرس bc 661/8±90/0 bc 008/8±22/10 b 606/2±80/12 a 013/18±80/08 a 203/8±00/1 b 802/8±90/2 b 900/2±30/19 a 

N8019×68/00±623/2 زاگرس c 233/8±26/0 c 829/1±28/10 ab 833/1±20/11 a 633/0±08/08 a 213/8±63/1 ab 123/8±23/2 ab 133/2±20/16 a 

N8118×90/02±920/1 زاگرس a 202/8±30/9 ab 199/8±29/16 ab 288/2±96/18 a 983/2±80/00 a 201/8±96/1 ab 029/8±29/2 ab 282/2±08/16 a 

Ratio 

 Vol% Hybrid/ Vol% 
N8118 

Ratio 

 Vol% Hybrid/ Vol% 
Zagros  

Intensity% Vol% Area Intensity MW pI Genotype Spot ID 

 1 زاگرس 5.5 23.4 15788 15.4 0.54 0.47 - -

- - 0.60 0.43 10 18320 23.4 5.7 N8118 1 
 1 هیبرید 5.7 23.4 18452 14 0.50 0.77 0.9 1.1
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ها نشان داد که بین نتایج حاصل از مقایسه میانگین بین ژنوتیپ

* هیبرید زاگرس
N8118  و والد زاگرس در صفت طول ساقه

 N8118داری وجود دارد و بین همین هیبرید و والد اختلاف معنی

رد، این داری وجود دانیز در صفت طول سنبله اختلاف معنی

دار بین هیبرید و والدین بیانگر هتروزیس موجود در اختلاف معنی

 (. 2جدول )باشد این صفات می

های مرتبط با پدیده هتروزیس رای شناسایی تفاوت بیان پروتئینب

گیری به عمل نمونه پرچم در زمان ظهور سنبله کامل از بافت برگ

هیبرید حاصل از گیاهان والد و  (2D-PAGE) نقشه پروتئوم. آمد

های تکرارپذیر لکه. ها به صورت جداگانه با هم مقایسه شدندآن

 Image master 2Dنقشه پروتئوم هر گروه در دو تکرار بیولوژیک 

ver.6 (Amersham Biosience)  در دو بعد برای خصوصیاتpI 

کیلو  188تا  18و وزن مولکولی از محدوده  11تا  2از محدوده 

-به کمک نرم (.2و 2و  1 هایشکل)هستند اهده دالتون قابل مش

شده  پروتئین استفادهو روش استخراج   Image master 2Dافزار 

سپس  لکه در ژل دو بعدی ردیابی شد و 5111در تحقیق تعداد 

درصد  خصوصیات کمی لکه پروتئینی با بیان افتراقی از جمله

باشد، به که بیانگر میزان بیان پروتئین می( %V) هاحجمی لکه

محاسبه والدین  نسبت بهدر الگوی پروتئوم هیبرید افزار کمک نرم

والد رقم  دومقایسه ژل الکتروفورز حاصل از (. 2جدول ) دش

به کمک در دو تکرار بیولوژیک ها و هیبرید آن  N8118 و زاگرس

ژل دو بعدی رقم والد لکه پروتئینی در  یکنشان داد که   افزارنرم

N8118 قرار گرفته ولی همان  3/0 نقطه ایزوالکتریک با دهیبری و

به  0/0ا نقطه ایزوالکتریک زاگرس بدر رقم والد پروتئینی لکه 

 مقایسهنسبت (. 0شکل )است دادهاسیدی تغییر مکان  pHطرف 

در سه ژل از مذکور پروتئینی  درصدهای حجمی لکه میانگین

های این لکهشان داد که در دو تکرار ن t-student آزمون طریق

بین هیبرید و دو والد از لحاظ میزان بیان پروتئین پروتئینی 

 (.2 جدول)داری نداشتند اختلاف معنی

یت نقطه ایزوالکتریک متفاوت در هیبرید و علکه پروتئینی با موق

تکرار بیولوژیک تکرار پذیر بود از هر  دووالدین که در هر مورد 

و والدین جداسازی و از طریق طیف سه ژل مربوط به هیبرید 

قطعات . شد شناسایی MALDI/MSسنجی جرمی به روش 

افزار قطعه بود که نرم ششسنجی جرمی پپتیدی حاصل از طیف

Mascot قطعه پپتیدی  ششنگاری جرمی مقایسه از طریق انگشت

های موجود در بانک حاصل از پروتئین هدف را با تمام پروتئین

 cytochromeپروتئین  210تیاز جام داده و با امان NCBIاطلاعاتی 

b6/f complex  قابل ذکر است که لکه  (.0جدول )شناسایی کرد

پروتئینی مذکور از هر سه ژل مربوط به هیبرید و والدین در 

 cytochrome b6/f complexعنوان پروتئین سنجی جرمی بهطیف

 .شناسایی شدند

 

 
 الگوی پروتئوم بافت برگ در رقم والد زاگرس -1شکل

 

 
 N8118 الگوی پروتئوم بافت برگ در رقم والد -2شکل

 

 
 و زاگرس N8118 الگوی پروتئوم بافت برگ پرچم هیبرید حاصل از -2شکل

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

2.
11

.3
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

2-
06

 ]
 

                               5 / 7

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.2.11.3
https://mg.genetics.ir/article-1-1488-fa.html


 احمد یامچی و همکاران  هتروزيس در گندم نان از ديدگاه پروتئوميکس

 

 222  9316تابستان / 2شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 
 
 
 
 
 

  
 (وسط) N8118و ( سمت چپ)، هیبرید (سمت راست)مقایسه الگوی پروتئوم بافت برگ در سه رقم زاگرس – 0شکل

 

صورت مورفولوژیکی بررسی پدیده هتروزیس بهدر این تحقیق، 

های هوایی گیاه های ریشه و بخشدر صفات مختلف اندام

 نشان هاژنوتیپ بین شده انجام نمیانگی مقایسه. صورت گرفت

 والد و N8118و زاگرسحاصل از تلاقی بین  هیبرید بین که داد

 در N8118 والد و هیبرید این بین و ساقه طول صفت در زاگرس

 اختلاف این ،دارد وجود داریمعنی اختلاف سنبله طول صفت

 این در هتروزیس بیانگر تواند می والدین و هیبرید بین دارمعنی

 قبلی نیز اثر هتروزیس بر روی برخی از تحقیقاتدر  .باشد فاتص

صفات گیاه گندم از جمله طول سنبله، تعداد سنبلچه در سنبله، 

تعداد دانه در سنبله، محصول دانه هر سنبله و بیوماس مشابه نتایج 

چنین هم(. Sun et al. 2004) استاین تحقیق گزارش شده

(2010 )Ramezanpour et al. هتروزیس در مقاومت به قارچ  اثر

ها نسبت به والدین در گیاه سپتوریا را در هیبرید برخی ژنوتیپ

در طی بررسی اثر هتروزیس   .Sun et al(2004). گندم نشان دادند

-DDRTبر روی الگوی ترنسکریپتوم گیاه گندم از طریق تکنیک 

PCR ها در سطح تغییرات بیان ژنmRNA  در گیاه هیبرید نسبت

 یکی از این الگوها،. والدین را در شش نوع الگو نشان دادند به

بیان بالای  ژن در هیبرید و یکی از والدین نسبت به والد دیگر 

بود که مشابه این نوع الگو در این تحقیق نیز دیده شد با این 

ها در ، الگوی پروتئین آنmRNAوصف که به جای الگوی 

چنین به جای کاهش و هم هیبرید نسبت به والدین مقایسه شد و

 cytochrome b6/f)افزایش بیان ژن، موقعیت لکه پروتئینی 

complex ) از لحاظ نقطه ایزوالکتریک و وزن مولکولی در هیبرید

چنین قابل هم .و یکی از والدین مشابه و از والد دیگر متفاوت بود

دلیل امکان بررسی تغییرات بعد از ترجمه در ذکر است که به

پذیر شات پروتئومیکس که در آزمایشات ترنسکریپتوم امکانآزمای

دست آمد که هنیست، یک الگوی اضافه هفتم نیز در این تحقیق ب

های پروتئینی نه از لحاظ بیان کاهشی یا در این الگو تفاوت لکه

افزایشی بلکه از لحاظ موقعیت مکانی مرتبط با نقطه ایزوالکتریک 

. (Thiellement et al. 2002) شدباها میو وزن مولکولی لکه

 جهت کلیدی اجزایجز  سنتاز ATP و cyt b6/f هایپروتئین

 .باشندمی فتوسنتز در CO2 تثبیت برای ATP و NADPH تولید

ATP و NADPH چرخه در نوری، هایواکنش وسیلهبه تولیدی 

-هب. گیرندمی قرار استفاده مورد نوری تنفس چرخه و کالوین

 در الکترون انتقال میزان cyt b6/f فعالیت هشکا با کهطوری

 فتوسنتز میزان کاهش، این با و یابدمی کاهش نوری تنفس زنجیره

 Price et al. 1995; Ruuska et) یافت خواهد کاهش عملکرد و

al. 2000; Von Cammerer et al. 2010.)  هنوز مکانیسم دقیق

تمالا کنترل مولکولی تنظیم کننده هتروزیس مشخص نیست اما اح

، DNA (Finnegan et al. 1998) اپیژنتیک مانند متیلاسیون

و دلایل دیگر در این  (Chen et al. 2000) هااستیلاسیون هیستون

 مورد در ملکولی اطلاعات افزایش صورت در. یند دخالت داردآفر

 با آن به مربوط هایژن شناسایی آن پی در و هتروزیس پدیده

 دیدگاه با را هتروزیس پدیده توانمی پروتئومیکس روش کمک

 بر تمرکز با گندم هایواریته اصلاح هایپروژه در مؤثر و ملکولی

 نشان را هتروزیس پدیده که فیزیولوژیک و زراعی صفات اکثر

 .  کرد وارد دهند،می
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