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هاي گندم ناندر برخی از ژنوتیپSSRارتباط بین صفات کیفی دانه و نشانگرهاي مولکولی 

3يقادرمحمدقادر و3پارسال یسه، 2زانلویا، علی 1یپهلوانسمیه 

چکیده
نابراین، هدف بهبود کیفیت نانوایی در گندم نان بستگی به درك کامل از اساس ژنتیکی صفات مهم مرتبط با کیفیت دانه دارد. ب

از این مطالعه بررسی اساس ژنتیکی صفات مرتبط با کیفت دانه شامل طول و عرض دانه، وزن هزرادانه، محتوي پروتئین دانه، 
و تعیین رابطه بین آنها با نشانگرهاي SDSرسوب عدد زلنی، حجم نان، درصد رطوبت، سختی دانه، درصد جذب آب و حجم

ده از رهیافت ارتباط بین صفت و نشانگر در ارقام گندم نان بود. در این تحقیق به منظور بررسی مولکولی ریزماهواره با استفا
به آلل83/3چندشکل با میانگین آلل23روابط بین ژنوتیپ و فنوتیپ از چهار جفت نشانگر ریزماهواره استفاده شد. در مجموع 

82/0تا 26/0اطلاعات چند شکلی براي نشانگرهاي مورد بررسی از تکثیر شد. میزانهاپیژنوتازاي هر جایگاه ریزماهواره در 
را داشتند. براساس تجزیه PICبیشترین میزان gwm608کمترین و جایگاه دوم نشانگر wmc41متغیر بود که جایگاه اول نشانگر 

هایی از نشانگرهاي آللSDSرگرسیون گام به گام، براي صفات طول دانه، وزن هزاردانه، حجم نان، سختی دانه و حجم رسوب
مختلف وارد مدل شدند، ولی براي صفات محتوي پروتئین، عرض دانه، عدد زلنی، درصد رطوبت و دصد جذب آب هیچ نشانگري 

و wmc41-b5نشانگري آللبراي حجم نان دو ، gwm644-b4و gwm608-b5نشانگر آللوارد مدل نشد. براي صفت طول دانه دو 
gwm644-a1 ،از نشانگر آللي صفت سختی دانه دو براwmc41)wmc41-b4 وwmc41-b2( .حجم براي صفات وارد مدل شدند

نیبوارد مدل شدند که در مجموعgwm608-b2وgwm608-b3ينشانگرهابه ترتیب از آللتنها یک وزن هزاردانهو SDSرسوب 
شانگرهایی با محتوي چندشکلی و تنوع ژنتیکی بالا در تفکیک و تمایز % تغییرات را توجیه نمودند. نتایج نشان داد که ن37% تا22

سزایی داشتند.هافراد نقش ب

مولکولی ریزماهواره، محتوي پروتئین دانهينشانگرهاکلیدي: هايواژه

مقدمه
Triticum aestivumگندم نان ( L.ترین گیاه ) مهم

ود و شزراعی است که بطور وسیعی در سراسر جهان کشت می
یکی از منابع غذایی اصلی مورد استفاده در جهان و بویژه 

% کل 22% کل کالري و 20باشد. گندم بطور متوسط ایران می
. دانه گندم )9(کند پروتئین در رژیم غذایی انسان را فراهم می

هاي آن داراي هاي منحصر به فرد پروتئینبر اساس ویژگی
. )23(دي است هاي غذایی و غیر غذایی متعداستفاده
ترین عوامل مؤثر در از مهمگندم1دانهيارهیذخهاي پروتئین

این . گردندیمایجاد تفاوت در کیفیت ارقام گندم محسوب 
اي را با شوند، شبکهها هنگامی که با آب مخلوط میپروتئین
2یکشسانهاي منحصر به فرد چسبندگی و قابلیت ویژگی

منحصر به فرد توسط دو دهند که این خصوصیت تشکیل می
هاي و ترکیب نسبی گروه3دانه عامل کل محتوي پروتئین 

. آرد مورد )14(شود اي تعیین میمختلف پروتئین ذخیره
استفاده براي نان بایستی حاوي مقدار پروتئین کافی باشد تا 

خمیر حاصله خصوصیات کارکردي مناسبی را داشته باشد.
که تنوع در میزان و امروزه به خوبی مشخص شده است

هاي موجود در اي بذر مسئول تفاوتهاي ذخیرهنوع پروتئین
هاي تجارتی از نظر کیفیت و خواص غذایی ارقام مختلف گندم

نژادي کیفیت گندم، از هاي بهآرد است، بنابراین در برنامه
بذر به عنوان یک شاخص کلیدي و يارهیذخهاي پروتئین

اي دانه اصلی هاي ذخیره. پروتئین)1(شودیمارزشمند استفاده 

هاي گلیادین، گلوتنین (سنگین و سبک) پرولامینشامل 
دهند. % کل پروتئین دانه را تشکیل می80- 60که هستند

آمیلاز و -هاي ذخیره دانه غیر پرولایمینی شامل آلفاپروتئین
)، تریتیسین (گلوبولین ها) و هانیآلبومآمیلاز (- بتا

آلبومین و يارهیذخهاي . پروتئینباشندیمها پوروایندولین
گلوبولین که اثر کمی بر خصوصیات خمیر دارند، هرکدام 

دهندیمهاي رسیده را تشکیل % کل پروتئین در دانه10حدود 
که مسئول بیشتر تنوع مشاهده شده در هانیندولیپوروا. )25(

ه % کل پروتئین دانه رسید10- 5باشند، حدود سختی دانه می
.)15(دهند را تشکیل می

محتوي پروتئین دانه اساساً تحت تاثیر ژنوتیپ رقم، شرایط 
محیطی و دردسترس بودن مواد غذایی است. یکی از اهداف 

هاي اصلاحی گندم افزایش محتوي پروتئین دانه در برنامه
حین حفظ یا حتی افزایش عملکرد دانه ارقام آزاد شده براي 

بوده است.تولید تجاري
رغم اهمیت اقتصادي و غذایی محتوي پروتئین دانه، علی

هاي اصلاح کلاسیک بخاطر بهبود ژنتیکی آن از طریق روش
پیچیدگی ژنتیکی این صفت و اثر بالاي محیط بر آن و وجود 
همبستگی منفی بین محتوي پروتئین دانه و عملکرد خیلی 

ی وجود هاي استثنای. با این وجود، واریته)24(کند بوده است 
دارند که داراي عملکرد عالی با مقادیر بالاي محتوي پروتئین 
دانه بوده، و افزایش همزمان عملکرد و محتوي پروتئین دانه 

ولی تاکنون ،)6(هاي هدف گزراش شده است در جمعیت

، دانشگا بیرجندو استادیارارشدکارشناسیآموختهدانش-3و 1
)a.izanloo@birjand.ac.irول: واستادیار، دانشگاه بیرجند، (نویسنده مس-2

11/11/93تاریخ پذیرش:9/6/93تاریخ دریافت:

1-Grain Storage Proteins (GSPs) 2-Viscoelasticity 3- Grain Protein Concentration (GPC)

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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پیشرفتی در بهبود میزان پروتئین دانه حاصل نشده و 
هاي نامههاي با عملکرد بالاي گزینش شده در برژنوتیپ

.)16(نژادي گندم محتوي پروتئین پایینی دارند به
هاي غیر مستقیم به منظور ارزیابی صفات امروزه از روش

مرتبط با کیفیت نانوایی به عنوان معیارهایی براي تخمین 
. شودیمارزش نانوایی گندم در شناسایی ارقام مطلوب استفاده 

رصد جذب آب، میزان پروتئین، سختی دانه، ديریگاندازه
از جمله SDS1حجم نان، سختی دانه، حجم رسوب زلنی و 

براي تعیین کیفیت نانوایی ارقام گندم میرمستقیغهاي روش
هاي اخیر . با ابداع نشانگرهاي مولکولی، در سال)20(باشندیم

هاي گزینش مبتنی بر نژادي از سیستمهاي بهاکثر فعالیت
هاي کید بر شناسایی مکانفنوتیپ به ژنتیک مولکولی با تا

)MAS(3نشانگر ) و گزینش به کمک QTL(2صفات کمی 
تغییر جهت داده است.

گزینش از طریق نشانگر روش قدرتمندي براي گزینش 
صفاتی مانند محتوي پروتئین دانه و صفات کیفی دیگر است 
که اندازه گیري آنها مشکل بوده یا در مراحل آخر دوره رشدي 

). 4،19،22(پذیري پایینی هستند و داراي وراثتشوندبیان می
همچنین ابزرا قدرتمندي را براي MASرویکرد استفاده از 

هاي هاي خاص قبل از بررسیارزیابی پتانسیل ژنتیکی ژنوتیپ
.)10(نماید فنوتیپی فراهم می

نشانگرهاي مولکولی متعددي در ارتباط با صفت محتوي 
هاي ي دانه در گندمپروتئین دانه و خصوصیات ظاهر

. اکثر )7،8،11،19(اند هگزاپلوئید و تتراپلوئید شناسایی شده
هاي رگرسیون ساده یا لینکاژ این نشانگرها براساس روش

منابع ژنتیکی خصوصیتشناسایی و تعیین اند. شناسایی شده
گندم با استفاده از نشانگرهاي مولکولی و تعیین ارتباط بین 

یت زیادي برخوردار است، زیرا اطلاعات نشانگر و صفت از اهم
در تحقیقات و تواندیمکسب شده از وضعیت ژنتیکی 

گندم مورد استفاده قرار گیرد. يندهیآهاي اصلاحی برنامه
بهبود کیفیت نانوایی در گندم نان بستگی به درك کامل از 
اساس ژنتیکی صفات مهم مرتبط با کیفیت دانه دارد. بنابراین، 

هاي با کیفیت نانوایی ن مطالعه شناسایی ژنوتیپهدف از ای
بالا بر اساس صفات کیفی دانه و بررسی اساس ژنتیکی 
صفات مرتبط با کیفت دانه و تعیین رابطه بین آنها با 
نشانگرهاي مولکولی ریزماهواره با استفاده از رهیافت ارتباط 

باشد.بین صفت و نشانگر در ارقام گندم نان می

هامواد و روش
رقم گندم نان سازگار به مناطق گرم و25در این آزمایش 

). آزمایش در سال 3خشک مورد بررسی قرار گرفتند (جدول 
در مزرعه تحقیقاتی دانشکده کشاورزي 1390-91زراعی 

3هاي کامل تصادفی با دانشگاه بیرجند در قالب طرح بلوك
از هر سنبله بطور تصادفی5تکرار انجام شد. پس از برداشت، 

واحد آزمایشی انتخاب و صفات ظاهري دانه شامل طول و 
گیري شد. دانه) و وزن هزرادانه اندازه5عرض دانه (میانگین 

توسط ن دانه طبق روش لیسترا و همکارانکل محتوي پروتئی
. همچنین، صفات درصد )12(دستگاه کجلدال صورت گرفت 

ی دانه و پروتئین، عدد زلنی، حجم نان، درصد رطوبت، سخت

8600یکنفراماتیدرصد جذب آب به وسیله دستگاه ا
)(NIR PERTEN موسسهقات غلاتیتحقدر بخش8600

گیري گردیدند. حجمبذر اندازهونهالهیتهواصلاحقاتیتحق
یکازاستفادهباطبق روش کارتر و همکارانSDSرسوب 

.)3(د یگردنییتعآردگرم
PCRو انجام DNAاستخراج 

ژنومی طبق روش سریع و کارآمد يDNAستخراج ا
با اندکی تغییرات انجام شد. کمیت و )17(پالوتا و همکاران 

نیز با استفاده از روش اسپکتروفتومتري با DNAکیفیت
و الکتروفورز ژل آگارز Termoاستفاده از دستگاه نانودراپ 

درصد تعیین گردید.8/0
جفت نشانگر چهاره از هاي ریزماهواربراي تکثیر جایگاه

wmc41)F:tccctcttccaagcgcggatag ،
R:ggaggaagatctcccggagcag ،(gwm508

)F:gttatagtagcatataatggc ،R:gtgctgccatgatattt ،(
gwm608)F:acattgtgtgtgcggcc ،

R:gatccctctccgctagaagc و (gwm644)F:
gtgggtcaaggccaagg ،R:aggagtagcgtgaggggc که (

ا با محتوي پروتئین دانه گندم در منابع مشخص ارتباط آنه
مراز در حجم اي پلیشده بودند، استفاده شد. واکنش زنجیره

میکرولیتر 1الگو، DNAنانوگرم 100میکرولیتر با اجزاء، 25
dNTPمیکرولیتر مخلوط 5/0پیکومول)، 0.4از هر آغازگر (

میزیدمنیکلرمیکرولیتر 75/0مولار)، میلی10(
مرازیپلDNAمیآنزمیکرولیتر از 125/0مولار) و میلی50(

Taq)5 .حرارتی شامل یک يهاچرخهواحدي) انجام شد
دقیقه، 3به مدت ⁰C94اولیه در دماي يسازواسرشتهچرخه 

ثانیه، 45به مدت C94⁰در دماي يسازواسرشتهچرخه با 45
⁰C61 ثانیه و بسط در دماي 45به مدتC72⁰ 1به مدت

دقیقه در 7دقیقه و نهایتاً یک چرخه بسط نهایی به مدت 
بود. جداسازي محصولات تکثیري با استفاده از C72⁰دماي

آمیزي بادرصد انجام و رنگ10دیلامیاکریپلالکتروفورز ژل 
) .Biotium Inc(ساخت شرکت GelRedTMاستفاده از 

صورت گرفت.
آماريهايتجزیه

ورت وجود یا عدم وجود نوار الگوهاي نواري حاصل بص
امتیازدهی شدند. همچنین براي هر نشانگر، جهت برآورد 

ی و پارامترهاي ژنتیکی هر جایگاه ریزماهواره آلليهایفراوان
مورد يهاپیژنوتدر هاآلل، هاپیژنوتو نیز فاصله ژنتیکی 

گذاري شدند. با استفاده از برنامهو نامb, aمطالعه بصورت
PowerMarker V.3.25)13( درصد هتروزیگوتی مورد

) برآورد گردیدند.PICانتظار و میزان اطلاعات چند شکل (
تجزیه واریانس صفات اندازه گیري شده و مقایسه اثر 

افزار هاي نشانگر بر صفات مختلف توسط نرم آللاصلی 
GenStat V. ه کنیابهتوجهانجام شد. با)18(12.10

صد پروتئین، عدد زلنی، سختی دانه، گیري صفات دراندازه
تکرار بدست آمده 3هاي جذب آب و حجم نان از مخلوط دانه

برهاهداديآمارلیتحلوهیتجزرار بودند وکتفاقدبود، لذا
ن،یانگیمنه،یمکنه، یشیبشاملیفیتوصيهااساس آماره

وصفات محاسبهاینبهار و دامنه تغییرات مربوطیمعانحراف
1- Sodium Dodecyl Sulphate 2-Quantitative trait loci 3- Marker-Assisted Selection
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سادهیهمبستگمحاسبهصفات بانیبروابطشدند.یابیارز
شد.یبررس

ها بر اساس تجزیه فاصله شباهت نشانگرها در بین ژنوتیپ
باینري براساس ضریب تطابق ساده با استفاده يرهایمتغبین 

نديبگروهاي براي انجام شد. تجزیه خوشهSPSSاز نرم افزار 
تمیالگورطریق ز ابر اساس ضریب تطابق ساده هاپیژنوت

رگرسیون گام به گام و1ها)متوسط لینکاژ (درون گروه
هاي موثر بر صفات کیفی دانه و تجزیه به آللیافتن منظوربه

انجام گرفت. در تجزیه SPSSافزار ها با استفاده از نرمعامل
هاي آللرگرسیون گام به گام صفات به عنوان متغیر وابسته و 

یر مستقل در نظر گرفته شدند.نشانگر به عنوان متغ

نتایج و بحث
نتایج حاصل از تجزیه واریانس براي صفات طول و 

، هاتفاوتعرض مورد مطالعه بود. به منظور بررسی دقیق این 
هاي مختلف برآورد گردید میانگین صفات کیفی براي ژنوتیپ

تجزیه همبستگی فنوتیپی بین ارائه شده است2درجدول که 
مطالعه نشان داده دانه، وزن هزار دانه و درصد صفات مورد

برآورد شده به روش کجلدال نشان داد که يدانهپروتئین 
در هایپژنوت% بین 1احتمال وزن داري در سطح تفاوت معنی

دهنده ). این نتایج نشان1کلیه این صفات وجود دارد (جدول 

که صفت طول بذر همبستگی مثبت تنوع بالایی براي صفات
) و وزن هزاردانه **r=0.51داري با عرض بذر (عنیم
)r=0.66** داشت، ولی با میزان پروتئین براساس روش (

% نشان داد. 5کجلدال همبستگی منفی در سطح احتمال 
دار صفت عرض بذر با وزن هزاردانههمبستگی مثبت و معنی

)r=0.78** ولی با میزان پروتئین و عدد زلنی همبستگی (
و**r=-0.81ري را نشان داد (به ترتیب دامنفی معنی
r=-0.56**بین وزن 5داري در سطح ). رابطه منفی معنی %

محتوي پروتئین دانه هزاردانه و درصد پروتئین مشاهده گردید
با عدد زلنی، سختی دانه، درصد جذب آب و حجم رسوب 

SDSدار بود. صفات حجم نان و درصد رطوبت مثبت و معنی
).3دیگر همبستگی نشان ندادند (جدول با هیچ یک صفات

هپارامترهاي ژنتیکی جایگاه ریزماهوار
جفت نشانگر ریزماهواره مورد چهاردر این تحقیق، 

چندشکلی را ارائه دهند که نواريمطالعه توانستند الگوي 
نشانگرهاي چندشکل حاصل از این آغازگرها و مشخصات 

رائه ) ا1(شکلو )4(جدولدر به ترتیب الگوي نواري آنها 
شده است. از بین آغازگرهاي مورد استفاده، آغازگرهاي 

gwm644 وwmc41 دو جایگاه ژنومی را تکثیر کردند. که
و یا از گندميدیپلوئیآمفناشی از خاصیت تواندیماین امر 

.باشدنشانگرهاچند مکانه بودن جایگاه تکثیر این 

هاي گندم نانو عرض دانه، وزن هزرادانه و درصد پروتئین دانه در ژنوتیپتجزیه واریانس صفات طول -1جدول
Table 1. Analysis of variance for kernel length (KL) and width (KW), 1000-kernel weight (TKW) and grain protein

content (GPC) in bread wheat genotyp

†درصد پروتئین دانه وزن هزار دانه انهعرض د طول دانه درجه آزادي منابع تغییرات
GPC (%) TKW KW KL df

043/0 ns 79/1 ns 023/0 ns 138/0 * 2 تکرار
05/9 * * 53/141 * * 207/0 * * 385/0 * * 24 ژنوتیپ
23/2 12/16 027/0 032/0 42 خطا
61/9 61/11 44/5 81/2 CV (%) ضریب تغییرات (%)

.درصد1و 5دار در سطح احتمال معنیدار و : به ترتیب غیرمعنیnsو٭٭،٭

1- Average Linkage (within groups)
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هاي مختلف گندم نانگیري شده براي ژنوتیپمیانگین صفات کیفی اندازه-2جدول 
Table 2. Mean of quality traits for different bread wheat genotypes

ي پروتئین دانه (%) محتو)gوزن هزاردانه ()mmعرض بذر ()mmطول بذر (
کجلدال

-محتوي پروتئین (%) 
NIR

حجم رسوبجذب آبسختی دانهحجم نانشماره زلنی

-Genotype NameKL (mm)KW (mm)TKW (g)GPC (%) KejeldahlProtein contentنام ژنوتیپشماره
NIR (%)Zeleni No.Bread

Volume
Hardness

Index
Water

Absorbtion (%)SDS

/Alamot6الموت1 232/ 9532/ 7316/ 4111/ 8335074564/ 257
/Alvand6الوند2 353/ 1531/ 8514/ 1012/ 2334945165/ 459
/2Azar26آذر 3 853/ 2442/ 9913/ 5811/ 7325104763/ 575
/Bezostaja6بزوستایا4 33/ 2238/ 8417/ 0712325334965/ 570
/Hirmand6ندهیرم5 443/ 2543/ 2513/ 9711/ 5325074562/ 955
/Qouds6قدس6 073/ 0729/ 8714/ 0411/ 9335035265/ 255
/Niknejad6نیک نژاد7 162/ 9529/ 9314/ 7111/ 7325204463/ 553
/Shole6شعله8 763/ 1133/ 7614/ 8513/ 1354605165/ 265
/3Karaj35کرج 9 852/ 5221/ 1317/ 5913/ 3365255065/ 263
/Akbari6اکبري10 943/ 2837/ 5711/ 7711/ 9325064463/ 273
/Kukri5کوکري11 992/ 525/ 0319/ 6513/ 8374585066/ 277
/2Darab26داراب 12 413/ 1139/ 514/ 651235520526460
/Kavir6کویر13 073/ 1737/ 2115/ 4312/ 2334674965/ 263
/Excalibure6اسکلیبر14 212/ 3522/ 4120/ 0813/ 335450486675
/Gladious5گلادیوس15 392/ 7928/ 0718/ 4113354815065/ 275
/Hamon6هامون16 63/ 1842/ 0114/ 3212/ 3345204965/ 266
/Roshan6روشن17 823/ 1350/ 8215/ 9512/ 936461526660
/Rasol6رسول18 493/ 1540/ 6214/ 9812/ 7355174665/ 770
/Shahpasand6شاهپسند19 622/ 7731/ 6219/ 5313/ 5355654965/ 275
/Pishtaz6پیشتاز20 743/ 3739/ 4415/ 3812/ 2344685065/ 772
/Star6استار21 333/ 1635/ 3115/ 4612/ 3345104565/ 173
/Verinak6وریناك22 42/ 9631/ 3714/ 0612/ 4344575065/ 268
/Atrak5اترك23 93/ 0531/ 2714/ 8111/ 6325024663/ 250
/Shiraz6شیراز24 383/ 0734/ 814/ 2711/ 933482456548
/Zarin6زرین25 183/ 3233/ 812/ 991234543566/ 274

/Mean6میانگین 343/ 0334/ 6115/ 5212/ 3733/ 84498/ 6448/ 3664/ 9265/ 24
/Min.5کمینه 392/ 3521/ 1311/ 7711/ 5324504462/ 948
/Max.6بیشینه 943/ 3750/ 8220/ 0813/ 8375655266/ 277

/Range1دامنه تغییرات 551/ 0229/ 698/ 312/ 3511583/ 329
/StD.0حراف معیاران 360/ 266/ 872/ 130/ 651/ 4630/ 032/ 640/ 998/ 84

ارتباط بین صفات کیفی دانه و نشانگرهاي مولکولی 
SSR

در برخی از ژنوتیپ
هاي گندم نان 
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همبستگی فنوتیپی بین صفات مورد مطالعه-3جدول
Table 3. Phenotypic correlation between the studied traits

Traits1234567891011صفاتفتصشماره
mm(Kernel Lengthطول بذر (1

(mm)
mm(Kernel Widthعرض بذر (2

(mm)0/509**

**g(TKW (g)0/665**0/776وزن هزاردانه (3

محتوي پروتئین دانه (%) 4
کجلدال

GPC (%)
Kejeldahl-0/417*-0/809**-

0/502*

NIRProtein-محتوي پروتئین (%)5
content-NIR (%)-0/145-0/709**-

0/423*0/762**

**Zeleni No.-0/136-0/563**-0/2520/597**0/881عدد زلنی6

Bread Volume0/0240/2110/083-0/137-0/258-0/261حجم نان7
MOIST0/0030/1230/168-0/228-0/110/070/091درصد رطوبت8
HI-0/086-0/112-0/0490/2140/437*0/554**-0/216-0/176سختی دانه9
**WA-0/124-0/27-0/1880/456*0/651**0/673**-0/267-0/1880/592درصد جذب آب10

*SDS0/125-0/168-0/090/3580/527**0/399*0/004-0/2710/1760/429حجم رسوب11

نشانگرهاي مولکولی مورد مطالعهپارامترهاي ژنتیکی - 4جدول 
Table 4. Genetic parameters of studied molecular markers

محتوي اطلاعات 
(PIC)چندشکلی

نوارتعداد انتظارموردهتروزیگوسیتی رایجآللفراوانی کروموزمیموقعیت SSRنشانگرهاي 

No. of bands Expected Heterozygosity Freq. of prevailing allele Chromosomal position SSR Markers

0/36 4 0/35 0/76 3B, 6B, 7B gwm644-1

0/8 12 0/83 0/36 gwm644-2

0/82 13 0/84 0/36 2D, 4D, 6B gwm608-2

0/69 5 0/72 0/4 6BS gwm508

0/26 2 0/32 0/8 2DL wmc41-1

0/76 9 0/8 0/4 wmc41-2

0/61 7/66 0/64 0/51 Meanیانگین م

پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال هشتم/ شماره 
19

/ پاییز 
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100bp
Ladder 1        2         3         4        5         6          7         8         9         10       11      12       13       14 15

الف

ب

ج

د

هاي براي ژنوتیپwmc41د) وgwm644ج) gwm608ب) gwm508الف) الگوي نواري تکثیر شده براي آغازگرهاي ریزماهواره - 1شکل
1-15

Figure 1. The pattern of amplified fragments for microsatellite primers; A) gwm508, B) gwm608, C) gwm644 and D)
wmc41 for the genotypes of 1 to 15

جایگاه ریزماهواره 7جفت نشانگر مورد بررسی با تکثیر 4
به ازاي هر آلل83/3چندشکل با میانگین آلل23در مجموع 

ژنوتیپ گندم تولید کردند. جایگاه 25جایگاه ریزماهواره در 
کمترین تعداد و جایگاه دوم آلل2با wmc41اول نشانگر 

را دارا بودند. آللبیشترین تعداد آلل13با gwm608ر نشانگ
میزان اطلاعات چندشکلی براي نشانگرهاي مورد بررسی در 

متغیر بود که 61/0با میانگین 82/0تا 26/0این مطالعه از 
کمترین و جایگاه دوم نشانگر wmc41جایگاه اول نشانگر 

gwm608 بیشترین میزانPICمورد را داشتند. هتروزیگوتی
) با gwm608-2(82/0) تا wmc41-1(35/0انتظار از 

میزان اطلاعات چندشکلی، یکی از متغیر بود. 66/0میانگین 
مهم جهت مقایسه نشانگرهاي مختلف از لحاظ يهاشاخص

. مقادیر بالاي این معیار دلالت بر باشدیمقدرت تمایز آنها 
یک جایگاه نادر در يهاآللیا آللچند شکلی زیاد و وجود 

نشانگري است، که در تفکیک و تمایز افراد نقش بسزایی 
ییهاپیژنوتبالا براي تمایز PICدارد. بنابراین نشانگرهایی با 

آللفراوانی با خویشاوندي نزدیک بسیار مفید خواهند بود. 
) تا (36/0gwm608-2, gwm644-2رایج در این مطالعه از 

76/0)gwm644-1 2005و همکاران () متغیر بود. وي (
را براي نشانگرهاي یچندشکلمیانگین میزان اطلاعات 

و آللمقایسه تعداد .)27(گزارش کردند 674/0ریزماهواره 
ریزماهواره نشان داد که يهاگاهیجارایج در آللفراوانی 

رایج را آللکمتر، حداکثر فراوانی آللنشانگرهایی با تعداد 
ر مذکور مشخص شد که داشتند. با بررسی سه پارامت

رایج کمتري آللو تنوع ژنی بالا، فراوانی PICنشانگرهایی با 
رایج کمتر قدرت آللهایی با فراوانی داشتند. بنابراین، جایگاه

تمایز بیشتري را خواهند داشت. در این مطالعه نیز جایگاه دوم 
و تنوع ژنی بالا و PICجزء نشانگرهاي با wmc41نشانگر 

رایج بالایی بود.آللراي فراوانی همچنین دا
ايتجزیه خوشه

بر اساس شباهت ژنتیکی ياخوشهنتایج تجزیه و تحلیل 
ژنوتیپ 25باینري، چهار گروه اصلی را بین يرهایمتغبین 

ژنوتیپ شامل 11). در گروه اول 2گندم مشخص نمود (شکل 
، ، پیشتاز، استار2داراب نژاد، بزوستایا، گلادیوس، قدس، نیک

اکبري، شعله، وریناك، و الموت قرار گرفتند. ژنوتیپ شیراز به 
تنهایی در گروه دو بطور مجزا قرار گرفت. در گره سوم 

، کرج، روشن، رسول، شاهپسند و هیرمند 2آذر هاي ژنوتیپ
هاي کویر، هامون، قرار گرفتند. در گروه چهارم، ژنوتیپ

کوکري، اترك، اسکلبر، ذرین و الوند قرار گرفتند.
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1

3

4

2

به روش متوسط SSRهاي گندم نان براساس ضرایب تطابق ساده بین نشانگرهاي ژنوتیپياخوشهدندروگرام حاصل از تجزیه -2شکل
)UPGMAلینکاژ (

Figure 2. Dendrogram of cluster analysis of bread wheat genotypes based on simple matching coefficients between
SSR markers using UPGMA method

ارتباط بین صفت با نشانگر
نتایج حاصل از تجزیه رگرسیون گام به گام، که صفات 

هاي نشانگر به آللاندازه گیري شده به عنوان متغیر وابسته و 
آمده است. در )6(جدولعنوان متغیرهاي مستقل بودند، در 

این تجزیه، براي صفات طول دانه، وزن هزاردانه، حجم نان، 
هایی از نشانگرهاي آللSDSسختی دانه و حجم رسوب 

مختلف وارد مدل شدند. براي صفات محتوي پروتئین، عرض 

دانه، عدد زلنی، درصد رطوبت و دصد جذب آب هیچ 
که از نشانگر )20پرساد و همکاران (نشانگري وارد مدل نشد. 

wmc41 به منظور تعیین ارتباط بین نشانگرهاي ریزماهواره و
صفت محتوي پروتئین دانه استفاده کردند، گزارش کردند که 

73/18نمونه فقط توانست 100اي با این نشانگر در جامعه
درصد از تغییرات محتوي پروتئین را توجیه کند.

هاي وارد شده به مدل براي صفات طول دانه، وزن هزاردانه، حجم نان، سختی دانه و حجم آللی و رگرسیون گام به گام صفات کیف- 5جدول
SDSرسوب 

Table 5. Stepwise regression of quality traits and the entered alleles to the model for kernel length, 1000-kernel
weight, bread volume, grain hardness and SDS sedimentation volume

تصحیح شدهR2ضرایب استانداردضرایب غیر استاندارد
Unstandardized CoefficientsStandardizedمدلصفت وابسته

CoefficientstSig.Adjusted R2

Dependent traitsModelBStd. ErrorBeta
mm((Constant)6/5840/08676/62700/37طول دانه (

Kernel Length (mm)gwm608_b5-0/3390/114-0/483-2/9820/007
gwm644_b4-0/4250/155-0/445-2/7480/012

37/8541/79521/09100/22(Constant)وزن هزار دانه
TGW (g)gwm608_b2-6/2432/489-0/463-2/5080/02
500/2666/47277/30200/26(Constant)حجم نان

B.V.wmc41_b5-32/51212/215-0/472-2/6620/014
gwm644_a125/73812/2150/3742/1070/047

52/8141/64832/05700/29(Constant)سختی دانه
HIwmc41_b4-2/6280/962-0/473-2/7320/012

wmc41_b2-3/9271/654-0/411-2/3750/027
67/451/73738/82800/23(Constant)حجم رسوب

SDSgwm608_b3-11/053/884-0/51-2/8450/009
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و gwm608-b5براي صفت طول دانه دو نشانگر 
gwm644-b4 تغییرات را 37وارد مدل شدند که در مجموع %

ژنوتیپ gwm608-b5 ،13توجیه نمودند. در جایگاه نشانگر 
ژنوتیپ فاقد باند بودند که متوسط طول دانه 12د باند و واج

، شکل 6(جدول میلیمتر بود 6.52و 6.18براي آنها به ترتیب 
3A1 وA2 تجزیه واریانس نیز براي صفت طول دانه در .(

دار بودن آن را نشان داد این جایگاه نشانگر، معنی
)P=0.007 در جایگاه .(gwm644-b4 ،4اند ژنوتیپ داراي ب

ژنوتیپ فاقد آن بودند که متوسط طول دانه به ترتیب 11و 
متر بود که اختلاف بین آنها از نظر آماري میلی6.41. 5.98

در )2و سورلز (قلویسیبر. )P=0.012دار گردید (نیز معنی
مطالعه نقشه یابی ارتباطی صفات اندازه بذر و کیفیت نانوایی، 

gwm539ل دانه با نشانگر داري را بین صفت طوارتباط معنی
). این نشانگر بر 2پیداکردند (2Dبر روي بازوي بلند کروموزم 

در )26(اساس نقشه ژنتیکی تلفیقی سوردیل و همکاران 
قرار دارد، که در این gwm608از نشانگر cM4يفاصله

داري با طول دانه نشان داد.مطالعه ارتباط معنی
از نشانگر آللک براي صفت وزن هزاردانه، تنها ی

gwm608-b2 از تغییرات را 22وارد مدل شد، که حدود %
ژنوتیپ 12ژنوتیپ وجود باند و 13توجیه نمود. در این جایگاه

به هاآنهزاردانهعدم باند را نشان دادند که متوسط وزن 
گرم بود و اختلاف بین دو گره از نظر 85/37و 61/31ترتیب

).4) (شکل P=0.02دار گردید (آماري معنی

میانگین صفات براي کلاسهاي مختلف نشانگري که بطور معنی داري وارد مدل شده بودند.-6ل جدو
Table 6. Mean of traits for different marker classes that significantly entered to the model

(خطاي معیار)میانگینهاتعداد ژنوتیپوجود/عدم وجود نوارقطعه نشانگرصفت
traitsMarker fragmentPresent/Absent of bandNo. of genotypesMean (se)P-value

)mmطول دانه (
gwm608_b5

1136/18 (0/08)0/007

Kernel Length (mm)

0126/52 (0/08)

gwm644_b4
145/98 (0/14)0/012
0216/41 (0/06)

وزن هزار دانه
gwm608_b2

11331/61 (1/72)0/02

TGW (g)01237/85 (1/8)

حجم نان
wmc41_b5

16473/9 (10/63)0/014

B.V.

019506/4 (5/95)

gwm644_a1
16518/2 (10/63)0/047
019492/5 (5/95)

سختی دانه
wmc41_b4

1846/57 (0/79)0/012

HI

01749/2 (0/54)

wmc41_b2
12348/05 (0/47)0/027
0251/97 (1/59)

حجم رسوب
gwm608_b3

1556/4 (3/47)0/009
SDS02067/45 (1/74)
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Figure 3. Bar chart representing the mean of traits for marker classes; A1 and A2) mean of kernel length for gwm608-
b5 and gwm644-b4 marker alleles, B1 and B2) mean of bread volume for wmc41-b5 and gwm644-a1 marker alleles,

C1 and C2) mean of grain hardness for wmc41-b4 and wmc41-b2 marker alleles.
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Figure 4. Bar chart representing the mean of traits for marker classes; A) mean of 1000-kernel weight for gwm608-b2
marker allele, B) mean of SDS sedimentation volume for gwm608-b3 marker allele, and C) mean of water absorption

for gwm644-a2 marker allele.
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وwmc41-b5نشانگري آللبراي صفت حجم نان دو 
gwm644-a1 ییرات % تغ26وارد مدل شدند، که در مجموع

ژنوتیپ داراي باند و wmc41-b5 ،6را توجیه نمود. در جایگاه 
ژنوتیپ باند مورد نظر را نداشتند، که متوسط حجم نان در 19
3B1و شکل 7بود (جدول 506.4و 473.9ها به ترتیب آن
هاي فاقد باند در این جایگاه داراي حجم نان ). ژنوتیپB2و 

راي باند بودند. در جایگاه هاي دابالاتري نسبت به ژنوتیپ
gwm644-a16 ژنوتیپ فاقد باند 19ژنوتیپ داراي باند و

492.5و 518.2ها به ترتیب بودند که متوسط حجم نان آن
wmc41از نشانگر آللبود. براي صفت سختی دانه دو 

)wmc41-b4 وwmc41-b2 در آلل) وارد مدل شدند. این دو
هاي مودند. تعداد ژنوتیپ% تغییرات را توجیه ن29مجموع 

به ترتیب wmc41-b4آللدر 1و 0داراي کلاس نشانگري 
ها به بودند، که متوسط ضریب سختی دانه براي آن17و 8

23). در جایگاه دیگر 6و 5جدول بود (49.2و 46.57ترتیب 
ژنوتیپ فاقد باند بودند که 2ژنوتیپ باند مورد نظر را داشتند و 

بود 51.97و 48.05ها به ترتیب ه براي آنمتوسط سختی دان
)، و اختلاف بین آنها از نظر آماري C2و 3C1(شکل 

).p=0.027دار بود (معنی
gwm608-b3آلل، تنها SDSبراي صفت حجم رسوب 

% تغییرات را توجیه نماید. در این 23وارد مدل شد که توانست 
د بودند، که ژنوتیپ فاقد بان20ژنوتیپ داراي باند و 5آلل

بود 47.45و 56.4به ترتیب SDSمتوسط حجم رسوب 
)p=0.009.(

یابی ارتباطی، براساس رهیافت نقشه)21(ریف و همکاران 
بین صفات وزن هزرادانه، حجم رسوب، محتوي پروتئین دانه 

هاي صفات کمی با اثرات اصلی را و ترکیب نشاسته، مکان
براي این صفات پیدا کردند.

ی موجود آللتوان از تنوع ه به نتایج تحقیق حاضر میبا توج
ژنی مورد بررسی جهت تشخیص ارقام و يهامکاندر 

برقراري رابطه فیلوژنتیکی استفاده نمود. همچنین با پیدا 
هاي خاص با صفت متأثر آللاي متقن بین حضور کردن رابطه

در هاي با کیفیت بالا راتوان ژنوتیپکننده کیفیت نانوایی می
مراحل اولیه رشد گیاه از طریق نشانگر انتخاب کرد. بنابراین از 

هاي آللهاي گندم نان و خویشاوندان آنها که حاوي ژنوتیپ
جدید مرتبط با کیفیت بالا براي میزان کل پروتئین هستند، 

هاي اصلاحی با توان به عنوان منبع با ارزش ژنی در برنامهمی
صل از گندم بکار برد.هدف بهبود کیفیت محصولات حا

هنگام بررسی صفات فنوتیپی در جمعیت مورد مطالعه، 
، دانستن گیريیجهنتجهت جلوگیري از تعجیل در قضاوت و 

محیطی و مدیریتی، تأثیرگذاراین مطلب مهم است که عوامل 
نقش بسزایی در کمیت و حتی کیفیت این صفات داشته و 

صد پروتئین دانه خصوص در صفت درمهم را بهتوان اینمی
که رابطه نزدیک بین تمامی عوامل جاییشاهد بود. از آن

توان محیطی و صفت درصد پروتئین وجود دارد، میمدیریتی
عوامل مذکور را جزء متغیرهاي تأثیرگذار بر ارتباط بین ژنوتیپ 

.ردو فنوتیپ معرفی ک
تنوع موجود در جمعیت به لحاظ صفت درصد پروتئین دانه 

انگرهاي ریزماهواره مورد مطالعه توصیف پذیر نبود، توسط نش
که دلیل آن ممکن است اثر جایگاه (هاي) ژنی احتمالی دیگر 
و یا نتیجه اثر متقابل ژنوتیپ و محیط باشد. زانتی و همکاران 

) بیان نمودند که میزان پروتئین دانه در گندم به لحاظ 28(
مل محیطی و ژنتیکی یک ویژگی کمی بوده و تحت تأثیر عوا

. در گندم نان با استفاده از گیردیممدیریت زراعی قرار 
,5Bهاي روي کروموزومQTLهاي نوترکیب تعداد نه لاین

5A, 4A, 3B, B, 7B, 7A, 6B 7وDاست که گزارش شده
درصد از تنوع فنوتیپی میزان پروتئین 51در مجموع حدود 

.)28(دانه در گندم نان را توجیه نمودند 
تواند هاي بزرگ همچنین میبته اثرات پلیوتروپیک ژنال

الگوي ارتباطی بین صفات کمی با نشانگرهاي مولکولی را 
ندکه مکان د) نشان دا5همکاران (. کاونتري و )2(دهدتغییر 

هاي نموي تحت تاثیر ژنغالباًصفات کمی اندازه دانه در جو 
)، Rhtتفاع (کننده ارهاي کنترلاست. بنابراین، اثر ژنبوده
) و غیره را نیز نباید Ppd1)، فتوپریود (Vrn1سازي (بهاره

فراموش کرد.
در این مطالعه، روابط معنی داري بین صفات ظاهري دانه، 

پیداشد. این SSRو صفات کیفی با نشانگرهاي مولکولی 
مطالعه گام اولیه و اساسی براي یافتن رابطه بین نشانگرهاي 

توان در باشد، که میدانه میمولکولی با صفات کیفی
هاي بزگتر براي گزینش ارقام از طریق گزینش به جمعیت

کمک نشانگر به منظور گزینش ارقام با صفات کیفی دانه 
مطلوب بهره برد. البته تایید این نتایج ضروري است، زیرا 

اند و لی بطور دقیق هاي نشانگري همبستگی نشان دادهآلل
اي ژن نیستند. براي تایید این نتایج نیاز هآللکننده بینییشپ

به بکار بردن تعداد نشانگرهاي بیشتر در یک جمعیت تقریباً 
هاي یکنواخت و همچنین استفاده از نشانگرهاي کارکردي ژن

بزرگ اثر داراي اثرات احتمالی پلیوتروپیک بر صفات کیفی
.باشددانه می
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Association between Grain Quality Traits and SSR Molecular Markers in Some
Bread Wheat Genotypes

Somayeh Pahlavani1, Ali Izanloo2, Soheil Parsa3 and Mohammad-Ghader Ghaderi3

Abstract
Improvement of bread quality in bread wheat (Triticum aestivum L.) depends on a thorough
understanding of the genetic basis of important quality traits. Therefore, this study was
conducted to investigate the genetic basis of wheat grain quality traits including kernel length,
kernel width, 1000-kernel weight, grain protein content, Zeleni No, bread volume, moisture
content, grain hardness, water absorption and SDS sedimentation volume, and to determine the
relationship between the phenotypic data with the genotypic data of four SSR markers using
marker-trait association approach. A total of 46 polymorphic alleles with an average of 7.66
alleles per locus were amplified. Polymorphic information content (PIC) of the markers ranged
from 0.26 to 0.82, where the first locus for wmc41 (wmc41-1) showed the lowest and the second
locus of gwm608 (gwm608-2) indicated the highest PIC. Based on stepwise regression analysis,
different markers were entered to the model for kernel length, 1000-kernel weight, bread
volume, grain hardness and SDS sedimentation volume. However, for grain protein content,
kernel width, Zeleni No., moisture content and water absorption no any marker alleles were
detected. For kernel length two marker alleles (gwm608-b5 and gwm644-b4), for bread volume
two marker alleles (wmc41-b5 and gwm644-a1), for grain hardness two marker alleles (wmc41-
b4 and wmc41-b2) were entered to the model. For 1000-kernel weight and SDS sedimentation
volume only one marker alleles of gwm608-b3 and gwm608-b2 for each were respectively
detected, which in general, explained from 22% to 37% of the phenotypic variations. The results
showed that those markers with high polymorphic content and high genetic variation play a
pivotal role in separation and distinction of genotypes.

Keywords: Bread quality, Microsatellite molecular markers, Storage proteins
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