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چکیده
تأثیر با واحدهاي سنگین گلوتنین زیررمزکنندهکه Glu-D1واقع در جایگاهDy12وDx2هاي سطح بیان ژندر تحقیق حاضر

(رقم روشنبا کیفیت نانوایی بالا به همراه رقمRO-3بنامجهش یافته گندم نانژنوتیپدر باشند،میمنفی بر کیفیت نانوایی
20، 15، 10، 5برداري از بذور در فواصل زمانینمونهبراي این منظور . مورد بررسی قرار گرفتبا کیفیت نانوایی پایین)آنوالدي

5بیشترین کاهش بیان را در Dy12براي ژن RO-3ژنوتیپ نتایج الگوي بیان ژن نشان داد روز بعد از گلدهی صورت گرفت.30و 
روز بعد از گلدهی نسبت به ژنوتیپ 10بیشترین کاهش بیان در Dx2و براي ژن داردروز بعد از گلدهی نسبت به ژنوتیپ والدي

توسعه دانه هر دو ژن مورد مطالعه در ژنوتیپ موتانت نسبت به والد کاهش بیان مرحلهبه طور کلی در طی. مشاهده شدوالدي 
بنابراینروز بعد از گلدهی اتفاق افتاد. 15تا 10در در ژنوتیپ جهش یافته بیشترین نسبت تجمع وزن خشک دانه نشان داد. 

براي کاهش بیان این دو ژن و تجمع وزن خشک دانه در ژنوتیپ جهش یافتهاز مراحل بحرانیمراحل ابتدایی توسعه دانه
بنابراین اصلاح ارقام با بود.ژنوتیپ والديش یافته بیشتر از هجسرعت پر شدن دانه و حداکثر وزن دانه در ژنوتیپ باشد.می

تواند نقش مهمی در انتخاب ارقام با میDy12و Dx2هاي ن انتخاب ارقام با بیان پایین ژنو همچنیبالاترسرعت پر شدن دانه 
ی بالا داشته باشد.و کیفیت نانوایعملکرد 

qRT-PCR، ، گندمواحد سنگین گلوتنین، کیفیت نانواییزیرتوسعه دانه،بیان ژن،کلیدي:هايواژه

مقدمه
اي است که براي تولید نان محصول غلهترین اصلیگندم 

شود و خاصیت پخت آن به علت حضور پروتئین استفاده می
هاي گلوتن در تخمین گلوتن است. نوع و مقدار پروتئین

کیفیت گندم تا ).4خاصیت پخت نان آرد گندم مهم است (
اي موجود در هاي ذخیرهحدود زیادي به وسیله پروتئین

اي گندم از هاي ذخیرهشود. پروتئینآندوسپرم دانه تعیین می
یها بوده که به دو دسته گلوتنی و غیرگلوتندسته پرولامین

که در خاصیت کشسانی و ). گلوتن16شوند (تقسیم می
بیشترین صد در80د با حدو،چسبندگی خمیر شرکت دارد

هاي پروتئین.شوداي گندم را شامل میمقدار پروتئین ذخیره
ها تقسیم ها و گلوتنینگلوتنی گندم به دو دسته گلیادین

اي گندم و هاي ذخیرهتئینترین پروگلوتنین از مهمشوند.می
واحد با وزن مولکولی و زیر1واحد با وزن مولکولی بالااز زیر
ها، زیررونوشت گلیادین).32شده است (تشکیل 2پایین

واحدهاي سبک گلوتنین زودواحدهاي سنگین گلوتینین و زیر
) و مقدار نسبی گلیادین، 2،3شوند (یابند و ناپدید میتجمع می

HMW-GS وLMW-GS) واحدهاي زیر). 7متغیر است
توانند به صورت مونومرهاي آزاد در سنگین گلوتنین می

زیر).9شدن دانه حضور داشته باشند (مراحل اولیه پر
شوند میرمزyو xهاي واحدهاي سنگین گلوتنین توسط ژن

-1A)Gluهاي آنها بر روي بازوي بلند کروموزومکه جایگاه 
A1 ،(1B)Glu-B1 و (1D)Glu-B1) در 16) قرار دارند .(

تأثیر (با Dx5+Dy10هاي جفت آللGlu-D1مکان ژنی 
رت خمیر بالاتري نانوایی) قرار دارند که قدمثبت در کیفیت 

منفی در تأثیر (با Dx2+Dy12هاي نسبت به جفت آلل
کیفیت نانوایی) دارند و در کیفیت بالاي نان نقش دارند 

) در تحقیقی نشان دادند که 29زمانی و همکاران (). 15،29(

به )B(با رتبه حاصل از پرتوتابی رقم روشنRO-3موتانت
، درصد پروتئین بالاتري نسبت به رقم والدي وسیله اشعه گاما

Aبنابراین به علت داشتن درصد بالاي پروتئین در رتبه ،دارد
) در تحقیقی به 11و همکاران (ایزدي دربندي قرار گرفت. 

ارقام ایرانی Glu-3وGlu-1هاي سی تنوع آللی در مکانررب
نشان داد که نان پرداختند. نتایج آنها نیز قدیم و جدید گندم

. داردرقم روشن از لحاظ کیفیت نانوائی در رتبه پایین قرار 
واحدهاي گلوتنین با ) تنوع ژنتیکی زیر19نجفیان و بقایی (

هاي گندم بررسی کردند. زن مولکولی بالا در ارقام و لاینو
تیاز زیراز نظر امروشننتایج تحقیقات آنها نشان داد که رقم 

6در رتبه آللی واحدهاي گلوتنین داراي وزن مولکولی بالا 
-GluجایگاهدرNهاي د و این رقم داراي آلل(پایین) قرار دار

A1 ،Bx7+By8جایگاهدرGlu-B1 وDx2+Dy12در
بنابراین از نظر کیفیت این دو رقم ؛باشندمیGlu-D1جایگاه

واحد سنگین گلوتنین هاي زیرآللارجحیت نداشتند.
AxNull ،Bx6+By8 وDx2+Dy12 با کیفیت پخت

عوامل موثر بر کیفیت دانه ).20(ضعیف نان در ارتباط هستند
هاي فیزیکی و شیمیایی ندم به طور کلی به ویژگیگ

هاي فیزیکی شامل فرم مخزن ویژگید.نشومیبنديتقسیم
هاي دانه و ویژگیدانه، اندازه و شکل دانه، سختی دانه، وزن 

ین، کیفیت پروتئین و تست شیمیایی شامل محتوي پروتئ
) نشان دادند 10پرست و همکاران (حق). 17باشد (رسوب می

شاخص گندم نان، بین وزن دانه وGBM-14که در ژنوتیپ 
داري وجود دارد. بدین صورت گلوتن همبستگی مثبت و معنی

هاي دیگر بالا و ژنوتیپ وزن دانه نسبت به ژنوتیپکه در این
پر شدن دانه در نتیجه درصد پروتئین بالا بود. درك فرآیند

هاي اصلاحی گندم براي افزایش ممکن است در برنامه
). پر18الا سودمند باشد (عملکرد دانه و تولید ارقام با کیفیت ب

1- High Molecular Weight (HMW) 2- Low Molecular Weight
(LMW)

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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انی( به دو عامل سرعت و افشدانه )رشد دانه بعد از گردهشدن 
ی پر شدن دانه از مواد پرورده که نتیجه آن افزایش طول دوره

اصلاح موتاسیونی  (.5وزن خشک دانه است بستگی دارد )
روش سریعی برای بهبود محصولات است. صدها موتانت 
مفید برای صفات مختلف در محصولات مختلف نظیر گندم از 

(. 95اند )زایی فیزیکی و شیمیایی ایجاد شدهطریق القاء جهش
تواند یک یا تعداد بیشتری از اصلاح از طریق القای جهش می

تواند نقش این صفات را در گیاهان تغییر دهد، بنابراین می
مهمی در ایجاد صفات مورد نظر برای اصلاح گیاه ایفا کند 

واکتیو از جمله پرتو گاما امروزه استفاده از پرتوهای رادی(. 89)
توان به اورزی، استفاده وسیعی یافته و میدر تحقیقات کش

 (.91عنوان یک منبع ایجاد تنوع ژنتیکی از آن استفاده کرد )
بررسی الگوی  براساس آنچه اشاره شد این مطالعه به منظور

 منفی در کیفیت نانوایی(تأثیر )با  Dy12و  Dx2بیان دو ژن 
در پنج مرحله  موتانت و رقم والدی آن گندم ژنوتیپدر 

روز بعد از گلدهی(  98و  98، 85، 88، 5مختلف توسعه دانه )
 پارامترهای مربوط به پر. در بخش دوم این تحقیق انجام شد
شدن  دن دانه، دوره موثر پرش)از جمله سرعت پر  شدن دانه

 محاسبه شد( دانه، طول دوره پر شدن دانه و حداکثر وزن دانه
ها و پارامترهای ت بررسی روابط بین الگوی بیان ژندر نهایو 

  . بررسی شده استمربوط به پر شدن دانه 
 

 هامواد و روش
و  کیفیت نانوائی بیان دو ژن درگیر در منظور ارزیابیبه      

سرعت و دوره پر  ولوژیکییگیری صفات فیزهمچنین اندازه
)با  RO-3یافته آزمایشی با یک لاین جهش ،شدن دانه

حاصل از برنامه اصلاح موتاسیونی سازمان ( بالاکیفیت نانوائی 
انرژی اتمی ایران با هدف اولیه افزایش کیفیت نانوایی )با 

( به همراه رقم 98استفاده از پرتوتابی گاما با منشأ کبالت 
عنوان رقم والدی در گندم روشن )با کیفیت نانوائی پایین( به

دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی مزرعه تحقیقاتی 
های کامل تصادفی در سه تکرار گرگان به صورت طرح بلوک

متری )یک  9بر روی یک خط منظور  رای ایناجرا شد. ب
عدد از بذور هر ژنوتیپ کشت شدند که  48تکرار( تعداد 

 5از  بذر بردارینمونه سانتیمتر بود. 98فاصله خطوط از هم 
روز  98و  98، 85، 88، 5 در فواصل زمانی 8روز بعد از گلدهی

گیری صفات فیزیولوژیکی و ارزیابی بیان برای اندازه یک بار
شدن  تجزیه و تحلیل پارامترهای مربوط به پر انجام شد. ژن
 (92) ای(از یک مدل رگرسیون خطی )دو تکه با استفاده دانه

افزار نرم Proc Nlinو دستورالعمل  DUDاساس رویه  بر
SAS 9.00 انجام گرفت.  
 cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

از بذور همسان و  کل RNAبه منظور بررسی بیان ژن،       
 ،در پنج مرحله مورد مطالعهها هر یک از ژنوتیپ سالم

بایوزول با استفاده از بافر پی RNAاستخراج استخراج گردید. 
(p-Biozol Buffer و بر اساس دستورالعمل شرکت )

منظور به. (89) ( انجام شدBioFlux, Japanبیوفلاکس )
استخراجی از دو روش  RNAارزیابی کمیت و کیفیت 

نانومتر و الکتروفورز ژل  998اسپکتروفتومتری در طول موج 

 RNAبرای بررسی کمی میزان  درصد استفاده شد. 8آگارز 
)شرکت  p300استخراج شده از دستگاه نانوفتومتر مدل 

IPMLENبر اساس روش  تفاده شد. در مرحله بعد( اس
پیشنهادی شرکت فرمنتاز با تیمار دئوکسی ریبونوکلئازی 

استخراج شده  RNAژنومی از  DNaseI ،DNAتوسط آنزیم 
 RNAمیکروگرم از محلول  9برای این منظور حذف گردید. 

( U، یک واحد )DNaseI (10x)، یک میکرولیتر بافر کل
اضافه شد لیتری میلی 9/8به درون یک تیوب  DNaseIآنزیم 

میکرولیتر رسانده شد.  88به حجم  DEPSوسیله آب به و
انکوباتور با دقیقه در  98تیوب حاوی مواد به مدت سپس 
 DNAگراد قرار گرفت. بعد از حذف درجه سانتی 92دمای 

به مولار میلی 95با غلظت  EDTAمقدار یک میکرولیتر 
درجه  95دقیقه در دمای  88 د و به مدتها اضافه شتیوب
 گراد قرار داده شدند.سانتی

بر طبق پروتکل پیشنهادی شرکت  cDNAساخت      
 پنجمقدار  برای این منظور .(89) فرمنتاز انجام گرفت

مرحله قبل و یک میکرولیتر آغازگر  RNAمیکرولیتر از 
Oligo dT18  و گرم( به درون یک تیوب میکر 5/8)با غلظت

به  DEPSلیتری اضافه شد سپس به وسیله آب میلی 9/8
میکرولیتر رسانده شد. سپس تیوب حاوی مواد به  88حجم 
گراد قرار درجه سانتی 95انکوباتور با دمای دقیقه در  5مدت 

داده شد. مخلوط واکنش لازم برای مرحله رونویسی معکوس 
یتر میکرول x5 ،9میکرولیتر بافر واکنش  4به صورت ترکیب )

dNTP (88  ،)میکرولیتر  5/8میکرومولارRibolok RNase 

inhibitor ،بردار معکوس( به آنزیم رونوشت یک میکرولیتر
 98میکرولیتر مواد اضافه شد و حجم آن به  88تیوب حاوی 

دقیقه در  98میکرولیتر رسانده شد. تیوب حاوی مواد به مدت 
داده شد و در گراد قرار درجه سانتی 49انکوباتور با دمای 

 95دقیقه در دمای  5ت به مد به منظور توقف واکنش نهایت
های سنتز شده cDNAسپس  گراد قرار گرفت.درجه سانتی

گراد قرار درجه سانتی -18در دمای و  برابر رقیق شدند 98
 داده شدند.

مراز در ای پلیطراحی آغازگر و واکنش کمی چرخه 
 (qRT-PCRزمان واقعی )

 ،Dx2های ر طراحی آغازگرها ابتدا توالی ژنمنظوبه      
Dy12 دار اکتینو ژن خانه (AB181991.1)  از بانک

افزار رفته شد و سپس با استفاده از نرمگ NCBIاطلاعاتی 
با در نظر گرفتن  نظرآغازگرهای مورد( v. 0.4.0) 9پرایمر 
ای برای استفاده در روش واکنش چرخه های مطلوبویژگی

در (. 8طراحی شدند )جدول  کمی در زمان واقعی مرازپلی
)شرکت  iQ5از دستگاه  هاحاضر برای بررسی بیان ژن تحقیق

Bio-Rad )تکنولوژی رنگ  و، آمریکاSYBR Green  کیت(
سایبر بیوپارس، دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی 

میزان افزایش یا کاهش بیان ژن گرگان( استفاده گردید. 
با استفاده  نسبیموتانت نسبت به والد به صورت  هایژنوتیپ
شد.  انجامREST (99 )افزار و نرمCt∆∆-2 (98 ) پفافل از روش

 Excelدر محیط  qRT-PCRهای نمودارهای مربوط به داده
 رسم شدند. 
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 غازگرهای هدف و مرجعآهای مشخصات ژن -8جدول 

Table 1. Characteristic of target and reference gene primers 

 (bpطول قطعه تکثیر ) TM (°Cd) توالی آغازگر  شماره دسترسی ژن آغازگر

TaDy12 Dy12 BK006459.1 
 GGCACTACCCAGCTTCTCTG-3ʹ 88/98-ʹ5 پیش رو

819 
 GTACCCTTGTTGCCCTTGTC-3ʹ 45/52-ʹ5 پس رو

Ta.Dx2 Dx2 BK006460.1 
 CCGCAGGAGTCAGGACAA-3ʹ 22/98-ʹ5 پیش رو

882 
 GCTGCAACGGAGAAGTTAGG-3ʹ 89/98-ʹ5 پس رو

Ta. Actin Actin AB181991.1 
 AAGAGTCGGTGAAGGGGACT-3ʹ 81/98-ʹ5 پیش رو

828 
 TTCATACAGCAGGCAAGCAC-3ʹ 19/51-ʹ5 پس رو

 
 و بحث نتایج

موتانت  Dx2و  Dy12های الگوی بیان ژنمقایسه      
نشان داده  8در شکل  یکسانزمانی  هاینسبت به والد در بازه

ها در روند بیان این ژن ،این نتایجبر اساس شده است. 
موتانت نسبت  در ژنوتیپ ،های زمانی مختلف توسعه دانهبازه

در  Dx2نتایج الگوی بیان ژن  .(8)شکل  بودبه والد متفاوت 
 در طیروشن( رقم والدی )نسبت به ژنوتیپ  RO-3 ژنوتیپ
و برای بیان ژن روز بعد از گلدهی افزایش  98و  85، 5مراحل 
را نشان بعد از گلدهی کاهش بیان ژن  روز 98و  88 مراحل

 884/88بیان ژن )کاهش  بیشترین میزاندر این ژنوتیپ داد. 
از گلدهی روز بعد  88برابر کاهش بیان نسبت به روشن( در 

 Dy12الگوی تظاهر ژن  .الف(-8)شکل  مشاهده شده است
روشن در تمام مراحل مورد  رقمنسبت به  RO-3در ژنوتیپ 

روز بعد از گلدهی( کاهش بیان  85مطالعه )به غیر از مرحله 
 829/9نشان داد؛ به طوریکه بیشترین میزان کاهش بیان ژن )

روز بعد از  5روشن( در  رقمبرابر کاهش بیان نسبت به 
 ب(. -8)شکل گلدهی مشاهده گردید 

 

 
 

 (والد، شاهد) روشننسبت به  RO-3موتانت  ( ژنوتیپچپ) Dy12( و راست) Dx2های مقایسه میزان بیان ژن -8شکل 
Figure 1. Comparison of genes expression for Dx2 (a) and Dy12 (b) RO-3 mutant genotype than Roshan (parent, 

control) 

 
گرم بر روز( ین نسبت تجمع وزن خشک دانه )میلیبیشتر

روز بعد از  85تا  88فاصله زمانی  دریپ ژنوت دوهر برای 
ن تجمع وزن خشک دانه . همچنین کمتریگلدهی مشاهده شد

روز بعد  98تا  98های مورد مطالعه در بازه زمانی ژنوتیپبرای 
 (.9از گلدهی حاصل شد )شکل 

 

 
 98و  98، 85، 88، 5 فواصل زمانی والدی و موتانت دردر ژنوتیپ ( چپمراحل توسعه مورفولوژیکی دانه ) و (راستوزن خشک دانه ) -9شکل 

 روز بعد از گلدهی
Figure 2. Seed dry weight (right) and morphological stages of seed development (left) in parent and mutant genotype 

at intervals of 5, 10, 15, 20 and 30 days post-anthesis (DPA) 
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وسیله روند تغییرات سرعت و طول دوره پر شدن دانه به
های بدست آمد و با استفاده از داده مدل رگرسیون خطی
مربوطه  هایهای برازش شده نمودارمشاهده شده و داده

شدن  سرعت پر بررسی روند تغییرات(. 9ترسیم شد )شکل 
 بود.مشابه  ژنوتیپ دودر هر دانه نشان داد که الگوی نمو بذر 

بدین ترتیب که ابتدا وزن دانه به صورت خطی افزایش یافت 
و به حداکثر خود رسید )رسیدگی وزنی(، پس از این مرحله، 
وزن دانه از تغییرات چندانی برخوردار نبود و به صورت یک 

 خط افقی در آمد.

  

 
 

 دانه در ژنوتیپ والدی و موتانتروند تغییرات سرعت و طول دوره پر شدن  -9شکل 
Figure 3. Grain filling rate and duration of grain filling in parent and mutant genotypes 

 
پر شدن دانه از طریق تقسیم حداکثر وزن دانه مؤثر دوره 

صفات طول دوره (. 1،92به سرعت پر شدن دانه محاسبه شد )
روشن بیشتر از  رقمپر شدن دانه در مؤثر پر شدن دانه و دوره 

صفات سرعت پر شدن دانه و بود. همچنین  RO-3ژنوتیپ 
نسبت به ژنوتیپ  هش یافتهحداکثر وزن دانه در ژنوتیپ ج

اساس نتایج بدست آمده مشخص گردید  برتر بود. یشوالدی ب

 پرمؤثر دوره ، دانه سرعت پر شدن از نظر ژنوتیپ دوکه بین 
 شدن دانه  ، حداکثر وزن دانه و طول دوره پردانه شدن

 این است کهمؤید نتایج  . به عبارتیداردهای وجود تفاوت
)جدول  یستیکسان ن ژنوتیپ دوشیب خط برازش شده برای 

9).    

 
 پرشدن دانه، طول دوره پر شدن دانه و حداکثر وزن دانه در ژنوتیپ والدی و موتانت مؤثردن دانه، دوره شسرعت پر  -9جدول 

Table 2. Grain filling rate, effective grain filling period, during grain filling period and the maximum weight of seed  
              parent and mutant genotypes 

پر شدن دانه سرعت  ژنوتیپ
 )گرم در روز(

پر شدن دانه مؤثر دوره 
حداکثر وزن دانه  طول دوره پرشدن دانه )روز( )روز(

 معادله برازش شده )گرم(

88995/8 روشن  49858/89  211/94  84999/8  Y= -0.01023 + 0.00265X 

RO-3 88922/8  89589/85  181/99  84585/8  Y= -0.0116 + 0.002997X 

 
قابل  شسبب افزای Dy12و  Dx2های کاهش بیان ژن     

 (.85) شودمیتوجهی در قدرت خمیر و بالطبع کیفیت نان 
ه ژنوتیپ موتانت با دهد کنتایج این مطالعه نیز نشان می

سعی در افزایش کیفیت  Dy12و  Dx2های کاهش بیان ژن
. داردد بنابراین نسبت به رقم والدی خود ارجحیت دارنانوایی 

 Dy12و  Dx2میزان بیان هر دو ژن  RO-3در ژنوتیپ 
روز بعد از  98و  85، 88 هایزماننسبت به والد )روشن( در 

بیشترین کاهش  Dy12گلدهی کاهش نشان داد. برای ژن 
 Dx2روز بعد از گلدهی مشاهده شد و برای ژن  5بیان در 

روز بعد از گلدهی مشاهده شد. از  88ش بیان در بیشترین کاه
طرفی در این ژنوتیپ بیشترین نسبت تجمع وزن خشک دانه 

روز بعد از گلدهی مشاهده شد.  85تا  88در فاصله زمانی 
تا  5) توسعه دانه مراحل اولیه RO-3بنابراین برای ژنوتیپ 

تر برای کاهش بیان ژن بحرانیروز بعد از گلدهی(  88

0

0.01

0.02

0.03

0.04

0.05

0 10 20 30 40

ذر 
ک ب

ن ت
وز

(
رم

 گ
ی

میل
 )

(DPA)روز بعد از گلدهی 

RO-3

مقادیر برازش شده

مقادیر مشاهده شده

0

0.01

0.02

0.03

0.04

0.05

0 10 20 30 40

ذر 
ک ب

ن ت
وز

(
رم

 گ
ی

میل
 )

(DPA)روز بعد از گلدهی 

Roshan

مقادیر برازش شده

مقادیر مشاهده شده



 898............... .................................................................................................................. 8921/ بهار 92پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی/ سال یازدهم/ شماره 

 

 Dx2به طور کلی در طی پنج مرحله توسعه دانه، ژن  د.باشمی
کاهش بیان  852/2در رقم موتانت نسبت به روشن به مقدار 

در رقم موتانت نسبت به والد  Dy12نشان داد؛ همچنین ژن 
اثر منفی  برابر کاهش بیان نشان داد. 298/5به مقدار 

Dx2+Dy12  بر کیفیت نان توسط سایر محققین گزارش
که با نتایج تحقیق حاضر مطابقت دارد.  (8،94،9) شده است

 ای نشان دادند که ( در مطالعه84کوماری و والارماسی )
 های با وزن بالاتر، از سرعت پر شدن بالاتری نسبت به دانه
باشند. در تحقیق حاضر نیز تر برخوردار میهای با وزن کمدانه

 رقماز بیشتر  RO-3مشاهده شد که حداکثر وزن دانه ژنوتیپ 
بنابراین ژنوتیپ جهش یافته سرعت پر شدن دانه  ؛والدی بود

 RO-3. برای ژنوتیپ رقم والدی داشتبالاتری نسبت به 
در روز ( درصد 51/88)گرم  888942/8 سرعت پر شدن دانه

بنابراین اصلاح ارقام با سرعت پر  .بود روشن بیشتر از رقم
شدن دانه بیشتر )به عنوان یک فاکتور فرار از تنش حرارتی 

های ژن پایین بیان باآخر فصل( و همچنین انتخاب ارقام 

Dx2  وDy12 تواند نقش مهمی در انتخاب ارقام با می
همچنین داشتن عملکرد بالا و کیفیت نانوائی بالا داشته باشد. 

واحدهای گلوتنین با وزن مولکولی بالا  یت زیرآگاهی از وضع
های اصل از پرتوتابی و انتخاب ژنوتیپدر ارقام موتانت ح

دی نژاهای بهنظر جهت برنامهموتانت واجد زیرواحدهای مورد
 با کیفیت ارقامگران را جهت بدست آوردن گندم، اصلاح

ها به جای ارقام والدی نانوایی بالا و زیر کشت بردن آن
 کند. ک میکم

واحدهای  اساس تحقیقات گسترده دانشمندان نقش زیر بر     
 زیردر این میان سنگین گلوتنین مشخص شده است. 

تأثیر منفی بر کیفیت نانوائی دارند.  Dy12و  Dx2واحدهای 
طور کلی با توجه به نتایج بدست آمده در این تحقیق و سایر به

 عدم داشتن زیراصلاح ارقام برای تحقیقات انجام شده 
در بهبود کیفیت آرد و نان گندم  Dy12و  Dx2واحدهای 
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Abstract  
     In current research, the expression level of Dx2 and Dy12 genes on Glu-D1 locus that 
encoding the high-molecular-weight glutenin subunits (HMW-GSs), with negative impact on 
quality of bakery in genotype mutant bread wheat called RO-3 with high quality of bakery and 
its parent (Roshan) with low quality of bakery was investigated. For this purpose, sampling was 
performed grains at intervals of 5, 10, 15, 20 and 30 days post-anthesis (DPA). The gene 
expression results showed that RO-3 genotype had the highest gene expression decreasing for 
Dy12 genes at 5 DPA compared to parental genotype, and for Dx2 gene the highest gene 
expression decreasing was 10 DPA compared to parental genotype. Generally, during seed 
development both genes in mutant genotype had gene expression decreasing than the parental 
genotype. The most dry weight accumulation rates occurred in 10 to 15 DPA in mutant 
genotype. So, the early stages of seed development for reducing the expression of these genes 
and rates dry weight accumulation is critical in mutant genotype. The grain-filling rate and the 
maximum grain weight were higher in mutant genotype than the parental genotype. Therefore 
breeding the cultivars with higher grain filling rate and also selection of varieties with low 
expression for Dx2 and Dy12 genes play important role in the selection of varieties with high 
yield and quality of bakery. 
 
Keywords: Gene expression, Glutenin heavy subunit, QRT-PCR, Quality of bakery, Seed 

development, Wheat 
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