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گلوتنین با وزن زیرواحدهايبررسی صفات مورفولوژیک و تنوع ژنتیکی مرتبط با 
SRAPهاي نشانگردر بین برخی از ارقام گندم نان با استفاده از (LMW-GS)مولکولی پایین 

4و خلیل زینلی نژاد3، حسن سلطانلو2، احد یامچی1محمد پرند

دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی گرگاندانشیار و استادیار، ،ايدانشجوي دکتري کشاورزي هسته-4و 3، 1
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13/4/96تاریخ پذیرش: 30/1/96تاریخ دریافت: 

چکیده
هاي رمزکننده گلوتنین با وزن آزمایش تنوع آللی ژناین . در آن استییگندم ارزش نانواتیفیصفات مهم در اصلاح کاز یکی

مورد ارزیابی SRAPهاي نانوایی خوب، متوسط و بد با استفاده از نشانگرهاي کیفیتدر پانزده رقم گندم با (LMW-GS)مولکولی پایین 
عملکرد، وزن صد دانه، تعداد سنبله در کرت، تعداد دانه در سنبله، ارتفاع بوته و وژیک از قبیل قرار گرفت و همچنین صفات مورفول

هاي دادهدرخت فیلوژنی مورد ارزیابی قرار گرفتند تا رابطه احتمالی بین نتایجSRAPطول سنبله نیز در کنار نتایج حاصل از نشانگر 
جینتا.طراحی شدSRAPنشانگردو گلوتامیننواحی تکراري بر اساسش در این آزمای.بررسی شودمولکولی و مورفولوژیکی 

تفاوتيدارادرصدکیاحتمال سطحدرصفاتهیکلنظرازهارقمکهدادنشانمورفولوژیک صفاتانسیوارهیتجزازحاصل
بهمتعلقیهمبستگبیضرنیبالاترحاکی از آن بود که صفات مورد بررسییهمبستگبیضراهمچنین محاسبه .بودندداریمعن

CCCبرش با استفاده از روش خطوWARDروشهبگندم ارقامبنديگروهاست.کرتدرسنبلهتعدادوعملکردنیبرابطه

جفت باز و در 3000تا 200محدوده تکثیر باندها بین SRAP1نشانگر. در مورد کردبنديدستهمتمایز در سه گروهرا ارقام،پلات
باند 8ژنوتیپ تکثیر شد که 15باند بین 19جفت باز بود. در مجموع 2500تا 90محدوده تکثیر باندها بین SRAP2انگرنشمورد 

برابر با SRAP1نشانگربراي )PIC(یدرصد بدست آمد. محتواي اطلاعات چند شکل1/42چندشکل بودند و درصد چندشکلی 
بر اساس هاي مولکولی و مبتنی بر دادهاي . با استفاده از روش تجزیه خوشهبود39/0برابر با SRAP2نشانگرو براي 11/0

تا SRAPنتایج این تحقیق نشان داد که نشانگر . شدندها در چهار دسته گروه بندي ژنوتیپUPGMAضریب جاکارد و روش 
تواند با بندي میتایج حاصل از این گروهبندي کند و نحدودي توانسته است ارقام مورد بررسی را از نظر صفت کیفیت نانوایی گروه

هاي موروفولوژیک مورد مقایسه قرار بگیرد.نتایج حاصل از داده

SRAPو نشانگر صفات مورفولوژیکهاي کلیدي: گندم نان، کیفیت نانوایی، واژه

مقدمه
Triticum aestivum(نانگندم L.(اناز هزارشیبا ب

به گستره کههم از نظر اقتصادي بوده گیاه زراعی بسیار مرقم، 
اهیگنی. گندم اولباشدمیکشت سازگار يهاطیاز محیعیوس

این و آیدبه شمار مییزراعاهانیگنیدر بشدهاهلییزراع
نیو پروتئيکالردرصد 60از شیبه همراه برنج و ذرت بگیاه
در از صفات مهم یکی. )14(کندیمنیمارا تبشرروزانه یزندگ

. باشدمیآن ییارزش نانواکیفیت آرد و گندم یفیاصلاح ک
ریثاو تحت تدهیچیپیآرد و پخت نان در گندم صفتکیفیت 

بطوریکه حتی عواملی استیکینتو ژیطیعوامل متعدد مح
يهانیمختلف مانند نشاسته، پروتئباتیترکنیتعادل بنظیر 

کنندهنییتعنیز باتیترکنیانیآب و تداخل بدها،یپیگلوتن، ل
توان گفت آرد مورد می، حتی )5رقم هستند (کیتیفیک

استفاده براي نان بایستی داراي مقدار کافی پروتئین باشد تا 
خمیر بدست آمده خصوصیت کارکردي مناسبی را داشته باشد 

)31 .(
آرد گندم تیفی) کنیگلوتنونیادیگلوتن (گليهانیپرولام

و پخت نان را هیتهریمختلف نظیکیکنولوژتيندهایفرايبرا
با استحکام میمستقیبستگیی. ارزش نانواندنماییمنییتع

هاي مونومریکی هستند ها پروتئینگلایدین). 24دارد (نیگلوتن
کنند در حالی سولفیدي از نوع داخلی ایجاد میکه پیوند دي
پیوند که بوده هاي پلیمریکی ها، پروتئینکه گلوتنین

زیر واحدهاي سولفیدي (از نوع بین مولکولی) مابین دي

پیوندهاي کههرچندگردد ها میمختلف منجر به تشکیل آن
.)10(شودها دیده میدرون مولکولی هم در این پروتئین

ی خمیر کیزیفتیدو خصوصعامل بوجود آورندهگندم گلوتن
يهانیوتنکه با گلیکشسانایتهیسیالاستتی: خاصباشدمینان

مرتبط يمونومريهانیادیکه با گلیچسبندگزانیو ميمریپل
هاي زیرواحد:زیخود از دو گروه متمانیگلوتنيهانیاست. پروتئ

با وزن نیگلوتنهاي زیرواحدو 1بالایبا وزن مولکولنیگلوتن
نیگلوتنيواحدهاری). ز51شده است (لیتشک2نییپایمولکول

دهندیملیدرصد گلوتن را تشک10باًیتقرلابایبا وزن مولکول
با توجه . نمایندایفا میییمطلوب نانواتیفیدر کییو سهم بسزا
فراوانی ها پروتئینها این HMWبر روي گستردهبه تحقیقات

در باشندمیتعداد معدودي متغیرتاثیرتحتداشته واندك
پپتیدها با پلیها شامل تعداد زیادي از LMWحالی که 

یابی آنها و ساختارها، سازمانبوده کهساختارهاي پیچیده 
ها در فرآیند کیفیت به طور LMWروابط بین اجزاي متعدد 

).10نشده است (شناسایی کامل 
LMW-GSهاي موجود بر روي بازوي کوتاه توسط ژن

همچنین بعضی از ).30،32شوند (کروموزوم شماره یک کد می
توسط Bگلوتنین با وزن مولکولی پایین از نوع زیرواحدهاي 

گردند میهستند، کد 6هایی که بر روي کروموزوم شماره ژن
)27( .LMW هاي رایج توسط خانواده ژنیGlu-3 که تعداد

شوند. البته با استفاده از هاي نامشخصی دارند، کد میرونوشت
ن ازهاي ژگذاري ساترن تعداد رونوشتهایی نظیر لکهتکنیک

1- High Molecular Wight-Glutenin Subunits 2- Low Molecular Wight-Glutenin Subunits
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در گندم هگزاپلویئد )7،37(40الی 35) تا 16(15الی 10
شود. اطلاعات ساختارهاي ژنی کدکننده تخمین زده می

LMW 70ها شامل بیش ازDNA ي کلون شده در بانک
ژنوتیپ مختلف و عمدتا 15اطلاعاتی است که از حدود 

تشکیل شده است T. durumو T. aestivumمربوط به 
از چهار بخش ساختاري تشکیل LMW-GSر ). ه10(

اسید آمینه، 20شود که شامل: یک سیگنال پپتید با طول می
دمین تکراري (غنی از ،اسید آمینه13با طول یآمینانتهاي 

). 10است (یکربوکسیلانتهاي هاي گلوتامین) و کدون
) نیز 10) و همچنین اویدیو و ماسکی (7کاسیدي و همکاران (

بخش شامل سه از یکربوکسیلانتهايدند که پیشنهاد کر
، )با پنج واحد سیستئین(سیستئین اسید آمینه ناحیه غنی از 

با یک واحد سیستئین و واحدهاي (ناحیه غنی از گلوتامین

ي پایانه و ناحیه با توالی حفاظت شده)پشت سر هم گلوتامین
است. تشکیل شده کربوکسیل با حداقل واحدهاي سیستئین 

الی 12بین تکرارهاي موجود در ناحیه دمین تکراري که تعداد
ول تنوع طول در این ناحیه به شمار ومس،جفت باز است25
هاي مربوط به یک مکان ژنی و آلل). مقایسه 10رود (می

پیشنهاد هاي ژنی مختلف هاي مربوط به مکانهمچنین آلل
ي واحدهااضافه شدن کند این تنوع که در نتیجه حذف یا می

) و با احتمال خیلی بالا در نتیجه کراسینگ اور 9تکراري (
شود، در نابرابر و یا لغزش در حین همانندسازي حاصل می

). طول هر 43ها حائز اهمیت باشد (نهایت در تکامل پرولامین
جفت 27تا 12مراه توالی حفاظت شده بین هواحد تکراري به

). 1باز متغیر است (جدول 

)LMW-GS)10هاي حفاظت شده در ناحیه تکراري ساختار الیتو- 1جدول 
Table 1. Conserved sequence in repetitive domain of LMW-GS structure (10)

توالی اسید آمینه نواحی حفاظت شدههاLMW-GSي نواحی تکراري در ساختار حفاظت شدهتوالی دسترسی در بانک ژنشماره 

U860285'CCACCATTTTCACAA3'PPFSQQ

AB0628785'CCACCATTTTCACAGCAACAACAA3'PPFSQQQQ

Y178455'CCACCATTTTCGCAACAACAACAA3'PPFSQQQQ

منجر تواند مییطراحی آغازگر از ناحیه حفاظت شده اگزون
از ها LMW-GSهاي مرتبط با به تکثیر نواحی کدکننده ژن

). 22منجر شود ()PCRمراز (اي پلیواکنش زنجیرهطریق 
) تنوع آللی زیر واحدهاي گلوتنین با 42شریعت و همکاران (

و Glu-A3 ،Glu-B3هاي وزن مولکولی پایین را در مکان
Glu-D3هاي نان بومی بهاره ایرانی مورد بررسی در گندم

Glu-A3 ،Glu-B3هاي قرار دادند. در این تحقیق براي مکان
ل تکثیر شدند. همچنین آل9و 2، 12به ترتیب Glu-D3و 

هاي گندمLMW-GSهاي براي بررسی رابطه تنوع آللی ژن
بهاره ایران و مناطق آب و هوایی کشور، تجزیه واریانس 

هاي مولکولی انجام شد و نتایج تجزیه واریانس مولکولی داده
، نشان داد که LMW-GSهاي اختصاصی نشانگرحاصل از 

درصد 13و 87ب واریانس درون و بین گروهی به ترتی
) 49واریانس کل مولکولی را تبیین کردند. ژن و همکاران (

شناسایی Glu-A3aرا از جایگاه LMW-GSآلل جدیدي از 
کردند که بطور قابل توجهی قدرت خمیر گندم و کیفیت 

.نمودکنترل مینانوایی را 
DNAاي براي آنالیز بطور گستردهPCRروش امروزه 

ترین گیرد. یکی از مهماستفاده قرار میژنومی مورد 
در ایجاد DNAکاربردهاي این تکنیک توسعه نشانگرهاي 

توان به کاربرد گسترده آن میهاي ژنتیکی بوده است که نقشه
ها سازي ژنهمسانهبندي، تکامل و طبقههاي اصلاح، در زمینه

هاي چندشکلی توالیدر این تحقیق نشانگر). 21(اشاره نمود
که ترکیبی از سادگی، قابلیت اطمینان و 1ابسته تکثیر شدهو

، )21(باشدتعیین توالی آسان باندهاي انتخاب شده را دارا می

هاي کد کننده در این نشانگر توالیمورد استفاده قرار گرفت. 
در نظر نشانگرهاي غالب در دسته و داده ژنوم را هدف قرار 

Brassicaهاي ر در گونه. این نشانگر اولین باشودگرفته می
) در گیاهانی 21اما لی و کیروس (مورد استفاده قرار گرفت

دیگر این زمینی، برنج، سیب، مرکبات و گیاهان مانند سیب
با توجه به نشانگر را مورد بررسی قرار دادند. در این تحقیق

ها LMW-GSهاي حفاظت شده اي که در ساختار توالی
طراحی و سنتز شدند تا بتوان SRAPهاي نشانگروجود دارند، 

ها را در ارقامی با کیفیت نشانگرچندشکلی حاصل از این 
SRAPنانوایی خوب، متوسط و ضعیف مورد ارزیابی قرار داد.

بهمراه دو آغازگر رفت PCRیک سیستم نشانگري مبتنی بر 
آید. شمار میهباز ب18باز و آغازگر برگشت با طول 17با طول 

جفت بازي، توالی 10ت از یک توالی غیر اختصاصی آغازگر رف
CCGG تشکیل شده 3'و سه نوکلئوتید اختصاصی در انتهاي

است در حالیکه آغازگر برگشت از یک توالی غیر اختصاصی 
و سه نوکلئوتید اختصاصی در AATTجفت بازي، توالی 11

است. علاوه بر توجه به اصول طراحی آغازگر، در 3'انتهاي 
هاي غیراختصاصی در محتوي توالیSRAPنشانگرهاي مورد 

آغازگرهاي رفت و برگشت باید متفاوت باشد. 

هامواد و روش
15مواد گیاهی مورد استفاده در این آزمایش شامل 

از خوب، متوسط و ضعیفنانوایی هاي ژنوتیپ گندم با کیفیت
).2موسسه اصلاح و تهیه نهال و بذر کرج تهیه شدند (جدول 

1- Sequence-Related Amplified Polymorphism
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)39هاي استفاده شده (مشخصات ژنوتیپ- 2جدول 
Table 2. Specifications of genotypes used

سال هاژنوتیپ
ر میانگین وزن هزااقلیم و شرایط کشتمعرفی

دانه (گرم)
رم عملکرد (کیلوگ
در هکتار)

میانگین درصد 
کیفیت نانواییپروتئین

خوب5/38450013گرم و مرطوب شمال1365گلستان

خیلی خوب45597012مزارع آبی معتدل1390سیروان

خیلی خوب858112-معتدل1388پارسی

متوسط تا خوب5/3643907/10هاي معتدلاقلیم1358آزادي

ضعیف38625012گرمسیر و نیمه گرمسیر1369فلات

متوسط3755002/10گرمسیر1370هیرمند

خوب38630012اي ساحل خزرجلگه1374تجن

خوب3767005/12معتدل1374نژادنیک

خوب5/3558005/12گرم جنوب1374اترك

متوسط3857005/10شور و کم آب1376کویر

ضعیف5/3865004/10سواحل دریاي خزر1376شیرودي

خوب5/4474005/11مناطق معتدل1381پیشتاز

ضعیف3861508/10گرم جنوب1381دز

ضعیف4361527/11گرم و مرطوب شمال1388مروارید
متوسط667994/10-معتدل1386بهار

1394سال - موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر- معرفی ارقام زراعی

با سه تصادفی هاي کامل آزمایش در قالب طرح بلوك
علوم کشاورزي و منابع دانشگاه1تکرار در مزرعه شماره 

اجرا شد. هر کرت 95- 94طبیعی گرگان در سال زراعی 
متر سانتی20آزمایشی در شش خط یک متري با فاصله 

دانه و سطح هر 300کشت شدند، تراکم کاشت در هر کرت 
ي رشد کودپاشی و کرت یک مترمربع بود. در طول دوره

گرفت. ها مطابق عرف منطقه صورتکنترل آفات و بیماري
هاي هر کرت به صورت ي رشد، نمونهبعد از پایان دوره

کوبی و بوجاري شده و ها خرمنآوري و نمونهجداگانه جمع
گیري شد. عملکرد دانه و اجزاي عمکرد دانه هر کرت اندازه

آن به همراه صفات مورفولوژیک شامل: تعداد بوته در کرت، 

100داد پنجه و وزن ارتفاع بوته، تعداد سنبله، طول سنبله، تع
براي ثبت ارتفاع بوته و طول سنبله در گیري گردید.دانه اندازه

گیري تصادفی استفاده شد. براي اندازهبوته6هر کرت از 
هاي چهار ردیف وسط عملکرد دانه در واحد سطح، بوته

کوبی و بوجاري توزین گردید. سطح برداشت و پس از خرمن
ربع بود.مترم8/0برداشت در هر کرت 

ژنومی با استفاده از روشDNAاستخراج 
Doyle and Doyle)11(هاي انجام شد. بطوري که برگ

ثانیه کوبیده شد و 30تازه گندم در نیتروژن مایع براي مدت 
به صورت پودر درآمد و در مراحل بعدي استخراج مورد استفاده 

قرار گرفت.

هاي مرکزي به رنگ قرمز و توالی اختصاصیهاي غیر اختصاصی به رنگ سیاه، توالی(توالیاین تحقیقر آغازگرهاي مورد استفاده د-3جدول 
یدي به رنگ زرد)تسه نوکلئو

Table 3. Primers used in this study (non-specific sequences in black, the central sequences in red and specific
sequence yellow)

آغازگر)5'-3'توالی (مکان کروموزومی
1ATGAATACACACCGGACC

GACTGTCGCAGAATTGTA
F-SRAP 1
R-SRAP 1

1BTGAATACAAACCGGCCA GACTGTCGCAGAATTTTGF-SRAP 2/3
R-SRAP 2/3

PCR میکرولیتر 5میکرولیتر حاوي10در حجم نهایی
2X)مخلوط واکنشبافر  Taq DNA Polymerase

Master Mix RED) ، یک میکرولیتر از هر آغازگر (با غلظت
DNAنانوگرم از 100همراه هپیکومول در میکرولیتر) ب10

سازي اولیه در با واسرشتPCRژنومی انجام شد. برنامه 
دقیقه آغاز شد و چهار درجه سلسیوس به مدت 94دماي 

سازي در له واسرشتسپس پنج چرخه ابتدایی با برنامه مرح
به مدت یک دقیقه، مرحله اتصال گرادسانتیدرجه 94دماي 
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به مدت یک دقیقه و مرحله گرادسانتیدرجه 35در دماي 
به مدت یک دقیقه ادامه گرادسانتیدرجه 72دماي بسط در

چرخه 35یافت و بعد از پنج چرخه ابتدایی، دماي اتصال در 
افزایش یافت. براي مشاهده گرادسانتیدرجه 50بعدي به 

درصد 12آکریل آمید محصولات تکثیر شده از ژل پلی
همراه روش رنگ آمیزي نیترات نقره استفاده شد.هب

) و یا عدم وجود 1مورد بررسی بر اساس وجود (هاي ژنوتیپ
شدند. در مورد امتیازدهی مورد نظر DNA) قطعات 0(

بر تعیین خط برشنمودار دندروگرام و مولکولی هاي داده
با استفاده UPGMAبندي اساس ضریب جاکارد و روش گروه

گردید. محتواي اطلاعات ترسیم NTSYS-pc 2.2افزار نرماز 
بدست PopGene 1.31افزار توسط نرم)PIC(یچند شکل

هاي مورفولوژیکی دندروگرام با استفاده از آمد. در مورد داده
رسم WARDو با استفاده از روش Minitab V16افزار نرم

و SAS V9.1افزار گردید. براي تعیین خط برش نیز از نرم
استفاده شد.)2(پلاتCCCروش 

نتایج و بحث
صفات مورفولوژیک مهم از در تحقیق حاضر برخی از

قبیل عملکرد، وزن صد دانه، تعداد سنبله در کرت، تعداد دانه 
طول سنبله نیز در کنار نتایج حاصل از در سنبله، ارتفاع بوته و 

، مورد ارزیابی قرار گرفتند تا نتایج حاصل از SRAPنشانگر 
بندي حاصل از بندي صفات مورفولوژیک با گروهگروه

مورد مقایسه قرار گرفته و روابط احتمالی SRAPنشانگرهاي 
مشخص شود.SRAPبین صفات مورفولوژیک و نشانگرهاي 

نوتیپی:فهايدادهنتایج
دانهعملکردصفتمورددر )4(جدول توصیفی هايرهآما

گرم) بالاترین میانگین و 95/424نشان داد که رقم مروارید (
گرم) کمترین میانگین را داشتند. ضریب 09/214رقم پارسی (

وسیدولدرصد بود. 03/6تغییرات براي متغیر عملکرد برابر 
عملکرد بینرابطهوپذیريتوارثبررسی) در45(همکاران

زمستانهسختهايگندمتلاقیدرآن،بامرتبطصفاتودانه
بهنسبتدانه هزاروزنانتخاب بر مبنايکهداشتنداظهار
بهدارد.عملکردافزایشدربیشتريعملکرد تاثیراجزاءسایر

وواحد سطحدرسنبلهتعدادبادانهوزنبینمنفیخاطر رابطه
افزایشمنظوربهاین صفتبرايانتخابسنبله،درانهدتعداد

طوسی.نیستموثردیگراجزاءنظر گرفتندربدونعملکرد،
عملکرديروي خصوصیاتمطالعهبا) 46(همکارانومجرد

ازهاژنوتیپتفاوتکهبیان داشتندنان،گندمژنوتیپ64در
هریسونوکولاکو.بوددارمعنیمورد مطالعهصفاتاکثرنظر

شاخصبینراداريمعنیبسیارومثبترابطهگندمدرنیز) 8(
نتیجهاینکرد.گزارشسطحواحددردانهعملکردوبرداشت

عملکردنسبتدانه،عملکردافزایشباهمراهکهدهدنشان می
و رشیدي.استیافتهافزایشبیولوژیکعملکردبهاقتصادي
گندمژنوتیپ64ژنتیکیروابطنتعییمنظوربه)36(همکاران

دادند.قراربررسیموردرادوروم
گرم) 95/3دانه رقم تجن (100در مورد صفت وزن 

گرم) کمترین میانگین 84/2بالاترین میانگین و رقم پارسی (
دانه 100غیر وزن را داشتند. ضریب تغییرات ارقام براي مت

کرت، رقم د سنبله در همچنین در مورد تعدادرصد بود.91/17
) 06/156میانگین و رقم پارسی () بالاترین 313مروارید (

کمترین میانگین را داشتند و ضریب تغییرات کل این صفت 
درصد بود.09/7برابر با 

نشان صفت تعداد دانه در سنبلهآمار توصیفی براي
) بالاترین میانگین و رقم 06/46دهد که رقم پیشتاز (می

) کمترین میانگین را دارا بودند و ضریب 6/22د (هیرمن
درصد بود. همچنین خلاصه آماري 62/3تغییرات این صفت 

73/92صفت ارتفاع بوته بیانگر این است که رقم آزادي (
متر) سانتی71/71متر) بالاترین میانگین و رقم سیروان (سانتی

04/1کمترین میانگین را دارا بودند و ضریب تغییرات کل 
درصد بود. خلاصه آماري صفت طول سنبله نیز نشان داد که 

متر) بالاترین میانگین و رقم پیشتاز سانتی72/11رقم کویر (
متر) کمترین میانگین را دارا بودند و ضریب سانتی01/7(

درصد ثبت گردید. ضریب 95/0تغییرات این صفت برابر 
د از میانگین تغییرات در واقع میزان پراکندگی به ازاي یک واح

هاي آماري به گیري توزیع دادهکند و براي اندازهرا بیان می
متغیرهایی پراکندگی رود و کاربرد اصلی آن مقایسه کار می

است که واحدهاي سنجش متفاوتی دارد. در این مطالعه 
مشخص شد که کمترین ضریب تغییرات فنوتیپی مربوط به 

مربوط به صفت وزن صفت طول سنبله و بالاترین مقدار نیز 
) در بررسی 40شفاء الدین و یزدي صمدي (دانه بود. 100
هاي گندم نان بالاترین میزان تغییرات فنوتیپی را براي توده

صفات عملکرد دانه، طول سنبله، وزن هزار دانه، تعداد سنبلچه 
، 7/15، 6/16، 26در سنبله و ارتفاع بوته به ترتیب با مقادیر 

) با29شبستري (موسويارش نمودند. درصد گز9/6و 13
مناطقگندملاین21اجزاي عملکردوعملکردبررسی

برايترتیببهراتغییراتضریبو کمترینبیشترینسردسیر،
38/0گلدهی (تاروزتعداددرصد) و28/14سنبله (وزن

تنوع) در بررسی12دست آورد. فراهانی و ارزانی (درصد) به 
صفاتازاستفادهباگندم دوروم1Fیبریدهاي هوارقامژنتیکی
بهمربوطراتغییراتضریبمورفولوژیک، بیشترینوزراعی
مربوطراتغییراتضریبکمترینودرصد87/13سنبله تعداد

کردند.اعلامدرصد4/0مقدار بارسیدگیتاروزتعدادبه
مورفولوژیکخصوصیاتواریانستجزیه

کاملهايبلوكطرحدر قالبهادادهواریانستجزیه
دانه، تعداد 100صفات عمکرد دانه، وزن برايدفی، تصا

شدانجامسنبلهسنبله، تعداد دانه در سنبله، ارتفاع بوته و طول 
نشان داد کهصفاتواریانستجزیهازحاصلنتایج).5(جدول 

داراي درصدیکاحتمالسطحکلیه صفات دراز نظرهارقم
) نیز 4(بودند. در مطالعه بابائی و همکاران معنی دار تتفاو

بسیاري از صفات مورفولوژیک واریانس براي نتایج تجزیه 
دردانهبود. عملکرددارمعنیدرصدیکسطحگندم نان در

حاصلکهاستگیاهاقتصاديبخشترینمهمنان،گندم
. باشدمیآنبامرتبطصفاتدیگروعملکرداجزايبرآیند

بسیارومثبترابطهگندمدرنیز) 8(هریسون وکولاکو
واحددردانهعملکردوبرداشتشاخصبینراداريمعنی

باهمراهکهدهدمینشاننتیجهاینکرد.سطح گزارش
عملکردبهاقتصاديعملکردنسبتدانه،عملکردافزایش
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حاصلادراصلیاهدافازاست. یکییافتهافزایشبیولوژیک
بیشتريتولیدظرفیتدارايکهاستارقامیتولیدگندم،

انتقالساخت،درژنوتیپتواناییبهدانهعملکردظرفیتباشند.
.)3(داردبستگیدانهدرغذاییموادذخیرهو

گندمارقاممورفولوژیکخصوصیاتعملکرد دانه وهاي توصیفی آماره- 4جدول 
Table 4. Descriptive statistics for grain yield and morphological traits in wheat cultivars

(%)ضریب تغییراتحداقلحداکثرمیانگیننوع صفت
72/31095/42409/21403/6(گرم در کرت)عملکرد دانه

48/395/384/291/17(گرم)دانه100وزن 
08/23131306/15609/7کرتدرتعداد سنبله
29/3006/466/2262/3در سنبلهتعداد دانه

02/8273/9271/7104/1متر)(سانتیبوتهارتفاع 
93/972/1101/7954/0متر)(سانتیطول سنبله

گندمارقاممورفولوژیکخصوصیاتواریانس عملکرد دانه وتجزیهنتایج- 5جدول
Table 5. Analysis of variance for grain yield and morphological traits in wheat cultivars

طول سنبله ارتفاع بوته تعداد دانه در سنبله تعداد سنبله دانه100وزن  عملکرد درجه آزادي منابع تغییر
ns013/0 ns589/0 ns379/0 ns3/59 ns011/0 ns7/306 2 بلوك
**773/4 **1/96 **104 **8/6366 **244/0 **1/7099 14 رقم

009/0 732/0 209/1 6/268 039/0 9/351 28 خطا
ns،*1% و5داري در سطح معنیداري، عدم معنی: به ترتیب **و.%

همبستگیضرایب
عملکرد دانه و سایر پیرسون بین ضرایب همبستگی 

نمایش 6گیري و در جدول خصوصیات مورفولوژیک اندازه
گردد بالاترین داده شده است. همان گونه که ملاحظه می

سنبله مبستگی متعلق به رابطه بین عملکرد و تعدادضریب ه
بود. مشاهده چنین همبستگی مثبت و ) =668/0r**(در کرت 

داري دور از انتظار نبود زیرا تعداد سنبله در بوته یکی از معنی
وفرناندوگردد. اجزاي عملکرد دانه در گندم محسوب می

مربعرمتدرسنبلهتعدادکهدادندگزارش)13(همکاران 
دارد. در واقع افزایش دانهعملکردرويرامثبتاثربیشترین

تعداد سنبله اثر مستقیم بر عملکرد دانه دارد. بنابراین در 
هایی را مورد گزینش ها یا ژنوتیپتوان بوتهاصلاح گندم می

کنند قرار داد که تعداد سنبله (یا پنجه بارور) بیشتري تولید می
یش عملکرد در واحد سطح خواهد گردید. و این امر موجب افزا

12از استفادهباگندمبومیرقم298بر رويايمطالعهدر
رسیدگیباخوشه رفتنزمانبینکهشدمشخصکمیصفت

همبستگیخوشهدرسنبلچهو تعدادگیاهارتفاعفیزیولوژیکی،
دانه، عملکردهزاروزنباولیداردوجودداريو معنیمثبت
است داشتهوجودهمبستگی منفیدانهعملکردویکیبیولوژ

ضریب همبستگی بین تعداد سنبله و تعداد دانه در سنبله ).40(
**161/0-r= بود. مشاهده چنین همبستگی منفی و

داري دور از انتظار نبود زیرا با افزایش تعداد سنبله، تعداد معنی
ستگی) همب28یابد. میرآخوندي (دانه در سنبله کاهش می

سنبله، طولعملکرددانه،عملکردبینراداريو معنیمثبت
درسنبلچهسنبله، تعدادطولسنبله،دردانهتعدادریشک،
همچنین کرد.گزارشهزار دانهوزنوسنبلهوزنسنبله،

دانه و تعداد دانه در سنبله 100همبستگی بین وزن 
051/0-r=منطقی به ي چنین همبستگی منفی . مشاهدهبود

دانه 100رسد زیرا با افزایش تعداد دانه در سنبله، وزن نظر می
ها ها به دانهاي که از برگیابد. زیرا مواد ذخیرهکاهش می
شود و سهم هر شود بین تعداد زیادي دانه تقسیم میمنتقل می

) در 47(شود. واعظیاي برگ کم میدانه از مواد ذخیره
اگرچه دوروم،گندمبومیهايدهتوازنمونهبررسی پانصد

دستبهارتفاع بوتهودانهعملکردبینرامثبتیهمبستگی
سنبلهطولبادانهبین عملکردهمبستگیگونههیچولیآورد

نکرد. مهمترین کاربرد ضریب مشاهدهدانهوزن هزارو
همبستگی در اصلاح گیاهان انجام انتخاب غیرمستقیم است. 

توان از طریق افزایش عملکرد دانه میمثلا براي افزایش
) اقدام نمود. در نهایت کرتاجزاي عملکرد (تعداد سنبله در 

به توان نتیجه گرفت که پایین بودن ضرایب همبستگی می
باشد.یدلیل استفاده از ارقام زیاد و متنوع م

گندم مورد بررسیارقامهمبستگی خصوصیات مورفولوژیکضرایب- 6جدول 
Table 6. Correlation coefficients for morphological traits of the wheat cultivars

طول سنبلهتعداد دانه در سنبلهارتفاع گیاهتعداد سنبله در کرتوزن صد دانهعملکرد دانه
1عملکرد دانه
289/01وزن صد دانه

426/01**668/0**تعداد سنبله در کرت
1-16/0207/0022/0ارتفاع گیاه

012/01-161/0-363/0051/0**تعداد دانه در سنبله
1-577/0**-255/0198/0207/0- 303/0*طول سنبله
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بندي ارقام گندم بر اساس صفات مورفولوژیکگروه
با استفاده ازWARDگندم با روشارقامبنديگروهنتایج

دانه، تعداد 100شامل عملکرد، وزن ورفولوژیکمصفات
سنبله در کرت، تعداد دانه در سنبله، ارتفاع گیاه و طول سنبله 

مشاهدهکههمانطوراست.داده شدهنمایش1شکلدر
را در ارقامپلاتCCCبرش با استفاده از روش خطشودمی

نمود. گروه یک شامل بنديدستهمتفاوتسه گروه
ترین عملکرد و ي گلستان و پارسی است که پایینهاژنوتیپ

ها نیز در گروه دوم ي ژنوتیپتعداد سنبله را دارا هستند. عمده
هایی با عملکرد بالا اند. گروه دوم متشکل از ژنوتیپقرار گرفته

هاي مروارید و پیشتاز است، است. گروه سوم که شامل ژنوتیپ
ه در سنبله را دارا بالاترین عملکرد و بالاترین تعداد دان

توان استنباط باشد. با توجه به نتایج ارقام مورد بررسی میمی
کرد که در گروه دوم (عمده ارقام) و گروه سوم ارقام با 
بالاترین عملکرد دانه و در گروه یک ارقام با عملکرد پایین 

). نکته جالب توجه اینکه در 1دانه قرار گرفته است (شکل 
ت و شیرودي که به عنوان ارقامی با گروه دوم ارقام فلا

کیفیت نانوایی ضعیف مطرح هستند، از نظر هفت صفت 
مورفولوژیکی مورد بررسی نیز بیشترین شباهت را به یکدیگر 

تجزیهعبارتیاند. بهگرفتهاند و در یک گروه قرار داشته
هايویژگیاز نظررامورد بررسیارقامبودتوانستهکلاستر

) در 1نماید. آقایی سربرزه (تفکیکبه خوبیمورفولوژیک
هاي گندم دوروم در تجزیه بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ

ها را در شش ژنوتیپWARDاي با استفاده از روشخوشه
ها داراي ویژگی بندي کرد که هر یک از گروهگروه دسته

خاصی از جمله پتانسیل عملکرد، تعداد دانه در سنبله، وزن 
اصلاح گیاهان، موفقیت در گزینش دربودند. دانه و غیره

بندي بستگی به تنوع یا ایجاد نوترکیبی ژنتیکی دارد. گروه
یک برنامه اساس فاصله ژنتیکی وقتی درها برژنوتیپ

زمان چندین صفت مورد طور همهاصلاحی موثر است که ب
به همین جهت تعیین الگوي تنوع ژنتیکی، .بررسی قرار گیرند

ها و تعیین فاصله ژنتیکی بین آنها با استفاده ندي ژنوتیپبگروه
گیرد.انجام میايخوشهاز 

WARDهاي مورفولوژیک با استفاده از روش دندروگرام ارقام بر اساس داده-1شکل 
Figure 1. Dendrogram based on morphological data using WARD method

لیمولکوهايدادهتجزیه و تحلیل 
نشان داد که SRAP1نشانگر نتایج حاصل از تکثیر توسط 

جفت باز و در مورد 3000تا 200محدوده تکثیر باندها بین 
جفت 2500تا 90محدوده تکثیر باندها بین SRAP2نشانگر 

8ژنوتیپ تکثیر شد که 15باند بین 19باز است. در مجموع 
درصد بدست 1/42شکل بودند و درصد چند شکلی باند چند

باند بیشترین باند را تولید کردند. 11با SRAP2نشانگرآمد. 
SRAP1نشانگربراي )PIC(یمحتواي اطلاعات چند شکل

بود 39/0ا برابر بSRAP2نشانگرو براي 11/0برابر با 
از کارایی بالاتري SRAP2نشانگر). در نتیجه 7(جدول 

تواند براي مییبرخوردار بود. محتواي اطلاعات چند شکل

ند شکلی را نشان هاي کارآمد که بیشترین چنشانگرتعیین 
را در نشانگردهند استفاده شود. این شاخص ظرفیت هر یم

هاي چند شکل در مطالعات بین و درون شناسایی جایگاه
SRAPکند و براي نشانگرهایی از قبیل اي توصیف میگونه

متغیر 5/0تاصفر شود بین که نشانگر غالب محسوب می
متغیر است. 1تا صفر بارز بین باشد و براي نشانگرهاي هممی

آمده 7در جدول Jaccardنتایج ماتریس تشابه به روش 
بین ارقام مورد مطالعه است. بیشترین و کمترین ضریب تشابه 

الگوي باندي حاصل از تکثیر بود.6/0به ترتیب برابر با یک و 
باند تکثیر 8د که از مجموع نشان داSRAP1نشانگربوسیله 
). 2بوده است (شکل چند شکلیباند به صورت 5شده، 
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نیز نشان داد که SRAP2نشانگرهمچنین نتایج تکثیر توسط 
باند در بین پانزده ژنوتیپ تکثیر شده است که 11در مجموع 

).3بوده است (شکل چند شکلیباند 3از این بین تعداد 

گندماستفاده شده و نتایج تکثیر آنها در بین ارقام SRAPهاي نشانگر- 7جدول 
Table 7. SRAP primers used and amplification results between wheat cultivars

محتواي اطلاعات چند شکل درصد باندهاي چند شکلتعداد باند چند شکلتعداد باند تولید شدهنشانگرنام 
)PIC(

SRAP 1855/62118/0
SRAP 211327/273942/0

بین ارقام گندم مورد مطالعهماتریس تشابه به روش جاکارد- 8جدول
Table 8. Jaccard similarity matrix method

نژادنیکتجنشیرودياتركمرواریدکویربهارپیشتازفلاتدزهیرمندآزاديپارسیسیروانگلستان
1گلستان
11سیروان
111پارسی
8/08/08/01آزادي
8/08/08/011هیرمند

1118/08/01دز
8/08/08/0118/01فلات
1118/08/018/01پیشتاز
8/08/08/0118/018/01بهار
8/08/08/0118/018/011کویر

8/08/08/0118/018/0111مروارید
69/069/069/088/088/069/088/069/088/088/088/01اترك

85/085/085/069/069/085/069/085/069/069/069/085/01شیرودي
85/085/085/07/07/085/07/085/07/07/07/06/08/01تجن
نیک
نژاد

7/07/07/06/06/07/06/07/06/06/06/06/07/086/01

SRAP1 ،ExcelBand 100 bp+3k DNA Ladderنشانگرالگوي باندي حاصل از تکثیر بوسیله -2شکل 
Figure 2. Banding pattern of the amplified using SRAP1 marker
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SRAP2 ،ExcelBand 100 bp+3k DNA Ladderنشانگرالگوي باندي حاصل از تکثیر بوسیله -3شکل 
Figure 3. Banding pattern of the amplified using SRAP2 marker

در آغازگر رفت، حضور CCGGدلیل استفاده از توالی 
بازهاي ها ازو غنی بودن اگزونORFها در ناحیه اگزون
ها جزء که اگزوناز آنجایی)21و سیتوزین است (گوانین
) بنابراین در صورت 22آیند (هاي حفاظت شده بشمار میتوالی

عنوان تنها منابع نشانگري، سطح پایینی از ه استفاده از آنها ب
) براي مقابله 21را نشان خواهند داد. لی و کیروس (چندشکلی

را با توجه به AATTنوکلئوتیديبا این مشکل بالقوه توالی
است، در ATغنی از بازهاي 3'اینکه ناحیه نزدیک به انتهاي 

انداز و نواحی راهغازگر دیگر قرار دادند. با توجه به اینکه آتوالی
هستند و از طرفی در بین افراد ATغنی از بازهاي اینترون 

مختلف متفاوت هستند بنابراین این عدم تشابه ذاتی بین 
چندشکلیگیري شکلتواند منجر به ها میگزونها و ااینترون

در جدول SRAPبیشتر شود. نتایج تکثیر باندها توسط نشانگر 
آمده است.7

افزار آکریل آمید با استفاده از نرمهاي پلیآنالیز نتایج ژل
NTSYS-pc 2.2بندي با استفاده از روش تجزیه و گروه

دلیل بالاترین جاکارد (بتشابه اي بر اساس ضریب خوشه
ها را در چهار ژنوتیپUPGMAضریب کوفنتیک) و روش 

). براي تعیین خط برش از روش 4بندي کرد (شکل دسته گروه
2D ،پلات استفاده شد. در گروه اول ارقام گلستان، سیروان

پارسی، دز و پیشتاز قرار گرفتند. در گروه دوم رقم شیرودي به 
ارقام تجن و نیک نژاد و در تنهایی قرار گرفت، در گروه سوم 

گروه چهارم عمده ارقام شامل آزادي، هیرمند، فلات، بهار، 
کویر، مروارید و اترك قرار گرفتند. با توجه به گزارش موسسه 

) ارقامی که در گروه 39(تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر

یک قرار گرفتند از نظر صفت کیفیت نانوایی، بجز رقم دز 
رقامی با کیفیت نانوایی خوب بودند. در گروه دوم عمدتا شامل ا

رقم شیرودي قرار گرفت که بعنوان رقمی با کیفیت نانوایی 
ضعیف معرفی شده است. در گروه سوم دو رقم با کیفیت 
نانوایی خوب و در نهایت در گروه چهارم عمدتا ارقامی با 
کیفیت نانوایی متوسط و ضعیف قرار گرفتند. نتایج حاصل تا 

ودي توانست ارقام را از نظر صفت کیفیت نانوایی در حد
دهد که طراحی هاي مجزا قرار دهد و این نشان میگروه

هاي تکراري و با در نظر گرفتن موتیفSRAPهاي نشانگر
ها به عنوان LMW-GSحفاظت شده در ناحیه تکراري در 

هاي اختصاصی تا حدودي توانسته است ارقام با کیفیت توالی
کند و این تفکیک ی ضعیف را از ارقام با کیفیت خوب نانوای

هاي حفاظت شده را در صفت کیفیت نانوایی اهمیت توالی
) تعداد سیستئین و طول 6دهد. بزرگمهر و همکاران (نشان می

عنوان دو عامل موثر در کیفیت معرفی ه نواحی تکراري را ب
کردند.
جدید به نامLMW) ژن 48ین ژو و همکاران (همچن

XYGLUD3-LMW (AY263369) را از گندم نان
هاي حاصل سازي کردند. نتایج نشان داد که پروتئینهمسانه

اسید آمینه سیستئین است در حالی که در 9از این ژن داراي 
اسید آمینه سیستئین وجود هشت هاي شناخته شده اکثر ژن

هاي تکمیلی نشان داد که این اسید آمینه دارد. آزمایش
داري باعث افزایش خصوصیات معنین اضافی بطور سیستئی
شده است.LMWکیفی 
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UPGMAروش استفاده از با و Jaccardتشابهدندروگرام پانزده رقم گندم نان بر اساس ضریب-4شکل 
Figure 4. Dendrogram based on Jaccard coefficient using UPGMA method

قیقی به بررسی روابط علت ) در تح38صادقی و همکاران (
و معلولی خواص وابسته به کیفیت نانوایی گندم نان پرداختند. 

صفت وابسته به خواص نانوایی گندم 14در این مطالعه تعداد 
مورد ارزیابی قرار گرفتند و نتیجه تجزیه واریانس ساده صفات 

ها در سطح یک دار بودن آنمعنیگیري شده نشان از اندازه
وابسته به کیفیت خصوصیات در بررسی همبستگی درصد بود.

نانوایی صفات درصد پروتئین دانه، سختی دانه، درصد گلوتن 
تر، حجم نان، درصد جذب آب آرد و حجم رسوب زلنی و 

SDSداري در سطح یک درصد معنیهاي مثبت و همبستگی
در طی تحقیقی نشان ) 6بزرگمهر و همکاران (نشان دادند. 

ونانگندمبومیهايلایندرايملاحظهقابلتنوعکهدادند
تنوعارزشبامنبععنوانبهتنوعاین. داردوجودایراندوروم

توجه(باکیفیتبهبودمنظوربهواصلاحیهايبرنامهدرآللی
موثرعاملدوتکراري،نواحیطولوتعداد سیستئینتعیینبه
گندمازاصلحنهاییروتئین) محصولاتپکیفیتتعییندر

پروتئین،میزانگیرياندازه.استاستفادهقابلو دورومنان
فارینوگراف،هايآزمونهمچنینودانه،هزاروزندانه،سختی

اسپکتروسوکوپی انعکاسی نور وآلوووگرافمیکسووگراف،
هاي غیر مستقیم براي تعیین از روش،(NIR)مادون قرمز 

دانهپروتئینمیزان.)45اشند (بکیفیت نانوایی ارقام گندم می

). کیفیت17است (وابستهو غیرهو هواییآبرقم، شرایطبه
تاثیرتحتوپیچیدهصفتیگندم،رقمیکدرنانپختوآرد

ترکیباتبینتعادلاست.ژنتیکیومحیطیمتعددعوامل
آبزلنی،عددگلوتن،ها،چربیپروتئین،نشاسته،مختلف مانند

هستند رقمیککیفیتکنندهتعیینترکیباتاینینبتداخلو
هاي مورفولوژیک با ). نتایج مقایسه دندروگرام داده19(

نشان داد SRAPهاي نشانگرهاي دندروگرام حاصل از داده
ها تشابه بنديکه در بعضی از موارد بین این دندروگرام و گروه

م گلستان و دو دندروگرام ارقاوجود دارد. به عنوان مثال در هر
پارسی، آزادي و بهار در یک گروه قرار گرفتند. نتایج حاصل از 

دهد، علاوه بر عوامل مهم تاثیرگذار در این تحقیق نشان می
صفت کیفیت نانوایی از جمله میزان گلوتن دانه، درصد 

، رسوب زلنی، زمان توسعه خمیر، عدد SDSپروتئین، رسوب 
توان و سایر عوامل میولوریمتري و عدد کیفی فارینوگراف 

هاي حفاظت شده در نواحی تکراري در ساختار طول موتیف
LMW-GSعنوان هها و افزایش یا کاهش طول آنها را ب

فاکتور مهم دیگري در سنجش کیفیت نانوایی مورد ارزیابی 
قرار داد. چنانچه در تحقیق حاضر طراحی آغازگر با در نظر 

ت ارقام با کیفیت خوب، ها تا حدي توانسموتیفگرفتن این 
یک کند.متوسط و ضعیف را از یکدیگر تفک
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Abstract
Baking quality is one of the most important traits in wheat quality breeding. In the present

study, allelic diversity of the genes encoding glutenin with low molecular weight (LMW-GS)
was evaluated in 15 good, average and poor cultivars in term of baking quality using SRAP
markers. Further, morphological traits, including 100-seed weight, spike number per plot, seed
number per spike, plant height and spike length were investigated in order to identify possible
correlation with molecular markers. In this experiment, two SRAP markers were designed based
on repetitive region in LMW-GS. The ANOVA results of morphological traits revealed that all
cultivars were differently at 0.01level. Additionally, the correlation analysis between grain yield
and other morphological traits indicated a high correlation between yield and spike number per
plot. In morphological traits, the cultivars were grouped in three cluster using WARD method
and CCC plot cutoff. The product size ranged from 200 to 3000 bp and 90 to 2500 bp for
SRAP1 and SRAP2 markers, respectively. In total, 19 bands were produced among the cultivars
and polymorphic percentage was 42.1. SRAP2 produced the highest number of bands (11).
Polymorphic information content (PIC) was 0.11 and 0.39 for SRAP1 and SRAP2 markers,
respectively. Cluster analysis based on Jaccard’s coefficient and UPGMA algorithm by NTSYS-
pc 2.2 software related that the cultivars were allocated in four clusters. The results showed that
SRAP marker could approximately group the cultivars according to baking trait and this
classification can be compared with morphological data.

Keywords: Wheat Bread, Quality Bakery, Morphological traits, SRAP marker


