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 Aegilops tauschiiو  Tritcium boeoticumبررسي مولكولي زيرواحدهاي سنگين گلوتنين در 
  ايران و كشورهاي همسايه

  
  2 محمدرضا نقوي و*2نجات بوشهري اكبر شاه ، علي1تينا كيهاني

  . علوم و مهندسي كشاورزي، دانشگاه تهرانة ارشد اصلاح نباتات، دانشكدكارشناس. 1
  دانشگاه تهران پرديس كشاورزي و منابع طبيعي  ، علوم و مهندسي كشاورزية دانشكدان،استاد .2

  )14/2/93: تاريخ تصويب- 27/9/92: تاريخ دريافت(
  

  چكيده
گندم ژنوتيپ  19در  Glu-1 هاي ژني در مكان) HMW-GS(تنوع زيرواحدهاي گلوتنين سنگين 

 د وحشي آژيلوپس تائوشي گندم ديپلوئيژنوتيپ 36ديپلوئيد وحشي تريتيكوم بوئتيكوم و 

 SDS-PAGEدانشگاه تهران با استفاده از روش دانشكدة كشاورزي كرج موجود در بانك ژن 
 در اين تحقيق شده بررسيد وحشي تريتيكوم بوئتيكوم ئي ديپلوها ژنوتيپ ة كلي.شدبررسي 

 آژيلوپس هاي ژنوتيپدر بررسي . خود نشان دادندGluA1  را در مكان ژني 2*زيرواحد 
 بودند تنوع آللي شدهآوري   كشور مختلف آسيايي جمع7تائوشي ايراني و خارجي كه از 

آژيلوپس تائوشي  هاي ژنوتيپ GluD-1 آلل در مكان ژني 6كه  طوري  بهشد،خوبي مشاهده 
. شدآژيلوپس تائوشي خارجي ملاحظه  هاي ژنوتيپ GluD-1 آلل در مكان ژني 4ايراني و 

 خارجي هاي ژنوتيپ از جمله زيرواحدهاي كميابي بودند كه در T2 +2 و5/1+12زيرواحدهاي 
با توجه به نقش مهم زيرواحدهاي گلوتنين سنگين  . در اين تحقيق گزارش شدندشده بررسي

 ژنتيكي از ي برآورد،عنوان نشانگر ژنتيكي كيفيت آرد و پخت نان، نتايج تحقيق حاضر به
  .كيفيت گندم وحشي موجود در ايران است

  

-SDS، زيادكولي ل تنوع ژنتيكي، كيفيت پخت نان،گلوتنين با وزن مو:هاي كليدي واژه

PAGE.  
  

  مقدمه
تنوع ژنتيكي اساس موفقيت در بهبود خواص غذايي 

هاي گوناگوني همچون  توان با روش ميغلات است و 
بررسي مورفولوژيكي صفات و نشانگرهاي مولكولي 

 ; Fufa et al., 2005( سادگي آن را شناسايي كرد به

Metakovsky,1991( .ها گروه بزرگي از  گلوتنين
مري متشكل از   كه پلياندهاي ذخيره در گندمپروتئين
 اين گروه .روند شمار مي بههاي سنگين و سبك زيرواحد

ها در فرايند پخت نان و پاستاي حاصل از از پروتئين
 ,.Shewry et al(اهميت زيادي دارندگندم 

 مسئول زياد، با وزن مولكولي يها لوتنينگ.)1989
 ,.Afshan et al( ندخاصيت كشساني و استحكام خمير

2010; Kozub et al., 2009 (. زيرواحدهاي پروتئيني با 
واقع بر بازوي  GLU1، توسط مكان زيادوزن مولكولي 
شوند كه هر مكان  مي كد 1هاي گروه  بلند كروموزوم

 X زيرواحد كدكننده براينزديك به هم و شامل دو ژن 
دليل احتمال تظاهر نيافتن دو  به .است Yو زيرواحد نوع

 در Y زيرواحدو  GLUA1 در مكان ژني Yو  X زيرواحد
 HMW-GS آلل از پنج  آلل سهتنها ،GLuB1مكان ژني 
 SDS-PAGEهاي هگزاپلوئيد با كمك روش  در گندم

 ; Shewry et al., 2002( قابل شناسايي و بررسي است

Lawrence et al., 1981 (.  
 در مكان زيادزيرواحدهاي گلوتنين با وزن مولكولي 

در كيفيت پخت نان ترين عامل  اصليGlu-D1 ژني
 1 آلل براي مكان ژني 30 در حدود .روند شمار مي به

Glu-Dهاي گندم شناسايي  در گندم نان و ديگر گونه
دليل نقش مهم به ).McIntosh et al., 2008( شده است
اي در كيفيت گندم تا كنون مطالعات گستردهاين ژنوم 

دربارة خويشاوندان وحشي گندم از جمله تريتيكوم 
 Li et al., 2008 ; An et)تريتيكوم منوكوكوم  تورجيدوم،
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al., 2006) تريتيكوم ديكوكوتيدس ،(Jiang et al., 

  ).Lu et al., 2005;آژيلوپس تائوشي  و(2008
Xu et al., 2010 ; Naghavi et al., 2013 (منظور  به

هاي وحشي با گندم  هاي مشابه اين گونه استفاده از ژنوم
هاي  انجام گرفته است تا براي بهبود و تقويت ژن

  .كار گرفته شوند هاي زراعي گندم، به واريته
 ةعنوان دهند بدون شك به Aegilops tauschii ةگون

). Lee et al., 1999( پذيرفته شده است  در گندمDژنوم 
  با گندم تتراپلوئيدAe. Tuaschii  (DD) ةلاقي گونت

Triticum turgidum (AABB) 1200 تا 800 در حدود 
سال پيش در جنوب شرقي آسيا صورت گرفت و گندم 

 Dvorak et(آورد وجود  هرا ب (AABBDD)هگزاپلوئيد 

al., 1998 ; Giles et al., 2006.(  تحقيقات نشان
دن از هيبريداسيون پلوئيدي شدهد كه اين پلي مي

صورت هاي اجدادي كه هيچ كدام بهطبيعي بيوتيپ
 Allaby et(  استآمدهوجود  شوند به ميتجاري كشت ن

al., 1999 ; Caldwell et al., 2004 ; Gu et al., 2004 ; 

Huang et al., 2002 ; Lelley et al., 2000  .(علاوه  به
عي در يآژيلوپس تائوشي داراي تنوع آللي وس

 ,.Yan et al(  دانه استاي هاي ذخيره پروتئين

2003(a,b); Lagudah et al., 1989  ( تواند  ميكه
هاي  بسط و تكامل گندمبارةاطلاعات ارزشمندي در
هاي  آلل اما تنها تعداد كمي از ،هگزاپلوئيد فراهم كند

 آژيلوپس تائوشي شناسايي شده استدر Glu-D1  مكان
)Wan et al., 2005.(  در حالي است كه ژنوم اينD 

آژيلوپس تائوشي ارتباط نزديكي با خصوصيات مربوط به 
 ,.Dong et al(دارد هاي معمولي پخت نان در گندم

مهمي بر نيز تأثيرات  Aاز ژنوم  2* آلل همچنين ).1991
 تريتيكوم كه ازآنجا. ردادخصوصيات نانوايي گندم نان 

 از مطلوب هاي نژ از باارزش ةذخير يك عنوان به تيكومبوئ

 شده گزارش مقاومت هاي و ژن پروتئين كيفيت جمله

 ارقام بين تنوع از بالايي سطح كشف و مطالعه است،

 گندم هاي گونه با آنها ةمقايس و تيكومبوئ تريتيكوم

 همچون هاي وحشي گندم .است ضروري وحشي ديگر
هايي   حاوي ژنآژيلوپس تائوشي و تريتيكوم بوئتيكوم

توانند ارزشمند  مياي بهبود گندم زراعي هستند كه بر
 با گلوتنين زيرواحدهاي وضعيت از  آگاهيرو ازاين. باشند

 واجد والدين انتخاب و والدين در زياد مولكولي وزن

 و گندم نژادي به هاي برنامه براي نظر مورد زيرواحدهاي
 براساس تفكيك حال در هاي نسل در نتاج انتخاب نيز

 كه بيوشيميايي ماركرهاي عنوان به ،يادشده زيرواحدهاي

 آوردن دست به براي، باشند مطلوب نانوايي كيفيت نظر از

 .كننده خواهند بود كمك مطلوب نانوايي كيفيت با نتاج
 ;Naghavi, 2013(اين تحقيق و تحقيقات مشابه هدف از 

Shahnejat et al., 2006,2011 (  بيان تنوع آللي در
گندم خويشاوندان وحشي ه در اي دان هاي ذخيره پروتئين

   .است
  

  ها مواد و روش
  مواد گياهي

  تريتيكوم بوئتيكوموحشيديپلوئيد  گندم  ژنوتيپ19
)Tritcium boeoticum() گندم ژنوتيپ 36 و )2جدول 

) Aegilops tauschii ( وحشي آژيلوپس تائوشيديپلوئيد
 در اين ،)1جدول(  ايرانة كشور همسايهفتاز ايران و 

 تحقيقات نهال بذر و ةسسؤ از مبذور. شدررسي تحقيق ب
دست  هدانشگاه تهران بدانشكدة كشاورزي كرج بانك ژن 

بررسي دانه از هر نمونه براي   تكششپروتئين كل . آمد
- ، بزوستايا)1و13+16و5+10( ناز: هاي واريته. شداستخراج 

 + null, 7 + 8, 2)  چاينيز اسپرينگ،)2*و7+9و10+5( 1

 وـگاب ،)2*و7+8و2+12(  ، گرب)2*و7+9و2+12(مورات، (12
 )2*و7+8و 5+10( و كوك ) 12 + 2 ,18 + 17, *2(
 ,.Payne et al( عنوان شاهد در نظر گرفته شدند به

1983.(  
  

  هاي آماري الكتروفورز و روشهاي  تفكيك پروتئين
) بذر از هر نمونه  تكشش( جنينبذور بعد از جدا شدن 

  درصد12شامل  استخراج افرب mM 62,5اب و خرد شده
 03/0 سديم دو دسيل سولفات،  درصد2گليسرول، 

اتانول  مركاپتو-2 از  درصد5برموفنول بلو و درصد 
 60 دماي در دقيقه پنج هاسپس نمونه. ندشدمخلوط 

 5  سپسوماري قرار داده شدند   در بنگراد سانتي ةدرج
در . دقيقه سانتريفيوژ شدند در دور 10000 با دقيقه

ها بر روي ژل  از هر يك از نمونهميكروليتر  15نهايت 
SDS-PAGEروش لاملياساس بر )Laemmli et al., 

هاي زيرواحد. ندشدهمراه با اندك تغييرات لود ) 1970
 مـستـسي اسـاسرـ ب)HMW-GS( نـن پروتئيــسنگي
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شد و  معين )Payne et al., 1983( گذاري پين شماره
 فرمول ني پايةهاي ژني بر  كانتنوع ژنتيكي هر يك از م

)Nei 1973 (H =1-Pi2 شد  محاسبه)و 3هاي  جدول 
 عبارت است از تنوع ژنتيكي و H، كه در اين فرمول )4

Piهاي ژني است اني آلل خاص در مكان بيانگر فراو.  
  

 Aegilops نمونة گندم 36اطلاعات مربوط به  .1جدول

tauschii 
 آوري نمونه ل جمعمح  در بانك ژن نمونهشمارة نام

 ايران 1
 ايران 2
 ايران 3
 ايران 4

 ايران 5

 ايران 6

 آذربايجان 7

 ايران 10

 تركيه 15

 تاجيكستان 17

 ايران 18

 تاجيكستان 19

 ايران 21

 ايران 23

 ايران 24

 ايران 25

 ايران 26

 ايران 27

 ايران 28

 ايران 32

 افغانستان 33

 تاجيكستان 34

 كيهتر 36

 ايران 37

 تركيه 38

 ايران 39

 ايران 40

 تركيه 42

 تاجيكستان 44

 ژاپن 45

 ارمنستان 49

 ايران 51

 آذربايجان 54

 تاجيكستان 59

 تركمنستان 60

 افغانستان 66

 آذربايجان 68

  آذربايجان 73

  

 Tritciumنمونة گندم   19اطلاعات مربوط به  .2جدول

boeoticum  
 

ر بانك ژنتام نمونه د   آوري جمعةمنطق 

انكنكاغذ  26  

  اردبيل به خلخالةجاد 27

چين كرج هشت 28  

آباد فيروز 29  

چين كرج هشت 31  

چين كرج هشت 32  

)لرستان(الشتر 58  

)كرمانشاه(گوذران- جوانرودةجاد 59  

)كرمانشاه(روانسر 60  

 كردستان 62

)كرمانشاه(بين جوانرود و گوذران 63  

  قشلاق كردستاننزديك 64

 كامياران 66

 سقز 67

 مريوان 68
 نا مشخص 69

آباد خرم- فيروزآبادةجاد 70  

مشخص نا 71  

آباد بين چغلونه و خرم 72  

  
  تايج و بحثن

 تنوع زيادي براي Aegilops tauschiiهاي  نمونه
كه  طوري  به، نشان دادندزيادها با وزن مولكولي  گلوتنين

شد  مشاهده GLU-Dt1ن ژني  تركيب آللي در مكا8
  .)4 و 3هاي  جدول(

 آژيلوپس تائوشي ايراني و هاي ژنوتيپدر بررسي 
ه شدآوري   كشور مختلف آسيايي جمع7خارجي كه از 

آمده از تركيه  دست هاي به ژنوتيپ مشاهده شد كه ،بودند
 GLu-D1 در مكان ژني 5+10و ژاپن با داشتن زيرواحد 

 در بهبود كيفيت خمير نان رتأثي از نظر بيشتريامتياز 
 از افغانستان و آمده دست به هاي ژنوتيپ. داشتند

 را در مكان 5/1+12 جديد زيرواحدتاجيكستان 
هاي  نشان دادند كه در هيچ يك از نمونه GLu-D1ژني

همچنين يكي از ). 1شكل (ه بودشدايراني مشاهد ن
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  .)2شكل ( نشان دادGLu-D1 را در مكان ژني T2 +2 جديدزيرواحد هم شده  آذربايجاني بررسيهاي ژنوتيپ
  
ارقام Aegilops tauschiiهاي  الكتروفورز ژنوتيپةنتيج. 3جدول

 ايراني
تنوع 
 ژنتيكي

فراواني 
 نسبي

 آلل فراواني
 ةشمار
 آلل

  مكان ژني

51/0  

7/0  
 
05/0  
 
05/0  
 
1/0  
 
05/0  
 
05/0  

14 
 
1 
 
1 
 
2 
 
1 
 
1 

a )12+2(  
 

d )10+5(  
 

i )10(  
 

n ) 10+2(  
 

m )11+2(  
 

s )11(  
 

1 
 
2 
 
3 
 
4 
 
5 
 
6 

GLU-D1 

  

ارقام Aegilops tauschii هاي  الكتروفورز ژنوتيپةنتيج. 4جدول
 خارجي

تنوع 
 ژنتيكي

فراواني 
 نسبي

 آلل فراواني
 ةشمار
 آلل

 مكان ژني

53/0 

66/0  
  
16/0  

  
11/0  

  
055/0 

12  
  
2  

  
3  

  
1 

a )12+2(  
 

d )10+5(  

 
n ( 12+5/1 ) 

 
m   (2+T2) 

1 
 
2 
 
3 

 
4 
 

GLU-D1 

  
  

  
  

  
  

 Aegilops tauschiiهاي آللي در   واريانتةكلي
 بودند زيرواحد تركيبي از يك جفت شده، خارجي بررسي

 كه در Y وXو حالت نادر عدم بروز يكي از زيرواحدهاي 
هاي  شود، تنها در نمونه ميهاي هگزاپلوئيد ديده  گندم

  .ايراني مشاهد شد

 Aegilops ايرانيهاي ژنوتيپ GLU-D1در مكان ژني 

tauschii  با فراواني نسبي  2+10 و 2+12هاي زيرواحد
 10 ،2+11 ،5+10هاي زيرواحد و ؛ بيشترين،1/0 و 7/0
  كمترين فراواني را داشتند،05/0با فراواني نسبي  11و 
  .)3شكل (

  

  
  ارقام ايرانيAegilops tauschii  در GLU-D1 فراواني آللي. 3شكل

  T2+2ژل مربوط به آژيلوپس تائوشي آذربايجان با زيرواحد. 2شكل5/1زيرواحدژل مربوط به آژيلوپس تائوشي افغانستان و تاجيكستان با.1شكل

 آذربايجان

2T 

 تاجيكستان افغانستان

5/1 
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، در برخي از شده بررسيهاي خارجي  نهدر نمو

 5/1 ظاهر شد كه X2 نواري با تحرك كمتر از ها، ژنوتيپ
اي براي   مقالهبراساسلاگواده و هالورن . شدنامگذاري 

Aegilops tauschiiنام  فردي به به  نوار منحصرT2  گزارش
ها قرار   گلوتنينHMW ةاند كه خارج از محدود كرده
يعني   گندمزيرواحدترين  ز سريعگيرد و تحرك آن ا مي

مكان  ).William et al., 1993(  نيز بيشتر است12نوار 
 Aegilops  خارجيهاي ژنوتيپدر  GLU-D1ژني 

tauschii  و 5/1+12دو تركيب T2 +2 ترتيب با  را به
كه  درحالي ، نشان داد055/0 و 11/0فراواني نسبي 

 فراواني ترتيب  در اين ارقام به5+10 و 2+12 زيرواحد
نتايج  .)4 شكل( دهند مي را نشان 16/0 و 66/0نسبي 

 نشان داد كه GLU-Dt1اين پژوهش در مكان ژني 
 در بين زيرواحدترين  ارزش   كه با5+10فراواني آلل 

HMW-GS كمتر ديده شده ها  ژنوتيپ همة است، در
  .است

  

  
  رجيارقام خاAegilops tauschii در  GLU-D1 فراواني آللي. 4شكل 

  
 GLu-Dt1 آلل مختلف در مكان ژني 8طور كلي  به

 ةدليل مشاهد. شددر داخل و خارج از كشور شناسايي 
 با وجودتركيبات جديد در اين بررسي آن است كه 

پيوسته  هم هها، بين دو مكان ژني بزيرواحدطبيعت آللي 
GLu-D1  پيوندد ميكراسينگ اورهاي نادري به وقوع .

هاي  ايي كه در نوع و تعداد واريانته طور كلي تفاوت به
 Aegilopsگندم هگزاپلوئيد و    GLu-D1آللي مكان ژني 

 tauschii شود بدان علت است كه تنوع ژنتيكي  مي ديده
 ,.Lagudah et al( طور موازي رخ نداده است در آنها به

 هاي  نمونههمةاين در حالي است كه  ).1989
T.boeoticum شان در غرب و  كه از رويشگاه طبيعي

  درصد100صورت  آوري شدند به شمال غرب ايران جمع
 .بودند  GLU-A1btژنيبراي مكان  2* زيرواحدداراي 

مربوط  SDS-PAGEهاي ديگري در ژل زيرواحدعلاوه  به
حالت معمول . مشاهده شد T.boeoticumهاي  به نمونه

حضور يك زيرواحد گلوتنين  GLu-A1btدر مكان ژني 
هاي نان و دوروم، بيش از يك   برخلاف گندماما ،است
مانند A واحد در ارقام ديپلوئيد وحشي داراي ژنوم  زير

. شوند مي، توليد مشهود است تحقيق  اينآنچه در
جبراني دز ديپلوئيدي شدن و   ژنتيكي نظيرايندهايفر

هاي مازاد دخالت   كه در كاهش تعداد يا فعاليت ژنژني
هاي  يند تكامل گندماكنند ممكن است در فر مي
هاي وحشي و هم ارقام زراعي شركت  توده  پلوئيد هم پلي

يندهاي ا فر، نظر برخي از محققانبنابر. كرده باشند
هاي  تصادفي ژن طور غير ديپلوئيدي شدن ممكن است به

 را تحت A واقع بر ژنوم زيادگلوتنين با وزن مولكولي 
علاوه در  به). Lee et al., 1999a,b(  قرار داده باشندتأثير
هاي ديپلوئيد وحشي برخلاف ارقام هگزاپلوئيد  گندم

همانند  GLu-A1 مكان ژني  Yزيرواحدفرصت بيان 
تواند دليلي بر  وجود دارد، كه اين خود ميX  زيرواحد

شده در اين تحقيق  افزايش تعداد الگوهاي باندي يافت
 ، گندمةهاي دان ها مانند ديگر پروتئين گلوتنين .باشد

وري غذاهايي همچون نان، بيسكويت، ادر فرعامل مهمي 
يك . روند شمار مي بهاي و محصولات پاستا  غلات صبحانه

گيري   بهره، پخت نانبرايراه بهبود كيفيت ارقام گندم 
هاي بومي كشاورزي اوليه و  هايي از توده از ژن
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 تنوع آللي در ةدامن .خويشاوندان وحشي گندم نان است
 ةشد  بررسيGLU-D1 و GLU-A1مكان ژني 
T.boeoticum  وAegilops tauschii  در اين تحقيق، 

تواند به گندم نان  مي اصلاحگران توسط است و گسترده
احتمال دارد هاي بيگانه،  در گونه. انتقال داده شود

هاي جديدي يافت شود كه ممكن است به بهبود  آلل
با  .كنندهاي زراعي كمك  كيفيت و ديگر صفات گندم

 تأثيرات داراي Aاز ژنوم  2*كه آلل  توجه به اين نكته
دانستن با مهمي بر خصوصيات نانوايي گندم نان است، و 

شده در اين   بررسيT.boeoticum ارقام همةاين نكته كه 
توان پيشنهاد كرد كه  مي ،تحقيق داراي اين آلل بودند

 به درون T.boeoticumهايي خاص از   ژنكردنبا وارد 
توان منبع ارزشمندي از  ميهاي هگزاپلوئيد  مگند
 تغيير خصوصيات منظور بههاي جديد فراهم كرد كه  ژن

همچنين . كاربرد خواهند داشتآوري آرد گندم  عمل

 براي يافتن  نانگندم وحشي هاي غربالگري كلكسيون
هاي آن و انتقال زيرواحد امتياز براساسارقام گندم نان 
 ةلي گندم و ديگر افراد خانوادهاي معمو آنها به ژنوتيپ

هاي مهندسي ژنتيك يا با كمك  گندم از طريق روش
هايي با تنوع  هاي مناسب زراعي با انتخاب ژنوتيپ تلاقي

هاي  يكي از اهداف اصلي برنامه ، بايدمناسب و مفيد
  .باشد بهبود كيفيت پروتئين گندميان ةنژادي در زمين به

 ،مسطح در ايرانهاي   نانزياد ضايعات توجه بهبا 
 راهكارهايي براي يافتنهاي پخت مكانيزه و   روشبايد

اصلاحگران ايراني از اين . افزايش توليد را ضروري بدانيم
منظور   بهHMW-GSجديدي از تركيبات به پس بايد 

. كنندبهبود كيفيت پخت در انتخاب والدين توجه 
 در مورد ژرم آگاهيكنندگان ساير كشورها كه به  اصلاح

 توانند از تمايل دارند، نيز ميهاي نان ايران  پلاسم گندم
  .استفاده كننداطلاعات اين تحقيق 
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