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Abstract 
The present study was performed with the purpose of evaluating the genetic relationship 
between bread wheat genotypes based on leaf protein electrophoresis using the SDS-
PAGE technique. In this study, soluble protein electrophoresis patterns were 
investigated in 16 genotypes of bread wheat. The concentration of the total leaf soluble 
proteins was determined using the Bradford and spectrophotometric methods. After 
staining using Coomassie blue R-250, in order to analyze the electrophoresis data, the 
presence and absence of the protein bands were scored one and zero, respectively. The 
similarity matrix was calculated and cluster analysis was performed based on Jaccard 
coefficient using UPGMA. The comparison of banding patterns of leaf soluble protein 
electrophoresis samples showed that not only were the protein bands on gels different in 
terms of location and molecular weight, but they also showed difference in terms of 
density and intensity. The studied genotypes were classified using cluster analysis and 
the genetic relationship between them was investigated. According to SDS-PAGE 
analysis, backcross roshan zemestaneh and Navid genotypes possessed all the 
polypeptides generated among the studied genotypes. Zare and backcross roshan 
zemestaneh genotypes had the highest number of protein bands (23 bands) and pishgam 
genotype had the lowest number of bands (13 bands). Based on the dendrogram of 
electrophoretic data and plot of the principal axis analysis, Bezostaya and Navid were 
the most different and genetically distanced genotypes. The results of this study could 
be useful in bread wheat breeding programs. 
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 در بافت برگ گندم نان SDS-PAGEآللی با روش  بررسی تنوع
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 چکیده

 (.Triticum aestivum L)هپايی از گنپدم نپان     پژوهش حاضر برای بررسی قرابت ژنتیکی بین ژنوتیپ  
انجام شد. در پپژوهش حاضپر،    SDS-PAGEهای برگ با روش  براساس مطالعات الکتروفورزی پروتئین

هپای کپ     نان بررسی شد. غلظت پپروتئین ژنوتی  گندم  05های محلول برگ  الگوی الکتروفورزی پروتئین
 R-250بلپو   آمیپیی بپا کوماسپی    محلول برگ، با روش برادفورد و اسپکتروفتومتری تعیین شد. پس از رنگ

و به نبودن آنها عپدد صپفر داده شپد.     0های الکتروفورزی، به حضور هريک از باندها عدد  برای تجیية داده
انجپام شپد.    UPGMAراساس ضپري  تشپابه کاکپارد بپا روش     ای ب ماتريس تشابه محاسبه و تجیية خوشه

شپده نشپان داد    هپای مطالعپه   های محلول در بپرگ نمونپه   مقايسة الگوی باندی حاص  از الکتروفورز پروتئین
ای،  باندهای پروتئینی ازنظر موقعیت روی ژل، وزن مولکولی، تراکم و شدت متفاوت بودند. با تجیية خوشه

نشان  SDS-PAGEبندی شدند و مییان قرابت ژنتیکی بین آنها بررسی شد. نتايج  های مدنظر دسته ژنوتی 
هپای   پپتیپدهای ايجادشپده بپین ژنوتیپ      کپراس روشپن زمسپتانه، همپة پلپی      هپای نويپد و بپک    دادند ژنوتی 

د بانپد  داشپتن   41کراس روشن زمستانه بیشترين تعداد باند را ) های زارع و بک شده را داشتند. ژنوتی  مطالعه
هپای الکتروفپورزی و    بانپد  را داشپت. براسپاس دنپدروگرام داده     01و ژنوتی  پیشگام کمترين تعداد بانپد ) 

های بیوستايا و نويد بیشترين اختلاف و فاصپلة ژنتیکپی    نمودار حاص  از تجیيه به محورهای اصلی، ژنوتی 
 نان مفید باشند.های اصلاحی گندم  توانند برای برنامه را داشتند. نتايج پژوهش حاضر می

 زيستی، گندم نان، نشانگر پروتئینی پروتئین برگ، تنوع :یدیکل یها واژه
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 .مقدمه

ترين غله و  مهم (.Triticum aestivum L)گندم 

های  منبع غذايی در کهان است. گندم ازنظر ويژگی

مختلف کمّی و کیفی، سازگاری با عوام  محیطی 

کی وسیعی دارد ژنتی ها تنوع و انواع مقاومت

(Naroei Rad and Farzanjoo, 2006) .

نباتات بر پاية تنوع و گیينش بنا نهاده شده  اصلاح

ژنتیکی زمینة فعالیت و انتخاب  است و تنوع

گر را برای گیينش و ديگر عملیات اصلاحی  اصلاح

 ,.Abozari Gazafroodi et al)دهد  افیايش می

ب والدين در ژنتیکی برای انتخا . وکود تنوع(2006

های  نژادی اهمیت بسیار دارد. از روش های به برنامه

های  توان به روش ژنتیکی می بررسی تنوع

مورفولوژيک، مولکولی و بیوشیمیايی اشاره کرد. 

ها  اطلاع دربارة تنوع و ارتباط ژنتیکی بین ژنوتی 

کمک بیرگی در تعیین راهبردهای توسعة 

 ,.Kakaei et al)رود  محصولات به شمار می

ژنتیکی  های بررسی تنوع . يکی از روش(2009

های گیاهی، استفاده از روش الکتروفورز  ژنوتی 

ها  . پروتئین(Kakaei et al., 2010)پروتئین است 

طور مستقیم با نوکلئیک اسیدها کدگذاری  به

شوند؛ بنابراين از لحاظ ژنتیکی، اختلاف در  می

تروفورزی نمايان ها بايد در تغییر رفتار الک پروتئین

. (Mahmoudzadeh et al., 2003)شود 

آمید برای تعیین وزن  اکري  الکتروفورز ژل پلی

ها، روشی رايج و مهم در  مولکولی پروتئین

های تحقیقاتی است. اين روش ضمن  آزمايشگاه

بودن، به مقدار اندکی نمونه برای انجام  ساده

آزمايش نیاز دارد و قدرت تفکیک مناس  برای 

ها دارد. مطالعة  شناسايی و تعیین خلوص پروتئین

برای به دست  SDS-PAGEژنتیکی با روش   تنوع

های مختلف  آوردن تنوع و فاصلة ژنتیکی، از اندام

های علوم زيستی  گیاهان موضوع بسیاری از پژوهش

  بر کلیا، 4111و همکاران ) Kakaeiمانند تحقیقات 

Salehi ( ان،   بر بومادر4106و همکارانMossavi 

های گندم وحشی،    بر کمعیت4101و همکاران )

Seyedi ( های پستة   بر کمعیت4101و همکاران  

گلی    بر کمعیت مريمMirjalili (4105وحشی و 

ژنتیکی گندم،  دارويی بوده است. بررسی تنوع

نباتات را در شناسايی ظرفیت  متخصصان اصلاح

م اين ژنتیکی صفات مرتبط با اهداف اصلاحی مه

ژنتیکی  کند و مطالعة الگوپذيری تنوع گیاه ياری می

دهندة  ها نشان از تنوع کغرافیايی و اقلیمی ژنوتی 

های متفاوت  های احتمالی آنها با محیط سازگاری

. بیشتر صفات گیاهی (Romesburg, 1990)است 

صورت کمّی  که اهمیت اقتصادی فراوانی دارند به

پذيری نسبتا  وراثترسند. اين صفات،  به ارث می

پايینی دارند و گیينش مستقیم آنها در میرعه با 

دادن عملیات  مشکلاتی همراه است. همچنین انجام

اصلاحی دربارة اين صفات مشک  است. 

دنبال يافتن  نباتات همیشه به پژوهشگران اصلاح

اند که با اين  نشانگرهای ژنتیکی و بیوشیمیايی

توان از اين نشانگرها صفات پیوستگی داشته باشد تا ب

برای معیارهای غیرمستقیم گیينش استفاده کرد. 

Razavizadeh  وEhsanpour (4101 در مطالعة  

 SDS-PAGEپروتئین بذر هفت رقم سويا با روش 

مورفیک برای تشخیص  باند پلی 00بیان کردند 

اند و ارقام دارای بیشترين  ژنتیکی شناسايی شده تنوع

و  Ashrafiاند.  ناسايی کردهو کمترين شباهت را ش

های    در مطالعة تنوع پروتئین4104همکاران )
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 Papaverهای مختلف کنس  ای دانة گونه ذخیره

های  ابراز کردند تنوع مطلوبی از اين نظر بین گونه

داری  يادشده وکود دارد. همچنین همبستگی معنی

بین صفات زراعی مورفولوژيک و فییيولوژيک با 

مشاهده و  SDS-PAGEاز روش  های حاص  داده

 گیارش کردند. 

شناسی  زمینة زيست ها در تازگی پیشرفت به

مولکولی و بیوتکنولوژی، ابیار قدرتمندی برای 

های ژنتیک گیاهان عالی ازکمله گیاهان  پژوهش

ترين و  اند. شايد اساسی زراعی فراهم کرده

مفیدترين اين ابیارها نشانگرهای مولکولی باشند. با 

توان  ای از رشد گیاه می نشانگرها در هر مرحله اين

طور مستقیم براساس ژنوتی   گیاهان مطلوب را به

کای فنوتی  انتخاب کرد که اين مسئله دورة  به

کويی را در  کند و صرفه تر می اصلاحی را کوتاه

 Kardavan Ghabel)شود  وقت و هیينه موک  می

et al., 2013)تخاب ژنتیکی برای ان . وکود تنوع

نژادی اهمیت زيادی دارد. از  های به والدين در برنامه

های  توان به روش ژنتیکی می های مطالعة تنوع روش

وری  بیوشیمیايی و مولکولی اشاره کرد. برای بهره

ژنتیکی احتمالی  ژنی، ارزيابی تنوع مؤثرتر، از خیانة 

های گندم لازم است؛ بنابراين، اهداف  در کمعیت

  بررسی مییان 0ارتند از: پژوهش حاضر عب

های  ژنتیکی و پروتئینی بافت برگ در ژنوتی  تنوع

بندی    گروه4شده در ايران و  گندم کشت

ای و با  های مدنظر با تجیية خوشه ژنوتی 

 .(SDS-PAGE)نشانگرهای پروتئینی 

 

 ها مواد و روش

ژنوتی   05در پژوهش حاضر، از  مواد گیاهی:

T. aestivum بخش غلات مرکی  شده از تهیه

تحقیقات کشاورزی استان همدان استفاده شد 

   .0)کدول 

 
 شده های مطالعه اسامی ژنوتی  -0کدول 

 ژنوتی  رديف ژنوتی  رديف ژنوتی  رديف

 سرداری 01 امید 7 بیوستايا 0

 الوند 02 نويد 1 پیشگام 4

 الموت 06 کراس روشن زمستانه بک 1 سايسون 1

2 DN-11 01 زرين 05 زارع 

   Sara/Thb/vee 00 شاهپسند 6

   شهريار 04 میهن 5

 
استخراج پروتئین بافت برگ در مرحلة .

های بافت  برای استخراج پروتئین دهی: شروع ساقه
دهی از میرعة  ها در مرحلة شروع ساقه برگ، برگ
آوری و بلافاصله در  نور اسدآباد کمع دانشگاه پیام

ها تا زمان استخراج  ازت مايع منجمد شدند. نمونه
گراد قرار گرفتند. هنگام  درکة سانتی -71در فريیر 

ها در هاون چینی قرار داده شدند و  استخراج، برگ
در يخ و در حضور ازت مايع پودر شدند؛ سپس از 

آمده برای استخراج پروتئین  دست پودر برگ به
گرم از پودر  میلی 011منظور  استفاده شد؛ بدين

لیتر بافر  میلی 4برگ هر ژنوتی  با  آمده از دست به
مخلوط  DTT–TCA-Acetoneاستخراج حاوی 
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 -41شد و مخلوط حاص  سه ساعت در فريیر 
گراد قرار گرفت؛ سپس در سانتريفیوژ  درکة سانتی

 gگراد با دور  درکة سانتی 2دار در دمای  يخچال
دقیقه سانتريفیوژ و با مخلوط  41مدت  به 01111

، شستشو شد. (TCA and Acetone)مادة شستشو 
درنهايت از پودر نسبتا سفیدرنگ برای الکتروفورز 

 .(Kakaei et al., 2010)استفاده شد 
شده از بافت  الکتروفورز پروتئین استخراج.

در پژوهش حاضر برای الکتروفورز پروتئین  برگ:
)الکتروفورز در ژل  SDS-PAGEاز روش 

سولفات   آمید در حضور سديم دودسی  اکري  پلی
 6/04در ژل کداکنندة  SDS-PAGEاستفاده شد. 

درصد با روش  6کنندة  درصد و ژل متراکم
Laemmli (0171 انجام شد. پس از استخراج  
های برگ، مقدار غلظت پروتئین محلول  پروتئین
با  ، Bradford (0175ها مطابق روش  نمونه

استاندارد آلبومین سرم گاوی با دستگاه 
، شرکت CECIL CE7250 ر )مدلاسپکتروفتومت

Unired kingdomژل  گیری شد. اندازه  ، انگلستان
شده در تانک الکتروفورز کوچک )مدل  آماده

VU-80 ،شرکت مهندسی پیشکی نوژن پارس ،
ايران  قرار گرفت و تانک بالايی و پايینی از 

گذاری پس از  بافرهای مربوطه پر شد. برای نمونه
 07بافر الکتروفورز، مقدار  ها در کردن نمونه آماده

میکرولیتر از هر نمونه با غلظت يکسان )از پروتئینی 

لیتر  در  گرم در میلی میلی 26/1با غلظت 
ای از  های ژل قرار گرفت؛ سپس مجموعه چاهک
های استاندارد نیی در چاهک ژل نشانده شد.  پروتئین

کننده  ولت در ژل متراکم 61الکتروفورز با ولتاژ 
ولت در ژل  061دقیقه و با ولتاژ  11مدت  به

ساعت انجام شد. با رسیدن  6/0مدت  کداکننده به
 رنگ نشانه به لبة پائینی ژل، کريان قطع شد. 

اکریل  بری ژل پلی آمیزی و رنگ رنگ.

آمییی ژل با  پس از الکتروفورز، رنگ آمید:
 Chen et)انجام شد  R-250کوماسی بريلیانت بلو 

al., 1993)ن روش مراح  ثبوت و . در اي
زمان انجام شدند.  طور هم ها به آمییی پروتئین رنگ

ساعت قرارگرفتن ژل در محلول رنگ،  6/0پس از 
بر )متانول، استیک اسید  بری آن با محلول رنگ رنگ

شدن زمینة ژل ادامه  گلاسیال و آب مقطر  تا روشن
يافت و سپس ژل اسکن شد. پس از اين مرحله، با 

 Rfهای نمونة استاندارد،  پروتئین وزن مولکولی
)نسبت فاصلة باند پروتئین تا چاهک به فاصلة انتهای 
ژل از چاهک  مربوط به هر پروتئین محاسبه و 

و وزن مولکولی ارزيابی  Rfبه آن، رابطة بین  باتوکه
شده در  نمونة مجهول در رابطة ايجاد Rfشد؛ سپس 

زن قرار داده و و 0نمودار استاندارد در شک  
از  Rfمولکولی نمونة مجهول محاسبه شد. مقدار 

 .(Gomori, 1955)به دست آمد  0رابطة 

 =Relative mobilityشدة پروتئین از مبدأ  فاصلة طی/)فاصلة نقطة مرکع از نقطة مبدأ ) 0رابطة 
 

باندها براساس حضور و نبودن  تحلیل آماری:
لة در هر نمونه امتیازدهی شدند. برای تعیین فاص

طرفة ارقام و متغیرها براساس  ژنتیکی، ماتريس دو
ها ازکمله  تشکی  شد و سپس تحلی  داده 0صفر و 

 NTSYS pcافیار  تجیيه به محورهای اصلی با نرم

ای براساس  انجام شد. تجیية خوشه 2.02eنسخة 
 ,.Kakaei et al)ضري  تشابه کاکارد انجام شد 

لگوريتم و درنهايت دندروگرام براساس ا (2009
UPGMA  .ترسیم شد 
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-SDS ها در روش های نمونة استاندارد برای تعیین وزن مولکولی پروتئین در مقاب  لگاريتم وزن مولکولی پروتئین Rfنمودار  -0شک  

PAGE 
 

 نتایج و بحث

، روش اصلی SDS-PAGEدر پژوهش حاضر، 

 ترتی  الگوی به 2و  1های  انتخاب شد. شک 

های محلول برگ را در  الکتروفورزی پروتئین

دهند.  نشان می 05تا  00و  01تا  0های  ژنوتی 

، تراکم و مییان باندهای 2و  1های  براساس شک 

ها، بسیار شبیه به همديگر  حاص  در ژنوتی 

هستند؛ اما برخی از باندهای پروتئینی ازنظر مح  

قرارگرفتن روی ژل، وزن مولکولی، تراکم و 

 05ت با يکديگر اختلاف نشان دادند. برای شد

شده بیشترين تعداد باند مربوط به  ژنوتی  مطالعه

 4و کمترين تعداد مربوط به ژنوتی   01ژنوتی  

، 1باند داشتند. شک   00و  44ترتی   بود که به

، ژنوتی  شمارة 2، و شک  01تا  0ژنوتی  شمارة 

 01و  1، 7دهد. ژنوتی   را نشان می 05تا  00

کمترين تعداد باند  4بیشترين تعداد باند و ژنوتی  

شده داشتند. برخی از  های بررسی را بین ژنوتی 

ها يکسان بودند که احتمالا  باندها در همة ژنوتی 

های اختصاصی گندم باشند؛ هرچند  پروتئین

ها موکود  های اختصاصی نیی بین ژنوتی  پروتئین

-SDSبودند. علامت پیکان روی تصوير ژل 

PAGE شده اشاره دارد.  به باندهای حذف 

های گندم  ، پروتئین محلول ک  ژنوتی 4شک  

های نويد،  دهد. ژنوتی  شده را نشان می بررسی

های سرداری  سايسون و پیشگام بیشترين و ژنوتی 

کمترين مقدار پروتئین محلول  Sara/Thb/veeو 

 ک  را داشتند.

ين بیشتر ها و والد هرچه فاصلة ژنتیکی کمعیت

توان مشاهده کرد.  باشد، هتروزيس بیشتری می

ها، افراد مشابه در  همچنین برای کاهش تعداد داده

شوند و اين مسئله  بندی می های مختلف دسته گروه

از ضروريات مطالعات در کشاورزی است 

(Osmani and Siosemardeh, 2009).

  



0115 زمستان م،چهارو   یس ةشمارنهم، سال شناسی گیاهی ايران،  زيست 03  

 

 

 
 شده عههای گندم مطال پروتئین محلول ک  ژنوتی  –4شک  

 

 
های محلول بافت  الگوی الکتروفورزی پروتئین -1شک  

ها  اسامی ژنوتی  -01تا  0های شمارة  برگ در ژنوتی 

-DN) 2)سايسون ،  1)پیشگام ،  4)بیوستايا ،  0عبارتند از: 

 1)نويد ،  1)امید ،  7)میهن ،  5)شاهپسند ،  6 ، 11

های  ن)زارع . پروتئی 01کراس روشن زمستانه  و  )بک

 55کیلو دالتون ، آلبومین گاوی ) 71اوترانسفرين )

 41کیلودالتون ، اکتینیدين ) 26کیلودالتون ، اوآلبومین )

کیلودالتون  و لییوزيم  01لاکتوگلوبولین ) -کیلودالتون ، بتا 

کیلودالتون  نشانگر در ژل بودند. علامت پیکان به  02)

 نشده اشاره دارد. باندهای تشکی 
 

 
های محلول بافت  الگوی الکتروفورزی پروتئین -2شک  

ها  اسامی ژنوتی  -05تا  00های شمارة  برگ در ژنوتی 

 01)شهريار ،  Sara/Thb/vee ، 04) 00عبارتند از: 

)زرين .  05)الموت  و  06)الوند ؛  02)سرداری ، 

کیلو دالتون ، آلبومین گاوی  71های اوترانسفرين ) پروتئین

 41کیلودالتون ، اکتینیدين ) 26، اوآلبومین )کیلودالتون  55)

کیلودالتون  و لییوزيم  01لاکتوگلوبولین ) -کیلودالتون ، بتا 

کیلودالتون  نشانگر در ژل بودند. علامت پیکان به  02)

 نشده اشاره دارد. باندهای تشکی 
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، تنوع نوارهای پروتئینی بافت برگ 4کدول 

وزن مولکولی  های مختلف گندم نان را با ژنوتی 

تقريبی برحس  کیلودالتون و حرکت نسبی آنها 

 1، 7های  دهد. براساس اين کدول، ژنوتی  نشان می

شده را )نسبت به ساير  پپتیدهای ايجاد ، همة پلی01و 

ها  ها  داشتند؛ ولی ساير ژنوتی  ژنوتی 

شده و ايجادشده داشتند.  پپتیدهای حذف پلی

کیلودالتون  21/16و  17/004، 12/011پپتیدهای  پلی

اند؛  ايجاد نشده 02و  1، 4، 0های شمارة  در ژنوتی 

پپتیدها  ها اين پلی که در ساير ژنوتی  درحالی

پپتید  نیی پلی 5تا  0های  پذير هستند. ژنوتی  شناسايی

های  کیلودالتونی را ندارند. ژنوتی  11/45و  54/10

و  61/04، 21/01، 21/06پپتید  نیی پلی 1و  4شمارة 

کیلودالتونی را ندارند. اين اختلاف در تشکی   10/1

های  دهندة تنوع بین ژنوتی  باند پروتئینی نشان

های  ها ويژگی شده است؛ زيرا اين ژنوتی  بررسی

مورفولوژيک، فییيولوژيک و ... متفاوتی دارند که 

پپتید )باند پروتئینی  در اين مطالعه از منظر پلی

ها نمايان شده است.  تی ايجادشونده  اختلاف ژنو

اينکه زمان تولید و ايجاد اين  دلی   ازسويی به

ها يکسان نبوده است و در سالیان متوالی اين  ژنوتی 

اند و اهداف اصلاحی ويژة خود  ها آزاد شده ژنوتی 

اند؛ بنابراين، اختلافات و تنوع در صفات  را نیی داشته

پپتید يا  لیها مانند نوع تولید پ موکود در اين ژنوتی 

 پپتیدهای ويژه دور از انتظار نیست.  پلی

Amini  وEhsanpour (4111 در مطالعة برگ  

با  Lycopersicon esculentum cv. Isfahaniگیاه 

ابراز کردند در تنش شوری در  SDS-PAGEروش 

 10، 21های  فرنگی رقم اصفهانی بیان پروتئین گوکه

های  پروتئینکیلودالتونی برگ کاهش و بیان  001و 

 76و  11کیلودالتونی ساقه و  61و  41، 45

 کیلودالتونی افیايش يافت.

بندی ذخاير  نژادی و گروه های به در برنامه

ژنتیکی گندم، از نشانگرهای مختلف مورفولوژيک 

 Fahima et)استفاده شده است  DNAپروتئینی و 

al., 1998)  های  ، دندروگرام داده6. شک

های  از تحلی  داده الکتروفورزی حاص 

های  الکتروفورزی براساس باندهای پروتئین

های گندم نان را با  ای بافت برگ ژنوتی  ذخیره

دهد. خط برش در  نمايش می UPGMAروش 

ها را به سه گروه تقسیم کرده  ژنوتی  71/1مقیاس 

در گروه اول،  02و  6، 0های شمارة  است. ژنوتی 

و  06، 01، 00، 04 ،01، 1، 7، 5، 2، 1های  ژنوتی 

در  1و  4های شمارة  در گروه دوم و ژنوتی  05

بندی،  گروه سوم قرار گرفتند که براساس اين گروه

بیشترين اختلاف را  1و  0های شمارة  ژنوتی 

آمده بین  دست داشتند. از اين تنوع و فاصلة به

  1و  0های شماره  های يادشده )ژنوتی  ژنوتی 

نژادی برای تلاقی و به  به های توان در برنامه می

برداری کرد؛ البته  دست آوردن هتروزيس برتر بهره

برای دستیابی به اين نتیجه، مطالعة صفات 

مورفولوژيک، فییيولوژيک و نیی ساير صفات مؤثر 

های حاص  از  ديگر و انطباق اين صفات با داده

شود.  بافت برگ پیشنهاد می SDS-PAGEمطالعة 

Zargani در پژوهشی بر برخی 4102) و همکاران  

هاپلوئید گندم نان با نشانگر  های داب  لاين

بندی در  های مطالعة گروه ريیماهواره و با روش

و با  UPGMAای )مانند الگوريتم  تجیية خوشه

شده را در سه  های مطالعه ضراي  تشابه ، ژنوتی 

بندی و بیان کردند نشانگرهای  گروه دسته

ی بسیار مناسبی برای تفکیک ريیماهواره، نشانگرها

 های گندم هستند. ها و ژنوتی  لاين
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های مختلف گندم نان با وزن مولکولی تقريبی برحس  کیلودالتون و حرکت  تنوع نوارهای پروتئینی بافت برگ ژنوتی  -4کدول 

 نسبی آنها

 نوار
Rf 
 

لگاريتم 

وزن 

 مولکولی

لگاريتم  آنتی

وزن 

 مولکولی

 شمارة ژنوتی 

0 4 1 2 6 5 7 1 1 01 00 04 01 02 06 05 

0 0/1 042/4 12/011 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

4 06/1 161/4 17/004 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

1 41/1 11/0 21/16 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

2 45/1 11/0 54/77 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

6 10/1 14/0 15/55 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

5 16/1 75/0 62/67 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

7 17/1 71/0 71/61 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

1 11/1 7/0 00/61 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 

1 21/1 51/0 17/21 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

01 24/1 55/0 71/26 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

00 21/1 61/0 10/11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

04 61/1 66/0 21/16 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

01 61/1 6/0 54/10 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

02 67/1 26/0 01/41 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

06 61/1 24/0 11/45 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 

05 56/1 11/0 17/40 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 

07 51/1 41/0 21/01 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

01 70/1 46/0 71/07 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 

01 76/1 01/0 21/06 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

41 71/1 01/0 21/01 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 

40 14/1 0/0 61/04 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

44 14/1 16/1 10/1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

41 15/1 11/1 75/7 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

 ای است. کنندة وکود و نبودن نوار پروتئینی ويژه و صفر به ترتی  بیان 0است. اعداد  0ها براساس کدول  ترتی  اسامی ژنوتی 

 

نتايج حاص  از نمودار تجیيه به محورهای 

ای بافت برگ  های ذخیره اصلی که براساس پروتئین

 ، 5های گندم نان ترسیم شده است )شک   ژنوتی 

ای  آمده از تجیية خوشه دست ج بهمنطبق بر نتاي

در  1و  4، ژنوتی  شمارة 5است. براساس شک  

در گروه دوم و  02و  0گروه اول، ژنوتی  شمارة 

ها در گروه سوم قرار گرفتند. بر اين  ساير ژنوتی 

کاملا مشهود  1و  0اساس اختلاف ژنوتی  شمارة 

  در 4104و همکاران ) Atriاست. در اين راستا 

 .Artemisia spicigera Lهای بذر  پروتئینمطالعة 

در راستای مطالعة  PCAای و تجیية  از تجیية خوشه

و همکاران  Seyediژنتیکی استفاده کردند.  تنوع

های  ای با عنوان کاربرد پروتئین   در مطالعه4101)

ای  گونه ای بذر در مطالعة تنوع درون ذخیره
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با ای  های پستة وحشی، با تجیية خوشه کمعیت

های پستة وحشی را در سه  ، کمعیتWardروش 

بندی کردند و آن را روشی  گروه آماری طبقه

شده  های مطالعه مناس  برای تفکیک کمعیت

  در Mirjalili (4105دانستند. در پژوهشی ديگر 

های مريم گلی دارويی  ژنتیکی کمعیت مطالعة تنوع

شده را  ، پنج کمعیت مطالعهSDS-PAGEبا روش 

بندی و ابراز کردند  گروه آماری تقسیمدر دو 

کند که  هايی فراهم می بندی، داده تحلی  خوشه

ها  ها و کمعیت بررسی روابط فیلوژنتیک را بین گونه

 کند. پذير می امکان

ماتريس تشابه کاکارد را بر اساس  1کدول 

های گندم نان  نشانگر پروتئینی بافت برگ ژنوتی 

کمترين تشابه  1با  1دهد. ژنوتی   نشان می

در گروه  4  را دارند؛ اگرچه ژنوتی  6407/1)

آماری دوم قرار دارد؛ ولی دوباره توانسته است در 

حفظ کند و  1دندروگرام، فاصلة خود را با ژنوتی  

 00و  01؛ 7با  00؛ 01، 1، 2با  5؛ 0با  6های  ژنوتی 

بیشترين تشابه را  06با  05؛ 00با  01؛ 01با  00؛ 1با 

  بیشترين مییان 4102و همکاران ) Zargani. دارند

شدة گندم نان با  های مطالعه تشابه را بین لاين

  و 17/1باندهای ايجادشده با نشانگر ريیماهواره )

  گیارش و بیان کردند 11/1کمترين مییان تشابه )

دهندة شباهت فراوان  اين ضري  تشابه زياد، نشان

ده است و ش های بررسی موکود بین مجموعة لاين

نیی افیودند اين شباهت تحت اثر تعداد ژنوتی  

کاررفته است. در  مورد مطالعه و تعداد آغازگر به

شده  پژوهش حاضر بیشترين مییان تشابه مشاهده

بود  6/1درصد و کمترين مقدار اين تشابه  0تا  16/1

و  Zarganiآمده از مطالعة  دست که با نتايج به

هايی  همة ژنوتی    همسو است.4102همکاران )

  قرار دارند با 02و  6، 0که در گروه آماری اول )

 4های قرارگرفته در گروه آماری سوم ) همة ژنوتی 

  ازنظر فاصله در دندروگرام، دورترين فاصله را 1و 

دارند و در کدول تشابه کاکارد نیی اين فاصله 

نداشتن  مشخص است. برای نمونه،  )تشابه

و  4با  02، 1با  6، 4با  6، 4با  0 ،1با  0های  ژنوتی 

های کدول، تشابه کمتری  نسبت به ساير داده 1با  02

دهندة فاصلة بیشتر آنها است.  داشتند که نشان

هايی که تشابه دارند ازلحاظ نیديکی  ژنوتی 

ژنتیکی نسبت به هم، قابلیت تلاقی و انتخاب را برای 

ه هايی که تشاب نقش والد ندارند؛ ولی ژنوتی 

عبارتی اختلاف دارند، شايستگی  کمتری دارند يا به

شدن برای نقش والد و درنهايت، تلاقی را  انتخاب

های تلاقی  تر در طرح برای ايجاد نتاج مطلوب

  نیی استفاده از 4104و همکاران ) Tajdoostدارند. 

های سس زراعی  روش ماتريس تشابه را در اکوتی 

  برای تعیین مطالعه کرده و آن را روشی مناس

 Siosemardehو  Osmaniاند.  فاصلة ژنتیکی يافته

های گندم سرداری از   ، در مطالعة اکوتی 4111)

 Mohamadiضري  تشابه کاکارد استفاده کردند. 

  نیی 4101و همکاران ) Roz  و 4102و همکاران )

های  از ضراي  تشابه کاکارد در برخی ژنوتی 

ره استفاده کردند. گندم نان با نشانگر ريیماهوا

Calagari  وSalehi-shanjani (4101 ، 

Mohammadi ( و 0111و همکاران  Ahmed  و

های محلول با    با ارزيابی پروتئین4111همکاران )

شدة  های مطالعة ترتی ، گونه به SDS-PAGEروش 

  بندی کردند. پده، گندم نان و گندم را گروه
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ای بافت  های ذخیره های الکتروفورزی براساس باندهای پروتئین روفورزی حاص  از تحلی  دادههای الکت دندروگرام داده -6 شک 

 هستند. 0های گندم مطابق کدول شمارة  شمارة ژنوتی  04تا  0اعداد  -UPGMAهای گندم نان با روش  برگ ژنوتی 

 

 
 -شدة گندم نان های مطالعه ای بافت برگ ژنوتی  های ذخیره نمودار حاص  از تجیيه به محورهای اصلی براساس پروتئین -5شک  

 هستند. 0های گندم مطابق کدول شمارة  شمارة ژنوتی  04تا  0اعداد 
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 های گندم نان ماتريس تشابه ضراي  کاکارد بر اساس نشانگر پروتئینی بافت برگ ژنوتی  -1کدول

 
بیوستايا 

(0  

 پیشگام

(4  

 سايسون

(1  

DN-11 
(2  

 شاهپسند

(6  

 نمیه

(5  

 امید

(7  

 نويد

(1  

0 0        

4 7444/1 0       

1 7501/1 6411/1 0      

2 1116/1 6702/1 1670/1 0     

6 0 7444/1 7501/1 1116/1 0    

5 1116/1 6702/1 1670/1 0 1111/1 0   

7 7145/1 6564/1 1451/1 1516/1 7145/1 1516/1 0  

1 5124/1 1/1 6/1 6262/1 5124/1 6262/1 5115/1 0 

1 7145/1 6564/ 1451/1 1516/1 7145/1 1516/1 0 5115/1 

01 7145/1 6564/1 1451/1 1516/1 7145/1 1516/1 0 5115/1 

00 7145/1 6564/1 1451/1 1516/1 7145/1 1516/1 0 5115/1 

04 1010/1 6111/1 1515/1 1111/1 1010/1 1111/1 1656/1 5151/1 

01 7110/1 6407/1 7145/1 1451/1 7110/1 1451/1 1656/1 6564/1 

02 1240/1 6711/1 5151/1 5101/1 1240/1 5101/1 7110/1 7444/1 

06 7110/1 6401/1 1515/1 1451/1 7110/1 1451/1 1656/1 6564/1 

05 7110/1 6401/1 1515/1 1451/1 7110/1 1451/1 1656/1 6564/1 

 
 1ادامة کدول 

 
 انهبک کراس روشن زمست

(1  

 زارع

(01  

Sara/Thb/vee 
(00  

 شهريار

(04  

 سرداری

(01  

 الوند

(02  

 الموت

(06  

 زرين

(05  

1 0        

01 0 0       

00 0 0 0      

04 1656/1 1656/1 1011/1 0     

01 1656/1 1656/1 0 1011/1 0    

02 7110/1 7110/1 7747/1 7747/1 7747/1 0   

06 1656/1 1656/1 1011/1 1011/1 1011/1 5165/1 0  

05 1656/1 1656/1 1011/1 1011/1 1011/1 5165/1 0 0 

 

 بندی جمع

ژنتیکی را  تدريج تنوع نژادی به های سنتی به روش

تواند برای آيندة  دهند و اين کاهش می کاهش می

 Morales)های اصلاحی خطرآفرين باشد  برنامه

Corts and Crespo Martinez, 2009) کاهش .

پذيری شديد محصولات زراعی  ژنتیکی آسی  تنوع

ها و  آفات، بیماری ،های محیطی را دربرابر تنش

شود  درنتیجه کاهش عملکرد را موک  می

(Osmani and Siosemardeh, 2009) .

حاضر نشانگرهای مولکولی متعددی برای  درحال
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ژنتیکی وکود دارند؛ ولی الکتروفورز  برآورد تنوع

ها همواره روشی ساده و مرسوم برای برآورد  پروتئین

ژنتیکی در گیاهان به شمار رفته است؛ زيرا  تنوع

های  ارتباط آنها با بخش فعال مادة ژنتیکی )ژن

 DNAساختاری  بیشتر از اغل  نشانگرهای مبتنی بر 

 ,Morales Corts and Crespo Martinez)است 

نتايج  ای با بودن نتايج تجیية خوشه . منطبق(2009

بندی  دهد گروه تجیيه به محورهای اصلی نشان می

شده و  پپتیدهای ايجاد درست انجام شده است. پلی

دهندة تنوع  ها نشان شده در برخی ژنوتی  حذف

ژنتیکی بین همة مواد  پپتیدی و درنتیجه تنوع پلی

شده است. الگوی الکتروفورزی  آزمايش مطالعه

ساگر مولکولی معرفی ها قادر است باند را شنا پروتئین

کند. الگوی باندهای پروتئینی و سطح بیان 

ای مشابه با گیارش حاضر  های ذخیره پروتئین

نژادی  های به ها و برنامه تواند در شناسايی ژنوتی  می

هايی  استفاده شود. همچنین ازآنجاکه تلاقی ژنوتی 

تواند  که ازنظر ژنتیکی دورتر هستند تنوع بیشتری می

و براساس نتايج پژوهش حاضر،  ايجاد کند

برای  SDS-PAGEنشانگرهای بیوشیمیايی مانند 

های مختلف گندم  تفکیک و شناسايی ژنوتی 

بندی  مناس  هستند. از اين نشانگر در گروه

های مختلف  های گندم و در شناسايی ژنوتی  ژنوتی 

توان  های زيستی و غیرزيستی می متحم  به تنش

شود به استفاده از اين  هاد میبرداری کرد. پیشن بهره

های مولکولی برای تفکیک  روش و ساير روش

ريیی اصلاحی برای  ها در برنامه مطلوب ژنوتی 

تر توکه شود. ازسويی با  های متنوع ايجاد کمعیت

های مشابه با نتايج ارزيابی  مقايسة نتايج پژوهش

SDS-PAGE توان  بر ارقام وحشی، در آينده می

کريان ژنی را از ارقام وحشی به ارقام روند انتقال و 

 زراعی ارزيابی کرد.
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