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Extended abstract 

Introduction 

Due to world population incline and the increasing wheat consumption as human main staple food, as well as high 
amount of waste of bread which is mainly due to its low quality, the wheat breeding programs to improve bread 
quality are of great importance. Therefore, in line with wheat breeding programs aimed at enhancing wheat yield, 
attempts should be made to introduce wheat cultivars characterized by not only high yield but also superior bread-
making quality. Hence, qualitative analysis of grains and exploring the genetic variation associated with bread-
making quality characteristics in wheat breeding lines are of paramount importance. Banding pattern of grain 
storage proteins is a reliable tool for investigating genetic variability, and because of its repeatability, close 
relationship with bread-making quality and less susceptibility to environment, is especially noticeable for wheat 
breeders. Wheat gluten contains two types of proteins, gliadins and glutenins that constitute the main part of storage 
proteins of wheat grain. These two protein groups play a pivotal role, fundamentally contributing to the 
characteristics of wheat flour dough, thereby significantly influencing the bread-making quality of wheat flour. 
Alleles of gliadin subunits are used as reliable and capable markers in genetic studies. Considering uniqueness, 
relatively high polymorphism, repeatability of electropherogram and independence from environmental changes, 
gliadin proteins are appropriate tools for studying wheat germplasm and selection of high-quality wheats in terms 
of bread-making characteristics. 

Materials and methods 

The gliadin protein banding pattern of 28 RILs, their parents (Zagros and Norstar cultivars) and 10 other 
commercial cultivars (Omid, Bezostaya, Roshan, Zarrin, Sabalan, Sardari, Gascogene, Navid, Inia, and Hirmand) 
were examined via A-PAGE method. For calculating relative distance of each band from the origin, the 50th gliadin 
band of Marquis wheat was employed as the control. The analysis of molecular variance (AMOVA) was 
accomplished via GenAlEx 6.4. using scoring data derived from the gliadins banding patterns of the studied 
genotypes. Considering the cultivars and lines as separate groups, the amount of within and between group 
variances, and polymorphic information content (PIC) were estimated. Principal coordinate analysis (PCoA) was 
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done for separating of the genotypes in terms of structure of gliadin patterns. The MEGA 5 software was employed 
for cluster analysis. Cluster analysis using banding pattern of gliadin proteins was accomplished via Nie genetic 
distances and based on ward´s method. The Excel software was employed for drawing the pie charts and 
determining of frequency percent of ω, α, β and γ gliadins. 

Results and discussion 

The results of this study revealed high variation for gliadins coding loci with total mean of 73.96%. The percentage 
of polymorphism was estimated to be 91.67 and 56.25 for lines and commercial cultivars, respectively. The 
minimum and maximum number of gliadin bands were 12 and 25 bands, respectively. Also, based on PhiPT 
statistics, the significant difference was observed (P<0.05) between commercial cultivars and recombinant inbred 
lines in terms of gliadin banding patterns. Cluster analysis and PCoA via banding pattern of gliadins led to 
formation of three and four distinct groups, respectively. The highest variation was observed in ω-gliadins, 
suggesting that they may have a role in observed variation among genotypes and their bread making-quality traits.

Conclusion 

The ω-gliadins performed a greater role in observed variation among studied genotypes and their bread-making 
quality. The obtained variation explained the ability of banding pattern of gliadins in terms of separating of 
genotypes and assist to selection of superior genotypes in terms of bread-making quality from progenies and lines 
derived from wheat crosses. 

Keywords: Grain reserve protein, Gliadin, Bread wheat, Molecular markers, A-PAGE 
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هاي اينبرد نوتركيب حاصل از تلاقي ارقام زاگرس  واحدهاي پروتئين گليادين در لاينبررسي تنوع زير 

 هاي تجاري و نوراستار و برخي گندم 

٣زادهو مصطفي ولي    ،*٢كياسيد سيامك علوي،     ١اكبري نسرين

 تبريز  دانشگاه كشاورزي، دانشكده گياهي، بيوتكنولوژي و ينژادبه  دكتري تخصصي، گروه -١

   تبريز دانشگاه كشاورزي، دانشكده گياهي، بيوتكنولوژي و ينژادبه  گروهدانشيار،  -٢

  تبريز دانشگاه كشاورزي، دانشكده گياهي، بيوتكنولوژي و ينژادبه  ، گروهاستاد -٣

 )٢٨/١٢/١٤٠٢ ؛ تاريخ انتشار برخط:٠٥/١٠/١٤٠٢: ؛ تاريخ پذيرش٢٥/٠٩/١٤٠٢؛ تاريخ آخرين ويرايش: ٢٣/٠٧/١٤٠٢(تاريخ دريافت: 

  چكيده 

و همچنين بالا بودن ضايعات نان كه بخش عمده   جوامع بشريدر    نان  با توجه به افزايش جمعيت جهان و مصرف بالاي گندم

ارزيابي    ،رواينبرخوردار هستند. از    بالايياز اهميت    نان  كيفيت گندم  نژادي بههاي  است، برنامه  آنپايين بودن كيفيت    از  آن ناشي

  ، به اين منظوراست.    حائز اهميت   هاتلاقيهاي حاصل از  تنوع ژنتيكي معيارهاي كيفيت نانوايي در لاينبررسي  ها و  كيفي دانه

مورد    A-PAGEبه روش  رقم تجاري،    ١٠والدين و    همراهبهلاين اينبرد نوتركيب    ٢٨  در  گليادين  هايالگوي نواري پروتئين

الگوي نواري پروتئينها و ارقام  . ميزان تنوع بين و درون لاينبررسي قرار گرفت  روش  استفاده از    هاي گليادين بابر اساس 

AMOVA تنوع بالا  وجود نتايج حاكي از گرفت.  صورتاينبرد نوتركيب  هايارقام و لاين اي نيز برايتجزيه خوشه .شد تعيين

 ترتيب به ها و ارقام تجاريشكلي در لاينكه درصد چنددرصد بود  ٧٣/ ٩٦كننده گليادين با ميانگين كل هاي ژني كنترلدر مكان

 نوار  ٢٥و  ١٢ ترتيب مورد مطالعه، به هايژنوتيپ گليادين در  نواركمترين و بيشترين تعداد درصد برآورد شد.  ٥٦/ ٢٥و  ٩١/ ٦٧

هاي اينبرد ارقام تجاري و لاين  بين  الگوي پروتئين گليادينداري از لحاظ  اختلاف معني،  PhiPTهمچنين بر اساس آماره  .  بود

با استفاده از الگوي نواري    آزمون تجزيه به مختصات اصلي اي و تجزيه خوشه مشاهده شد. درصد ٥ احتمال نوتركيب در سطح

تفكيك از ارقام مورد مطالعه  را هالاينتا حدودي  و گروه متمايز شد  چهار و سهمنجر به تشكيل ترتيب بههاي گليادين پروتئين

توان گفت كه  طور كلي با توجه به نتايج مطالعه حاضر چنين ميبه  مشاهده شد.ها  گليادين-  ω  در زيرواحدبيشترين تنوع    .كردند

ω-ها داشتند.كيفيت نانوايي آنمطالعه و  مورد هايژنوتيپ  در مورد مشاهدهها نقش بيشتري در تنوع گليادين  

 A-PAGE هاي مولكولي،نشانگر گندم نان،  گليادين، ،اي دانهپروتئين ذخيره :واژگان كليدي
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مقدمه

محصول غذايي تهيه شده از  نيترپرمصرفترين و نان مهم

  نانوايي   ت يفيكدر تعيين  آن  پروتئين دانه    و  آرد گندم است 

بالا اهميت  از كه  طوريبه،  است   خورداربر  يياز  برخي 

نشان   بسزايي  ثيرأكيفيت نان، تاي دانه بر  هاي ذخيرهپروتئين

ميان،  .اندداده اين  گندم    در  آرد  دانه و  به    شدتبهكيفيت 

گلوتن دارد    ساختار  پيچيدهكه  بستگي  از  مخلوط  اي 

ها  گلوتن معمولاً به دو گروه اصلي گلياديناست.    هاپروتئين

گلوتنين طبقهو  ميها  گليادينبندي  ماهيت  شود.  بر  ها 

ها در  كه گلوتنيندر حالي  ،گذارندتأثير مي   خمير   يچسبناك 

 ,.Utebayev et al(  كشساني و استحكام خمير نقش دارند

2019; Abedi and Pourmohammadi, 2020ab; 

Gholami Farahabadi et al., 2021(.

پروتئين  هاگليادين هتروژن  دانه ذخيره  هايبخش  اي 

)Bietz and Wall, 1973; Zilic, 2013; Wang et al., 

تشكيل  از  درصد    ٤٠  تا  ٣٠  و  )2020 را  آرد  كل  پروتئين 

، هاگليادينهمچنين  .  )Metakovsky et al., 1984(  دندهمي

  دهند ميپروتئين گلوتن گندم را تشكيل  از    درصد  ٥٠حدود  

ايجاد سبب  و    )plasticity(  نعطافا و  گلوتن  ساختار  در 

ميviscosity(  رويروانخاصيت   خمير  در    د نشو ) 

)Metakovsky et al., 1984; Wang et al., 2020.( 

هاي محلول در  همگن از پروتئينيك مخلوط نا  هاگليادين

  د ن باش مي   ωو    α  ،β  ،γ  واحد زير چهار    و شامل   هستند الكل  

 )Lakhneko et al., 2020 (  روش استفاده از  . با  SDS-PAGE ،  

كيلودالتون تعيين    ٨٠تا    ٣٠ها  محدوده وزن مولكولي گليادين 

است.  زير   شده  مولكولي  در  - ω  هاي واحد وزن  گليادين 

در مطالعات ديگر  البته  كه   است كيلودالتون   ٧٤تا    ٤٦محدوده 

محدوده  است كيلودالتون    ٧٥  تا   ٥٥  اين  شده    گزارش 

 )Kasarda et al., 1983; Békés et al., 2017; Metakovsky 

et al., 2018 (  . واحدهاي  زيرα ،β    وγ    وزن    گليادين داراي 

زير  به  نسبت  كمتري  هستند  - ωواحد  مولكولي  گليادين 

 )Kasarda et al., 1983 ( ،  كه طوري  به α - ٣٥تا   ٢٥ها گليادين  

ها  گليادين   γ و كيلودالتون  ٣٥تا  ٣٠ها، گليادين - β،  يلودالتون ك 

دارند كيلودالتون    ٤٠تا   ٣٥  ;Békés et al., 2017(  وزن 

Metakovsky et al., 2018; Zang et al., 2022  .(

روي بازوي  بر    GLI-2و    GLI-1ژني   جايگاه   ٢ها توسط  گليادين 

كروموزوم  گروه  دسته  سه    هر   در   ٦و    ١ولوگ  ي هم   ي كوتاه 

مي رمز )  ABD(   كروموزومي  ( ن شو گذاري   Tarekegn andد 

Labuschagne, 2005; Pourmohammadi et al., 2023 ( .  

در هر    ٦م  و روي بازوي كوتاه كروموز بر  كه    GLI-2مكان ژني  

  گندم   در را    α  هاي نوع گليادين قرار دارد،    دسته كروموزومي سه  

  كند مي   رمزگرداني )  Triticum aestivum(   د ئي هگزاپلو 

 )Pourmohammadi et al., 2023 (  . چند توجهي از  سطح قابل -

در آ   كلي ش  موجود  گليادين رمز   هاي جايگاه   للي  در    ها كننده 

وقوع   ، گندم  به  و   هاي تكرار   مربوط  واگرايي،    متوالي 

  هاي جهش  و  ) Shewry et al., 1995(  آورهاي نابرابر كراسينگ 

خود  به  مي خود   ;Metakovsky, 1987(   باشد ي 

Novoselskaya et al., 1990; Upelniek et al., 1995 (.    

بهآلل گليادين،  پروتئين  زيرواحدهاي  عنوان هاي 

كار ژنتيكي  و  نشانگرهاي  مطالعات   اعتمادقابلآمد  در 

 ;Payne, 1987گيرند (ژنتيكي گندم مورد استفاده قرار مي

Metakovsky et al., 1990; Branlard et al., 2001; 
Menkovska et al., 2002; Jakubauskiene and 

Juodeikine, 2005; Utebayev et al., 2019 .(   با توجه به

اينكه هر ژنوتيپ گندم تقريباً الگوي الكتروفورز منحصر به 

گليادين از  ميفردي  نشان  را  (ها   ,.Wrigley et alدهد 

1982; Sozinov and Poperelya, 1979  ،(چند شكلي  از 

گليادينژنتيكي مكان رمزگردان  ژني  براي  ها ميهاي  توان 

ژنوتيپ  استفاده انتخاب  بالا  دانه  كيفيت  با  گندم  برتر  هاي 

) گليادين)Utebayev et al., 2019كرد  نواري  الگوي  ها  . 

و قابل تكرار  كند  بسته به عوامل محيطي يا رشد تغيير نمي

هر  ؛  است  براي  ميبنابراين  انحصاري   باشد ژنوتيپ 

)Melnikova et al., 2012  نشانگرهاي  ) و ،  DNAهمانند 

 Melnikova etپلاسم گندم مفيد است (براي مطالعه ژرم 

al., 2012; Utebayev et al., 2019  .(  به توجه   ميزان با 

پروتئينچند آن  ، گليادين  هايشكلي  بهاز  گسترده  ها  طور 

يد گندم استفاده  ئپلو يد و تترائپلو براي شناسايي ارقام هگزا

ژنتيكي )Benmoussa, 2000(   شودمي مطالعه  همچنين   .

گليادينو فورالكترو شناسايي    هاگرام  گليادين   هايللآو 

ارزيابي و شناسايي تفاوت ژنتيكي ارقام    مناسب برايروشي  

 Bushuk and Zillman 1978; Kneževic(باشد  گندم مي
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et al., 2007(.  الگوي الكتروفورزي پروتئين دانه    استفاده از

مانند   متعددي  مطالعات  در  ژنتيكي    ارزيابيگندم  تنوع 

(آلل  واسطهبه گليادين   ،)Utebayev et al., 2019هاي 

گليادين و گلوتنين  بررسي    فنّاورانه   يات بر خصوصاثرات 

) گندم  از  توليدي   ,.Pourmohammadi et alمحصولات 

ارزيابي الگوي پروتئيني ارقام سنتي و مدرن گندم   ،)2023

باليني اثرات  تعيين    و  )Zilic et al., 2013(  هاآن  جهت 

شناسايي   جهت  پروتئين  الكتروفورز  از  استفاده  همچنين 

است  غلات   بوده  توجه   ;Wrigley et al., 1982( مورد 

Afkar et al., 2021(  .  

گليادين،   پروتئين  به اهميت  اين مطالعه  با توجه  از  هدف 

ها بر اساس الگوي نواري  بررسي تنوع بين و درون ژنوتيپ 

 . است پروتئين گليادين 

  ها مواد و روش

در دانشگاه تبريز انجام   ١٣٩٤طي سال    كه  اين مطالعه در  

  حاصل از تلاقي ارقام )  6F( نوتركيب  لاين اينبرد    ٢٨  ،شد

 رقم تجاري  ١٠و  همراه والدين  بهزاگرس و نورستار    گندم

سرداري،   سبلان،  زرين،  روشن،  بزوستايا،  (اميد،  گندم 

از نظر تنوع الگوي پروتئين    گاسكوژن، نويد، اينيا و هيرمند)

بررسي شدند استاندارد   .گليادين  گندم  رقم  نواري  الگوي 

د  عنوان شاهد و معيار حركت نسبي نوارها مورهماركوئيس ب

  استفاده قرار گرفت. 

گليادين از جهت بررسي الگوي نواري پروتئين ذخيره   اي 

  pH=    ٣/ ١لاكتيك با  آميد حاوي اسيدالكتروفورز ژل آكريل

روشبر   كاساردا  اساس  و   Lafiandra and(  لافياندرا 

Kasarda,1985(  گرديد مورد    استفاده  شيميايي  (مواد 

استفاده در تهيه و استخراج پروتئين متعلق به شركت مرك  

پروتئينبه.  )دبودن و استخراج  تهيه    از گليادين    هايمنظور 

گندم، نمونه  به  ٥تا    ٤  هر  با  بذر  و  انتخاب  تصادفي  طور 

غربال استفاده از  با    سپس  و  كوبيده  استفاده از هاون چيني

هر نمونه  گرم از آرد  ميلي  ١٠شدند و  متري الك  ميلي  ٠/ ٥

 ،نمونه  روي هرريخته شد. سپس  ب  توزين و در ميكروتيو 

شاملليتر  ميكرو  ١٠٠ استخراج  بافر  ليتر  ميلي  ٣/ ٩  محلول 

فرمآميد متيل    ٥/٢)،  Dimethylformamide: DMF( دي 

 مقطر بهكه با آب    گرم متيل ويولهميلي   ٣  و  گرم ساكاروز

در اين    .شداضافه    بود، شده  ليتر رسانده  ميلي  ١٢/ ٥حجم  

نگهداري  در دماي اتاق  مدت يك ساعت  ها بهنمونه  ،مرحله

. سپس  شدندهمگن  بار توسط ورتكس  دقيقه يك  ١٥و هر  

دقيقه با    ١٥مدت  گراد بهسانتي  درجه  ٤ها در دماي  نمونه

نهايت    وژيفيسانتردور در دقيقه    ١٠٠٠٠  شدت در  شدند. 

  بود مايع شفاف بالايي حاصل كه حاوي پروتئين گليادين  

ديگر انتقال و در   بدقت با استفاده از سمپلر به ميكروتيو به

 در فريز نگهداري شد.گراد سانتي درجه -٢٠دماي 

از ميكروليتر  ١٢  )،A-PAGE(  الكتروفورز  انجام  جهت

چاهك  استخراجي  پروتئيني عصاره ژلدر  و   هاي  تزريق 

ثابت  يانجرشدت  با برق نيروي مولد دستگاهتانك ژل به  

رنگبه  شد. وصل آمپرميلي ٣٠ نوارهاي  منظور  آميزي 

از   محلول  پروتئيني  دو  گرم   ٠/ ٥حاوي  (  "الف" تركيب 

 محلول   و  )درصد  ٩٥ليتر اتانول  ميلي  ١٢٥كوماسي در  آبي

  ) مقطرليتر آب  ميلي  ١٥٠در    TCAگرم    ١٥  ،شامل(  "ب"

شد. رنگ  استفاده  شامل  محلول  از  ميلي  ١٥آميزي  ليتر 

محلول    +"الف"محلول   مرحله    بود.  "ب"كل    ١٢اين 

انجاميد طول  به  نهايت    .ساعت  و بري  رنگجهت  در 

  ٦مدت به مقطر  آب  درژل مشاهده بهتر نوارهاي پروتئيني، 

  بري شد. رنگساعت 

لاين گلياديني  تجاري  فرمول  ارقام  و  به  ها  مطالعه  مورد 

) زلمن  و  بوشاك  )  Bushuk. and. Zillman,1978روش 

گليادين    ٥٠با استفاده از نوار    اين منظور  براي   مشخص شد.

، فاصله نسبي هر  )١شاهد (شكل    عنوانبهگندم ماركوئيس  

- محاسبه گرديد. سپس بر اساس حضور و عدم  مبدأاز  نوار  

د يك و صفر براي اعداترتيب  به  ،حضور نوار پروتئيني فوق

هر  دهي  نمره گليادين  قرار    ژنوتيپ الگوي  استفاده  مورد 

  أ از مبد  جهت تعيين فاصله نسبي هر نوار پروتئيني  .گرفتند

  :از فرمول زير استفاده شد

٥٠× 
  متر) (ميلي   فاصله مطلق نوار از مبدأ 

  حركت نسبي نوار پروتئيني = 
  متر) مبدأ (ميلي فاصله مطلق نوار مرجع از  

به نرمسپس  فايل    GenAlEx 6.4افزار  وسيله  روي  بر 

تجزيه  ها  الگوي نواري گليادين ژنوتيپ دهي حاصل از  نمره
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) انجام شد و با معرفي ارقام AMOVA(  واريانس مولكولي

لاين بهو  گروهها  مجزا،عنوان  واريانس  هاي  هاي  مقادير 

گروهي  يگروهدرون بين  چندشكلي  ،  و  محتواي 

)Polymorphic Information Content: PIC(    شدمحاسبه .

ژنوتيپ اصلي    مختصاتبه  تجزيه   تفكيك  براي  از  نيز  ها 

افزار مذكور  نرماستفاده از  با    يادينگل لحاظ ساختار الگوي  

شد افزار  نرم از    ايخوشه  وتحليل يهتجزجهت    . انجام 

MEGA5  شده بر    ئهماتريس ارا،  به اين منظور  شد.  استفاده

به  GenAlEx 6.4 افزار  نرمتوسط    Nieژنتيكي  اساس فاصله  

  شد.  و سپس دندروگرام ترسيممعرفي    MEGA5افزار  نرم 

دايره  منظوربه نمودار  تعيين  رسم  و  فراواني اي  صد  در 

بخش پروتئيني  از  گليادين  βو    ω  ،γ  ،α  هاينوارهاي  ها 

  استفاده شد. Excelافزار نرم 

هاي  دمنالگوي نواري پروتئين گليادين در گ  -١ شكل
  مورد مطالعه

Figure 1. Banding pattern of gliadin proteins in the 
studied wheats

  بحث نتايج و  

مشاهده شده،  گليادين    ينوار پروتئين تعداد    ،بر اساس نتايج

بين    هالاينو در    ٢٥تا    ١٢در ارقام تجاري مورد مطالعه بين  

پروتئيني    ٢٥و    ٢٠داراي    ارقام  بود.نوار    ٢٤تا    ١٦ نوار 

نوتركيب داراي  و لاين  )درصد  ١٦/ ٦( اينبرد  نوار    ٢٣هاي 

خود  را    يفراوان  نيشتر يب  ،)درصد  ٢١/ ٤٢(  ينيپروتئ به 

دادند داراي  ژنوتيپ   مجموع،در    .اختصاص  نوار    ٢٣هاي 

  بيشترين داراي    درصد  ١٧/ ٥پروتئيني در بخش گليادين با  

  هاي با توجه به الگوي كلي نوار  ).١(جدول    بودندفراواني  

تفكيك شده بود،    ωو    α،β   ،γ  چهار بخشبه    كه  گليادين 

بيشترين طوري كه  بهمشاهده شد  ها  بين ژنوتيپ   يتنوع بالاي

تنوع بالا   .)٢جدول  و    ١شكل  (  بود  ωتنوع مربوط به بخش  

الگوي  -ωدر بخش   هاي گندمگليادين    نواريگليادين در 

 Medouriشده در الجزيره نيز گزارش شده است (  مطالعه

et al., 2015.(    در) پژوهش دشاوا و همكارانDesheva et 

al., 2021(    ٢٢بررسي الگوي پروتئين گليادين  كه در آن به  

گندم نشان    ژنوتيپ  نتايج  بود  شده  ژنتيكي  پرداخته  تنوع 

هاي  براي ژنوتيپ  محلول در الكل بالايي بر اساس گليادين

داد نشان  بررسي  مذكور.  مورد  مطالعه  در    بخش  همچنين 

 ندبيشترين تنوع ژنتيكي را دارا بود  αدنبال آن  و به  γگليادين  

 Desheva et(بود    ω  بخش  يرات مربوط بهو كمترين تغي

al., 2021(.    حاضر مطالعه  درصد  در  اساس  فراواني بر 

نوار    ٧داراي    يهاژنوتيپ   ،چهار بخش گليادين  در  نوارها

بخش   در  پروتئيني  ٤گليادين،  - ωپروتئيني  در    نوار 

- α  بخش  درنوار پروتئيني    ٥  و  گليادين-βو    γهاي  بخش

  ). ٢شكل (فراواني را داشتند   نبيشتري  ،ليادينگ 

مقادير   گليادين  نواري  الگوي  مولكولي  واريانس  تجزيه 

  ١١/ ٨٢٩و    ٣/ ٣٤١  ب يترتبه  گروهي راو درون  واريانس بين 

كرد تنوع    برآورد  بودن  بالا  بيانگر  گروه  كه  دو  درون 

ارقام تجاري بود لاين و  نوتركيب  اينبرد    . ) ٣(جدول    هاي 

يافته (  هااين  همكاران  و  اكبري  نتايج   ,.Akbari et alبا 

لاين2017 تنوع  كه  بر)  را  فوق  اينبرد  الگوي    هاي  اساس 

بودند كرده  ارزيابي  داشت گلوتنين  مطابقت  بتوان    شايد  . ، 

كه بيشترين تعداد   ωهاي  نوار گذاري بيشتر  ثيرأاين امر را به ت

- ωرا در بين چهار گروه دارا بود و همچنين به ارتباط    نوار

با  ليادينگ   ,.Payne, 1987; Gao et al(ها  گليادين  γها 

  ٠/ ٢٢٠برابر با    PhipTالبته مقدار آماره  .  نسبت داد  )2007

دار بود و معني   درصد  ٥دست آمد كه در سطح احتمال  هب

هاي اينبرد نوتركيب و ارقام  نشان داد كه بين دو گروه لاين

  ن يادي گلاز نظر الگوي نواري    داريمعنتجاري نيز اختلاف  

  ). ٣وجود دارد (جدول 
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 ١١تا  ٤بين  ωهاي مورد مطالعه در بخش گندم .هاگليادين  βو  ω ،γ ،α هايدر صد فراواني نوارهاي پروتئيني بخش -٢شكل 

نوار پروتئين  ٦تا  ٢، αو در نهايت در بخش  ٥تا  ٢، βنوار، در بخش  ٥تا  ١ γنوار پروتئيني نشان دادند. همچنين در بخش 

شده است.  ارائهمشاهده شده در هر بخش در نمودار دايرهاي  يفراوانگليادين مشاهده شده كه 
Figure 2. The frequency of protein bands of the ω, γ, α and β gliadins. The wheat genotypes showed between 4 and 
11 protein bands in the ω gliadin. Also, 1 to 5 bands of gliadin proteins were observed in the γ gliadin, 2 to 5 bands 

in the β gliadin, and finally, 2 to 6 bands of gliadin protein were observed in the α gliadin.

هاي اينبرد نوتركيب و ارقام تجاري مورد مطالعهها در لايندرصد گليادين -١جدول 

Table 1. Percentage of gliadins in recombinant inbred lines and commercial cultivars

هالاين
Lines

ارقام
Cultivars  درصد

Percentage 

فراواني
Frequency

تعداد نوار 
Band 

number
درصد  

Percentage

فراواني
Frequency

درصد  
Percentage

فراواني
Frequency

008.312.5112

008.312.5113

7.128.317.5316

7.128.317.5317

10.738.3110418

10.738.3110419

14.2416.6215620

14.248.3112.5521

7.12005222

21.4268.3117.5723

7.12005224

0016.625225
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اينبرد نوتركيب    هاي گليادين در ارقام تجاري و لاين انواع    هاي نوار تعداد    - ٢جدول  
Table 2. Number of different gliadins’ bands of commercial cultivars and RILs 

αβγω
تعداد كل نوار 

Total band number

نام ژنوتيپ
Genotype name

 نوع
Type

 )Gascojenگاسكوژن (432716

ارقام تجاري 
Commercial 

cultivars

 ) Hirmandهيرمند (533718
 ) Zarinزرين (431513
 )Iniaاينيا (5451125
 ) Navidنويد (535720
 ) Omidاميد (233412
 ) Sardariسرداري (543921
 ) Sabalanسبلان (6541025
 ) Roshanروشن (544720
 ) Bezostayaبزوستايا (655723
 ) Zagrosزاگرس (434617
 )Norestarنورستار (533819
4 3 4 5 16 11 

ي اينبرد هالاين

نوتركيب
RILs

6 5 3 6 20 17 
6 3 5 10 24 44 
4 4 4 6 18 49 
4 3 2 8 17 50 
4 5 3 7 19 51 
6 3 5 9 23 55 
5 4 5 7 21 60 
6 3 4 9 22 83 
5 4 3 4 16 89 
6 4 5 8 23 97 
4 5 4 8 21 99 
4 5 3 6 21 114 
5 5 4 4 18 139 
6 3 4 6 19 140 
6 4 5 5 20 141 
6 3 4 9 22 142 
5 2 5 11 23 155 
5 4 5 10 24 156 
6 4 4 9 23 205 
4 4 4 7 19 218 
5 4 5 9 23 220 
4 5 4 5 18 231 
5 5 4 7 21 262 
3 4 4 6 17 267 
5 4 3 8 20 271 
5 4 4 10 23 277 
5 5 5 5 20 287 

هاي گليادين تجزيه واريانس مولكولي نواري -٣جدول 
Table 4. Analysis of the molecular variance of gliadin bands

P-valuePhiPT

درصد  
واريانس  

Percent of variance

برآورد 
واريانس  

Variance
 estimation

ميانگين 
مربعات  

Mean of
 squares

منابع
تغيير 

Source of
 variations

0.010.22 22% 3.341 67.950
هابين گروه

Among groups

78% 11.829 11.829
 هادرون گروه 

Within groups 

15.169 517.450
كل 

Total 
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گروهي  همچنين نتايج حاكي از بالا بودن تنوع ژنتيكي درون 

- طوريبه  .بودهاي نوتركيب نسبت به ارقام تجاري  در لاين

درون تنوع  لاينكه  نظر گروهي  از  نوتركيب  اينبرد  هاي 

برابر ارقام تجاري مورد    ٥/١گليادين حدود  الگوي پروتئين  

بود مي  مطالعه  اين  بهكه  نوتركيبيتواند  و    دليل 

باشد  متجاوزتفكيك از تلاقي والدين  الگوي   ؛حاصل  زيرا 

با  اينبرد نوتركيب  هاي  نواري پروتئين گليادين دو والد لاين

  ١٩و نورستار  ١٧زاگرس  كه طوريهب .داشتندهم اختلاف 

نيز    αو    ω ،γو در سه بخش    ندنوار پروتئيني گليادين داشت

ن توضيح كه ارقام  با اي  .ها در والدين متفاوت بودنوار  تعداد

در بخش    ،٨و    ٦ترتيب  به  ،ωدر بخش  زاگرس و نوراستار  

γ،  در بخش    و  ٣و    ٤α  بر علاوه  .نوار پروتئيني داشتند  ٥و    ٤  

بالاي گزارش شده  چندشكلي    ، ييناختلاف نوارهاي پروتئ

مكان مورد  كنترلدر  ژني  گليادين هاي    كننده 

)Metakovsky, 1987; Shewry et al., 1995; Waga and 

Skoczowski, 2014(  نيز امكان بالا بودن واريانس درون -

لاينگ  در  تروهي  را  نوتركيب  ميأهاي  درصد  .  كندييد 

لاين در  گليادين  نوارهاي  نوتركيب  چندشكلي  اينبرد  هاي 

كه درصد   طوريهب  ؛بيشتر از ارقام تجاري مورد مطالعه بود

درصد و در    ٩١/ ٦٧هاي اينبرد نوتركيب  چندشكلي در لاين

دست آمد و در هب  درصد  ٥٦/ ٢٥ارقام تجاري مورد مطالعه  

هاي اينبرد  گروهي بيشتر در بين لاينكل نشان از تنوع درون

(جدول   داشت  چندشكلي  ).  ٤نوتركيب  درصد  بودن  بالا 

ذكر  همان كه  در   يخصوصيت   شدطور  مثبت  و    مطلوب 

ارقام براي  اصلاحي  هايبرنامه و   يدهگزاپلوئ   شناسايي 

(وشميمحسوب    گندم  يدتتراپلوئ  ,.Benmoussa et atد 

2000.(    

در  چندشكلي   ذخيرهپروتئين  وتحليليهتجزبالا    اي هاي 

و بود ه گزارش شدتر پيشهاي نان ايراني گليادين در گندم

ها براي مناطق مختلف  از گليادين  يالگوهاي پروتئيني خاص 

معرفي  شناسايي  مورد   است و  گرفته   Shahnejat(  قرار 

Bushehri et al., 2011.(  مطالعه ديگر  در  با   ي،مشابه 

نواري    ٢٠  بررسي مجموع  ،  يادينگلالگوي    نوار  ٥١در 

و   توسطتك  نوار  ٢چندشكل   A-PAGEروش  شكل 

  .)Desheva et al., 2021شناسايي شد (

خوشه با  تجزيه  پروتئيناي  نواري  الگوي  از  هاي  استفاده 

بر اساس فاصله ژنتيكي   ژنوتيپ   Nieگليادين و  با  بين  ها 

گروه متمايز    چهار ) منجر به تشكيل  Wardالگوريتم وارد (

،  ٤٤،  ١٥٦،  ٢٢٠،  ٢٧٧هاي نوتركيب  لاين  ،شد. در گروه يك

در گروه شماره  ؛  ١٤٢و    ٢٠٥،  ٩٧،  ٥٥،  ١٥٥،  ٢٦٢،  ٢٦٢،  ٨٣

و    ١١٤،  ٩١،  ٢٨٧،  ٢٣١،  ١٣٩،  ١٧هاي نوتركيب  لاين  ،دو

هاي اينبرد نوتركيب  لاينشامل    ،ومگروه س  قرار داشتند.  ٥١

در گروه    بود.  ٨٩و    ١٤١،  ٢٧١،  ٦٠،٥٠،  ٢٦٧،  ١٤٠،  ٢١٨

اينيا، روشن،  و ارقام تجاري    ١١  چهارم لاين اينبرد نوتركيب 

زاگرس،  سرداري،  گاسكوژن،  نويد،  هيرمند،  سبلان، 

    .)٣(شكل  قرار گرفتند زرين و نورستار، اميد

ها  ارقام و ژنوتيپ   ،اصلي  مختصاتبه  نتايج تجزيه    بر اساس

سه بردار    ،تجزيهاين  در    .) ٤  (شكلگرفتند  ه قرار  ودر سه گر

تغييرات كل را توجيه نمودند. بردار  از  درصد    ٨١/ ٤٥  ،اول

  ، و بردار سوم  درصد  ٢٢/ ٧٧  ،بردار دوم  ؛درصد  ٣٥/ ٠٩  ،اول

ولي در حالت    تغييرات را توجيه نمودند؛  از  درصد  ٢٠/ ٥٩

گروهي و در نتيجه  دليل بالا بودن تنوع ژنتيكي درونكلي به

بين واريانس  بودن  فاصله  پايين  بين    Nie  يكيژنتگروهي، 

).  ٤شكل  (برآورد شد    ٠٥٠/٠ها نيز پايين و حدود  ژنوتيپ 

نوتركيب شماره  به  ايخوشهتجزيه   اينبرد  از لاين    ١١غير 

هاي اينبرد متمايز كند ولي  موفق شد ارقام تجاري را از لاين 

وسيله روش تجزيه به مختصات اصلي با موفقيت  اين كار به

پلات شود، بايملاحظه مي  ٤انجام نشد. چنانچه در شكل  

)  از تغييرات كل  درصد  ٦٠/ ٨٦اول و دوم (  مختصاتتوسط  

است  شده  لاين  رسم  ساير  و  تجاري  ارقام  اينبرد  و  هاي 

  اي خوشهحاصل از تجزيه    چهارو    سههاي  نوتركيب گروه

قرار گرفته هم  به  نزديك  بسيار  اين    هرچنداند.  در فاصله 

 بندي نيز در گروه  سوم  مختصات  اگر  احتمال وجود دارد كه

در  مي  استفاده امكان  (عدم  ،  )GenAlEx 6.4افزار  نرمشد 

نيز   ايخوشهمتشكل در تجزيه  چهارو   سههاي آنگاه گروه

  شدند. از يكديگر تفكيك مي
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هاآنشكلي هاي پروتئيني گليادين و درصد چندنوار يگروهدرون مربعات مجموع و ميانگين -٤جدول 
Table 4. Within group sum and mean of squares of gliadin protein bands and their polymorphism percentage 

درصد 

شكليچند
polymorphism percentage

  مربعات ميانگين

 ي گروهدرون
Within group 

mean of squares

مربعات   مجموع

  ي گروهدرون 
Within group sum of 

squares

فراواني
Frequency

نوع
Type

91.67% 13.12 354.25 28 
هالاين

Lines 

56.25% 8.659 95.40 12 
ارقام

Cultivar 

    هااي بر اساس الگوي نواري گليادينتجزيه خوشه -٣شكل 
Figure 3. Cluster analysis based on banding pattern of gliadins 

  هااساس الگوي نواري گليادينتجزيه به مختصات اصلي بر  -٤شكل 
Figure 4. Principal Coordinate Analysis (PCoA) based on banding pattern of gliadins

مطالعات قبلي تنوع بالايي را در  تحقيق حاضر به تبعيت از 

ويژه در بخش به  نياديگلهاي  رابطه با الگوي نواري پروتئين

ω-دست آمده حاكي از قابليت  ها نشان داد. تنوع بهگليادين

ها از يكديگر و  براي تفكيك ژنوتيپ   نياديگلالگوي نواري  

زرين

سبلان

روشن
نورستار

نويدزاگرس
سرداریهيرمند

اينيا

گاسکوژن
اميد

بزستايا

51
11499

287
231139

17

142

205

262
55

9744
83

156

155

277220

8949
271

60267

140
218

141

50
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نانوايي  هاي برتر از لحاظ كيفيت  كمك به انتخاب ژنوتيپ 

طور بههاي گندم است.  هاي حاصل از تلاقيدر نتاج و لاين 

الگوهاي    كلي نتايج مطالعه حاضر نشان داد كه استفاده از

بهبه  نياديگل نواري   روشهمراه  مناسب  كارگيري  هاي 

مي گروهآماري،  بالايي  اعتبار  با  مختلف  تواند  هاي 

يب را از يكديگر  هاي اينبرد نوترك ها، ارقام و لاينژنوتيپ 

نمايند نواري  ؛  تفكيك  الگوهاي  كمك  به  حتي  بنابراين 

ايجاد    توانمي  نياديگل براي  را  مناسب  البته  و  دور  ارقام 

تفرقنسل در حال  در   ،هاي  نانوايي  كيفيت  جهت اصلاح 

انتخاب كرد. تري صورت مطلوبرا بهگندم نان 
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