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 که است دانه ستهنشا و پروتئین محتوای تاثیر تحت نان گندم کیفیت

 یدیکل ترکیب کنند.می تعیین نان پخت فرایند در را خمیر و آرد خواص

 از یکی اینکه به توجه با .است گلوتن هایپروتئین شامل آندوسپرم

 منابع کیژنتی ساختار از اطلاع پرمحصول، ارقام تولید و نژادیبه ملزومات

 با ینگلوتن واحد زیر کدکننده نواحی نوکلئوتیدی توالی باشد،می گیاهی

 ررسیب مورد آنها 1F نسل و یک خزر ،گلستان ارقام در بالا مولکولی وزن

 هاینمونه نوکلئوتیدی توالی در هاییشباهت و هاتفاوت و گرفت قرار

 حاصل 1F و والدینی ارقام اسیدی آمینو توالی .گردید آشکار مطاللعه مورد

 پنج وانعن به آمینواسید پنج ینا .شودمی شروع EGEAS توالی با هاآن از

-می نشان جنتای اند.شده شناخته گلوتنین-HMW ژن آغازین آمینواسید

 و لدینیوا ارقام در C و N انتهایی نواحی در اسیدها آمینو تعداد که دهد

 در دورزی عدد 42 و رزیدو عدد 104 دارای ترتیب به و برابر باهم 1F نسل

 در موجود هایسیستئین تعداد در ولی هستند C و N انتهایی نواحی

 یناحیه در موجود هایسیستئین تعداد دارد. وجود تفاوت N یناحیه

  تدرخ باشد.می عدد 1 و بوده برابر باهم مورد سه هر در C انتهایی

 ارقام ینب گلوتنین-HMW ژن آمینواسیدی توالی اساس بر فیلوژنتیکی

 رسم دهدا هایپایگاه در موجود هایتوالی  از تعدادی و 1F نسل ،والدینی

 با 1F نسل آمینواسیدی توالی در هاییتفاوت اینکه به توجه با گردید.

 تریبیش تنوع به بعدی هاینسل در که است امید گردید. مشاهده والدین

 با دمگن اصلاحی هایبرنامه در که یابیم دست پروتئین این با رابطه در

   گیرد. قرار فادهاست مورد نانوایی کیفیت بهبود هدف

 

-HMW  گندم، ،هاسیستئین .توالی،، آمینواسید کلیدی: هایواژه

 .گلوتنین

 

 

 

Flour and dough properties are influenced by gluten 

protein and starch content during bread baking process. 

Gluten, the most important protein of Wheat 

endosperm, is composed of glutenin and gliadin. 

Identification of the cultivars genetic structure is one of 

the plant breeding requirements. So HMW-GS gene 

was sequenced for two varieties namely Khazar 1, 

Golestan and F1 progenies. Amino acid sequence of 

parental varieties and F1 progenies started with EGEAS 

sequence (these five amino acid well known as start 

amino acid sequences for HMW-GS). Results show 

that the number of amino acids in N-terminal and C-

terminal of HMW-GS were equal in parents and F1 

progenies (with 104 and 42 amino acids respectively). 

Results also showed that the cysteine amino acid 

numbers in C-terminal for all three cases were the 

same, whereas the number of cysteines was different in 

N-terminal of HMW-GS. Phylogenetic tree was 

constructed based on amino acid sequence data of 

HMW-GS between parents and F1 progenies as well as 

the number of HMW-GS amino acid sequences in 

NCBI database. Considering differences observed for 

Amino acid sequence of parental varieties and F1, it can 

be concluded that the more variation in later 

generations could potentially be used in bread wheat 

breeding programs to improve bread- baking quality. 

 

Keywords: Amino acid, cysteines, wheat, HMW-

Glutenin, sequence. 
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 مقدمه
 مورد انرژی و هاپروتئین از توجهی قابل میزان غلات

 و تقیممس طور به غلات کنند.می تامین را سانان نیاز
 از متجاوز دارند. نقش انسان تغذیه در مستقیم غیر
 تشکیل گندم را دنیا در شده تولید غله سوم یك
 فبرخلا است. بشر غذایی قوت ترینرایج که دهدمی

 از مناسبی ترکیب دارای گندم تنها غلات، سایر
 باشدمی نان یرخم تولید برای ایذخیره هایپروتئین

(Weibo et al., 2009).  
 مهم از یکی .Triticum aestivum L نان گندم

 بعمن یك عنوان به نیز و باشدمی جهان غلات ترین
 اییغذ رژیم در غذایی فیبر و پروتئین انرژی، بزرگ
 تکش دنیا نقاط اکثر در و رودمی شمار به انسان

 گاریساز تقابلی بودن دارا علت به گیاه این شود.می
 هبودب و هوایی و آب شرایط از وسیعی دامنه با بالا

 ایدارپ محصول یك به نان آرد تولید برای دانه کیفیت
 سهولت دلیل به همچنین و است شده تبدیل جهانی
 غذایی ارزش مدت، طولانی نگهداری امکان کشت،

 جایگاه از مختلف اشکال در مصرف قابلیت و بالا
 کیفیت .(Jia et al., 2013) است برخوردار ای ویژه
 و نپروتئی محتوای تاثیر تحت زیادی میزان به گندم

 تعیین را خمیر و آرد خواص که است دانه نشاسته
 ایهپروتئین شامل آندوسپرم کلیدی ترکیب کنند.می

 شده تشکیل گلیادین و گلوتنین از که است گلوتن
 .(Deng et al., 2013) است

 خمیر پذیری توسعه و پذیری کشش عامل گلوتن
 به را گلوتن پروتئین خصوصیات این و است گندم

 نانوایی کیفیت تعیین در کلیدی عامل یك عنوان
 یدهه سه در گلوتن هایپروتئین است. کرده تبدیل
 این ارتباط و ساختارشان تعیین جهت گذشته

 انواع در کاربردی خصوصیات برای ساختارها
 آمینواسیدی بترکی .ندا شده مطالعه محصولات

 ستا پرولین و گلوتامین از غنی گلوتن هایپروتئین
 هستند فرد به منحصر هاپروتئین این رواین از
(Gianibelli et al., 2001). 

 مقدار حضور گلوتن مورد در دیگر مهم دیدگاه
 خصوصیات که است سیستئین آمینواسید زیادی

 تشکیل طریق از مهمی ساختاری و کاربردی
 مولکولیبین و مولکولیدرون سولفیددی یپیوندها

 گلوتنین دواح زیر .(Wieser, 2007)  کندمی ایجاد
 ترینمهم (GS-HMW) بالا مولکولی وزن با

 نانوایی کیفیت که است گندم دانه ایذخیره پروتئین
 از %10 تقریبا پروتئین این کند.می تعیین را گندم آرد
 گندم دانه نوز از %1 و گندم دانه پروتئین کل

 .(Jiang et al., 2010) شودمی شامل را معمولی
HMW-GSبه نساختاریشا اثرات اساس بر ها 

 ذیریپکشش با رابطه در بزرگ ایکنندهتعیین عنوان
 نان گندم فرآوری کیفیت متعاقباً و خمیر چسبندگی و
 این دلیل همین به روند،شمارمی به ماکارونی و

 صخوا با که را مختلف یالل اشکال ژنی یخانواده
 دکننمی کد هستند مرتبط خمیر بودن ضعیف یا قوی

(Jiang et al., 2010). 
 بترکی دانش به دقیق و سریع یابیدست توانایی

 یضرور زیستی علوم از بسیاری برای نوکلئیك اسید
 هایتکنولوژی .(Pettersson et al., 2009) باشدمی

 از بسیاری در ضروری ابزاری DNA یابیتوالی
 از مختلف علوم از زیادی تعداد باشند.می هارشته

 دمانن کنندمی استفاده هاتکنولوژی این مزایای
 بیولوژی بیوتکنولوژی، ژنتیك، شناسی،باستان

 DNA یابیتوالی .... و قانونی پزشکی مولکولی،
 تغییرات که است شده جدیدی هایکشف به منجر

 هازمینه از بسیاری ادراکی هایپایه در را اساسی
 به را ایملاحظه قابل تحول یك و ندکمی ایجاد
 .(Franca et al., 2002) است آورده وجود

 بیوانفورماتیك مطالعات و ژنوم توالی تعیین امروزه
 افزایش برای قبول قابل تحقیقاتی ابزار یك عنوان به

 و ساختار تحلیل و تجزیه و ژنتیکی تحقیقات سرعت

                                                                     
1. High molecular weight glutenin subunit 



 39 ... ارقام گلستان، خزر نیگلوتن-HMW یدینواسیآم یتوالو همکاران:  یوسف موسوی 

 

 دنشومی محسوب گندم ژنوم عملکرد
(Moolhuijzen et al., 2007). توالی تجزیه 

 است کرده آشکار HMW-GS یکدکننده یناحیه
 یك شامل بالغ هایHMW-GS یاولیه ساختار که

 نواحی بوسیله که است مرکزی تکراری یناحیه
 شده احاطه C انتهای و N انتهای یشده حفاظت

 تکراری نواحی .(Shewry et al., 1995) است
 پپتیدی،تری تکراری هایموتیف از عمده طوربه

 اندشده تشکیل نانوپپتیدی و هگزاپپتیدی
(Gianibelli and Solomon, 2003). 

 رزیدوهای مابین که سولفیددی باندهای
 ایجاد گندم ایذخیره هایپروتئین در سیستئین

 نان خمیر رئولوژیکی خصوصیات ایجاد در شوندمی
 رد سیستئین رزیدوهای تعداد تعیین .هستند بحرانی
-HMW زیرواحدهای در ویژهبه خاص پروتئین
 نگلوتنی اثرات ارزیابی در مهم کار یك گلوتنین،

 رودمی شمار به نهایی محصول کیفیت در گندم
(Wang et al., 2015).  

 پروتئین یك آمینواسیدی توالی به توجه با
 را ئینیپروت آبگریزی و ژنیآنتی نواحی توانمی

 با تواندمی CLC ژنومیکی افزار نرم  کرد. شناسایی
 هایالگوریتم از استفاده با و مختلف هایروش

 ایهتوالی در ژنیآنتی نواحی شناسایی به متفاوت
 افزارنرم در شده ارائه الگوریتم کند. کمك پروتئینی

 یتوال در ژنیآنتی از شاخصی طرح عنوان به صرفا
 ایهروش با تواندمی افزارنرم این همچنین است.

 متفاوت، هایالگوریتم از استفاده با و مختلف
 نابراینب کند. محاسبه را پروتئینی هایتوالی آبگریزی
 و هاطرح صورت به توانمی نیز را هاتوالی آبگریزی

 داد نشان هاتوالی طول در آبگریزی نمودارهای
(Swain et al., 2015). 

 ویژه اتصال برای شیمیایی ساختار یك ظرفیت به
 ایمنی دارای که خاص محصولات از گروه یك به

 یا T سلولی هایگیرنده مانند است اکتسابی
 ژنسیتیآنتی .شودمی گفته ژنسیتیآنتی هابادیآنتی

 حال در که آنچه به اشاره برای گذشته در معمولا
 مورد است، شده شناخته ایمنی عنوان به حاضر

 به اغلب هم هنوز دو این و گرفتمی قرار استفاده
 بیان به حال، این با شوند.می استفاده یکدیگر جای
 القای برای ژن آنتی یك توانایی به ایمنی ،تردقیق
 ژنآنتی بنابراین دارد. اشاره طبیقیت ایمنی پاسخ

 و T سلول گیرنده یك به خاص طور به است ممکن
B کند.نمی القا تطبیقی ایمنی پاسخ اما شود، متصل 

 ایمنی ژنآنتی یك کند، واکنش ایجاد ژن آنتی اگر
 است شده معرفی ایمونوژن یك عنوانبه که است

(Bianco et al., 2005). 
 الیتو اساس بر توانمی CLC افزارنرم در همچنین
 وتئینپر یك الکتریکی بار برای نمودار یك آمینواسیدی

 صورتهب امر این کرد. ایجاد pH از تابعی صورت به
 روتئینپ یویژه الکتریکی بار یافتن برای فرد به منحصر

 و دانش این مثال عنوان به است. مفید خاص pH در
 بعد در كایزوالکتری فوکوس با ارتباط در تواندمی آگاهی

  یرد.گ قرار استفاده مورد بعدی دو الکتروفورز ژل اول
 ربا که شودمی پیدا زمانی (pI) ایزوالکتریك نقطه

 ارژش یمحاسبه باشد. صفر پروتئین یویژه لکتریکیا
 مکنم که را ترجمه از پس تغییرات گونه هر الکتریکی

 شودنمی شامل بگیرد، صورت پروتئین در است
(Doyle et al., 2011). 

 عنوان به خزر و گلستان رقم دو حاضر پژوهش در
 گرفتند. قرار مورداستفاده تلاقی یك در والدینی ارقام

Akbari Rad که کردند بیان (2010) همکاران و 
 پروتئین درصد میزان بیشترین دارای گلستان رقم

 پروتئین میزان کمترین دارای یك خزر رقم و (13%)
 و نوکلئوتیدی توالی بررسی جهت باشد.می (11%)

 گلستان رقم دو گلوتنین-HMW ژن آمینواسیدی

                                                                     
1. Antigenecity 
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)1P(، یك خزر )2P( 1 نسل وF بررسی مورد آنها 
 و  1F نسل و والدینی ارقام بندیگروه و گرفتند ارقر

 با NCBI پایگاه در موجود نوکلئوتیدی هایتوالی
 شد. انجام ایخوشه تجزیه از استفاده
 

 هاروش و مواد
 آزمایش انجام محل و زمان

 تابستان تا 1394سال بهار در پژوهش از بخش این
 و نوکلئوتیدی توالی مطالعه منظور به 1395

 و لستانگ ارقام در گلوتنین-HMW ژن واسیدیآمین
 رد رقم دو این تلاقی از حاصل اول نسل و یك خزر

 یهافناوری یپژوهشکده ژنتیك مهندسی آزمایشگاه
 .شد انجام زنجان دانشگاه زیستی نوین

 
 پرایمرها طراحی و استخراج

 به گلوتنین-HMW ژن بزرگ نسبتا طول دلیل به
 در که ژن این از هاییتوالی ترازیهم کمك
 منطقه دو هستند، دستیابی قابل داده هایپایگاه

 ادهاستف با و گردید شناسایی ژن این در شده حفاظت
 برای CLC main workbench 5.5 افزارنرم از

 شد. انجام  پرایمر طراحی شده حفاظت مناطق این
 مرپرای جفت دو این اتصال دمای و توالی (1) جدول

 دهد. می نشان را
 

   (PCR)پلیمراز ایزنجیره واکنش

 Biorad دستگاه از استفاده با پلیمراز ایزنجیره واکنش
 مواد گرفت. صورت میکرولیتر 25 واکنش حجم در

  :بود زیر موارد شامل واکنش هر دهندهتشکیل
 Master mix PCR red (2x) 5/12 ،میکرولیتر 

 Revers 1 پرایمر میکرولیتر، Forward 1 پرایمر
 و میکرولیتر 1 نانوگرمDNA (400 ) نمونه ولیتر،میکر
 واکنش میکرولیتر. 5/9 تقطیر( بار دو )آب تزریقی آب

 سازیواسرشت مرحله یك طی نیز پلیمراز ایزنجیره
 به دوم مرحله دقیقه، 5 مدت به 95 دمای در اولیه

 به 94 دمای در سازیواسرشت شامل دوره 35 صورت
 مدت به 60 دمای در هاآغازگر اتصال ثانیه، 45 مدت

 و دقیقه 1 مدت به 72 دمای در شدن طویل و ثانیه 45
 72 دمای در نهایی شدن طویل سوم مرحله و ثانیه 50
 گردید. انجام دقیقه 8 مدت به

 تنینگلو-HMW ژن یکننده کد یناحیه تکثیر
 PCR ندفرای از استفاده با 1F نسل و والدینی ارقام در

 به یابیتوالی برای PCR محصول و گرفت انجام
( Macrogen.Co/South Korea) ماکروژن شرکت
 با 1F و 1P، 2P توالی نیتعی نتایج گردید. ارسال
م و رس گرفت قرار مقایسه مورد CLC افزارنرم کمك

کی تریدرخت فیلوژنتیکی، نمودار آبگریزی و شارژ الک
 افزار صورت گرفت.نیز توسط این نرم

 

 بحث و نتایج
ای، فعالیت زیرواحد های ذخیرهیر پروتئینهمانند سا

ی کربن، نیتروژن گلوتنین با وزن مولکولی بالا نیز تهیه
باشد. زنی و رشد گیاهچه میو منبع انرژی برای جوانه

هایی برای گیاهان جهش خاموشی در چنین ژن
نیست، از این رو فشار گزینشی بر روی این  آورمرگ

های عملکردی در حین ها خیلی کمتر از سایر ژنژن
در نتیجه در این  (Liu and Xia, 2008)تکامل است 

تواند تجمع یابد و می های بیشتریها جهشژن
 رخدادهای بیشتری در حین تکامل ثبت شود.

 
 گلوتنین ژن تکثیر برای استفاده مورد های گر آغاز .1 جدول

 آغازگر  آغازگر توالی اتصال دمای
66 ATGGCTAAGCGGC/TTRGTCCTCTTTG GLU1-fwd 
68 CTTGTTGCCCTTGTCCTGAT GLU1-rev 
64 GGCAACAGATAGGACAAGGACAACA GLU2-fwd 
60 CTATCACTGGCTA/GGCCGACAATGCG GLU2-rev 
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 هایتوالی با آمده دست به نوکلئوتیدی هایتوالی
 مقایسه مورد NCBI پایگاه در موجود نوکلئوتیدی

 این بین ترازیهم CLC افزارنرم توسط و گرفت قرار
 و گردید انجام آنها از حاصل 1F نسل و رقم دو

 مورد هاینمونه نوکلئوتیدی توالی در هاییتفاوت
 فیلوژنتیکی درخت نهایت در و گردید مشاهده مطالعه

 ارقام در HMW-GS نوکلئوتیدی توالی اساس بر
 به مربوط هایتوالی  و 1F نسل یك، خزر گلستان،

 رسم اند،گردیده ثبت NCBI پایگاه در که ژن این
 قامار بندیگروه این اساس بر (.1 )شکل گردید

 با و گیرندمی قرار گروه یك در 1F نسل و لدینیوا

 نسبت کمتری یفاصله در 1F بندیگروه این به توجه
 هم با بیشتری شباهت رو این از و دارد قرار 1P به

 دارند.
 ارقام در گلوتنین-HMW ژن اسیدی آمینو توالی
 آمده بدست نوکلئوتیدی توالی به توجه با 1F و والدینی

 هایتوالی گردید. تعیین CLC افزاررمن از استفاده با و
 هایتوالی از یکسری با آمده دستهب آمینواسیدی
 و مقایسه مورد داده هایپایگاه در ژن این آمینواسیدی

 از بخشی که (2)شکل گردید الاین و گرفت قرار بررسی
 در موجود هایتوالی و 1P، 2P، 1F به مربوط ترازیهم

 دهد.می نشان را داده هایپایگاه
 

 
 و HMW-GSP1 ،HMW-GSP2نوکلئوتیدی که بر اساس توالی  F1. درخت فیلوژنتیکی مابین دو رقم والدینی و 1شکل 

1HMWGSF  1به ترتیب نشانگر ارقام والدینی گلستان، خزر یك وF باشند.می 
 

 
 .ندباشلدینی گلستان و خزر یك مینگر ارقام وابه ترتیب نشا 2Pو  1Pکه  1Fترازی آمینواسیدی مابین دو رقم والدینی و . هم2شکل 
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 با هاآن 1F نسل و والدینی ارقام اسیدی آمینو توالی
 به آمینواسید پنج این شودمی شروع EGEAS توالی
 شناخته گلوتنین-HMW آغازین آمینواسید پنج عنوان
 یمطالعه در که .(Jiang et al., 2010) اندشده

 هایواریته در گلوتنین-HMW ژن یدیآمینواستوالی
 یناحیه (،Aegilops tauschi) آژیلوپس و گندم

 EGEAS توالی با نیز گندم هایواریته در N انتهایی
 نشان مطالعات .(Yan et al., 2002) شودمی آغاز
 ناحیه سه از گلوتنین-HMW یاولیه ساختار که اندداده

 تکراری غیر یناحیه از عبارتند که است شده تشکیل
 غیر یناحیه و مرکزی تکراری یناحیه ،N انتهایی
 و توزیع .C (Shewry et al., 1995) انتهایی تکراری

 C و N انتهایی نواحی در سیستئین رزیدوهای تعداد
 بر سیستئین آمینواسیدهای ترکیب و هستند شدهحفاظت
 یکدیگر با ارتباط در گلوتنین-HMW زیرواحد توانایی

 تشکیل جهت ایذخیره هایپروتنئین ردیگ با یا
 ترکیبی چنین گذارند.می تاثیر گلوتن بزرگ پلیمرهای

 کاربردی خصوصیات آن متعاقب و گندم گلوتن مقدار
 ;Payne et al., 1987) کنندمی تعیین را خمیر

Shewry et al., 1995). 
 انتهای یشده حفاظت نواحی در آمینواسیدها تعداد

N انتهای و C هر در موجود هایسیستئین چنینهم و 
 1F نسل و والدینی ارقام در شدهحفاظت نواحی از کدام

 نتایج است. شده آورده (2) جدول در هاآن از حاصل
 انتهایی نواحی در اسیدها آمینو تعداد که دهدمی نشان

N و C 1 نسل و والدینی ارقام درF به و برابر باهم 
 انتهایی نواحی در ورزید 42 و رزیدو 104 دارای ترتیب

N و C در موجود هایسیستئین تعداد در ولی هستند 
 هایسیستئین تعداد و دارد وجود تفاوت N یناحیه

 برابر هم با مورد سه هر در C انتهایی یناحیه در موجود
-توالی روی بر که مطالعاتی در باشد.می عدد 1 و بوده

 و دمگن هایواریته در گلوتنین-HMW ژن آمینواسیدی
 تعداد گرفت، انجام (Aegilops tauschi) آژیلوپس

 تعداد و 104 را N انتهایی یناحیه آمینواسیدهای
 دست به عدد 42 را C انتهایی یناحیه آمینواسیدهای

 تعداد دیگر ایمطالعه در .(Yan et al., 2002) آوردند
 در C انتهایی یشده حفاظت یناحیه آمینواسیدهای

 Aegilops) آژیلوپس (،Triticum aestivum) گندم

tauschii،) Aegilops caudate L.، Secale 

cereal L. و Aegilops umbelluta 42 گزارش عدد 
 متفاوت N یناحیه آمینواسیدهای تعداد ولی است شده
 در نیز دیگری بررسی در .(Feng et al., 2004) بود

 و N انتهایی نواحی در آمینواسیدها تعداد مشابهی نتایج
C آمد دستهب 42 و 104 ترتیب به (Mihalik et al., 

2012).  

 
 1F و والدینی رقم دو در آمینواسیدها تعداد .2 جدول

 آمینواسیدها تعداد هاسیستئین تعداد

 یناحیه 

 C انتهایی

 یناحیه

      N انتهایی

 یناحیه

 C انتهایی

 یناحیه

 N انتهایی

1 
1 
1 

5 
4 
5 

42 
42 
42 

104 
104 
104 

1P 

2P 

1F 

1P 2 وP باشندیم یك خزر و گلستان والدینی ارقام نشانگر ترتیب به. 

 

 با پلیمری هایپروتئین یاندازه و مقدار در تنوع
 ساختار، در تفاوت از ناشی است ممکن رقم نوع به توجه
 زیرواحدهای بین گریزیآب و سیستئین تعداد

 ;Shewry et al., 1992) باشد مختلف هایپروتئین

Lindsay and Skerritt, 1998). شکل نمودارهای 
 یناحیه آمینواسیدیتوالی به مربوط آبگریزی نمودار (3)

 نشان 1F نسل و والدینی رقم دو در را N انتهایی
 والدینی رقم دو هر آبگریزی نمودار طبق دهند.می

 ابتدایی بخش در آنها، اول نسل و یك خزر گلستان،
 مورد سه هر در و هستند مشابهی آبگریزی میزان دارای

 آبگریزی بیشترین دارای 60 یآمینه اسید حدود در
 والدینی رقم دو به نسبت 1F نسل آبگریزی و هستند
 انتهایی بخش در 2P البته است. شده داده نشان بیشتر
 نشان برابر و بالا آبگریزی میزان نیز ایآمینهداسی توالی

 توالی انتهایی شبخ در دیگر مورد دو در که دهدمی
 شده داده نشان 1 حدود در و متوسط آبگریزی میزان
 است.
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به ترتیب نشانگر ارقام  cو  a  ،bکه  1Fدر ارقام والدینی و نسل  Nی انتهایی . نمودار آبگریزی  مربوط به ناحیه3شکل 

 .باشندمی 1Fو نسل والدینی گلستان، خزر یك 

 

توان به ین را مینمودار بار الکتریکی یك پروتئ
ایجاد کرد. این امر به صورت  pHصورت تابعی از 

 ی الکتریکی ویژه منحصر به فرد برای یافتن بار
خاص مفید است. به عنوان مثال  pH پروتئین در 

در ارتباط با فوکوس ایزوالکتریك در بعد اول  تواندمی
 ژل الکتروفورز دو بعدی مورد استفاده قرار گیرد.  

شود که بار زمانی پیدا می (pI)والکتریك نقطه ایز
 ,.Doyle et al)ی پروتئین صفر باشد الکتریکی ویژه

2011). 
 به مربوط ویژه الکتریکی بار نمودار( 4در شکل )

 است. شده داده نشان 1F نسل و والدینی رقم دو

طبق این نمودار، بار الکتریکی ویژه در رقم خزر یك در 
باشد و بار الکتریکی صفر میبرابر  pH= 5/5ی محدوده

برابر  pH=9ی در محدوده 1Fویژه در رقم گلستان و 
ی ایزو گیریم که نقطهرو نتیجه میباشد، از اینصفر می

آید دست میبه pH= 5/5الکتریك در رقم خزر یك در 
 در ایزوالکتریك ینقطه 1Fو در رقم گلستان و نسل 

9=pH ( 4شکل ) به توجه با همچنین آید.می دستهب
 دو هر در ویژه الکتریکی بار رودمی بالاتر pH هرچه

 ترمنفی حاصل 1F نسل همچنین و والدینی رقم
 الکتریکی بار پایین هایpH در بالعکس و شودمی

 رود.می بالاتر مورد سه هر در ویژه
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به ترتیب نشانگر ارقام والدینی  2Pو  1Pحاصل که  1Fی دو رقم والدینی و نسل . نمودار شارژالکتریکی یا بار الکتریکی ویژه4شکل 

 باشند.گلستان و خزر یك می
 
ی توالی نوکلئوتیدی ارقام طور کلی مطالعهبه

آنها نشان داد که  1Fگلستان، خزر یك و نسل 
های مورد نوکلئوتیدی نمونههایی در توالیتفاوت

لی هایی نیز در توامطالعه وجود دارد و متعاقباً تفاوت
با والدین مشاهده گردید.  1Fآمینواسیدی نسل 

های بعدی با دستیابی به میزان بذر همچنین در نسل
توان مقدار گلوتن گندم و کیفیت آرد گندم بیشتر می

را تعیین کرد و میزان تنوع در این خصوصیات را نیز 
بررسی کرده و ارتباط آن را با میزان تنوع حاصل از 

اسیدی بررسی کرد و از آنجایی تغییر در توالی آمینو

هاست، امید گزینش همه مبنای که تنوع ژنتیکی
های بعدی تنوع بیشتری در رابطه با است در نسل

های اصلاحی این پروتئین دست یابیم تا در برنامه
گندم با هدف بهبود کیفیت نانوایی مورد استفاده قرار 

 گیرد.

 

 اریزسپاسگ
 زیستی نوین هایفناوری پژوهشکده در پژوهش این

 و تشکر وسیله بدین که گرفت انجام زنجان دانشگاه
 گردد.می قدردانی
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