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   چكيده
نژادي هاي مولكولي و بيوشيميايي نقش مهمي در تحقيقات بهبررسي تنوع ژنتيكي بر اساس شاخص

 تنوع يمنظور بررس به.  استداكردهي پي كاربرد فراوانيكي تنوع ژنتنيي تعي در راستايني پروتئيالگوها. دارد
مزرعه پژوهشي  در قي تحقني ا،يده خوشهمرحله  قبل و بعد از  نان در ارقام گندميني پروتئي و الگويكيژنت

 بر اساس ينيئ پروتي الگوهاهي تهي رقم گندم نان برا13 پژوهش نيدر ا. دي نور اسدآباد اجرا گرداميدانشگاه پ
صورت ژل پاييني  ميد بهآالكتروفورز به روش ژل پلي اكريل . مورداستفاده قرار گرفت SDS-PAGE الكتروفورز

آميزي  رنگ  نوارهاي پروتئيني با استفاده از كوماسي بلو.انجام شد%) 4(تراكم كننده و ژل بالايي يا م%) 12(
فاصله بر اساس روش اقليدسي . انجام گرفت SPSSتجزيه نوارها بر اساس اعداد صفر و يك با نرم افزار . شدند

 ارقام زارع و نيب يده  در قبل از خوشهيكي فاصله ژنتنيشتريب.   انجام گرفتDiceو ضريب شباهت بر اساس 
 زاني منيكمتر. است)  صد درصد شباهتيعني كي (سوني و ساشگامي رقم پنيب. است)  واحد8(گاسكوژن 

 رقم گندم نان به سه 13 كلاستر تعداد هيجزبر اساس ت.  ارقام زارع و گاسكوژن بودني ب2/0شباهت با عدد
 نيب.  بوديده  قبل از خوشهيني پروتئي الگوهي شبيادي تا حدود زيده  بعد از خوشهجينتا. شدند  ميگروه تقس

 زاني منيكمتر. است) كي (اي و بزوستاشگامي پايو )  صد درصد شباهتيعني كي (سوني و ساشگاميرقم پ
 هيبر اساس تجز.  ارقام استهي رقم زارع و بقني ب205/0 و گاسكوژن و عدد زارع ارقام نيشباهت با عدد صفر ب
 در دامي و گاسكوژن زارع، ارقام. شدند مي رقم گندم به چهار گروه تقس13تعداد  ،يده كلاستر بعد از خوشه

 از يانگر اثر بعضي گروه بكي شيافزا . شدندي گروه طبقه بندكي ارقام در هي جدا گانه و بقيكلاسترها
  . گندم مؤثر هستنديهدست كه در مراحل رشد و نمو قبل و بعد از خوشه اهانيپروتئ

  
  .دهيگندم نان، تنوع ژنتيكي، نشانگر بيوشيميايي، خوشه :واژگان كليدي
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 مقدمه
با سطح زير  ).Triticum aestivum L (گندم

 794 ميليـون هكتـار و توليـد         218كشت بيش از    
ــن محــصول در ســال   ــون ت يكــي از  2022ميلي

 ,Anonymus(ت اس زراعي جهان انترين گياه مهم

 بـا  تكـش  گسترده سازگاري دليلبه گندم ).2020
 امكـان  كشت، سهولت هوايي، و آب مختلف شرايط

 قابليـت  و بـالا  غذايي ارزش مدت، طولاني نگهداري
 اي ويـژه  جايگـاه  از مختلـف  اشـكال  در مـصرف 

 داشـتن  ازلحـاظ  گنـدم  همچنـين، . برخوردار است
 و معـدني  مـواد  چربـي،  هـا،  كربوهيدرات پروتئين،
 داراي خـوراكي  سـاير اقـلام   بـه  نـسبت  ها ويتامين

ــه گنــدم. اســت بيــشتري غــذايي رزشا  ازجمل
 نگهـداري  درنتيجـه  كـه  اسـت  زراعـي  محـصولات 

 اكـسيداسيون  اثـر  در آن نـانوايي  كيفيـت  مناسب،
 شـبكه  در مولكولي بين پيوندهاي تشكيل و طبيعي

 et alNaderi. ,2020; ( يابـد  مـي  بهبود پروتئيني

2017, Arzani and Ashraf.( 

ــاس   ت ــر اس ــي ب ــوع ژنتيك و  SDS-PAGEن
اي گنـدم   هـاي ذخيـره   واحدهاي فرعـي پـروتئين    

ــده اســت    ــزارش ش ــف گ ــين مختل توســط محقق
)Muhammad Farooq , 2020, .al  etDongjin

2010 ,.et al.( گـــوي پروتئينـــي اســـتخراج ال
 گلوبـولين در مقايـسه بـا آلبـومين،          يهـا   پروتئين

عـلاوه،     بـه  .هستندداراي نوار پلي پپتيدي كمتري      
عـلاوه بـر    .  اسـت  s8گلوبولين  جوانه گندم غني از     

اين، گلوبوليني به نام تريتيسين نيز در آندوسـپرم         
پـرولامين داراي يـك   . اي گندم وجود دارد  نشاسته

نــوار غالــب و برخــي نوارهــاي كوچــك و پراكنــده 
 پروتئيني با وزن مولكولي بـالا،       وگلوتنين جز .است

 نوار پلي پپتيدي اصلي نشان داد كه شامل پلـي           5
ا وزن مولكولي بالا نبودنـد كـه ايـن امـر            پپتيدها ب 

احتمال وارد نشدن برخي از تركيبات پروتئيني بـا         

 ,.Gao et al (باشـد  وزن مولكولي بـالا در ژل مـي  

2010(.  

در ) Jafar aghaei et al., 2013(جعفر آقايي 
هاي پژوهشي كه بر روي تعدادي از مورفوتيپ

ر انجام داد د Triticum boeoticumگندم وحشي 
 الگوي 8درمجموع  Glu-1Aمحدوده مكان ژني 

 Glu-3A آلل و در محدوده مكان ژني 10نواري با 
 . آلل مشخص كردند13 الگوي نواري با 25نيز 

 ميزان )Nadeem et al., 2016(محمد نادم 
و ) SDS-PAGE(هاي گلوتنين تغييرات پروتئين

را در شش رقم گندم ) Acid-PAGE(گليادين 
 در دو فصل زراعي مختلف بررسي و بهاره پاكستان

حدهاي فرعي اهاي گلوتنين و وتغييرات پروتئين
آن و گليادين و واحدهاي فرعي آن در فصول 

اثر فصل كه  ندكردو اعلام زراعي مختلف گزارش 
رعي آنها ـدهاي فـها و واحدر ظهور پروتئين

در ) Kakaei, 2018( كاكايي .دار بودمعني
 ژنوتيپ 16ن محلول برگ پژوهشي بر روي پروتئي

هاي كل محلول برگ با   غلظت پروتئين،گندم نان
. روش برادفورد و اسپكتروفتومتري را تعيين كرد

هاي  نشان دادند كه ژنوتيپ SDS-PAGEنتايج 
كراس روشن زمستانه، همه نويد و بك

هاي مطالعه  شده بين ژنوتيپ پپتيدهاي ايجادپلي
كراس ع و بكراهاي ز ژنوتيپ. شده را داشتند

و ژنوتيپ ) 23(روشن زمستانه بيشترين تعداد نوار 
را داشت و ) 13(پيشگام كمترين تعداد نوار 

هاي بزوستايا و نويد بيشترين فاصله  ژنوتيپ
 Kakaei(كاكايي و همكاران .ژنتيكي را دارا بودند

et al., 2016( رقم گندم نان را مطالعه و 16 تنوع 
هاي مورد مطالعه ندمميزان فاصله ژنتيكي بين گ

گيري ميزان تنوع ژنتيكي  اندازه.را گزارش كردند
هاي با ئينتبر اساس ماركرهاي بيوشيميايي پرو

و وزن مولكولي پايين ) HMW(وزن مولكولي بالا 
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)LMW (هاي اصلاح نباتات و كاربرد آنها در برنامه
 Nadeem et( مورد تاكيد قرار گرفته است

al.,2016(. ها و بيان قيق پروتئيند شناسايي
ژنهايي كه در تكامل و مراحل رشد گياه اثر دارند 
از موضوعات بسيار مهمي است كه مورد توجه 

 Kang et al., 2015; Chu(دانشمندان مي باشد 

et al., 2022; Yang et al., 2020 (.  
هدف اين پژوهش بررسي تنوع ژنتيكي بين 

-SDSين  رقم گندم نان بر اساس نشانگر پروتئ13

PAGE دهي  قبل و بعد از خوشهيدر مراحل رشد
  .است

  ها مواد و روش
تنـوع ژنتيكـي    منظور مطالعه   اين پژوهش به  

 گندم نان بـر اسـاس نـشانگر         هاي مختلف رقم بين
در مراحل رشد و نمو قبل       SDS-PAGE يپروتئين

در مزرعه تحقيقاتي دانـشگاه     ،  دهيو بعد از خوشه   
بين مدار  اين ايستگاه   . گرديدپيام نور اسدآباد اجرا     

 دقيقـه   58 درجـه و   34 دقيقـه تـا      35 درجه و    34
 درجه و 48 دقيقه تا 50 درجه و47عرض شمالي و

 متـر از    1607دقيقه طول شـرقي و در ارتفـاع         18
 نـان    گنـدم   رقـم  13 بذرهاي   .سطح دريا قرار دارد   

 و با فاصله    2×2 كرت با مساحت     13 در   )1جدول  (
 كاشـته   1394 اواخر مهرماه    يك متر از يكديگر در    

. بـود  شـني رسـي       داراي بافت  خاك مزرعه . شدند
برداري در اواخر ارديبهشت و اوايل خردادماه         نمونه

هـاي    بـرگ   صـورت كـه      بـدين  ، انجام گرفت  1395
 در )بـرگ پـرچم  (ابتدايي متصل به خوشـه گنـدم    

ــه  ــل از خوش ــه قب ــد از   مرحل ــه بع ــي و مرحل ده
 مرحلـه رويـشي     از هـر  . نددهي برداشت شد    خوشه

 عدد برگ از هر كرت چيـده شـده و در        20حدوداً  
ورقه آلومينيـومي بـا ذكـر شـماره كـرت و تـاريخ              

ها در ظرف  سپس نمونه. برداري قرار داده شد    نمونه

فريـزر  در   بـه آزمايـشگاه حمـل و         نيتـروژن حاوي  
 .نگهداري شدندسلسيوس  درجه 20دماي منفي 

روش  و استخراج پروتئين طبق گيريعصاره
و غلظت پروتئين طبق ) Leammli, 1970(ليملي 

گيري اندازه) Bradford, 1976(روش برادفورد 
ميد آاكريل روش ژل پليالكتروفورز به. شد
و ژل بالايي يا متراكم %) 12(صورت ژل پاييني  به

يت و  پس از بررسي كم.انجام شد%) 4(كننده 
ن  ميكروليتر پروتئي70ها ميزان  كيفيت پروتئين

س از انجام پ.  شدنمونه به داخل چاهك تزريق
منظور مشاهده نوارهاي پروتئيني، با  الكتروفورز به

 Coomassie brilliant (بلواستفاده از كوماسي

blue(انجام گرفتآميزي رنگساعت  يك  به مدت 
)Steinberg, 2009 .(وسيله هبها پس از ژلس

تصويربرداري انجام ) Quantum ST4(اسكنر 
و عدم حضور ) 1عدد (بر اساس حضور رفت و گ

با استفاده تجزيه آماري نوارها  ،)عدد صفر(نوارها 
  .انجام گرفت NTSISو  SPSSافزارهاي  نرماز

پارامترهاي آماري فاصله اقليدسي و ضـريب       
هاي ذكر شده محاسـبه     طبق فرمول  Diceشباهت  

  ).Farshadfar and Farshadfar, 2022(شدند 
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  نتايج و بحث
با توجه به اينكه مراحل رشد و نمو گياهان 

ها است، لذا تابع توليد و اثر يك سري پروتئين
ميزان تنوع ژنتيكي در دو مرحله قبل و بعد از 

-SDS(دهي توسط الكتروفورز پروتئين خوشه

PAGE (وتحليل قرار گرفت  مورد تجزيه.  
قبل ) SDS-PAGE(الكتروفورز پروتئين 

  دهياز خوشه
بين ) شباهت و فاصله ژنتيكي (وعميزان تن

 نشان 1 و شكل 2 رقم گندم در جدول شماره 13
بر اساس بيشترين فاصله ژنتيكي . استشدهداده 

 8(بين ارقام زارع و گاسكوژن فاصله اقليدسي 
 بين 7اين دو رقم فاصله عدد  از بعد. است) واحد

  . تعداد زيادي از ارقام گندم وجود دارد
كي بين ارقامي است كه كمترين فاصله ژنتي

فاصله آنها برابر صفر است، فاصله صفر بين تعداد 
اين نتيجه . شود زيادي از ارقام گندم مشاهده مي

 .بيانگر شباهت ژنتيكي زياد بين ارقام گندم است
بيشترين شباهت بر اساس شاخص ضريب دايس 

مثلاً بين . يك است  بين ارقامي است كه مقدار آن
يك يعني صد درصد (سون رقم پيشگام و ساي

. يك استنيز و يا پيشگام و بزوستايا ) شباهت
 بين ارقام زارع 2/0كمترين ميزان شباهت با عدد 

  . و گاسكوژن است
هرچه مقدار عدد شباهت بين ارقام كمتر 

 ).2جدول  (شود شود مقدار فاصله آنها بيشتر مي
 رقم گندم زراعي به سه گروه تقسيم 13تعداد 

، 8، 6، 5 4، 3، 2، 1 يك شامل ارقام گروه. شدند 
گروه دوم شامل رقم .  است13  و12، 11، 9

 شامل رقم شماره 3و گروه شماره ) اميد (7شماره 
 . )2شكل ( باشد مي) زارع (10

 SDS-PAGEتجزيه الكتروفورز پروتئين 
  دهي بعد از خوشه
 رقم گندم در جدول 13ژنتيكي بين تنوع 

بيشترين . ده شده است نشان دا3 و شكل 3شماره 
 38/84(فاصله ژنتيكي بين ارقام زارع و گاسكوژن 

اين دو رقم، فاصله عدد  از بعد. باشد مي) واحد
.  بين تعداد زيادي از ارقام گندم وجود دارد38/71

كمترين فاصله ژنتيكي بين ارقامي است كه مقدار 
باشد، كمترين فاصله بين  آنها فاصله برابر صفر مي

اين نتيجه . دي از ارقام گندم وجود داردتعداد زيا
 .استبيانگر شباهت ژنتيكي زياد بين ارقام گندم 

 رقم گندم بعد از 13شباهت ژنتيكي بين 
دهي بر اساس شاخص ضريب دايس در  خوشه

بيشترين شباهت . شده است   نشان داده3جدول 
مثلاً بين . بين ارقامي است كه مقدار آن يك است

يك يعني صد درصد (سون رقم پيشگام و ساي
. يك استنيز و يا پيشگام و بزوستايا ) شباهت

كمترين ميزان شباهت با عدد صفر بين ارقام زارع 
 بين رقم زارع و بقيه 205/0و گاسكوژن و عدد 

هرچه مقدار عدد شباهت بين ارقام . باشدميارقام 
 .كمتر شود مقدار فاصله آنها بيشتر است

 رقم گندم به 13 تعداد ،4بر اساس شكل 
 گروه يك شامل ارقام. چهار گروه تقسيم شدند

پسند، ميهن، نويد، بزوستايا، پيشگام، سايسون، شاه
گروه . باشدميتخم، شهريار و طوس روشن، سرخ
 اميد، گروه سوم شامل رقم رقمدو شامل 

امل رقم زارع ـكاسكوژن و گروه شماره چهار ش
ها  مه ژنوتيپتعداد زيادي از نوارها در ه .باشدمي

يكسان بودند كه احتمالاً نشانه پروتئين اختصاصي 
آمده در مرحله قبل  دست طبق نتايج به. گندم باشد

دهي اكثر ارقام گندم نان شبيه به  و بعد از خوشه
يكديگر بودند و بالاترين تفاوت در دو مرحله رشد 

بيانگر گاسكوژن بود كه  و نمو، بين ارقام زراع و
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 احتمال  به(داد اين دو گندم از هم  اجتر بودندور
البته رقم زارع با همه ارقام مورد .  هستند)زياد 

در اين تحقيق . آزمايش فاصله ژنتيكي زيادي دارد
 روشن ،پسند  شاه، سايسون، پيشگام،بزوستاياارقام 

 شهريار و توس شباهت بسيار ، سرخ تخم،زمستانه
نزديك و فاصله ژنتيكي كمي دارند و قرابت 

هاي  لذا براي طرح. ويشاوندي آنها زياد استخ
هرچه فاصله . رسند تلاقي مناسب به نظر نمي

ها و والدين بيشتر باشد،  ژنتيكي جمعيت
در . توان مشاهده كرد هتروزيس بيشتري مي

دهي ارقام به سه گروه تقسيم  مرحله قبل از خوشه
دهي گروه چهارم   اما در مرحله بعد از خوشه،شدند

و ارقام، زارع، اميد و گاسكوژن در ايجاد شد 
دو گروه   به  گروه يك. گروهاي مستقل قرا گرفتند

ها پس از  شد كه نشانه تغيير در پروتئين  تقسيم
يعني رقم گاسكوژن در مرحله . دهي است خوشه

 سايسون و ،دهي شبيه به بزوستابا قبل از خوشه
 ولي در .قرار گرفتنددر گروه يك  كه بقيه ارقام

دهي با ارقام داخل گروه  ه بعد از خوشهمرحل
 پروتئين )Kakaei, 2018(كاكايي . داشتتفاوت 

 ازرا  رقم مختلف گندم نان 16محلول برگ پرچم 
نوارهاي زن مولكولي، تراكم و شدت ونظر 

م اميد، روشن ارقا .پروتئيني را آزمايش كرد
زمستانه و زراع بيشترين نوار را داشتند و رقم 

در اين تحقيق . ن نوار را دارا بودپيشگام كمتري
 پيشگام و اميد ، سايسون،هاي نويد ژنوتيپ

در . بيشترين مقدار پروتئين محلول كل را داشتند
بندي  ها به سه دسته تقسيم ژنوتيپاين پژوهش 

پسند و شهريار در   شاه،شدند كه رقم بزوستايا
اي شبيه اين  نتيجه كه،گروه اول قرار گرفتند

هاي پيشگام و نويد در گروه  رقم. دادنشان  تحقيق
دهي  دوم از اين نظر شبيه به مرحله قبل از خوشه

 Dana et al., 2016 (15(دانا و همكاران . بودند

بيني خصوصيات براي پيشاسلواكي را رقم گندم 
جهت تفكيك  SDS-PAGEكيفي با روش 

و وزن ) HMW(ي با وزن مولكولي بالا يهاپروتئين
گلوتنين . دادند مورد ارزيابي قرار مولكولي پايين

 درصد وزن 13/15موجود در اين ارقام به مقادير 
 درصد وزن مولكولي پايين 89/65مولكولي بالا و 

و ) ارقام% GLU-B1) 33هاي و لكوس بودند
با دو واحد فرعي در ارقام  GLU-D1لكوس 

 گاهي اوقات از روش الكترووفورز .شناسايي شدند
هاي مولكولي روش ه تكنيكهمراپروتئين به

تفكيك و تنوع بين ارقام گندم را با دقت بيشتري 
 .هنددانجام مي

 لاين پيشرفته گندم 32تنوع ژنتيكي بين 
 RAPD پرايمر مولكولي 72در پاكستان بر اساس 

 محاسبه و SDS-PAGEو شاخص بيوشيميايي 
 19. چند شكلي بالايي بين اين لاينها مشاهده شد

 مشاهده گرديد)  كيلودالتون120-92(واحد فرعي 
)2010 ,.et alMuhammad Farooq (.   

العمل گياه به فاكتورهاي محيطي در عكس
ها بيان ژن. مراحل مختلف رشد گياه متفاوت است
 و اين امر در در اين مراحل نيز يكسان نخواهد بود

 شاخص سطح باعث كاهش تنش خشكي شرايط
حـصول، سرعت رشد مبرگ، تجمع ماده خشك، 

 ذرت جـذب خالص گياه و سرعت رشد نسبي
  ).Fallahi et al., 2013(. گرديد

هاي تلفيقي جديد بيوشيميايي و روش
هاي بسيار تر لاينمولكولي براي شناسايي دقيق

 HPLCو   SDS-PAGE شبيه به هم مانند تركيب
)Jang et al., 2017 ( هاي پروتئوميكسروشو 
)Kakaei, 2022( اند شدهمعرفي.  

  گيري كلينتيجه
رقم  ،بر اساس نوارهاي پروتئيني حاصل

مورد بررسي ترين رقم در بين ارقام  بزوستايا همگن
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 و نشان داد كه با بيشتر ارقام شباهت و قرابت بود
 و پسداشت به رقم شهريار شباهت قابل توجهي 

پسند و توس   شاه،كراس روشن زمستانهآن بك از 
 .ندبودرع و اميد ارقم زدو ، مارقاترين  ناهمگن. بود

تر و  نژادي مطلوبهاي به ارقام ناهمگن براي تلاقي

پسند و  ارقام همگن مانند بزوستايا، شهريار، شاه
 زمستانه براي تلاقي مناسب نكراس روشبك
باشند، چون فاصله ژنتيكي نزديكي دارند و  نمي

  .كنند نسلي مشابه خود ايجاد مي

  
  هاي نان مورد مطالعه ليست ارقام گندم-1جدول 

Table 1- List of bread wheat cultivars studied 
 

  Case  رديف  Name of wheat    ناندمنام گن  Case   رديف  Name of wheat                   نام گندم نان
)Navid(          8   نويد  )Bezostay(      1  بزوستايا  

)Raoshan(             9  روشن  )Pishgam(         2  پيشگام  
)Zare(               10  زارع  )Sayson(          3  سايسون  

)Sorkh tokhm(             11  سرخ تخم  )Gascogen(          4  گاسكوژن  
)Shahriar(                 12  شهريار  )Shahpasand(        5  پسند  شاه  

)Toos(              13  طوس  )Mihan(           6  ميهن  
    )Omid(             7  اميد  

  

 
 دهي قبل از مرحله خوشه) SDS-PAGE( ژل الكتروفورز پروتئين -1شكل 

Figure 1- Protein gel electrophoresis (SDS-PAGE) before blooming 
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  دهيدم قبل از خوشهبين ارقام گن) Diceروش ( شباهت  وSquared Euclidean Distance)( فاصله ماتريس-2 جدول
Table 2- Distance matrix (Squared Euclidean Distance) and similarity (Dice method) between 

wheat cultivars befor blooming 
  

فاصله →  
↓ 

 شباهت
Bezostaya Pishgam Saison GaskogenShah pasandMihanOmidNavidRoshanZareSorkh-Tokhm Shahriar Toos

Bezostaya  0 0 3 0 2 3 2 0 7 0 0 0 
Pishgam 1  0 3 0 2 3 2 0 7 0 0 0 
Saison 1 1  3 0 2 3 2 0 7 0 0 0 

Gaskogen 0.82 0.82 0.82  3 1 4 1 3 8 3 3 3 
Shah pasand 1 1 1 0.82  2 3 2 0 7 0 0 0 

Mihan 0.89 0.89 0.89 0.94 0.89  3 0 2 7 2 2 2 
Omid 0.80 0.80 0.80 0.71 0.80 0.80  3 3 4 3 3 3 
Navid 0.89 0.89 0.89 0.94 0.89 1 0.80  3 7 2 2 2 

Roshan 1 1 1 0.82 1 0.89 0.80 0.89  7 0 0 0 
Zare 0.36 0.36 0.36 0.20 0.36 0.36 0.50 0.36 0.36  7 7 7 

Sorkh-Tokhm 1 1 1 0.82 1 0.89 0.80 0.89 1 0.36  0 0 
Shahriar 1 1 1 0.82 1 0.89 0.80 0.89 1 0.36 1  0 

Toos 1 1 1 0.82 1 0.89 0.80 0.89 1 0.36 1 1  

 
 دهي قبل از خوشهSDS-PAGEپروتئين بر اساس  بندي ارقام گندم گروه) دندروگرام(  نمودار درختي-2شكل 

Figure 2- Dendrogram of wheat cultivars grouping based on protein SDS-PAGE before blooming 
 

  دهي از خوشهبعد  بين ارقام گندم)Dice( و ضريب شباهت )Squared Euclidean Distance(اتريس فاصله  م-3جدول 
Table 3- Distance (Squared Euclidean Distance) and similarity (Dice) between wheat cultivars after 

blooming 
 

فاصله →  
↓  

 شباهت
Bezostaya Pishgam Saison Gaskogen Shah 

pasand Mihan Omid Navid Roshan Zare Sorkh-
Tokhm Shahriar Toos 

Bezostaya  0.00 0.00 22.10 0.00 9.10  18.08 9.10  0.00 70.08 0.00 0.00 0.00 
Pishgam 1.00  .00 22.10 0.00 9.10  18.08 9.10  0.00 70.08 0.00 0.00 0.00 
Saison 1.00 1.00  22.10 0.00 9.10  18.08 9.10  0.00 70.08 0.00 0.00 0.00 

Gaskogen 0.78 0.78 0.78  22.10 13.00  32.38 13.00 22.10  84.38 22.10 22.10 22.10
Shah 

pasand 1.00 1.00 1.00 0.78  9.10  18.08 9.10  0.00 70.08 0.00 0.00 0.00 

Mihan 0.86 0.86 0.86 0.93  0.86  19.38 0.00 9.10  71.38 9.10  9.10  9.10  
Omid 0.75 0.75 0.75 0.64  0.75 0.75  19.38 18.08 52.00 18.08 18.08 18.08
Navid 0.86 0.86 0.86 0.93  0.86 1.00 0.75  9.10  38/71 9.10  9.10  9.10  

Roshan 1.00 1.00 1.00 0.78  1.00 0.86 0.70  0.86  70.08 0.00 0.00 0.00 
Zare 0.21  0.21  0.21  0.00  0.21  0.21  0.21  0.21  0.21   70.08  70.08  70.08 

Sorkh-
Tokhm 1.00 1.00 1.00 0.78  1.00 0.86 0.75 0.86 1.00 0.21   0.00 0.00 

Shahriar 1.00 1.00 1.00 0.78  1.00 0.86 0.75 0.86 1.00 0.21  1.00  0.00 
Toos 1.00 1.00 1.00 0.78  1.00 0.86 0.75 0.86 1.00 0.21  1.00 1.00  

  

 



  
  

  . . .  دهي حل قبل و بعد از خوشهمرادر ارقام گندم نان از تعدادي الگوي پروتئيني  -فر و همكاران                بقايي                            124

 

 
  

  دهي بعد از مرحله خوشه) SDS-PAGE( ژل الكتروفورز پروتئين -3شكل 

Figure 3- Protein gel electrophoresis (SDS-PAGE) after blooming  
  

 
  دهي ي ارقام گندم بعد از خوشه دندروگرام گروه بند-4شكل 

Figure 4- Dendrogram of wheat cultivar grouping after blooming  
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Abstract 
 

Protein patterns of SDS-PAGE have been widely used to determine genetic 
variation in cereals. This study was carried out at The Payame-Noor University of 
Asadabad to study genetic diversity and protein pattern in bread wheat cultivars before 
and after flowering. 13 bread wheat cultivars were applied to prepare protein patterns 
based on SDS-PAGE electrophoresis. The highest genetic distance before bolting was 

between Zare and Gascogen (8 units). The lowest genetic distance before flowering was 
between cultivars with a distance equal to zero. This result indicates high genetic 
similarity between wheat cultivars. The most similarity between the cultivars is the 
value of one, such as Pishgam and Sayson (one means one hundred percent similarity) 
or Pishgam and Bezustaya (with one). The least similarity is 0.2 between Zare and 
Gascogen. Based on cluster analysis these 13 bread wheat cultivars were divided into 
three groups. The results after bolting were largely similar to the protein pattern before 

blooming. The most similarity between the cultivars is the value of one. Pishgam and 
Sayson was one hundred percent similar, and Pishgam and Bezustaya as well. The 
lowest similarity was observed between Zare and Gascogen cultivars with zero and 0.25 
between Zare and other cultivars. Based on cluster analysis, 13 wheat cultivars were 
grouped into four clusters. Zare, Gascogen and Omid cultivars were placed in separate 
clusters and the rest of the cultivars were classified in one group. Increasing one group 
indicates the effect of some proteins that are effective in the developmental stages 
before and after wheat flowering. 
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