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چیکده
سابقه و هدف: پروتئین‌های LEA اولین بار در گندم و پنبه به عنوان پروتئین‌های تجمعی در اواخر دوره جنینی شناسایی و مطرح 
شدند. بیشتر دسته بندی‌های عمومی ژن‌های LEA به وسیله استنباط از ساختار دمین های پروتئینی یا ویژگی های شیمیایی بدست 

می‌آید. روش‌های بیو انفورماتیکی روش‌های مفیدی برای مطالعه ژنوم در شرایط خارج آزمایشگاهی می‌باشند.

مواد و روش ها: در این تحقیق جهت مطالعه ژن Wdhn13 پروتئین های LEA درگونه های مختلف گندم از 8 گندم زراعی و  
وحشی )شامل سرداری، نان گنبد، دوروم شوش، دورورم بروجرد، اورارتو، دیکوکوئیدز،‌ تائوشی و اسپلتوئیدز( استفاده شد و توالی بدست 
آمده از آن ها با تنها توالی ژن  Wdhn13 مربوط به گندم نان در پایگاه اطلاعاتی NCBI از طریق نرم افزار های بلاست، CLC و داروین 

مقایسه شد.

 NCBI مربوط به گندم نان موجود در Wdhn13 در گندم سرداری با توالی ژن Wdhn13 یافته ها: نتایج آنالیز نشان داد که توالی ژن
 NCBI مربوط به گندم نان موجود در Wdhn13 در گندم اورارتو کمترین شباهت را با توالی ژن Wdhn13 بیشترین شباهت و توالی ژن
دارد. علت این تفاوت هم تغییرات در اسید های آمینه بر اساس تغییرات در توالی DNA نمونه ها می باشد. همردیفی از طریق نرم افزار 
BLAST و درخت فیلوژنتیکی رسم شده بر اساس الگوریتم UPGMA نیز موید این نتیجه بودند. همچنین درخت فیلوژنتیکی رسم شده 

سیر تکاملی منطقی را در ارتباط با این ژن برای اشتقاق گونه های دیپلوئید، تتراپلوئید و هگزاپلوئید از یکدیگر نشان داد. جدول فاصله 
توالی ها نیز موید این بود که نتایج BLAST و درخت فیلوژنتیک بر هم منطبق می باشند.

نتیجه گیری: نتایج این تحقیق نشان داد که با توجه به تکثیر ژن مورد نظر بر روی ژنوم های دیپلوئید اورارتو )AA( و گونه های تتراپلوئید و هگزاپلوئید 
 شامل ژنوم AA و عدم تکثیر برروی گونه های اسپلتوئیدز )BB( و تائوشی )DD( می توان نتیجه گرفت که ژن Wdhn13بر روی ژنوم AA گندم قرار دارد.

 LEA پروتئین ،Wdhn13کلمات کلیدی: گندم، ژن
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مقدمه
اولین   (Late embryogenesis abundant) LEA پروتئین های
اواخر  در  تجمعی  های  پروتئین  عنوان  به  پنبه  و  گندم  در  بار 

اولیه  آنالیزهای  شدند )4،5(.  مطرح  و  شناسایی  جنینی  دوره 
 LEA در  دو دسته  جداگانه LEA نشان داد که پروتئین های
و زیر گروه‌های LEA-A قرار دارند. ژن های LEA-A در زمان 
تنش شوری و در ابتدای توسعه بذر و قبل از ژن های LEA بیان 
به   LEA های  ژن  های عمومی  بندی  بیشتر دسته  می شوند. 
وسیله استنباط از ساختار دمین های پروتئینی یا ویژگی های 
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این معیار های عمومی به وسیله  شیمیایی بدست می آید که 
Dure et al در سال 1989 ارائه شد )5(. ژن های LEA بسیار 

حساس به ABA هستند زیرا  ABREs )تنظیم کننده عناصر 
در ناحیه  پروموتور( که حاوی توالی ACGT می باشد و به نام 
جعبه G معروف است، بسیار حساس به ABA  بوده و وابسته 
 MYB CACCTG و عناصر  توالی  با    MYC به حضور عناصر 
با توالی TAACTG می باشد، ABREs می تواند با فاکتور های 
های  موتیف   .)12( باشد  داشته  متقابل  اثر   bZIP رونویسی 
کننده  تنظیم  های  ژن  پروموتر  ناحیه  در  همچنین   ABRE

مقاومت به خشکی که در بیان مقاومت به تنش هایی که توسط 
 .)6( گیر هستند  در  گیرد،  ژنی صورت می  های چند  خانواده 
پروتئین های مختلف LEA برای تجمع در مقابله با تنش های 
 LEA محیطی در گیاه شناخته شده اند، بنابراین پروتئین های
مورد  بافت  در  تجمع  از طریق  مقاومت  های  مکانیسم  در  باید 
های  بافت  در  باشند.  داشته  دخالت  تنش  اوایل ظهور  در  نظر 
مختلف گیاهی پروتئین های LEA می توانند باعث جلوگیری 
ازغیر فعال شدن چرخه های منجمد سازی وغیر منجمد شدن 
در  و همکاران  بیرینی   )14( می باشد  هیدروژناز  دی  لاکتات 
 DHN-5 سال  2007 تحقیقی با عنوان، بیان بیش از اندازه ژن
گندم در گیاه آرابیدوپسیس جهت مقاومت به تنش محیطی را 
انجام دادند.  آن ها به این نتیجه رسیدند که ژن های پروتئین 
LEA در اکثر گیاهان وجود داشته و در زمان تنش باعث ایجاد 

باعث  آن  حد  از  بیش  بیان  حتی  و  شده  پایداری  و  مقاومت 
و همکاران در سال  بارتلت   .)3( گیاه می شود  بیشتر  مقاومت 
2007 تحقیقی با عنوان، بیان ژن، مسیر و تنظیم بیان ژن های 
 LEA مختلف را انجام داده و نتیجه گرفتند که، پروتئین های
پایداری  باعث  و  شده  بیان   محیطی  های  تنش  به  پاسخ  در 
گیاه در برابر خشکی، محافظت ساختار سیتوسولیک، جلوگیری 
این  و  شوند  می  سلولی  دیواره  پایداری  و  ها  یون  تجزیه   از 
کرده  پیدا  تجمع  بذور  در  جنینی  دوره  اواخر  در  ها  پروتئین 
تنش های محیطی می شود  تمامی  برابر  در   مقاومت  باعث  و 
با  تحقیقی   2008 سال  در  همکاران  و  کوبایاشی    .)1،11(
افزایش مقاومت به  عنوان رونویسی فعال ژن های Cor/Lea و 
تنش زیستی از طریق بیان همولوگ DREB2 گندم در توتون 
 DREB2 ترانسژنیک را انجام داده و به این نتیجه دست یافتند که

به عنوان فاکتور رونویسی عمل کرده و در جهت مثبت، ژن های 
به  مقاومت  توسعه  در  را   dhn13,Wrab17,Wrab18,Wrab19

تنش های غیرزنده در گندم تنظیم می کند، که این تحقیق باعث 
شناسایی ژن  wdhn13 درگندم نان گردید )7(. شنگ و همکاران 
در سال 2009 مطالعه ای تحت عنوان تغییر ساختار و بالا بردن 
مقاومت به خشکی در برنج با کاهش میزان ایندول-3- استیک 
اسید به وسیله فعالیت TLD1/OsGH3.13 را انجام داده و در 
 mRNA به تجمع IAA نهایت نتیجه گرفتند که کاهش میزان 
پروتئین های LEA کمک کرده و باعث شروع مقاومت تنش در 
 برنج می شود )9(. لیو و همکاران در سال 2009 مطالعه‌ای بر روی 
 Boea گیاه  از  شده  استخراج   LEA  4 گروه  های  پروتئین 
دست  نتیجه  این  به  نهایت  در  و  دادند  انجام   hygrometrica

کم  زمان  در  می تواند   Boea hygrometrica گیاه  که  یافتند 
یک  عنوان  به  و  مانده  زنده  خشکی  تنش  و  آب  میزان  شدن 
گیرد،  قرار  استفاده  مورد  خشکی  به  تحمل  در  مدل  سیستم 
همچنین مطالعات کتابخانه ای cDNA برگ های خشک شده 
با استفاده از تکنیک میکرو آرایه ها نشان داد که پاسخ به تنش 
 LEA در اثر گروه ژنی است که باعث تولید 4 گروه پروتئینی
در گیاه تنباکو می شود )13(. باهارندروف و همکاران در سال 
بیان  و  بیوانفورماتیکی  آنالیز  عنوان  با  ای  مطالعه  در   2009 
پروتئین های LEA در پاسخ به تنش خشکی Collembola به 
بررسی بیان پروتئین های مشخص LEA مانند پروتئین شوک 
 Collembola در خاک  دمایی  تنش  در طول   HSP70 گرمایی 
 Collembola از دو گونه EST چهار Insilco پرداختند. آنالیز های
 Megaphorura در   LEA پروتئین های گروه 3  داد که  نشان 
 arctica حضور دارد )10(. ژن Wdhn13 از ژن های کد کننده 

پروتئین های گروه دوم LEA با وزن ملکولی 12/8 کیلودالتون 
با  به عنوان کوچکترین عضو گروه دی هیدرین ها در گیاهان 
سه قطعه غنی از لایسین می باشد. ژن Wdhn13 برخلاف سایر 
 6 گروه  های  همولوگ  روی  بر  که  ها(   ها)دیهیدرین   DHN

دارند.)8(  قرار   7 گروه  های  کروموزوم  بروی  دارند  قرار  گندم 
DHN ها ژن هایی تجمعی هستند که در پاسخ به تنش های 

کم آبی، سرمایی، پسابیدگی و شوری بیان می شوند و پروتئین 
 LEA را برای مقاومت بیان می کنند. پروتئین های LEA های
تنظیم   ABA به وسیله  و  یافته  تجمع  بالغ  و  خشک  بذور  در 

20

تازه های بیو تکنولوژی سلولی - مولکولی دوره سوم، شماره نهم، زمستان 1391،مطالعه مولكولي و....
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می شوند. ژن های LEA بسیار حساس به ABA هستند زیرا  
حاوی  پرموتورکه  ناحیه  در  عناصر  کننده  تنظیم  یا   ABREs

توالی ACGT می باشد و به نام جعبه G معروف است، بسیار 
حساس به ABA می باشد و وابسته به حضور عناصر MYC  با 
توالی CACCTG و عناصر MYB با توالی TAACTG می باشد 
)12(. خشکی در واقع یک رویداد هوا شناختی است که با عدم 
وقوع بارندگی در یک دوره زمانی همراه می‌باشد، دوره ای که 
به اندازه کافی بلند است تا باعث تخلیه رطوبتی خاک و تنش 
بافت‌های گیاهی  با کاهش پتانسیل  آب در  کمبود آب همراه 
ناکافی  از  است  عبارت  کشاورزی، خشکی  دیدگاه  از  اما  گردد. 
بودن مقدار و توزیع آب قابل استفاده در طی دوره رشد گیاه که 
ژنتیکی گیاه می‌گردد.  توان کامل  بروز  امر موجب کاهش  این 
است  کشاورزی   تولیدات  کننده  محدود  اصلی  عامل  خشکی 
که گیاه را از رسیدن به حداکثر توان محصول دهی باز می‌دارد 
آن  بروز  که  است  ای  پیچیده  صفت  خشکی  به  مقاومت   .)1(
بستگی به عمل و عکس‌العمل میان صفات مختلف مورفولوژیکی 
)زودرسی، کاهش سطح برگ، لوله ای شدن برگ، میزان موم، 
سیستم ریشه ای کارآمد، ریشک دار بودن، پایداری عملکرد و 
کاهش پنجه زنی(، فیزیولوژیکی )کاهش تعرق، افزایش راندمان 
مصرف آب، بسته شدن روزنه‌ها و تنظیم اسمزی(، و بیوشیمیایی 
)تجمع پرولین، پلی آمین، ترهالوز و غیره، افزایش فعالیت آنزیم 
دارد.  کربوهیدرات‌ها(  سازی  ذخیره  افزایش  و  ردوکتاز  نیترات 
این صفات چندان شناخته  مکانیزم‌های ژنتیکی کنترل کننده 
شده نیستند )1،2(. هدف این بررسی شناسایی آلل های جدید 
با  ها  مقایسه آن  و  Wdhn13 در گونه های دیگر گندم  از ژن 

یکدیگر در سطوح نوکلئوتیدی و آمینواسیدی می باشد.

مواد و روش ها
این تحقیق در سال 1390 در آزمایشگاه بیوتکنولوژی دانشگاه 
ایلام انجام شد.  مواد گیاهی این تحقیق عبارتند از گندم های 
وحشی دارای ژنوم AA,BB,DD,AABB و همچنین گندم های 
از  شده  آوری  جمع   AABB,AABBDD ژنوم  دارای  زراعی  
مناطق مختلف استان ایلام، که مشخصات آن ها در جدول 1 

آمده است.

ژنومنام

کد 
نمونه 
در 

PCR

ژنومنام

کد 
نمونه 
در 

PCR
دروم 
بروجرد

AABBAدیکوکویدز
AA
BB5

AA6اورارتوAABBDDBسرداری

نان 
گنبد

AABBDD2تائوشیDD8

دروم 
شوش

AABB4اسپلتوئیدزBB12

اول بذور ضد عفونی شده و در گلدان کشت شدند  در مرحله 
پس از گذشت یک هفته از برگ های تازه از طریق روش بافر 
DNA ،CTAB ژنومی نمونه ها استخراج شدند، پس از استخراج 

DNA ژنومی کیفیت DNA ژنومی بر روی ژل آگارز 0/8 درصد 

 Wdhn13 مشاهده شد سپس از روی تنها توالی مربوط به ژن
مربوط به گندم نان موجود در پایگاه اطلاعاتی NCBI به وسیله 
نرم افزار Oligo5 آغازگر اختصاصی طراحی شد. در هر واکنش 
 MgCl2  ،2/5  µL میزان  به   10X PCR بافر  ،PCR  25  µL
به  dNTPs 1 میلی مولار   ،1/3  µL به میزان  20 میلی مولار 
 میزان µL 2/5، آغازگر های رفت و برگشت از هرکدام به میزان 
µL 0/3،آنزیم pfu پلیمراز به میزان 1 واحد آنزیمی، آب دوبار 

 1/3 µL به میزان DNA 15/8 و الگوی lµیونیزه شده به مقدار
آغازین  مرحله  با یک   PCR واکنش  قرار گرفت.  استفاده  مورد 
واسرشت در دمای 94 درجه سانتی گراد و مدت 4 دقیقه شروع 
متوالی  مرحله  سه  شامل  تکثیری  چرخه   35 آن  از  پس  شد. 
94 درجه به مدت 30 ثانیه، 55درجه سانتی گراد به مدت 60 
ثانیه و 72 درجه سانتی گراد به مدت 90 ثانیه انجام شد. در 
مرحله آخر یک مرحله 10 دقیقه ای در دمای 72 درجه برای 
امتداد و اتمام همانند سازی کل رشته ها در نظر گرفته شد، به 
 PCR منظور اطمینان از تکثیر صحیح قطعه مورد نظر، محصول
بر روی ژل آگارز 1/5 درصد الکتروفورز شد. در مرحله بعد باند 
های مورد نظر از روی ژل آگارز به وسیله کیت خالص سازی 
توسط شرکت Bionner جداسازی شده تحت PCR قرار گرفته 
و محصولات حاصل از آن پس از الکتروفورز توالی یابی گردیدند 
توالی  برگشت جهت  و  رفت  آغازگر   دو  از  بالاتر  دقت   جهت 
ابتدا توالی آغازگر  یابی استفاده شد جهت شناسایی توالی ژن 

جدول 1-  معرفی گونه های گندم مورد استفاده در این تحقیق.
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رفت در توالی ها شناسایی و سپس به وسیله نرم افزار آنلاین 
BLAST با توالی موجود در پایگاه اطلاعاتی مقایسه شد. نواحی 

مربوط به ژن مورد نظر شناسایی و با توالی مربوط به گندم نان 
مقایسه شدند و برای شناسایی نواحی اختلاف و مشخص شدن 
با   CLC Sequence Viewer  افزار نرم  توسط  ها  توالی  ها  آن 
نهایت  در  و  تبدیل  پروتئینی  توالی  به  شده،  مقایسه  یکدیگر 
 Edit ،Blast بررسی شدند.  برای مقایسات لازم از نرم افزارهای

Seq و CLC main Workbench استفاده شد. 

یافته ها 

تحت  تخصصی  پرایمرهای  با  شده  استخراج  های   DNA ابتدا 
PCR قرار گرفتند )شکل 1(. در مرحله بعد نتایج PCR توالی 

یابی شدند. بخشی از تعیین توالی ژن تکثیر یافته Wdhn13 در 
نشان دهنده  ها  گراف  کیفیت  است.  داده شده  نشان  شکل 2 
میزان دقت در تعیین توالی می باشد. همانطور که در شکل 1 
نشان داده شده است نمونه گندم وحشی اورارتو با ژنوم دیپلوئید  
AA )نمونه با کد 6( و نمونه های گندم زراعی دوروم بروجرد، 

تتراپلوئید  ژنوم  با  دیکوکوئیدز  وحشی  گندم  و  شوش  دوروم 
AABB )نمونه های با کد A، 4 و 5( و نمونه های گندم زراعی 

)نمونه    AABBDD هگزاپلوئید  ژنوم  با  گنبد  نان  و  سرداری 
های با کد B و 2( ژن مورد نظر را تکثیر کردند.  نمونه های 
گندم وحشی تائوشی با ژنوم DD )نمونه شماره 8( و اسپلتوئیدز  
نکردند.   تکثیر  را  نظر  مورد  با کد 12( ژن  )نمونه   BB ژنوم  با 
بر روی ژنوم های  به تکثیر ژن مذکور  با توجه  این مرحله  در 
هگزاپلوئید  و  تتراپلوئید  های  گونه  و   )AA( اورارتو  دیپلوئید 
اسپلتوئیدز  های  گونه  روی  بر  تکثیر  عدم  و   AA ژنوم  شامل 
)BB( و تائوشی)DD( می توان نتیجه گرفت که ژن مورد نظر بر 
روی ژنوم AA گندم وجود دارد. که این نتیجه به عنوان نتیجه 

اولیه این تحقیق بسیار حائز اهمیت است.
در مرحله بعد جهت آنالیز های بیوانفورماتیکی از نتایج  حاصل 
از توالی نمونه ها استفاده شد. نتایج  در مرحله اول توسط نرم 
افزار آنلاین BLAST  با تنها توالی موجود در پایگاه اطلاعاتی  
گرفت.  قرار  مقایسه  مورد  نان(  گندم  به  مربوط  )توالی   NCBI

بدون  و  تکه  یک  صورت  به   Wdhn13 ژن  داد  نشان  یافته‌ها 
اینترون در داخل ژن می باشد و قسمت رمزگردان آن در داخل

 

تا  و  از کدون شماره 1762 شروع  نیز   NCBI اطلاعاتی  پایگاه 
شماره  کدون  از  قبل  نواحی  دارد.  ادامه   2136 شماره  کدون 
شماره  پایان  کدون  از  بعد  نواحی  و   3́-UTR عنوان  به   1762

2136 به عنوان UTR-5́ خطاب می‌شوند. 
 Wdhn13 نتیجه مقایسه درگندم اورارتو نشان داد که توالی ژن
با توالی گندم نان موجود در پایگاه اطلاعاتی 85 درصد شباهت 
دارند و این اختلاف 15 درصدی باعث تغییر در توالی سی و پنج 

اسیدآمینه شده است. که این تغییرات به شرح زیر بوده است:
H6R, G7A, E10D, K11Q, K12G, G13R, V14A, M15E, 

E16A, P23G, R24G, G27D, T33G, G35D, T36R, Y37A, 

G38A, H42R, T43D, H73P, G78P, M79A, S80H, G81R, 

S82R, K83A, T84S, H85Y, Y95H, G96W, K97N, S98D, 

PCR شکل 2- نتایج توالی یابی محصولات

ــا آغازگــر هــای تخصصــی در گنــدم  شــکل 1- تکثیــر ژن  Wdhn13 ب
هــای مــورد مطالعــه

B:سرداری،  بروجرد،  A:دوروم  مارکر)لدر(،  سایز   :M راست  به  چپ  از 
8:تائوشی،  ‌6:اورارتو،  شوش، 5:دیکوکوئیدز،  4:دوروم  گنبد،  2:نان 
کنترل   :Co2  ،)DNA بدون   PCR1)واکنش 12:اسپلتوئیدز،Co1:کنترل 

2)واکنشPCR بدون پرایمر(
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G99R, H100L, T101E

همچنین در گندم دیکوکوئیدز نتایج مقایسه نشان داد که توالی 
ژن Wdhn13 با توالی گندم نان موجود در پایگاه اطلاعاتی 92 
این اختلاف 8 درصدی باعث تغییر در  درصد شباهت دارند و 
توالی هجده اسیدآمینه شده است. که این تغییرات به شرح زیر 

بوده است:
V14I, M15V, G69S, H70Y, G71E, D72N, H73I, Q74K, 

H75E, G81V, S82V, K83E, H85Q, A86R, A89G, T90M, 

G107D, -114T

 Wdhn13 درگندم دوروم بروجرد نتایج نشان داد که توالی ژن 
97 درصد با توالی گندم نان موجود در پایگاه اطلاعاتی  شباهت 
پنج  توالی  در  تغییر  باعث  درصدی   3 اختلاف  این  و  دارند، 

اسیدآمینه شده است که این تغییرات به شرح زیر بوده است:
H5R, M15V, R24G, Y37C, H73P

مقایسات در درگندم دوروم شوش با توالی گندم نان موجود در 
پایگاه اطلاعاتی NCBI نشان داد که این توالی ها  92 درصد 
توالی  در  تغییر  باعث  اختلاف 8 درصدی  این  و  دارند  شباهت 
هجده اسیدآمینه شده است. که این تغییرات به شرح زیر بوده 

است:
H5R, G6A, E10D, G13V, M15V, S17I, I18M, T19K, 

K21M, P23G, R24G, G27D, D28H, T33G, G35S, H73P, 

M112I, -114T, D115-

نتیجه مقایسه درگندم نان گنبد با توالی گندم نان موجود در 
پایگاه اطلاعاتی نشان  داد که توالی ژن Wdhn13 در گندم نان 
این  دارند  NCBI 96 درصد شباهت  در  توالی موجود  با  گنبد 
اختلاف 4 درصدی باعث تغییر در توالی هفت اسیدآمینه شده 
  V14I, R24G,:است بوده  زیر  به شرح  تغییرات  این  که  است 

G107D, -114T, K116Q, I117D, K118G

و در نهایت  نتیجه این مقایسه بین توالی ژن Wdhn13 در گندم 
که  بود  این  دهنده  نشان   NCBI در  موجود  توالی  و  سرداری 
توالی ژن Wdhn13 درگندم سرداری با توالی گندم نان موجود 
این  و   )3 )شکل  دارند  شباهت  درصد  اطلاعاتی 98  پایگاه  در 
اختلاف 2 درصدی باعث تغییر در توالی چهار اسیدآمینه شده 

است که این تغییرات به شرح زیر بوده است:
V14I, M15V, R24G, G107D

توضیح اینکه در این نشانه ها حرف اول نشانه اسید آمینه مربوط 
به ژن گزارش شده در NCBI، عدد نشان دهنده جایگاه اسید 
آمینه در پروتئین مورد نظر و حرف دوم نشانه اسید آمینه در 
ژن مورد تحقیق می باشد. به طور مثال H6R بدین معنی است 
)هیستدین(   H آمینه  اسید  جای  به   6 شماره  جایگاه  در  که 
است  گرفته  قرار   R آمینه  اسید  اورارتو  نمونه  در   NCBI در 
آمینه  اسید  آن  وجود  عدم  از  نشان  فاصله  خط  همچنین   و 
می باشد. به طور مثال T-114 بدین معنی است که در جایگاه 
این  و  باشد  می  آمینه  اسید  فاقد   NCBI نمونه   114 شماره 
جایگاه در گندم مورد بررسی )دیکوکوئیدز( دارای اسید آمینه 
به  عمدتاً  نمونه  این  در  ای  آمینه  اسید  تغییرات  باشد.  می   T
دلیل تغییر در نوکلئوتید اول کدون های رمز گردان بوده است 
به طوری که در برخی نقاط تغییر در کدون های سوم هیچگونه 

تغییری در اسید آمینه رمز شده نداشته است.
تعیین میزان شباهت نمونه ها 

گندم نان رقم سرداری شباهت بیشتری از نظر ترادف اسید آمینه 
مربوط به ژن Wdhn13با گندم نان گزارش شده در NCBI دارد.

نتایج  مقایسه توالی های بدست آمده از این نمونه ها توسط نرم 
افزار  CLC Sequence Viewer در شکل4 و 5 نشان داده شده 
و در نهایت توالی مورد توافق در ارتباط با این ژن در بخش های  

مورد توافق آمده است.
آنالیز های فیلوژنتکیی

DNA آنالیز فیلوژنتکیی بر اساس توالی
بر  Wdhn13 که  توالی ژن  فیلوژنتیکی  از درخت  نتایج حاصل 
 Sequence  CLC افزار  نرم  توسط   UPGMA الگوریتم  اساس 
 viewer براساس توالی نوکلئوتیدی رسم شد، در  نمونه های 

مورد بررسی تایید کننده نتایج حاصل از همردیفی توالی ها از 
سرداری  گندم   )6 )شکل  بود   BLASTآنلاین افزار  نرم  طریق 
در مورد ژن Wdhn13 بیشترین شباهت را با نمونه موجود در 
شباهت  کمترین  دارای  اورارتو  گندم  دارد .همچنین   NCBI 

می باشد. ماتریس شباهت ها )شکل 7( نیز که بر اساس الگوریتم 
UPGMA بدست آمده بود نیز موید این موضوع بود که نتایج 

می باشند. منطبق  هم  بر  فیلوژنتیکی  آنالیزهای  و   BLAST
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.BLAST بوسیله نرم افزار آنلاین NCBI شکل3- نمونه ای از  همردیف سازی توالی بدست آمده با توالی موجود در
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شکل4-  نمونه ای از همردیفی توالی ها در سطح نوکلئوتید برای ژن Wdhn13 در گندم های مورد مطالعه
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.DNAدر نمونــه هــای گنــدم مــورد مطالعــه Wdhn13 حاصــل از داده هــای مولکولــی  ژن UPGMA شــکل 6- درخــت فیلوژنتیکــی بــر اســاس الگوریتــم

شکل 7- ماتریس شباهت ها و تفاوت ها برای ژن Wdhn13 در نمونه های گندم مورد مطالعه.
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شکل5-  نمونه ای از همردیفی توالی ها در سطح پروتئین برای ژن Wdhn13 در گندم های مورد مطالعه

آنالیز فیلوژنتکیی بر اساس توالی پروتئین
بر  Wdhn13 که  توالی ژن  فیلوژنتیکی  از درخت  نتایج حاصل 
 CLC Sequence افزار  نرم  توسط   UPGMA الگوریتم  اساس 
های  نمونه  در   شد،  رسم  پروتئینی  توالی  براساس   viewer

ها  توالی  همردیفی  از  حاصل  نتایج  کننده  تایید  بررسی  مورد 
از طریق نرم افزار آنلاینBLAST بود. به طوری که در درخت 
فیلوژنتیکی )شکل 8( مشاهده می شود گندم سرداری در مورد 
با  ژن Wdhn13 بر اساس توالی پروتئینی بیشترین شباهت را 

نمونه موجود در NCBI  داشته و گندم اورارتو دارای کمترین 
نیز  باشد. ماتریس شباهت )شکل 9( بدست آمده  شباهت می 
باشد.  می  موضوع  این  موید  نیز   UPGMA الگوریتم  اساس  بر 

بحث
نتایج حاصل از این پژوهش نشان داد که توالی DNA و پروتئین 
مربوط به گندم نان موجود در پایگاه اطلاعاتی NCBI بیشترین 
کمترین و  سرداری  نمونه  با  نوکلئوتیدی  سطح  در  را  شباهت 
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شباهت را با نمونه اورارتو دارد. جداول فاصله که بر اساس توالی 
بدست   Meg Align نرم افزار  توسط  پروتئینی  و  نوکلئوتیدی 
آمد و همچنین درخت های فیلوژنتیکی که بر اساس الگوریتم 
UPGMA توسط نرم افزار CLC Sequence viewer رسم شد 

نتایج  که  بودند   BLAST افزار   نرم  از  حاصل  نتایج  موید   نیز 
آن ها نیز حاکی از میزان شباهت بالای توالی ژن Wdhn13 درگندم 
سرداری با توالی ژن Wdhn13 موجود در NCBI و شباهت کمتر 
 NCBI در Wdhn13 در اورارتو با توالی ژن Wdhn13 توالی ژن
بود. همچنین نتایج حاصل از درخت های فیلوژنتیکی نشان از 
جدا شدن منطقی گونه ها از یکدیگر داشتند، به طوری که ابتدا 
های  گونه  آن  از  بعد  و  تتراپلوئید  سپس  دیپلوئید،  های  گونه 
هگزاپلوئید از یکدیگر مشتق شدند. مهم ترین نتیجه این تحقیق

دیپلوئید،  های  گونه  در  تکثیر  به  توجه  با  که  بود  شرح  بدین 
تتراپلوئید و هگزاپلوئید شامل ژنوم A )گندم اورارتو، گندم دوروم 
بروجرد و گنبد، گندم دیکوکوئیدز، گندم سرداری و گندم نان 

شوش( و همچنین عدم تکثیر در گونه های دیپلوئید ژنوم های 
نتیجه  وDD )گندم تائوشی( می توان  اسپلتئویدز(  )گندم   BB

دارد. قرار  گندم   AA ژنوم  روی  بر   Wdhn13  ژن که   گرفت 

تشکر و قدردانی
های  و حمایت  ایلام  دانشگاه  مالی  های  از حمایت  بدینوسیله 
پزشکی  علوم  دانشگاه  پزشکی  بیولوژی  تحقیقات  مرکز  فنی 
شود. می  تشکر  یاری  خیراله  دکتر  آقای  ویژه  به  کرمانشاه 

شکل 9- ماتریس شباهت ها و تفاوت ها برای ژن Wdhn13 در نمونه های گندم مورد مطالعه.

.DNAدر نمونه های گندم مورد مطالعه Wdhn13 حاصل از داده های مولکولی  ژن UPGMA شکل 8- درخت فیلوژنتیکی بر اساس الگوریتم
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