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 چكيده
تحمل به تنش  سازوكارهايتواند راهكاري براي درك بهتر  مي تنش تحت شرايط نومكاركرد ژتغييرات 

و تنش  كنترلكتابخانه دو  ESTهاي ا با بررسي تواليت ه استدر اين پژوهش سعي شد. در گياهان باشد
 شناسايي شوند. در تحمل به شوري مؤثرهاي ژنوم در تنش شوري و ژن يگندم، تغييرات كاركرددر شوري 

-تواليبندي  دسته به منظورشدند.  دريافت Graingenesهاروارد و  گاهوباز  EST هايتوالي بدين منظور

هاي كاركردي و ، تعيين گروه)هاتونها و سينگلكانتيگها (ژنيونيهاي مرتبط با ، تعيين پروتئينEST هاي
مؤسسه  گاهوب، NCBI گاهوب، بلاست Egassembler هاي آماري، به ترتيب از بانك اطلاعاتيآزمون

 گروه 20 بيندار وجود اختلاف معني دهنده نشان استفاده شد. نتايج IDEG6افزار نرمماكس پلانك و 
 هاي كاركرديدر هر دو شرايط كنترل و تنش شوري، گروه .بودشرايط كنترل و تنش شوري  دركاركردي 

، تبديل مواد آلي و چرخه اصلي متابوليسم كربوهيدراتهاي كاركردي بيشترين و گروه RNAپروتئين و 
 اختصاص دادند. هاي كاركردي ژنوم به خودكمترين فعاليت كاركردي ژنوم را نسبت به ساير گروه كربس

 ،چربيمتابوليسم  ،/ انتقال الكترون ميتوكندرياييATP سنتز  هاي كاركرديفعاليت گروهتحت تنش شوري، 
-اين گروه توان پيشنهاد كرد كه مي بنابراينيافت. افزايش  سلول و RNA ،DNA، پروتئين، كاهش-اكسايش

 در ها تجزيه و تحليل بيان ژن .هستندشوري  تنش بهمكانيسم پاسخ نقش مهمي در  دارايهاي كاركردي 
گروه كاركردي  23در  كه دار بودندژن داراي بيان افتراقي معني 271 نشان داد شرايط كنترل و تنش شوري

ورزي ژنتيكي با هدف جهت دستتوانند هاي شناسايي شده در اين پژوهش ميژنمختلف قرار گرفتند. 
 مورد استفاده قرار گيرند. بهبود تحمل به تنش شوري در گياهان زراعي

 . سنبله، ژنوميكس كاركردي، تنش شوري كليدي: هايواژه

                                                             
                     07132286134Email: alemzadeh@shirazu.ac.irتلفن:    زاده عباس عالمنويسنده مسئول:  ∗
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 مقدمه
هاي غير هاي كشاورزي، تنشدر سيستم

دماي پائين و خشكي  ،زيستي به ويژه شوري
باعث تفاوت عملكرد برداشت شده نسبت به 

با متعددي مطالعات  .دنشوعملكرد بالقوه مي
-در گونهورد استفاده مهاي هدف كشف مكانيسم

هاي متحمل به تنش و عناصري كه تحمل را به 
 انجام شده است كنندگياهان حساس اعطا مي

 )Noctor & Foyer, 1998; Dat et al., 2000( .
در رابطه با تحمل  ي فراوانيها پژوهشهمچنين 

 اما شده است انجام گياهان زراعي دربه شوري 
 ،تنش شوري ماهيت پيچيده و پلي ژني تحمل به

را با مشكل به شوري  براي تحملاصلاح گياهان 
شواهد زيادي  ).Zhu, 2000( روبرو كرده است

هاي گياهي  تغيير بيان ژنوجود دارند كه بيانگر 
به دليل  در اثر تنش شوري هستند كه احتمالاً

. باشد تحمل مي سازوكارهايها در نقش آن
تغيير بيان  كهرا  نظريهاين  تراريختهمطالعه گياهان 

 ،تواند منجر به افزايش تحمل شودها ميژن
 ;Van Camp et al., 1996( كندحمايت مي

Shikanai et al., 1998; Apse et al., 1999(. 
هاي جديدي براي درك بيشتر هم اكنون روش

هاي غير زيستي در دسترس ژنتيك تحمل به تنش
-د كه پيچيدگينده هستند و به ما اين امكان را مي

پروفايل بررسي هاي پاسخ به تنش را از طريق 
در سطح كل ژنوم مورد توجه قرار  ها ژن بيان

 & Reymond et al., 2000; Richmond(دهيم 

Somerville, 2000(. هاي آوريامروزه از فن

1Fاميكس

P2Fبراي مطالعه در سطح ترانسكريپتوم 1

2
P ،

P3Fپروتئوم

3
Pمتابولوم ،P4F

4
P شود. اين فناستفاده مي-

حوه كاركرد ژنوم در يك شرايط محيطي ها نآوري
هاي رمز ها، نقش بخشخاص، روابط بين ژن

كننده و غير رمز كننده ژنوم و نقاط كليدي شبكه 
پاسخ به شرايط دروني و بيروني گياه را روشن 

 ,.Fleury et al., 2010; Urano et alسازند (مي

P5Fهاي ژنوميكس كاركردي). از جمله روش2010

5
P ،

EST P6F هاييه و تحليل تواليتوليد و تجز

6
P فن ،-

P7Fآوري ريزآرايه

7
P يابيتوالي و RNA P8F

8
P باشند مي

)Ali et al., 2011.( 
 cDNAهاي كوتاه ، تواليESTهاي توالي

باشند كه به جفت باز) مي 500(ميانگين طول 
هاي همسانه 3'يا  5'يابي انتهاي وسيله توالي

cDNA شوند (ايجاد ميDong et al., 2005 .(
-ثر در نقشهؤيك روش م EST هايتوالي آناليز

هاي جديد و كشف ژن ،هايابي بسياري از ژن
هاي مختلف ها و بافتها در اندامبررسي بيان ژن

 باشدمي هادر مراحل نموي و پاسخ به تنش
)Gueguen et al., 2003; Gruber et al., 2012; 

Zhuang & Zhu, 2014( .Houde   و همكاران
از گندم نان  EST توالي 73521با ايجاد ) 2006(

هاي در مراحل مختلف نموي و در معرض تنش
ها با سرما، شوري و خشكي و تركيب آن

                                                             
۱ Omics 
۲ Transcriptome 
۳ Proteome 
٤ Metabolome 
٥ Functional genomics 
٦ Expressed Sequenced Tags 
۷ Microarray 
۸ RNA-sequencing 
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هاي موجود در بانك ESTتوالي  196041
9Fژنيوني 75488، به هاآنبندي اطلاعاتي و دسته

1 
دست ) سينگل تون 43908كانتيگ و  31580(

مورد آناليز ها ژننييو% از اين 43يافتند. بيش از 
هاي كاركردي كاركردي قرار گرفت و گروه

. )Houde et al., 2006( شدها تعيين مربوط به آن
هاي جديد و كردن ژن پيدابه منظور  ESTروش 

  Suaeda salsaگياههاي بيان در  تعيين الگوي
)Zhang et al., 2001( ،Thellungiella 

halophila )Wang et al., 2004( ،Avicennia  
)Mehta et al., 2005(  6وTMesembryanthemum6T 

crystallinum  )Kore-eda et al., 2004(  در
در  پاسخ به تنش شوري استفاده شده است.

 Aeloropousروي گياه شورپسندپژوهشي 

litorallisتواند منبع ، به عنوان گياهي كه مي
هاي مقاومت به ژنتيكي ارزشمندي براي ژن

از  cDNAاشد، سه كتابخانه شوري و خشكي ب
هاي ريشه و برگ در شرايط مختلف تيمار بافت

را   ESTتوالي 1268ند و نهايتاً كردشوري ايجاد 
. پس از )Zouari et al., 2007( كردنديابي توالي

% از 68ي پروتئيني، هاي دادهمقايسه با پايگاه
هاي با كاركرد مشخص، ها در گروه پروتئينتوالي

% در 20هاي مشابه ناشناس و وه توالي% در گر12
تواند دليلي بر هيچ گروهي قرار نگرفت كه مي

. )Zouari et al., 2007( ها باشدجديد بودن آن
دهنده به هاي پاسخشناسايي و بررسي كاركرد ژن

تنش  يهاي كليدتنش شوري به درك مكانيسم
ر اين د در اين راستا، كند.شوري كمك مي

                                                             
۱ Unigenes 

هاي تا با بررسي توالي ستشده اپژوهش سعي 
EST و تنش شوري گندم  كنترلهاي كتابخانه

با  هايژن ،تغييرات كاركرد ژنوم در تنش شوري
 دخيل در پاسخ به شوريهاي  بيان افتراقي و ژن

توان ها ميپس از بررسي ژن شناسايي شوند.
هاي مؤثر در تحمل هايي در جهت انتقال ژنبرنامه

هاي اصلاحي و برنامهطريق  از به تنش شوري
مهندسي ژنتيك به ژنوم گندم طرح ريزي كرد كه 

ارقامي با تحمل به توليد در صورت موفقيت به 
 شوري بالا خواهد انجاميد.

 

 هامواد و روش
هاي كاركردي و بيان به منظور مقايسه گروه

تنش تحت  چيني بهاره كتابخانه گندم يكها ژن
 نوان تحت ع  ESTتوالي  14770 باشوري 

TA034G1X در چيني بهاره  كتابخانه گندم و يك
 تحت عنوان   ESTتوالي 10544 با كنترلشرايط 

TA019E1X  از كه مربوط به سنبله گندم هستند
GrainGenesP10F هاي گاهوب

2
P   هارواردوP11F

3
P   با فرمت

FASTA  هاي توالي .شدنددريافتEST  مربوط
با ها به صورت جداگانه به هر كدام از كتابخانه

EGassembler12Fاستفاده از سايت 

4 
)MasoudiNejad et al., 2006 با در نظر (

بندي و همگذاري شدند. % شباهت دسته80گرفتن
هاي هاي مربوط به وكتور، توالياين سايت توالي

هاي تكرار كلروپلاستي و ميتوكندريايي، توالي

                                                             
۱ http://wheat.pw.usda.gov/cgi-
bin/westsql/est_lib.cgi 
۲ http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi 
۲ http://egassembler.hgc.jp/ 

http://egassembler.hgc.jp/
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را   bp100تر از هاي با طول كوتاهشونده و توالي
هاي باقيمانده با كيفيت . سپس تواليكندحذف مي

بندي و % شباهت دسته80بالا با در نظر گرفتن
هايي كه به هم همگذاري شدند. به عبارتي توالي
گيرند. خروجي شبيه هستند در يك دسته قرار مي

اين سرويس شامل سه فايل بود.  يك فايل شامل 
اي قرار هاي منفرد بود كه در هيچ دستهتوالي

(شامل تنها يك  تونها سينگلو به آن نگرفتند
ESTهايي بيش گويند. فايل ديگر شامل دسته) مي

ها كانتيگ (شامل دو يا از يك توالي بود كه به آن
گويند و فايل ديگر شامل ) ميESTتعداد بيشتري 

 بلاست ايكس بود. ESTهاي بندي تواليصف
هاي)  تونو سينگل هاكانتيگهاي (ژنيونيبراي 

مرتبط با  هايمنظور تعيين پروتئين ر كتابخانه بهه
 اين كار با استفاده از نرم افزار .ها انجام شدآن

CLC  Protein Workbench version 5.1 
گرفت. ماتريس مورد استفاده براي انجام  صورت

 E-valueو حداكثر  Blosum 62بلاست ايكس 
بانك اطلاعات  جا كهاز آن بود.10 -5برابر 
ترين بانك گياهي كامل گياه آرابيدپسيسدي كاركر
هاي كاركردي ژنوم ، به منظور تعيين گروهاست

هاي تواليتحت شرايط نرمال و تنش شوري، 
 Tair از سايتپروتئيني آرابيدوپسيس 

)https://www.arabidopsis.org( .دريافت شدند 
  CLCبا استفاده از نرم افزار سپس بلاست ايكس

Protein Workbench version 5.1  ، يونيبراي-

ر كتابخانه ههاي)  تونو سينگل هاكانتيگهاي (ژن
هاي آرابيدوپسيس انجام شد و در مقابل پروتئين

 .ها دريافت شدندژنمربوط به يونيTair  كدهاي

 مربوطهاي ژنيوني Tair كدهايسپس فهرست 
 Geneهر كتابخانه به عنوان ورودي سرويس  به

Classify 13يت ماكس پلانكدر ساF

1 )Usadel et 

al., 2006 و با مرجع قرار دادن ژنوم (
مورد استفاده درصد  1آرابيدوپسيس در سطح 

 ي دو كتابخانههاEST در اين تحقيق .قرار گرفت
بر اساس  EGassemblerتوسط به صورت توأم 

بندي و % شباهت دسته80ميزان شباهت 
- ند. مبناي بررسي و مقايسه بيانشد همگذاري 

ها در شرايط كنترل و تنش شوري تعداد  ژن
ها هاي هر ژن در هر كدام از كتابخانهرونوشت

هاي مربوط  تونها و سينگلباشد. تمام كانتيگ مي
هاي مربوط به دو ESTبندي و همگذاري به دسته

 CLC Protein  با استفاده از نرم افزاركتابخانه 

Workbench version 5.1 ينيهاي پروتئو توالي 

nr  پايگاهNCBI  .هايي ژنبلاست ايكس شدند
و ها وجود ندارد كه در گندم گزارشي در مورد آن

هاي هايي كه با هيچ كدام از تواليتواليهمچنين 
موجود در پايگاه داده شباهتي نداشتند به عنوان 

هاي جديد احتمالي در نظر گرفته نامزدهاي ژن
-ژنردي هاي كاركشدند. به منظور تعيين گروه

مربوط  Tairهاي ، كدندهايي كه تغيير بيان داشت
ها به صورت جداگانه به عنوان به هر كدام از آن

در سايت  Gene Classifyورودي سرويس 
 . ماكس پلانك مورد استفاده قرار گرفت

هاي كاركردي متفاوت و براي يافتن گروه
ها در تفاوت بيان ژن دار بودنتعيين معني همچنين

 تحت وب افزاراز نرم تحت تنش و كنترل شرايط

                                                             
۱ http://mapman.mpimp-golm.mpg.de  

http://mapman.mpimp-golm.mpg.de/
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شد. اين سرويس امكان اجراي استفاده  1
شش آزمون آماري مختلف را فراهم كرده است. 

 Audic and Claverieدر اين پژوهش از آزمون 
ترين % استفاده شد. اين آزمون دقيق5در سطح 

 Romualdiباشد (آزمون در مقايسات جفتي مي

et al., 2003 .( آزمونAudic and Claverie 
ها را به صورت جفتي و بر پايه محاسبه كتابخانه

-احتمال شرطي و با فرض يكسان بودن تعداد ژن

ها در هر گروه كاركردي در دو كتابخانه مورد 
) و يا يكسان بودن Man et al., 2000بررسي (

ها در هر كانتيگ در دو كتابخانه، تعداد رونوشت
 كند.مقايسه مي

 
 تايج و بحثن

به منظور ارزيابي اثر حاضر،  در پژوهش
گندم  هايسنبلهشوري بر پروفايل ترانسكريپتوم 

در  EST هايتواليو با توجه به نقش پراهميت 
هاي جديد، از تجزيه و تحليل دستيابي به ژن

-بندي توالياز دستهاستفاده شد.  EST هايتوالي

نترل تحت شرايط كهاي گندم كتابخانه ESTهاي 
با استفاده از سرويس بيوانفورماتيك  و شوري

EGassembler  ژنيوني 5585 و 6919به ترتيب 
ها مجزا تشكيل شد كه نتايج همگذاري اين توالي

 ،شده است. در مجموعنشان داده  1جدول در 
كتابخانه گندم  ESTهاي  كل توالي درصد 39/48

 ESTهاي كل توالي درصد 539/79 كنترل و
ها ه گندم تحت تنش شوري درون كانتيگكتابخان

                                                             
۱ http://telethon.bio.unipd.it/bioinfo/IDEG6/ 
 

تواند وجود تعداد علت اين امر مي قرار گرفت.
هاي بيشتري از يك ژن (يعني افزايش رونوشت

بيان ژن) در كتابخانه تحت تنش باشد كه سبب 
هاي تشكيل دهنده هر كانتيگ ESTافزايش تعداد 

هاي از آن جا كه گروه شود.در كتابخانه تنش مي
بيدوپسيس به طور كامل شناخته ارآ اهكاركردي گي
ها و جستجوي بلاست براي كانتيگشده است 

در برابر بانك هاي دو كتابخانه تونسينگل
وپسيس با استفاده از نرم افزار دبيارآاطلاعاتي 

CLC Protein Workbench version 5.1  انجام
 هايژنيوني درصد 96/66نشان داد كه شد. نتايج 

هاي ژنيوني درصد 99/69و  كتابخانه كنترل
هاي شناخته شده كتابخانه تنش شوري با پروتئين

Pبيدوپسيس و با ارآدر 

5-
P10 ≤ value-E  شباهت

 درصد 30درصد و  03/33و به ترتيب  داشتند
هاي كنترل و تنش شوري با كتابخانههاي ژنيوني

شباهت نشان بيدوپسيس اآرهيچ پروتئيني در 
 .)2 (جدولبودند  hitد و به عبارتي فاق ندادند
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دو كتابخانه گندم تحت شرايط كنترل  ESTهاي بندي و همگذاري تواليدستهنتايج  -1 جدول 

 .شوريتنش و 
Table 1- Results of clustering and assembling ESTs from control and salt stress 
EST libraries. 

 كتابخانه
Library 

 ESTتعداد 
Number of 

ESTs 

 ژنيونيتعداد 
Number of 
unigenes 

 هاتعداد كانتيگ
Number of 

contigs 

-تونتعداد سينگل

 ها
Number of 
singletones 

 كنترل
Control 

10544 6919 1478 5441 

 تنش شوري
Salt stress 

14770 5585 2563 3022 

 
شرايط كنترل و هاي دو كتابخانه گندم تحت تونها و سينگلبلاست كانتيگ نتايج -2 جدول

 .هاي پروتئيني آرابيدوپسيسدر مقابل توالي شوري
Table 2- BLASTX results for the contigs and singletons obtained from control and 
salt stress EST libraries against the Arabidopsis proteins database.  

 كتابخانه
Library 

 كانتيگ
Contigs 

 تونسينگل
Singletones 

 هايژنيوني
 hitداراي 

Unigenes 
with  
significant 
matches 

(hit) 

 هايژنيوني
 hitبدون 

Unigenes 
with no 
significant 
matches  
(hit) 

 hitداراي 
With hit 

 hitبدون 
Without 

hit 

 hitداراي 
With hit 

 hitبدون 
Without 

hit 

 كنترل
Control 

1246 232 3387 2054 4633 2286 

 تنش شوري
Salt stress 

1946 617 1963 1059 3909 1676 

 
 

آنتالوژي ژن براي تشريح ماهيت شناسي يا 
-شود. ماهيتكاركرد ژن و پروتئين استفاده مي

هاي آورد كه ژنشناسي ژن اين امكان را فراهم مي
مورد بررسي در يك فرايند مشخص بر اساس 

هاي به گروهشباهت در كاركرد و فعاليتشان 
-بندي شوند. اين تقسيمكاركردي مختلف تقسيم

-بندي اطلاعات بسيار با ارزشي پيرامون قسمت

هاي فعال ژنوم طي يك فرايند خاص و همچنين 



1395و همكاران،  زينتي  

۳۹ 
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 Rhee( كندها فراهم ميميزان فعاليت اين قسمت

et al., 2006; Smith et al., 2003( . بنابراين
انه با هاي كاركردي مربوط به هر كتابخ گروه

تعيين شدند.  ماكس پلانك گاهوباستفاده از 
كتابخانه گندم كنترل و  hitداراي  هايژنيوني

 35كتابخانه گندم تحت تنش شوري به ترتيب در 
گروه كاركردي مختلف قرار گرفتند. گروه  34و 

P15Fهاي طبيعيسنسو آنتيRNA ميكروكاركردي 

1
P 

اي هگروه اي در كتابخانه كنترل وهيچ نماينده
P16F2زژنئونوگلوك اكسيلات/چرخه گلي كاركردي

P  و
P17Fچرخه جذب سولفات

3
P اي در هيچ نماينده

كتابخانه گندم تحت تنش شوري نداشتند. بنابراين 
 گروه كاركردي مشترك بودند. 32دو كتابخانه در 
هاي تنظيم فرايندهاي ترين روشيكي از اصلي

هاي مرتبط با ژنتيكي از طريق مكانيسم
هاي ها مولكولRNAت. ميكرواس RNAميكرو

اي هستند نوكلئوتيدي) و تك رشته 22كوچك (
پروتئين يك كننده  رمزيك ژن  mRNAكه مكمل 

يك توانند از بيان يك ژن يا توليد باشند و ميمي
تحقيقات  پروتئين جلوگيري كنند. از اين رو
ها صورت فراواني در مورد نقش اين مولكول

 .)Winter & Diederichs, 2011( گرفته است
هاي مهمي در پاسخ به  نقشها RNAميكرو

هاي زيستي و غير ، تنشغذاييمحروميت مواد 
 ,Jones-Rhoades & Bartel(زيستي دارند 

2004; Sunkar & Zhu, 2004; Fujii et al., 
2005; Chiou et al., 2006; Navarro et al., 
2006; Sunkar et al., 2006; Sunkar et al., 

                                                             
۱ Micro RNA, natural antisense  
۲ Gluconeogenese/ glyoxylate cycle 
۱ S-assimilation 

2012; Khraiwesh et al., 2012 .( حضور گروه
كتابخانه تنش شوري،  در RNA كاركردي ميكرو

ها در پاسخ به تنش بيانگر تنظيم بيان بعضي از ژن
P18Fدر سطح پس از رونويسي شوري

4
P باشد.مي 

 5در سطح  Audio and Claverieآزمون 
گروه  20 دردار تفاوت معنيوجود ، درصد

رل و تحت تنش بين دو شرايط كنتكاركردي 
چهار گروه  .)1(شكل  شوري را نشان داد

P19Fمتابوليسم ثانويه كاركردي

5
P ،miscP20F

6
P هاي (خانواده

اختلاف سيگنالينگ و  پروتئين، آنزيمي متفاوت)
و كنترل بين شرايط  001/0 دار در سطحمعني

هاي و بقيه گروه دادندنشان تنش شوري 
  .داشتنددار  اختلاف معني 05/0در سطح كاركردي 

در هر دو كتابخانه كنترل و  1با توجه به شكل 
، هاي كاركردي پروتئينتنش شوري فعاليت گروه

RNA هاي كاركردي ژنوم در  نسبت به ساير گروه
هاي گروهفعاليت بالاترين سطح و در مقابل 

P21Fمتابوليسم اصلي كربوهيدراتكاركردي 

7
P تبديل  و

P22Fمواد آلي و چرخه كربس

8
P ترين سطحدر پائين 

 هاي كاركرديفعاليت گروه. همچنين ر داشتقرا
P23F/ انتقال الكترون ميتوكندرياييATP سنتز 

9
P، 

24Fمتابوليسم ليپيد

P25Fاحيا -اكسايش  ،10

11
P ،پروتئين ،

RNA و DNA در شرايط تنش شوري  سلول
هاي كاركردي ديگر فعاليت گروه و افزايش

                                                             
۲ Post-transcriptional level 
۳ Secondary metabolism 
٤ Miscellaneous enzyme families 
۱ Major CHO metabolism  
۲ TCA and organic transformation 
۳ Mitochondrial electron transport /ATP synthesis 
٤ Lipid metabolism 
٥ Redox 
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توان گفت تحت . به عبارتي ميكاهش يافته است
 سنتز به سمت افزايش  شوري فعاليت ژنومتنش 

ATP،متابوليسم  / انتقال الكترون ميتوكندريايي
  DNA و RNA، احيا، پروتئين –اكسايش  ليپيد،

تواند بيانگر نقش مهم  مي كهكند گرايش پيدا مي
در فرايند تحمل به هاي كاركردي گروه اين

هاي پاسخ به علاوه، شناسايي ژن .باشدشوري 
ولي تحمل به دهنده براي درك اساس مولك

شوري ضروري است. در اين راستا، به منظور 
ي دو هاESTهاي داراي بيان افتراقي، يافتن ژن
بر  EGassemblerتوسط به طور مجزا  كتابخانه

شدند. طبق نتايج دسته بندي  اساس ميزان شباهت
كانتيگ  Audic and Claverie ،271آزمون آماري 

ان بين شرايط كنترل و تنش شوري داراي بي
% بودند. نتايج نشان 5دار در سطح افتراقي معني

كانتيگ تنها در تنش شوري بيان شدند،  92داد كه 
كانتيگ در تنش شوري افزايش بيان نشان  101

كانتيگ در تنش شوري كاهش بيان  22دادند، 
كانتيگ تنها در شرايط كنترل بيان  56داشتند و 

 شدند. 
روه فعاليت گبر اساس نتايج اين پژوهش، 

كاركردي فتوسنتز تحت تنش شوري كاهش 
هاي داراي بيان يافت. از طرف ديگر بررسي ژن

هايي كه در اين گروه افتراقي نشان داد كه ژن
گيرند اغلب كاهش بيان داشتند. كاركردي قرار مي
  هاي رمز كنندهژنتوان به ها مياز جمله اين ژن

)ABQ52657.1(chloroplast oxygen-

evolving enhancer protein 1 ،
)ACO06087.1(chlorophyll a-b binding 

protein  ،)XP_003562323.1(chlorophyll a-

b binding protein, chloroplastic-like ، 
)CAD30025.1( ferredoxin-NADP(H) 

oxidoreductase، )Q00434.1 (Oxygen-

evolving enhancer protein 2, chloroplastic، 
)BAB19814.1( ribulose-1,5-bisphosphate 

carboxylase/oxygenase small subunit  اشاره
كاهش فعاليت گروه كاركردي بنابراين، د. كر

-ناشي از كاهش بيان اين ژن ممكن استفتوسنتز 

در تنش شوري  هااين ژننقش برخي از  .باشدها 
هاي محيطي به خوبي شناخته شده و ساير تنش

با س نتايج پژوهشي بر اسااست. براي مثال 
تحت انجام شد، استفاده از روش پروتئوميكس 

 Oxygen-evolving پروتئين تنش شوري بيان

enhancer protein 2  در برگ گياه گندم كاهش
-oxygenهمچنين  .)Gao et al., 2011( يافت

evolving enhancer protein 1, chloroplast 
)OEE1( و Oxygen-evolving enhancer 

protein 2, chloroplastic )OEE2 ( در كمپلكس
-نقش ايفا مي IIآزادسازي اكسيژن در فتوسيستم 

-د و باعث تجزيه آب و آزادسازي اكسيژن مينكن

 .)de Vitry et al., 1989(د نشو
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 هاي كاركردي در شرايط كنترل و تنش شوري. مقايسه گروه -1شكل

Figure 1- Comparison of functional categories between control and salt stress conditions  
 PS ،فتوسنتز :CHO metabolism major ،متابوليسم كربوهيدرات هاي بزرگ :TCA/ org. Transformation تري كربوكسيليك :

 ATP ،cell: انتقال الكترون در ميتوكندري/ سنتز mitochondrial electron transport / ATP synthesisاسيد/تبديل اسيدهاي آلي، 

wall ،ديواره سلولي :lipid metabolism ،متابوليسم چربي :amino acid metabolism ،متابوليسم اسيد آمينه :secondary 

metabolism ،متابوليسم ثانويه :hormone metabolism ،متابوليسم هورموني :stress ،تنش :redoxاحيا،  -: اكسايش miscخانواده :-

: سنتز پروتئين، DNA ،protein: سنتز، ساختار كروماتين و ترميم DNA: پردازش، رونويسي و تنظيم رونويسي، RNAهاي آنزيمي متفاوت، 

: سازماندهي سلولي،  تقسيم و چرخه سلولي و انتقال cellدهي، : علامتsignalingرات پروتئين و تجزيه پروتئين، سازي اسيد آمينه، تغييفعال

 .هاي ناشناخته و فرضي: پروتئينnot assigned: انتقال، transport: نمو، developmentوزيكول، 

 
 OEE2 كاهش بيان پروتئيننيز  در پژوهشي

گندم نان  را در گياهچه تحت تنش شوري
كاهش ها گزارش كردند كه آن مشاهده كردند.

 باعثتواند مياحتمالاً  OEE2 بيان پروتئين
-تا راديكال شودسطح آزاد سازي اكسيژن  كاهش

و در نتيجه هاي اكسيژن آزاد كمتري توليد 
وارد گردد  IIفتوسيستم تخريب كمتري به 

)Maleki et al., 2012( . در گندم دوروم همچنين
 OEE2كاهش بيان پروتئين  ،تحت تنش شوري
 .)Caruso et al., 2008(گزارش شده است 
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از مجموع بر اساس نتايج مشخص گرديد 
هيچ شباهتي با  كانتيگ 17 ذكر شده كانتيگ 271

و به  ها نداشتندهاي موجود در پايگاه دادهتوالي
چندين احتمال براي بودند.  hitعبارتي فاقد 

وجود دارد. ممكن است  hitهاي بدون توالي
ها منجر به ESTابي يا همگذاري يخطاهاي توالي

-تواليشده باشد. همچنين هايي توالين ايجاد چني

ممكن است مختص گونه باشد  hitهاي بدون 
اي هاي ديگر نتيجهها در گونهبنابراين بلاست آن

يك احتمال ديگر اين است . در بر نخواهد داشت
هاي ژن ممكن است hitهاي بدون تواليكه 

اند و يا در واقعي باشند كه هنوز شناسايي نشده
و در نتيجه تعيين  اند ها قرار نگرفتهدادههاي پايگاه

ها در تنش شوري بايد مورد كاركرد و نقش آن
بررسي آنتولوژي و بررسي بيشتر قرار گيرد. 

ها به شناسايي تجزيه و تحليل الگوي بيان اين ژن
 د.نكنكمك مي هاآنكاركرد 

با بيان افتراقي بر  هايژنبندي همچنين دسته
ه به آن تعلق دارند انجام اساس گروه كاركردي ك

 23با بيان افتراقي در  هايژنشد. در مجموع 
گروه  19كه  گروه كاركردي مختلف قرار گرفتند

دو بين كه كاركردي  گروه 20با گروه  23از اين 
 دار داشتند،اختلاف معني كتابخانه كنترل و تنش

-گروه باقيمانده كه شامل گروه 4و مشترك بوده 

P26Fيكوليزگلهاي كاركردي 

1
P ،تخميرP27F

2
P ، تجزيه

P28Fهازنوبيوتيك

3
P هامتابوليسم نوكلئوتيد وP29F

4
P بودند، 

                                                             
۱ Glycolysis 
۲ Fermentation 
۳ Biodegradation of  Xenobiotics 
٤ Nucleotide metabolism 

ي كنترل و هاداري بين كتابخانهاختلاف معني
تواند بيانگر مي يافته. اين ده بودندندانشان  تنش

-اين مطلب باشد كه تنها مطالعه و بررسي گروه

تواند هاي كاركردي به منظور چنين مقايساتي نمي
ملي پيرامون تغييرات كاركردي ژنوم اطلاعات كا

به دست دهد و در كنار آن لازم است كه به 
ها و اختلافات احتمالي صورت جداگانه بيان ژن

-Shamloo( ها نيز بررسي شودكتابخانهبين 

dashtpagerdi, 2009(. هاي ها در گروهنتوزيع ژ
). گروه 2كاركردي نيز متفاوت بود (شكل 

بيان افتراقي،  ژن داراي 65كاركردي پروتئين با 
ها را به خود اختصاص داد و  بيشترين تعداد ژن

 ،هاتجزيه زنوبيوتيك گروه كاركردي چهار

متابوليسم كربوهيدرات ، متابوليسم نوكلئوتيد
30Fمتابوليسم هورمون واصلي 

هم داراي يك ژن با  5
بيان متفاوت بين دو كتابخانه كنترل و تنش شوري 

 بودند.
كاوي كه از دادهديگري جهي نتيجه قابل تو

EST هاي جديد مرتبط دست آمد، شناسايي ژنبه
باشد. در اين پژوهش با پاسخ به تنش شوري مي

براي نخستين بار، چندين ژن جديد مانند 
4TMIKC-type MADS-box transcription 

factor WM20 (4TAM502886)، Triticum 

aestivum alternative splicing regulator 
(SRp30a) (DQ019639) ،11Tژن رمزكننده پروتئين 

RNA  whGRP-111TP31Fمتصل شونده به 

6
P11T (11TU32310)، 

اين 3T در پاسخ به شوري در گندم گزارش شدند.
توانند داراي اثرات بالقوه براي القاي  ها ميژن

                                                             
۱ Hormone metabolism 
۲ Glycine-rich RNA-binding protein 
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-تحمل به شوري و منابع با ارزشي براي سيستم

اهميت . هاي جديد تحمل به شوري باشند
در شبكه ژني  MADS box فاكتورهاي رونويسي

 داده شده استنشان پاسخ به شوري در برنج 
)Cooper et al., 2003( 3وT داده  طي تحقيقي نشان

ها در SR-rich splicing factorsشده است كه
 Forment et( هستند مؤثرتحمل به تنش شوري 

al., 2002(.  مشخص شده پژوهشي  طيهمچنين
هاي متصل شونده به پروتئينفراواني  است كه

RNA splicing factor در شرايط تنش افزايش ها
. )Agarwal and Grover, 2005( يابد مي

در سطوح  RNAهاي متصل شونده به پروتئين
 RNAون و پايداري يآدنيلاسپليپردازش، انتقال، 

 ;Higgins, 1991( دنكنبيان ژن را كنترل مي

Dreyfuss et al., 1993( .ژنWhGRP-1 ژن ،
رمز كننده پروتئين غني از گلايسين متصل شونده 

باشد كه علاوه بر يك در گندم مي RNAبه 
، )RNP(موتيف  RNAنده به موتيف متصل شو

 Guiltinan( يك دومين غني از گلايسين نيز دارد

& Niu, 1996( . گزارش شده است كه تعدادي از
اعضاي خانواده پروتئيني غني از گلايسين متصل 

 شوندتوسط تنش سرمايي القا مي RNAشونده به 
)Bergeron et al., 1993; Heintzen et al., 

1994; Carpenter et al., 1994 (. 
3T ،3بررسي افزون بر اينTها، رونوشت پروفايل

P32Fهاي ريبوزوميافزايش و كاهش بيان ژن

1
P 

)BK001234.1، AY846832.1،AY846823.1 ، 
AY846822.1 ،AY846831.1 ،EU957356.1 ،

                                                             
۱ Ribosomal protein 

AY846832.1 ،AJ001161.1 ،AY846819.1 ،
EU960877.1،AY290723.1 ، X62725.1،( 

P33Fترجمه فاكتورهاي شروع

2
P )DQ167203.2 و (

P34Fادامه ترجمه

3
P )M90077.1،(  فاكتورهاي

P35Fرونويسي

4
P )AY955493.2، AY781352.1 ،

AB272226.1 ،EU096087 ،AJ890015.1 ،
AM502886.1(به  هاي متصل شونده، پروتئين

RNA  P36F

5
P )U32310.1(  و تنظيم كننده

37Fاسپلايسينگ جايگزين

6 )DQ019639.1(  را در
كه به  و بيانگر آن است پاسخ به شوري نشان داد

ها و هاي مربوط به اسموليتجز رونوشت
كننده  رمزهاي ترانسپورترهاي يوني، رونوشت

و  يهاي تنظيمي مرتبط با ماشين رونويسپروتئين
در پاسخ به تنش شوري  مهمينقش نيز ترجمه 

) Sahi et al.  )2006هاي دارند. اين نتايج با يافته
هاي ها نشان دادند كه پروتئينتطابق دارد. آن

ويژه  مرتبط با ماشين رونويسي و ترجمه به
ده هاي متصل شونفاكتورهاي رونويسي، پروتئين

هاي ريبوزومي و فاكتورهاي شروع ، ژنRNAبه 
و ادامه ترجمه در طول تنش شوري اهميت دارند. 
بنابراين نياز جدي براي بررسي كاركرد سلولي 

ها كه احتمالاً در تحمل به شوري نقش اين ژن
 ).Sahi et al., 2006( دارند، وجود دارد

                                                             
۲ Translation initiation factor 
۳ Translation elongation factor 
٤ Transcription factor 
٥ Single-stranded nucleic acid binding protein  
٦ Alternative splicing regulator 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/974604?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=30NNR1GA01R
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 .هاي كاركرديههاي با بيان افتراقي در گرو توزيع ژن -2شكل 

Figure 2- Functional categorization of differentially expressed genes.  
mitochondrial electron transport / ATP synthesis :انتقال الكترون در ميتوكندري/ سنتز ATP ،OPP  چرخه اكسيداتيو پنتـوز :

ــر، fermentationفســفات،  ــال، transportهــاي ناشــناخته و فرضــي، : پــروتئينnot assigned: گليكــوليز، glycolysis: تخمي : انتق

development ،نمو :cell ،سازماندهي سلولي،  تقسيم و چرخه سلولي و انتقال وزيكول :signalingدهي، : علامتprotein ،سنتز پروتئين :

: پردازش، رونويسي و تنظـيم  DNA ،RNAوماتين و ترميم : سنتز، ساختار كرDNAسازي اسيد آمينه، تغييرات پروتئين و تجزيه پروتئين، فعال

: nucleotide metabolism: تجزيـه زنوبيوتيـك،   Biodegradation of Xenobioticsهاي آنزيمي متفاوت، : خانوادهmiscرونويسي، 

هـاي بـزرگ،   رات: متابوليسـم كربوهيـد  major CHO metabolism: تـنش،  stressكـاهش،   -: اكسـايش redoxمتابوليسم نوكلئوتيـد،  

hormone metabolism ،متابوليسم هورموني :secondary metabolism  ،متابوليسم ثانويه :amino acid metabolism  متابوليسـم :

 : فتوسنتز.PS: متابوليسم چربي، lipid metabolismاسيد آمينه، 

 
-به طور كلي مطالعات بيوانفورماتيك مي

تبط با تنش منجر به شناسايي مسيرهاي مرتواند 
هاي كنترل كننده تحمل به شوري و فهم مكانيسم

تري در ايجاد تحمل به ديد جامع تنش شود و

، راهي سريع ESTروش آناليز شوري ايجاد كند. 
هاي كاركردي فعال و منطقي براي يافتن گروه

هاي نامزد ژنوم طي شرايط تنش و شناسايي ژن
جا ناز آ. باشدها ميجديد براي تحمل به تنش
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ها در كه تا كنون گزارشي از نقش اين ژن

 منتشر نشده است،در گندم تحمل به شوري 
 از قبيلدر اين پژوهش  شده شناسايي يهاژن

11TwhGRP-1 (11TU32310) ،4TMIKC-type MADS-

box transcription factor4T 4TWM20 
( 4TAM502886)،  Triticum aestivum 

alternative splicing regulator (SRp30a) 
(DQ019639) ارزشمندي نامزدهاي توانندمي 

هاي جديد براي سيستمجهت بررسي بيشتر 

ي ها هاي كامل ژنcDNA تحمل به شوري باشند.
توان با استفاده و مي قابل جداسازي هستند نامزد

 هاكاركرد خاص اين ژناز تراريزش گياهان مدل، 
را در تحمل به شوري بررسي كرد و در نهايت از 

ژنتيك هاي هدف در مهندسي نوان ژنها به عآن
با هدف بهبود تحمل به تنش  گياهان زراعي

استفاده نمود. شوري
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7TAbstract 

7TFunctional genomics7T 7Thelps7T 7Tto7T 7Tunderstand the7T 7Tkey7T 7Tmechanisms involved in7T 7Tsalt stress7T 
7Ttolerance7T and 7Tallows the possibility of7T 7Ttargeted7T 7Tgenetic7T 7Tmanipulation7T 7Tto improve7T 7Tcrop 
tolerance to7T 7Tsalinity7T. The goal of this study was to identify new genes related to salt stress and 
functional analysis based on expressed sequence tags (EST). Therefore, two EST libraries 
under control and salt stressed conditions were downloaded from Harvard and Graingenes 
databanks. EGassembler, NCBI BLAST, MaxPlanck and IDEG6 software tools were applied 
for clustering and assembling EST sequences, determination of proteins related to unigenes 
(contigs and singletons), functional categories and statistics test, respectively. Results showed 
that twenty functional categories are significantly different between control and stress 
conditions. Most of contigs and singletons fell into protein and RNA categories whereas CHO 
metabolism and TCA and organic transformation had the minimum of numbers of contigs and 
singletons in both control and salt stressed conditions. Percentage of unigenes in 
mitochondrial electron transport/ATP synthesis, Lipid metabolism, redox, protein, RNA, 
DNA, and cell categories were significantly higher in stress condition compared with control 
condition. Therefore, these functional categories 7Tcould be involved in 7T 7Tthe mechanism of7T 
7Tresponse7T 7Tto salt stress. 7TTwo hundred and seventy-one genes were differentially expressed that 
grouped into 23 functional categories. The wheat genes identified in this study can be 
considered as candidates genes to improve salt tolerance through genetic manipulation. 
Key words: Salt stress, Functional genomics, Spike. 
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