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Abstract 

Objective 

Rice is a food source for more than half of the world's population and it is important as a 

model plant for monocots, and also its growth and yield is strongly affected by salinity 

stress, hence comprehensive research is essential for the development of salt tolerant 

varieties. In the present study, the expression pattern of several new genes involved in salt 

tolerance of rice was investigated by Real-Time PCR in sensitive (ARC6578 and 

Shoemed) and tolerant (Bombilla) rice cultivars. 

Materials and methods 

RNA samples were extracted from 20-day-old seedlings treated with NaCl (100 mM) at 

three times of 24, 48 and 72 h after salt stress. Gene expression analysis was performed 

on 7 candidate genes (including SOD, CatA, 14-3-3 like protein GF14, Proxidase BP1 

precursor, Zinc ion binding protein and Plasma Membrane H+-ATPase, OsSIPK) using 

real-time PCR. The Actin gene was used as the reference gene. 
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         Results 

The expression of OsSIPK in tolerant cultivar was increased 24 and 48 h after salt stress 

and was decreased 72 h after stress, while the expression of Zinc ion binding protein was 

decreased in all cultivars at all times after stress. The expression of PM H+-ATPase at 

early times after stress in both tolerant and sensitive cultivars was increased but it 

decreased after 72 h in sensitive cultivar and increased in tolerant cultivar. The expression 

of 14-3-3 like protein GF14-6 was highly increased at 48 h after stress but it was 

decreased after 72 h in sensitive cultivars and increased in tolerant cultivar. The 

expression of Peroxidase BP1 precursor was increased up to 40 times at 72 h after stress 

in tolerant cultivar. The expression of CatA was significantly increased at 72 h after stress 

only in tolerant cultivar. The expression of SOD didn't show a special time pattern, 

although its expression in tolerant cultivar was higher than that in sensitive cultivar at 72 

h after stress. 

Conclusions 

Some genes in this research did function in general response of the rice plant to salt stress 

via scavenging the reactive oxygen species (ROS) (such as SOD and CatA). In another 

hand, a time-cultivar dependent relationship between salt tolerance and expression level 

of other studied genes (such as OsSIPK, PM H+-ATPase, 14-3-3 like protein GF14-6 and 

Peroxidase BP1) could be recognized. 
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 چکیده

همچنین رشد و عملکرد اين گیاه به شدت تحت تاثیر  .يه بیش از نیمي از مردم جهان استبا توجه به اين که برنج منبع تغذهدف: 

، الگوی بیاني اين پژوهشا در لذ .های متحمل به شوری امری ضروری استگیرد، تحقیق برای توسعه واريتهتنش شوری قرار مي

 (178#)و  ARC6578 (6#)آر در زمان واقعي در ارقام برنج حساس سيدخیل در تحمل به شوری با روش پيژن  هفت

Shoemed  و متحملBombilla (#48 ).مورد بررسي قرار گرفت 

 72و  ۴8، 2۴در سه زمان مولار( میلي 100) NaClتحت تیمار  برنج روزه 20های از گیاهچه RNAنمونه ها: مواد و روش

-SOD, Cat1, 14-3 های ژن کانديدا )شامل ژن بررسي بیان ژن بر روی هفتاستخراج شد.  شوری تنش اعمال پس از ساعت

3 like protein GF14 ،Proxidase BP1 precursor ،Zinc ion binding protein Plasma membrane H+-

ATPase, و OsSIPK )از ژن اکتین به عنوان ژن مرجع استفاده شد.انجام شد. آر در زمان واقعي سيبا روش پي 

در  کاهش يافتشوری ساعت بعد از تنش  72ساعت بعد از تنش افزايش و  ۴8و  2۴ ،در رقم متحمل OsSIPK ژن بیان نتایج:

PM H+-بیان ژن  .هشي بوددر تمام ارقام و در همه ساعات پس از تنش کا Zinc ion binding proteinحالي که بیان ژن 

ATPase  ساعت از تنش بیان اين  72در ساعات اولیه پس از تنش در هر دو رقم حساس و متحمل افزايش يافت ولي با گذشت
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ساعت پس از تنش  like protein GF14-6 ۴8 3-3-14بیان ژن ژن در رقم حساس کاهش و در رقم متحمل افزايش يافت. 

در  ساعت از تنش بیان اين ژن در رقم حساس کاهش و 72به شدت افزايش يافت ولي با گذشت در هر دو رقم حساس و متحمل 

ساعت پس از تنش در رقم متحمل  Similar to Peroxidase BP1 precursor  72 بیان ژنرقم متحمل افزايش يافت. 

دار نشان داد. بیان ژن افزايش معني ساعت پس از تنش فقط در رقم متحمل 72بیان ژن کاتالاز برابر افزايش يافت.  ۴0حدود 

SOD ساعت پس از تنش در رقم متحمل بیشتر از ارقام حساس بود 72هرچند بیان آن  از الگوی زماني خاصي تبعیت نکرد. 

در پاسخ عمومي گیاه به تنش ( ROSهای فعال اکسیژن )با حذف گونه ی مورد مطالعه در اين تحقیقهابرخي ژن گیری:نتیجه

های مورد ژنديگر از بین تحمل به شوری و میزان بیان برخي از طرفي  .(CatAو  SODهای ش دارند )مانند ژنشوری نق

OsSIPK ،ATPase-+PM H ، 3-3-14های مانند ژن) زمان را تشخیص داد-توان نوعي ارتباط وابسته به رقمميمطالعه 

like protein GF14-6  وPeroxidase BP1 .) 

 .، متحملژن کانديداحساس، ، پاسخ به تنشن ژن، بیا :کلمات کلیدی

 

 مقدمه

های به عمل آمده روشن نمود که فرايندهای ژنتیکي )مشتمل بر همانندسازی میلادی مطالعات و بررسي 80در اواخر دهه 

DNAهای تنش در شرايط عادی و مواجهه باهای مولکولي مکانیسمترين مهمها( ، رونويسي، ترجمه و حتي نحوه تنظیم ژن

يک سلول دارای تعداد زيادی ژن مي باشد  1(. ماده ژنتیکي 2017Mohammadabadi and Tohidinejadهستند )محیطي 

شوند و در يک زمان خاص فقط تعداد کمي از آنها بیان شده و پروتئین يا آنزيم مورد نیاز که هیچ گاه به طور همزمان بیان نمي

شود و در کند کنترل ميدر آن رشد ميگیاه (. بیان ژن توسط محیطي که Tohidinejad et al. 2015نمايند )سلول را تولید مي

صورت عدم نیاز به فرآورده ژن، آن ژن به صورت خاموش و غیرفعال باقي خواهد ماند. ساز و کار بیان ژن اولین بار در باکتری 

E.coli کشف شد (Ahsani et al. 2019a)تنها يک شودکنترل مي موقت و چندجانبه ه صورتبهای يوکاريوتي . بیان ژن .

 ها به مرحله نمو بستگي داردشود و نیز بیان ژنها بیان ميمجموعه نسبتاً کوچک از تمام ژنوم در هر يک از انواع بافت

(Mohammadabadi et al. 2018)ها برای هر بافت اختصاصي استبیان ژن در يوکاريوت ،. بنابراين (Ahsani et al. 

2019b)و ساخته شده  ،سازندهايي که آن محصول را مي. همچنین مقدار محصولات ژن که در همان بافت و نیز در ساير بافت

های ها و پروتئینمطالعه ژن ،(. يکي از اقدامات اساسيMohammadabadi et al. 2017شود )سبب تنظیم بیان آن ژن مي

 (. Jafari Darehdor et al. 2016سطح سلولي يا کروموزومي است )مرتبط با صفات اقتصادی و مطالعه آنها در 

                                                           
1. DNA 
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گذارد و منجر به کاهش های کشاورزی سراسر جهان تاثیر ميصد میلیون هکتار از زمینتنش شوری روی بیش از نه

ت تغییرات های تحت تاثیر نمک به علمناطق شور و زمینامروزه  (.Akhlasur Rahman et al. 2016) شودعملکرد آنها مي

 تا است موجود ممکن زراعي اراضي از درصد ۵0 تا تخمین يک طبق .(Islam et al. 2019)آب و هوايي افزايش يافته است 

 درصد ۵0منبع تغذيه بیش از  (.Oryza sativa L). برنج (Shefali et al. 2016)گیرد  قرار شوری تأثیر تحت 20۵0 سال

به عنوان يک گیاه  (Mbp 430)حدود  و به دلیل کوچک بودن اندازه ژنوم (Xu et al. 2016)شود مردم جهان محسوب مي

ها و همچنین يک گیاه مهم برای مطالعات ژنتیکي و ژنومیکي انتخاب شده است. ژنوم برنج در مقايسه با یالپهتکمدل برای 

 & Bennetzen 2002; Sasaki) ( کوچک استMbp 16000و گندم  Mbp 4900جو  ،Mbp 2400ذرت ) غلات ديگر

Sederoff 2003)است  شوری به حساس گیاه يک . برنج(Grover & Pental 2003) میزان تحمل به شوری در برنج در ،

ای، هگیاهچ احلمر ليزني نسبت به خشکي و شوری متحمل است ودر مرحله جوانهبرنج مراحل مختلف رشدی متفاوت است. 

د که منجر به کاهش عملکرد نشومي محسوبدر اين گیاه ترين مراحل به تنش شوری دهي حساسافشاني و شروع خوشهگرده

 . عملکرد گیاه برنج تحت تنش(Zeng et al. 2001; Ganguly et al. 2012; Shankar et al. 2016)گردد برنج مي

گونه عملکردی هیچ گیاه =dSm 12EC−1شود و در بالا، تقريبا نصف ميبا عملکرد  یهادر اکثر واريته =dSm 6EC−1شوری 

 Fan et) شود. تحمل به شوری يک صفت ژنتیکي است که توسط چندين جايگاه ژني کنترل مي(Mishra et al. 2016)ندارد 

2013al. .)  وهشيژپدر  .et al Benitez (2013 )9۵3 ،رار دادندهای برنج را تحت تنش شوری مورد ارزيابي قوقتي رونوشت 

1 محتوای افزايش باعث برنج در شوری تنش .ژن پاسخگو به تنش شوری را شناسايي کردند
2O2H ضمن و شودمي هابرگ در 

 شودمي )۴APX (پراکسیدازسکوربات ا و 3(SOD)ز تاسوپراکسید ديسمو افزايش فعالیت باعث ،( 2CAT)کاتالاز  فعالیت کاهش

(Lee et al. 2001).  موجود بوده و امکان کنترل شديد سطوح  ی سلولجااصلي هستند که در همه هایآنزيمجزو  ،سهاين

۵ROS  را از طريق حذف مستقیمROS تر فراهم با زيان کم ييهامولکولتر و کم يریپذها به موادی با واکنشو تبديل آن

 تنش به تحمل مکانیسم درک منظور به اکسیدانآنتي هایآنزيم کننده کد هایژن بیان در تغییرات مطالعه بنابراين. سازنديم

 Paul et)باشند ( مي30kDاز يک خانواده بزرگ با اندازه کوچک )تقريبا  1۴-3-3های پروتئین .است اهمیت حائز برنج در شوری

al. 2009). 3-3-1۴حفاظت شده متصل شونده به فسفوپپتیدها هستند تنظیمي های ا پروتئینه(Finnie et al. 1999). 

                                                           
1. Hydrogen peroxide 
2. Catalase 
3. Superoxide dismutase 
4. Ascorbate peroxidase 
5. Reactive oxygen species 
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 و ايجاد تنش، هنگام در( ATPase-+Plasma membrane Hپلاسمايي ) غشای ATPase-+H خانوادهنقش 

 .Svennelid et al) شودمي تنظیم 1۴-3-3 هایپروتئین توسط آنزيم اين فعالیت .باشدمي سلولي هایيون هموستازی نگهداری

و با خارج کردن هیدروژن  کندمي کنترل سلول درال فعال اولیه را فرآيند انتق پلاسمايي، غشای ATPase-+H خانواده(. 1999

تنش فراهم  برابر در تحمل و هاشدن روزنه باز ها،سلول رشد غذايي، مواد جذب سیتوپلاسم از غشا پلاسمايي شرايط لازم را در

 ;Roy et al. 2005رت گرفته است )صوبیدوپسیس ارآدر  وگندم و برنج  ازجملهتحقیقاتي در زمینه اين ژن در غلات . سازدمي

Ayala et al. 1997; Vitart et al. 2001; Gévaudant et al. 2007; Morgan et al. 2014; Chen et al. 

2016Falhof et al.  ;2015). ژن بیان مقايسه ATPase-+H گلیکوفیت گیاه در پلاسمايي غشای (iana tabacum Nicot

L. var Wisconsin) هالوفیت و (Atriplex nummularia L.) با القای  شوری تنش شرايط درNaCl تجمع  نشان داد که

mRNA  مربوط به ژنATPase-+H بیشتر بود از گلیکوفیتهالوفیت گیاه يشه ر در (1993 ,1995 Niu et al..)  شايد

 کننده تعیینعامل  يک NaCl به پاسخ درغشای پلاسمايي  asePAT-+H ژن بیان القای برای هالوفیتگیاه  افزايش ظرفیت

ش دارند و وتي در تنظیم و جذب سديم و کلر نقکه بافت های متفا ه استدر اين تحقیق نشان داده شد .باشد شوری به تحمل

 PMاعضای خانواده  .ردگیدهد و اين تجمع در غلاف برگ بیشتر از پهنک صورت ميهای قديمي رخ ميتجمع سديم در برگ

ATPase-+H  های غیرزيستي از قبیل سرما ای در تحمل به تنششناخته شده کاملاًنقش(; Iswari & 2006Martz et al. 

Palta 1989) خشکي ،(Gong et al. 2010, Du et al. 2015)  و باران اسیدی(Liang et al. 2015)  دارند. مطالعات

گندم و برنج صورت گرفته  جمله ازربیدوپسیس و غلات آدر پاسخ به تنش شوری در  ATPase-+PM Hزيادی بر روی اهمیت 

 .Roy et al. 2005; Ayala et al. 1997; Vitart et al. 2001; Gévaudant et al. 2007; Morgan et al)است )

2014; Chen et al. 2015; Falhof et al. 2016.)  خانوادهZinc ion binding protein  ها، در متابولیسم کربوهیدرات

 -بیولوژيکي فرآيندهای ساير برای رونويسي ژن و هماهنگي (Zn) رویعنصر  اسیدهای نوکلئیک نقش دارند. و ها، لیپیدهاپروتئین

 & DNA Cu/ZnSOD ،CatA ،OsSIPK (Rhodesانگشت روی متصل شونده به  موتیفهای حاوی پروتئین که به وسیله

1993Klug )  1، انگشتRING  2مین داوLIM (1993Falchuk  &Vallee  )برخوردار حیاتي اهمیت از -شوندتنظیم مي 

 ،در تحقیقات سیع است،های ژن توسط تکنیک ريزآرايه بسیار واگر چه نتايج به دست آمده تحت تنش شوری از رونوشت .است

 تنش به پاسخ درژن  بیان سطح تعیین برای ترخاص هایآزمايش در تا شوندمي انتخاب "کانديدا" عنوان به هاژن از بعضي

ژن در ساقه  ۴۵0ژن حدود  9000( با استفاده از تکنیک ريزآرايه از بین Dai Yin et al. 2005ای )در مطالعه .دنشو اعتبارسنجي

همچنین بررسي ترانسکريپتوم داری نشان دادند که بیشتر آنها جديد بودند. نونابکرا )متحمل به شوری( بیان افتراقي معنيرقم برنج 

                                                           
1. RING fingers 
2. LIM domains 
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 .Kim et alآنتي اکسیدانتي شد ) پاسخجديد در مسیر فیتوهورموني و های ريشه برنج تحت تنش شوری منتج به شناسايي ژن

های مختلف عملکردی )شامل فاکتورهای های کانديدا از دستهداگراس به شناسايي ژندر برمو RNAيابي آنالیز توالي(. 2014

 Hu) (( منتج شدROSهای اکسیژن فعال )رونويسي دخیل در بیوسنتز لیگنین و يک سری از پراکسیدازهای دخیل در حذف گونه

et al. 2015). شوری شامل به تنش  پاسخ کانديدا در هایدر اين مطالعه بیان نسبي برخي ژنCu/ZnSOD ،CatA ،

SIPKOs ،1Peroxidase BP ،binding proteinZinc   ion ،ATPase-+Plasma membrane H ،like  3-3-14

protein GF14-6  با روشReal Time PCR  مورد بررسي قرار گرفت. درک دقیق پاسخ برنج به تنش شوری با استفاده از

 است.فیزيولوژی تحمل به تنش شوری در برنج -های مولکوليايي مکانیسمبرای شناسنیازی ، پیشهابررسي بیان ژن

 

 هامواد و روش

ز موسسه تهیه شده ا ؛به شوری سه رقم برنج )دو رقم حساس و يک رقم متحمل :مواد گیاهي و شرایط رشد

مايش انتخاب شدند. هت آزج Nayyeripasand et al. (2019)( بر اساس مطالعات قبلي المللي برنج در فیلیپینتحقیقات بین

 ر برنج بابذوابتدا . باشدمي به شوریمتحمل Bombilla (#48 ) رقم وحساس  Shoemed(178#)و  ARC6578(6#)ارقام 

بار با آب  ۵ عفوني گرديده وضد %10 دقیقه در محلول هیپوکلريت سديم 10 دقیقه و متعاقباً به مدت 2 به مدت %70 الکل اتانول

درجه  28 تور با دمایواتمن و داخل دستگاه ژرمیناکاغذ صافي استريل ر د، بذور مرطوب. و داده شدنداستريل شستش مقطر

وف در ظر ول يوشیداهیدروپونیک حاوی محل زده به محیط کشتبذور جوانه سپسدار شدند. روز جوانه 3گراد به مدت سانتي

 60گراد، ی سانتيدرجه 2۵ در اتاقک رشد با دمای ديدند تاگرمنتقل  (Yoshida et al. 1976) ۵0×30×۴0پلاستیکي به ابعاد 

با  ب طرح کاملا تصادفيآزمايش در قال ساعت تاريکي نگهداری شوند. 8و  ييروشنا ساعت 16درصد رطوبت نسبي و رژيم نوری 

 مولارمیلي 20عادل م EC 2dS/mشامل محلول يوشیدا ) با سه تکرار تیمار شاهد )محیط نرمال بدون تنش( اجرا شد. سه تکرار

NaCl ،با اضافه کردن  که تیمار تنشيدرحال( بودNaCl (EC 10dS/m  مولار نمکمیلي 100معادل) حلول يوشیدابه م 

(Yoshida et al. 1976) ها، اعمال شد. در طي مدت رشد گیاهچهpH  10 بر روی و شوری محیط ۵/۵محلول هر روز بر روی 

شد. مي ميلول قديد. همچنین هر سه روز در میان، محلول تازه تهیه شده و جايگزين محگرديتنظیم متر  زيمنس بردسي

تا  NaClاضافه کردن  دوندر تیمار شاهد محیط بام در شرايط بدون تنش رشد داده شدند. 20های هر دو آزمايش تا روزگیاهچه

 .اعمال گرديدعد بام به 20از روز NaCl (EC 10dS/m )کردن تنش با اضافه  تیماربرداری ادامه يافت ولي زمان نمونه

های جوان برگگیری نهبرای نمو .ساعت تنش( انجام شد 72و  ۴8، 2۴های مختلف بعد از تنش )ها در زمانگیری از برگنمونه

 چه با قیچي استريل برداشت شده و روی يخ به آزمايشگاه انتقال داده شدند.همراه با ساقه
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از  شرکت سیناکلون RNX-plus از کیت با استفادهکل  PCR RNA:و  cDNAو ساخت  RNA استخراج

 احتمالي حذف آلودگي استخراج شد. جهت مختلف پس از تنش شوری های برگي تحت شرايط نرمال و تنش در سه زماننمونه

DNA های در نمونه ژنوميRNA ، از آنزيمDNase I تیمار  زپس ا .شرکت فرمنتاز استفاده گرديدRNA با آنزيمها DNase 

I ، جهت کنترل کیفیت و کمیتRNAبررسيو نانودراپ،  زل آگاروژ زالکتروفور زهای استخراج شده با استفاده ا، به ترتیب نمونه 

با  PCR کل ساخته شد و cDNAسپس  .انجام گرفتآرياطوس  شرکت بر اساس دستورالعمل کیت cDNAز نتس .شدند

 1جدول در ژن اکتین  PCR، انجام شد. چرخه دمايي هاcDNAجهت اطمینان از ساخته شدن  OsActinدار پرايمرهای ژن خانه

 آورده شده است.

 

 دار اکتینچرخه دمایي ژن خانه .1 جدول

Table 1. The temperature profile of the actin housekeeping gene 

 مرحله اول )يک چرخه( 

1st step (1 cycle) 
 چرخه( 32)مرحله دوم 

2nd step (32 cycles) 

مرحله سوم )يک 
 چرخه(

3rd step (1 

cycle) 
 مرحله

Step 
 واسرشتگي اولیه

Pre-denaturation 
 واسرشتگي

Denaturation 

 اتصال

Annealing 
 طويل شدن

Extension 
 طويل شدن نهايي

Final extention 
 (°Cدما )

Temperature 

(C°) 
94 94 55 72 72 

 ()ثانیه زمان

Time (s) 
240 40 35 90-35 420 

 

ژن کنترل داخلي  عنوانبه OsActinدار در اين تحقیق، از ژن خانه :هابرای بررسي بیان ژن آغازگرهاطراحي 

 MPV17/PMP22, Similar to ZINC ion binding, Similar to Peroxidase BPهای استفاده شد. همچنین، ژن

 ATPase-+, Similar to plasma membrane H6-14in GFlike prote 3-3-14precursor,  1 ,SOD  و 

CatA ي )از هر ژن موردبررسهای های بیان ژن لحاظ شدند. برای طراحي آغازگرها، ابتدا توالي کامل نوکلئوتیدی ژنيشآزمار د

ها انجام شد. سپس، برای یسازيفردهم، Bioedit 2007 افزارنرمبارگذاری شد و با استفاده از  NCBIچندين همولوگ( از 

های استفاده شد. مشخصات آغازگرهای اختصاصي ژن Primer 3.0 (http://primer3.ut.ee/) افزاراز نرمطراحي آغازگرها 

 ( آورده شده است.2)  در شماره دسترسي مربوطه در جدول هاآنو موقعیت  مطالعه مورد
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 ژنان یب يبررس یبرا PCR محصول دازهان و يدسترس شماره شده، يطراح یآغازگرها .2 جدول

Table 2. Designed primers, accession numbers and PCR product sizes used to gene 

expression investigation 

 اندازه محصول

(bp) 
Product size 

(bp) 

دمای ذوب 
TM 

 (′3-′5) توالي پرايمرها 

Primer sequences (5`-3`) 

 جايگاه

Locus 

 ژن

Gene 

183 
63 

62 

GGACTGAAGGGAGGAAGAA

A 
CAAGGAGAGCCAAAACCAC 

Os01g096600

0 

plasma membrane 

H+-ATPase 

201 
61 

59.5 

CACAGCAGCACAGAATGGA

GCC 

TTCGTGGTTTTAGGTTTAG 

Os06g019120

0 
zinc ion binding 

175 
62 

62 

ATA ACC TGA CCC TGT GGA 

CTT 
GAG CTT CCC TGA TCT CTT 

CC 

OS04g046250

0 

14.3.3 like protein 

GF14-6 

178 
62 

61 

GTA CGT CTA CTC CGT CGT 

CAA G 
CCT ACA GCA CCA AGC TCT 

CG 

Os01g096300

0 

peroxidase BP1 

precursor 

125 
61 

61 

CCATCTTTTGTATGCATCCTA

TTGT 

TAATTAAGTTACACATATGC

AGGCTC 

JX393051.1 Catalase (Cat1) 

147 
61 

60/5 

GGGATCATCGGACTTCAAGG 

GAGATCAGGTGCTTATTGTA

GAATC 

DQ058108.1 SOD (cu/zn) 

126 

 

61 

60/3 

ATTACCTCATGAAGATCCTG

ACG 

TCTCCATTTCCTGGTCATAGT

C 

EU650177.1 OsActin 

 

 ند ودر بررسي بیان ژن يک رقم متحمل به شوری و دو رقم حساس انتخاب شد Real-Time PCR:های واکنش

تکرار  3در ژن  هفتبرای  Real-Time PCRهای ژن در شرايط تنش شوری، واکنشجهت بررسي تغییرات احتمالي بیان 

با استفاده از معرف سايبرگرين شرکت آريا طوس در دستگاه ترموسايکلر شرکت  Real-Time PCRهای طراحي شد. آزمايش

ABI ( با هم 3در واکنش طبق جدول )ورد استفاده اجزای م مايکرولیتر انجام شد. 10تايي با حجم نهايي  8در استريپ های  و

 ( قرار داده شدند.۴ی دمايي مندرج در جدول )با چرخهشده و در دستگاه  یبترک
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 Real-Time PCR یهاواکنش در استفاده مورد یاجزا .3 جدول

Table 3. Reagents used in Real-Time PCR reactions 

 ماده

Reagents 
 غلظت

Concentration 
 مقدار

Volume (μL) 
Master mix PCR 2X 5 

Rox dye 100 μM 0.2 
F Primer 10 μM 0.1 

 R Primer  10 mM 0.1 
cDNA 10 nM 1 

O2H - 3.6 
 

 Real-Time PCR واکنش در استفاده مورد یدماها و هاچرخه .۴ جدول

Table 4. Cycles and temperatures used in Real-Time PCR reaction 

 تعداد چرخه

Cycles 
 (ºCا )دم

Temperature (ºC) 
 )ثانیه( زمان

Time (s) 
1 94 600 
 

45 
 

94 
58 
72 

15 
35 
45 

 

) CT∆∆-2QR=  & Livak از روش ژن نسبي بیان محاسبه برای :های بیان ژنوتحلیل آماری دادهیهتجز

Schmittgen 2001) ان زمال شد، سپس میژن مرجع نربیان  ا  توجه بههدف ب هایژنان بیان زدر اين روش، می .شد استفاده

 cDNAازده تکثیر در هر نمونه ( و بTCمحاسبه چرخه آستانه ) سنجیده شد. های شاهدن در تیمارها نسبت به نمونهژتغییرات بیان 

و با  ( 2001Pfaffl) ییريافته فافلتغهای بیان ژن با روش داری دادهانجام شد. آزمون معني inregPCRL افزاربا استفاده از نرم

 احتمال در سطحمرجع  ژنو  های مورد نظرژنبیان نسبي دار بین اختلاف آماری معنيانجام شد.  REST افزارنرماستفاده از 

P<0.05 سبي هر ژن با فرمول زير محاسبه شد:میزان بیان ن .در نظر گرفته شدهزار تکرار(  6کردن با  )بر اساس آزمون تصادفي 

                                                (1)بطه را

 تفريق حاصل CtΔ .باشندژن مورد مطالعه و ژن مرجع يا کنترل داخلي مي CRPبه ترتیب بازدهي  refEو  targetE (1) رابطه در

 Ct از  های مورد نظرژن( 1)چرخه آستانهCt باشدژن اکتین مي. 

 

                                                           
1. Threshold cycle 
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 و بحث نتایج

 Nayyeripasandحساس و متحمل به شوری اجرا شده بود )برنج در يک آزمايش مقدماتي که به منظور انتخاب ارقام 

et al. 2019 6#دو رقم حساس به شوری با کد شناسايي  برنج شاملقم رسه ، به شوریمختلف  ارقام تحمل ارزيابياساس ( بر 

(ARC6578و کد شناساي ) 178#ي (Shoemed)  48#قم متحمل به شوری با کد شناسايي ريک و (Bombilla)  برای

 انتخاب شدند.بیان ژن آزمايش 

 

 های منتخببررسي بیان ژن

های ساعت پس از تنش در رقم 2۴ هادر برگ( Cu/ZnSODیان ژن سوپراکسید ديسموتاز )ب :Cu/ZnSODژن  

که يدرحالدار( افزايش يافت برابر )غیر معني ۵/2دار( و برابر )بسیار معني ۴/۴0نسبت به شرايط بدون تنش به ترتیب  ۴8و  6شماره 

ساعت پس از تنش نسبت به  ۴8نین میزان بیان اين ژن در زمان دار پیدا کرد. همچبرابر، کاهش معني ۴/۵به میزان  178در رقم 

داری پیدا ( و در دو رقم ديگر تغییر معنيکاهش برابر 9/۵دار نشان داد )کاهش معني ۴8شرايط بدون تنش فقط در رقم شماره 

 .(بالا 1)شکل  ر نشان دادداافزايش معني ۴8و  178ساعت پس از تنش بیان اين ژن در دو رقم  72که در زمان يدرحالنکرد. 

و  6 هایشماره) ( نسبت به دو رقم حساس۴8شماره )متحمل ساعت پس از تنش رقم  72 مقايسه ارقام نیز نشان داد که در زمان

  پايین(. 1بیشتری برخوردار بود )شکل دار معنياز سطح بیان  (178

يط بدون تنش نسبت به شرا در هر سه رقم ساعت پس از تنش 2۴( در CatAمقدار بیان ژن کاتالاز ): CatAژن 

مچنین میزان بیان اين ژن در (. ه۴8و  178، 6برابر در ارقام شماره  9/11و  9/۴2 ،8/9داری نشان داد )به ترتیب افزايش معني

 12۵ ،۵/13 ،9/۵8تیب دار نشان داد )به ترساعت پس از تنش نسبت به شرايط بدون تنش در هر سه رقم کاهش معني ۴8زمان 

دار افزايش معني ۴8م شماره ساعت پس از تنش فقط در رق 72(. بیان اين ژن در زمان ۴8و  178، 6برابر کاهش در ارقام شماره 

ت پس از تنش ساع ۴8مان دار بیشتری در زبالا(. مقايسه ارقام نشان داد که رقم متحمل کاهش بیان معني 2نشان داد )شکل 

  ین(.پاي 2اده است )شکل ددار بیشتری نشان ساعت پس از تنش افزايش بیان معني 72لي در زمان نسبت به ارقام حساس داشته و

برابر  ۵/38ان )حساس( به میز 178شماره  ساعت پس از تنش در رقم 2۴در  OsSIPKمقدار بیان ژن  :OsSIPKژن 

)حساس(  6که در رقم شماره يلدرحار افزايش يافت براب 6/37)متحمل( به میزان  ۴8دار( کاهش يافت و در رقم شماره )بسیار معني

 6دون تنش در رقم شماره بساعت پس از تنش نسبت به شرايط  ۴8تغییر بیان نشان نداد. همچنین میزان بیان اين ژن در زمان 

 برابر(. 7/173دار نشان داد )افزايش معني ۴8برابر کاهش( و در رقم شماره  3/26دار )کاهش معني
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و در ارقام مختلف  بالا() یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در Cu/ZnSOD ژن انیب راتییتغ .1 شکل

 .)پایین(

Figure 1. Changes in Cu/ZnSOD gene expression at different times after salinity stress 

(top) and in the different cultivars (bottom). 

 

دار کاهش معني ۴8ماره افزايش و در شماره ر قم ش 178و  6 ساعت پس از تنش در دو رقم 72که بیان اين ژن، يدرحال

 2۴های ( در زمان۴8حمل )شماره بالا(. مقايسه ارقام نشان داد که رقم مت 3برابر کاهش( )شکل  1/30و  1/۵نشان داد )به ترتیب 

ساعت پس  72ه است اما ( نشان داد178و  6های س )شمارهداری نسبت به ارقام حساساعت پس از تنش افزايش بیان معني ۴8و 

 پايین(. 3داری کمتر از ارقام حساس بوده است )شکل از تنش بیان رقم متحمل به طور معني
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 .ختلف )پایین(م ارقام در)بالا( و  یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در CatA ژن انیب راتییتغ. 2 شکل

Figure 2. Changes in CatA gene expression at different times after salinity stress (top) and 

in the different cultivars (bottom).  

 

 ۴8و  178های شماره ساعت پس از تنش در رقم 2۴در  Peroxidase BP1مقدار بیان ژن  :Peroxidase BP1ژن 

برابر  2/2به میزان  6که در رقم شماره يدرحالداری نشان داد معني فزايشبرابر ا 7/۵ و 7/20نسبت به شرايط بدون تنش به ترتیب 

لعه کاهش يافت اما اين ساعت پس از تنش در همه ارقام مورد مطا ۴8کاهش پیدا کرد. همچنین میزان بیان اين ژن در زمان 

و  ۴8اعت در هر دو رقم شماره س 72بعد از برابر کاهش( و بالاخره میزان بیان اين ژن  6/166بیشتر بود ) ۴8کاهش در رقم شماره 

 بالا(. ۴داری مشاهده نشد )شکل تغییر معني 6که در رقم شماره يدرحالبرابر افزايش يافت  7/6و  9/39به میزان  178
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ختلف م ارقام در)بالا( و  یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در OsSIPK ژن انیب راتییتغ. 3 شکل

 .)پایین(

Figure 3. Changes in OsSIPK gene expression at different times after salinity stress (top) 

and in the different cultivars (bottom). 

 

 ارقام حساس بوده ولي داری کمتر ازساعت پس از تنش به طور معني ۴8در زمان  ايسه ارقام نشان داد که رقم متحملمق

 (.پايین ۴ل ه است )شکداری بالاتر از ارقام حساس بودبه طور معني ت پس از تنش بیان ژن در رقم متحملساع 72در زمان 
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 ارقام در)بالا( و  یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در Peroxidase BP1 ژن انیب راتییتغ .۴ شکل

 .ختلف )پایین(م

Figure 4. Changes in gene expression of the Peroxidase BP1 at different times after salinity 

stress (top) and in the different cultivars (bottom). 

 

ساعت پس از  2۴در  like protein GF14-6 3-3-14مقدار بیان ژن : like protein GF14-6 3-3-14ژن 

تغییر  6که در رقم يدرحالبرابر افزايش يافت  1/1۵و  6/۵۴يط بدون تنش به ترتیب نسبت به شرا ۴8و  178های تنش در رقم

 7/6و  1/8کاهش يافت )به ترتیب  6و  ۴8ساعت پس از تنش در دو رقم  ۴8همچنین میزان بیان اين ژن در  داری پیدا نکرد.معني

 ۴8که در رقم يدرحال( کاهش برابر 3/3کاهش يافت ) 6ساعت پس از تنش در رقم  72( و بالاخره میزان بیان اين ژن کاهش برابر

ساعت  72در زمان ( ۴8)شماره  نشان داد که بیان ژن در رقم متحملمقايسه ارقام  .بالا( ۵)شکل  برابر افزايش يافت 3/۵به میزان 

 پايین(. ۵داری بالاتر از ارقام حساس بوده است )شکل پس از تنش به طور معني
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)بالا( و  یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در like protein GF14-6 3-3-14 ژن انیب تراییتغ .۵ شکل

 .ختلف )پایین(م ارقام در

Figure 5. Changes in gene expression of 14-3-3 like protein GF14-6 at different times after 

salinity stress (top) and in the different cultivars (bottom). 

 

 2۴در زمان  ATPase-+Plasma membrane Hمقدار بیان ژن  ::ATPase-+Plasma membrane Hژن 

های غیر داری يافت ولي میزان اين افزايش در رقمنسبت به شرايط بدون تنش افزايش معني ساعت پس از تنش در هر سه رقم

افزايش نشان  ۴8و  178و  6ی هارقمبرابر در  6/8و  31و  2/۵2( بیشتر بود )میزان بیان ژن به ترتیب 178و  6متحمل )شماره 

ساعت پس از تنش در همه ارقام مورد مطالعه کاهش يافت اما اين کاهش در دو رقم  ۴8همچنین میزان بیان ژن در زمان . داد(

يباً تغییری نکرد تقر 6شماره (. سرانجام میزان بیان اين ژن در رقم کاهش برابر 3/1۴و  7/22بیشتر بود )به ترتیب  ۴8و  6شماره 

ايسه ارقام مق (.بالا 6)شکل  برابر(. 9/13و  9/82داری افزايش يافت )به ترتیب معني طوربه 178و  ۴8دو رقم شماره  که دريدرحال
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ساعت پس  72ارقام حساس داشته ولي در زمان  کمتری نسبت به ساعت پس از تنش بیان 2۴در زمان  نشان داد که رقم متحمل

 پايین(. 6دار بالاتری نسبت به ارقام حساس داشته است )شکل از تنش بیان معني

 

 

 

 یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در ATPase-+Plasma membrane H ژن انیب راتییتغ .۶ شکل

 .ختلف )پایین(م ارقام در)بالا( و 

Figure 6. Changes in the gene expression of Plasma membrane H+-ATPase at different 

times after salinity stress (top) and in the different cultivars (bottom). 
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( در هیچ 178و  6ی هاشماره) حساسمقدار بیان اين ژن در ارقام : Zinc ion binding proteinژن رمزکننده 

های پس از تنش ( در تمام زمان۴8رقم متحمل )شماره داری نشان نداد اما در های پس از تنش شوری تغییر معنييک از زمان

برابر کاهش پیدا  6/11 و 9/30 میزانترتیب به ساعت پس از تنش که به  ۴8 و 2۴های در زمان خصوصاًداری يافت )کاهش معني

دار کاهش بیان معنيهای پس از تنش ( در تمام زمان۴8شماره رقم مقايسه ارقام نشان داد که رقم متحمل ) (.بالا 7کرد( )شکل 

 پايین(. 7بیشتری نسبت به ارقام حساس داشته است )شکل 

 

 

 

 رد)بالا( و  یشور تنش از بعد مختلف یهازمان در Zinc ion binding protein ژن انیب راتییتغ .۷ شکل

 .ختلف )پایین(م ارقام

Figure 7. Changes in the gene expression of Zinc ion binding protein at different times 

after salinity stress (top) and in the different cultivars (bottom). 

 

 در رقم متحمل( Zin ion binding proteinو  OsSIPKبه جز های مورد مطالعه )به طور کلي بیان ژن

Bombilla  ساعت بعد  72ساعت بعد از تیمار کاهش و  ۴8ساعت بعد از تیمار تنش شوری افزايش يافته و  2۴در ( ۴8)رقم شماره
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ساعت بعد از  72ساعت بعد از تیمار افزايش و  ۴8و  2۴های در زمان OsSIPKدر حالي که بیان ژن  فتاز تیمار دوباره افزايش يا

 OsSIPK .استيک ژن پاسخگو به تنش  OsSIPKکه کردند ( گزارش 1977) Zhang & Klessig تیمار کاهش يافت. 

 Mi-Ok)باشد ین کیناز فعال شونده با اسیدسالسیلیک است که در هسته واقع شده و بیشترين میزان بیان آن در برگ مييک پروتئ

Lee et al. 2008.)  گزارش شده که اورتولوگAtMPK6 در برنج يعني OsSIPK ( در پاسخ به تنش نقش داردCho et al. 

2009.) Tajti طح بیان ژن ( اظهار داشتند که س2019) و همکارانOsSIPK  دقیقه  30در گیاه گندم تیمار شده با کادمیوم در

 .Tajti et alيک ژن شروع کننده پاسخ به تنش کادمیوم است ) OsSIPKبنابراين  و بعد از تیمار به حداکثر مقدار خود مي رسد

بعد از تیمار شوری مشاهده  ساعت OsSIPK ،۴8حداکثر میزان بیان ژن  Bombilla در تحقیق حاضر در رقم متحمل .(2019

 ساعت بعد از تنش شوری و در رقم حساس  2۴، #178 شماره شد. حداکثر کاهش بیان اين ژن در رقم حساس

ARC6578(#6) ،۴8 دهد که افزايش بیان باشد. اين نشان ميساعت بعد از تیمار شوری ميOsSIPK  باعث افزايش تحمل به

افزايش  OsSIPKها، مقدار بیان های مختلف مانند خشکي، شوری، تنش اسمزی، ايجاد زخم و بیماریشود. تحت تنششوری مي

در  تحقیق حاضر مقدار بیان ژن کاتالازدر  .(Kim et al. 2003)شود يابد و يک واسطه برای افزايش مقدار اتیلن محسوب ميمي

ساعت  ۴8داری نشان داد. میزان بیان اين ژن در ايط بدون تنش افزايش معنينسبت به شر ساعت پس از تنش در هر سه رقم 2۴

ساعت پس  72همچنین بیان اين ژن در زمان  .دار نشان دادپس از تنش نسبت به شرايط بدون تنش در هر سه رقم کاهش معني

دهد که آنزيم کاتالاز تحت شرايط مي دار نشان داد و اين نشانافزايش معني( Bombilla) ۴8شماره  از تنش فقط در رقم متحمل

باشد يعني بین سطح آنزيم و تحمل به تنش همبستگي تر و بیان آن بیشتر ميفعال متحملدر ارقام  ROSشوری جهت حذف 

و امکان کنترل شديد سطوح باشد مي اکسیدانتيعنصر اصلي سیستم آنزيمي آنتيسه  APXو  SODهمراه  کاتالازوجود دارد. 

ROS بررسي بیان ژن  فعال اکسیژن مطرح کرد. یهاداخل سلولي گونه یگرهاعنوان حسبه توانيها را م. آنسازنديراهم مرا ف

تحت شرايط خشکي در گندم نشان داد که مقدار بیان ژن کاتالاز، يک ساعت بعد از تیمار تنش خشکي افزايش يافته و سه ساعت 

 .( .2019Dudziak et al)يابد ساعت بعد از تنش کاهش مي 6و  رسدبعد از تیمار به حداکثر مقدار خود مي

 Similar to Peroxidase BP1 بررسي بیان ژن تحت شرايط تنش شوری در اين تحقیق نشان داد که بیان ژن

precursor  برابر افزايش يافت و يکي از عوامل احتمالي ۴0حدود ( ۴8)رقم شماره ساعت پس از تنش در رقم متحمل  72در 

های ژنوتیپ گیاهچه پروتئومان با بررسي محقق توان به افزايش بیان اين ژن نسبت داد.تحمل اين رقم به تنش شوری را مي

اند را يکي از عوامل دخیل در اکتساب تحمل به تنش شوری دانستهشوری، به بیان افتراقي پراکسیدازها  تنش برنج تحت متحمل

(Lakra et al. 2015). های اکسیداتیو از قبیل کاتالازفعالیت آنزيم (CATآسکوربات پراکسیدا ،)ز (APX سوپراکسید ،)
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يابد يم( تحت تنش شوری در گیاهان افزايش GR) و گلوتاتیون ردوکتاز 1(POD) (، گاياکول پراکسیدازSODديسموتاز )

(Gossett et al. 1994; Sehmer et al. 1995; Kennedy & De Filippis 1999; Mittova et al. 2002; 

Mittova et al. 2003; Hernandez et al. 1995; Sreenivasulu et al. 2000; Benavídes et al. 2000; Lee 

et al. 2001). حذف اکسیژن سیتوسلي منجر به ايجاد تحمل به  شود ويمسیتوسل در  تنش شوری منجر به تولید سوپراکسید

 2O.-2تواند ( ميSOD. آنزيم سوپراکسید ديسموتاز )( .2002Takemura et al)شود يم B. gymnorrhizaشوری در گیاه 

(. در Chang et al. 1984گیرد )توسط کاتالاز و انواع پراکسیدازها صورت مي 2O2Hتبديل کند و غیرفعال شدن  2O2Hرا به 

نسبت به شرايط  ۴8و  6های شماره س از تنش در رقمساعت پ 2۴( در Cu/ZnSODاين تحقیق بیان ژن سوپراکسید ديسموتاز )

ساعت پس از تنش  ۴8دار پیدا کرد. همچنین میزان بیان اين ژن در ، کاهش معني178که در رقم يدرحالبدون تنش افزايش يافت 

داری پیدا عنيدار نشان داد و در دو رقم حساس تغییر مکاهش معني ۴8شماره  متحملنسبت به شرايط بدون تنش فقط در رقم 

که اين نشان  دار نشان دادافزايش معني ۴8و  178ساعت پس از تنش بیان اين ژن در دو رقم  72که در زمان يدرحالنکرد. 

آفريني ژن سوپراکسید ديسموتاز در مختلف نقشتحقیقات در . با اين وجود دهد از هیچ الگوی مشخصي تبعیت نکرده استمي

 ۴8بیان ژن کاتالاز تا الگوی . ( .Mishra et al. 2007Kim et al ;2013گزارش شده است )  کسب تحمل به شوری در برنج

ساعت(. اما وجه  ۴8ساعت و کاهش در زمان  2۴ساعت پس از تنش شوری در هر سه رقم مشابه بوده است )افزايش در زمان 

بیان اين ژن فقط در رقم در اين زمان ی که د به طورنمايان شساعت پس از تنش  72افتراق ارقام حساس و متحمل در زمان 

دار ژن کاتالاز بر کسب تحمل به تنش شوری گزارش شده است در تحقیقات قبلي تاثیر معني .پیدا کرد یدارمتحمل افزايش معني

(Yamane et al. 2010; Khare et al. 2015; Swain et al. 2017 برای مثال .)Khare ( نشان دادند201۵و همکاران ) 

 NaClزای به تدريج افزايش يافته و باعث تحمل به سطوح تنش CatAبیان ژن  3-پانولرقم متحمل های گیاهچهکه در 

 شود. مي

0966000g01Os يک ATPase-+H  غشای پلاسمايي)PMقبلي ) ( است که طبق تحقیقاتNayyeripasand 

2019et al. )  .رمز کنندهمشابه ژن  اين ژنبا صفت وزن تر و خشک ريشه در ارتباط است ) PM( )plasma membrane

 ATPase-+H) دهد که اعضای خانواده اين نشان مي و استATPase-+PM H  ای در تحمل به شناخته شده کاملاًنقش

 Gong et al. 2010, Du et)، خشکي (Martz et al. 2006; Iswari & Palta 1989)های غیرزيستي از قبیل سرما تنش

1520al. )  و باران اسیدی(2015Liang et al. )  دارند. مطالعات زيادی بر روی اهمیتATPase-+H PM  در پاسخ به تنش

 Roy et al. 2005; Ayala et al. 1997; Vitart)گندم و برنج صورت گرفته است ) جمله ازربیدوپسیس و غلات آشوری در 

                                                           
1. Peroxidase 
2. Superoxide radical anions 
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et al. 2001; Gévaudant et al. 2007; Morgan et al. 2014; Chen et al. 2015; Falhof et al. 2016 .)

 ۴8و  2۴) در ساعات اولیه ATPase-+PM Hبررسي بیان ژن تحت شرايط تنش شوری در اين تحقیق نشان داد که بیان ژن 

ساعت از تنش بیان اين  72پس از تنش در هر دو رقم حساس و متحمل افزايش يافت ولي با گذشت  تنش( اعمال ساعت پس از

تنش شوری  بهافزايش يافت. اين نتیجه بیانگر نقش احتمالي اين ژن در تداوم تحمل  ژن در رقم حساس کاهش و در رقم متحمل

 باشد.در رقم متحمل مي

در برگ مي باشد با صفت محتوای آب  like protein GF14-6 14.3.3که کد کننده  Os04g0462500ژن 

( 1۴-3-3های دسته جزو پروتئین) GF14-6 به شبیه Os04g0462500. ژن (Nayyeripasand et al. 2019) ارتباط است

متصل شده و محرک  ATPase-+Hبه  14GF-6 جالب آنکه شود و گیرنده فلوريژن است.يممتصل  هاباشد که به پروتئینمي

 3-3-14بررسي بیان ژن تحت شرايط تنش شوری در اين تحقیق نشان داد که بیان ژن  .(Visconti et al. 2003)آن است 

like protein GF14-6  ساعت پس از تنش در هر دو رقم حساس و متحمل به شدت افزايش يافت ولي با گذشت  ۴8در زمان

-14در رقم متحمل افزايش يافت. اين نتیجه بیانگر نقش احتمالي ژن  ليساعت از تنش بیان اين ژن در رقم حساس کاهش و 72

3-3 like protein GF14-6 مقدار بیان ژن باشد. در تحمل به شوری در رقم متحمل ميZinc ion binding protein  در

دار اين کاهش معني ۴8ولي فقط در رقم متحمل شماره  کاهش پیدا کرد ی مورد مطالعههاهر سه زمان تیمار تنش در تمام رقم

به نظر  بنابراين .مشاهده شد ساعت بعد از اعمال تنش 2۴در زمان  ۴8شماره رقم متحمل  داربوده است. بیشترين کاهش معني

تواند باعث تحمل به رسد اين ژن يک تنظیم کننده منفي در ساعات اولیه مواجهه با تنش شوری بوده که کاهش بیان آن ميمي

ژن توسط )رمز شده  Zinc ion binding protein يابي ارتباطي نشان داد کهتنش شوری در برنج شود. مطالعات مکان

Os06g0191200 )ارتباط است  با صفت وزن تر ريشه در(Nayyeripasand et al. 2019). در پاسخ  در مورد نقش اين ژن

 به تنش شوری در برنج در سطح بیان ژن شواهدی وجود ندارد.

 

های مورد مطالعه در اين توان ارائه داد اين است که برخي ژنگیری کلي که از انجام اين تحقیق مينتیجه گیری:نتیجه

 (CatAو  SODهای ( در پاسخ عمومي گیاه به تنش شوری نقش دارند )مانند ژنROSعال اکسیژن )های فتحقیق با حذف گونه

در زمان ها در رقم متحمل رسد افزايش بیان اين ژنها در ارقام مختلف منعکس شده است و به نظر ميکه در تغییرات بیان اين ژن

. از طرفي بین تحمل به شوری و میزان بیان باشدتنش شوری ميساعت پس از تنش يکي از دلايل احتمالي تحمل اين رقم به  72

 OsSIPK ،PMهای زمان را تشخیص داد )مانند ژن-توان نوعي ارتباط وابسته به رقمهای مورد مطالعه ميبرخي ديگر از ژن

ATPase-+H ،6-14like protein GF 3-3-14  1وPeroxidase BP .) 
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 منابع

ايسه سطوح مختلف بیان مق( 1393) نجمي نوری عذرا ،اسمعیلي زاده کشکوئیه علي ،ی محمدرضامحمدآباد ،توحیدی نژاد فاطمه

 . 3۵-۵0(، ۴)6. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی در بافت های مختلف بز کرکي رايني  Rhebژن

 CIB4رسي بیان ژن ( بر139۵جعفری دره در امیر حسین، محمدآبادی محمدرضا، اسمعیلي زاده کشکوئیه علي، رياحي مدوار علي )

-132(، ۴)۴نندگان پژوهش در نشخوارکمجله  .Real Time qPCRهای مختلف گوسفند کرماني با استفاده از در بافت 

119. 

ی مختلف گوسفند کرماني با استفاده هامطالعه بیان ژن لپتین در بافت( 1397محمدآبادی محمدرضا، کرد محبوبه، نظری محمود )

 .111-122(، 3)10. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی Real Time PCRاز 
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