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Abstract 

Objective 

The wheat is one of the most important sources of human food. In production of this 

product abiotic stresses such as drought, salinity, temperature, etc., involved in 

cultivation. Therefore, identification and evaluation of genes involved in stress resistance 

in this plant is very importance. Aim of this study was identifying responsive genes to 

drought and their expression variation in, resistant and susceptible wheat. 

 

Materials and methods 

 The data available on the NCBI GEO microarray data were collected in 2018. The 

libraries were belonging to drought resistant and drought susceptible wheat under stress 
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and control conditions. Using meta-analysis, altered genes expressed under stress 

conditions were identified for each group of cultivars. Significantly expressed altered 

genes were identified, the aci-reductone-dioxygenase-like protein (ARD) gene was 

evaluated for laboratory confirmation. Leaf sampling was performed in 4-leaf stage at 

three times 2, 4 and 7 days after stress with a control sample with three biological 

replications. RNA extraction from leaf samples was performed using RNx ™ -plus 

extraction solution and Real time PCR reaction using specific primers of d ARD gene.  

 

Result 

 Among differential expressed genes of resistant cultivars, transcription factors genes 

were Myb3, ethylene responsive 5a, MIKC-type MADS-box WM24B and salinity 

inducible ERF4 and in sensitive cultivars, transcription factors such as WRKY15, 

MADS-box TaAGL8, WRKY39 and Myb have increased expression. By identifying the 

genes and transcription factors mentioned and changing their expression, wheat cultivars 

can tolerate drought stress. Real time PCR results of ARD Gene for 6o4 and Sundor, 

drought resistant and drought susceptible wheat varieties was consistent with the results 

of the meta-analysis and it confirmed the result. 

 

Conclusion 

 According to gene expression results and other outcomes of metanalysis in this study, an 

effective step can be taken in predicting drought resistance and susceptibility in different 

wheat cultivars. 
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های با الگوی بیان متفاوت بین ارقام مقاوم و حساس گندم در پاسخ شناسایی تعدادی از ژن

خشکی با استفاده از روش متاآنالیز تنشبه   
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 09/07/1399، تاریخ پذیرش: 25/05/1399تاریخ دریافت: 

 چکیده

، دما و ی، شوریخشک مانند یی: یریغهای محصول، تنش نیا دیتول که در باشدمی یی بشربع غذاامن نیمرم ر گندم ای هدف:

وردار برخ ییالاب تیای اهم اهیگاین در ها به تنش مقاومتدر  لیدخ یهاژن یابیو اری ییرو شناسا نیای ا .باشندمی لیدخ رهیغ

، شکیقاوم به خ:اس و مدر گندم ح آنرا انیببررسی تفاوت  و ی یاسخ دهنده به خشکیاهژن ییشناسا هدف بااین تحقیق است. 

 .انجام شد

 .ندآوری شدجمع ظرریزآرایه مورد ن یهاداده 20۱۸در سال  NCBI GEO تیسادر  های موجودای بین داده :هاروشمواد و 

های ژن ،زیی م اآنالا اس فاده اب .بودندشرایط تنش و کن رل  تحت دوخشکی،  به و ح:اس دارای ارقام مقاوم تریه شده هایبخانهک ا

ژن ، شناسایی شده داری ه معنتغییر بیان یاف هایای ژن. یاف ه تحت شرایط تنش برای هر گروه ای ارقام شناسایی شدتغییر بیان

ها در برداری ای برگمونهنار گرفت. برای تایید آیمایشهاهی مورد ارییابی قر aci (ARD)یروتئین دهنده شبهدئوک:ی ژنز کاهش

 انجام گرفت. بیولوژیکی ارتکر سه با کن رل، ینمونه با همراهروی بعد ای اعمال تنش  ۷و  ۴، 2برگی و در سه یمان  ۴مرحله 

ا اس فاده ای ب Real time PCRو واکنش  RNx™-plusهای برگی با اس فاده ای محلول اس خراج ای نمونه RNAاس خراج 

 انجام گرفت.  ARD یگرهای اخ صاصی ژنآغا
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یروب ایدی به طور اخ صاصی در ارقام مقاوم و ح:اس، در شرایط ۱5۶۱و  ۶5۸، به ترتیب یاف هتغییر بیان هاییروبدر بین  :نتایج

-Myb3 ،ethylene responsive 5a ،MIKC-type MADSفاک ورهای رونوی:ی های ژن تنش افزایش بیان داش ند.

boxWM24B و salinity inducible ERF4  در ارقام مقاوم و فاک ورهای رونوی:یWRKY15  ،MADS-box 

TaAGL8 ،WRKY39  وMyb  ها و فاک ورهای ژن کمک م اآنالیز با .بودندداری افزایش بیان معنیدارای در ارقام ح:اس

مقاوم و  شناسایی ارقام برای توانمی ن ایج، با بیان م فاوت بین ارقام ح:اس و مقاوم گندم شناسایی شدند و ای این ،رونوی:ی

 6o4رقم گندم مقاوم به خشکی  2برای  ARDژن  Real time PCRن ایج . ن:بت به تنش خشکی اس فاده کردگندم ح:اس 

  ی م اآنالیز را تایید کرد. هو ن یج ایج م اآنالیز انجام شده بودهم:و با ن  Sundorو رقم ح:اس به تنش خشکی 

امی موثر در توان گمی ،طالعه مبا توجه به بررسی رف ار بیانی این ژن و دیهر ن ایج بدست آمده م اآنالیز در این   ریگینتیجه

 بینی مقاومت و ح:اسیت به خشکی در ارقام مخ لف گندم برداشت.ییش

 R ،Triticum aestivumافزار نرم ،م اآنالیزتنش خشکی،  :هاکلید واژه

 

 مقدمه

  باشدیم یمحصولات کشاوری دیکننده تولعامل محدود نیترعنوان مرم خشک بهمهیدر مناطق خشک و ن یخشک تنش         

(Delmer 2005; Rajala et al. 2009; Marti & Slafer 2014)،  نییمو گرم شدن کره میاقل رییبا توجه به تغبطوریکه 

 درصد 50ای  شیب یدر اثر خشک:ال یعملکرد محصولات کشاوری اهشک خشکمهیدر مناطق خشک و ن نده،یآ یهادهه یدر ط

آن وجود  یبرا یمیم: ق یریگاست و روش اندایه یکم یصف  یخشک ن:بت به مقاومت. (Jha et al. 2014) است برآورد شده

این بنابر .(Takeda & Matsuoka 2008) شودیم یخشک به م حمل یهاپیژنوت ییشناسا یامر باعث دشوار نیندارد. ا

های موجود و افزایش عملکرد برای دس یابی به ایجاد گیاهان شناسایی عوامل موثر در رشد و نمو گیاهان به منظور مقابله با تنش

 منابع رویافزون تقاضای با هماهنهی برای یراعی گیاهان تولید (. افزایشVafabakhsh et al. 2009) باشدم حمل ضروری می

 این یایداری و گردیده کشاوریی یایه منابع بر حد ای بیش فشار و اس فاده باعث گیاهان تولید افزایش. است نایذیراج ناب غذایی

 روی بر تاثیرگذار عوامل باشند،می بشر غذای کننده تأمین منابع مرم رین غلات که آنجایی ای. کندمی تردید را هاسی: م

 قرار ان:ان اس فاده مورد که باشدمی گیاهانی مرم رین ای یکی گندم ،غلات بین در. باشدمی اهمیت حائز گیاهان این محصولات

 مرم رین ای یکی خشکی ای در تولید گندم دارند.قابل ملاحظه منفی تاثیر دما شوری، خشکی، مانند غیرینده هایتنش. گیردمی

 تغییرات دلیل به و دهدمی قرار رتأثی تحت نامطلوبی طور به را یراعی محصولات ای ب:یاری تولید که است محیطی هایتنش

 در که هاییژن بررسی و شناسایی رو این ای. استشده اح:اس تنش این به ن:بت م حمل گیاهان تولید ضرورت یمین اقلیمی

 اصطلاحباشد. م اآنالیز می ، روشهاهای جامع برای شناسایی ژنای روش .باشدمی مرم ه: ند دخیل گیاهان در تحمل این ایجاد
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 به م اآنالیز هدف. شدگرف ه  بکار آمریکا آمویشی یژوهشی انجمن درGlass (1976 ) توسط بار نخ: ین برای( م اآنالیز) راتحلیلف

 آماری آنالیز چند یا یک با و کوچک ر هایمطالعه ن ایج ریخ ن هم روی با که است موجود اطلاعات ای بیش ر اطلاعات آوردن دست

 مطالعه هاده م اآنالیز ای اس فاده با نشود کشف کوچک ر هایمطالعه در است ممکن که ن ایجی ،یبترت این به. شودمی حاصل

 بربودبرای  .(Glass 1976) استبوده توجه مورد قبل ای مخ لف هایتحقیق بندیجمع به نیای. بود خواهد حصول قابل کوچک

 را TaCP ،TaABC1 ،TaEXPR23 ،WRKY2 خشکی به م حمل هایژن Budak et al. (2013) ،خشکی به تحمل

 ارقام در خشکی تنش به یاسخ در هاآن اف راقی بیان به توجه با ،WRKYخانواده  ای عضوهفت  در مطالعه دیهری. ندمعرفی کرد

 .(Khezry et al. 2015) شدند ان خاب گندم در خشکی به تحمل افزایش برای من خب هایژن بعنوان گندم، م حمل و ح:اس

 اسید مثال بعنوان) م ابولیکی فرآیندهای با مرتبط کاربردی هایدس ه به را مش رک هایژن م:یر، آنالیز و هامطالعات آن ولوژی ژن

در  .کنندمی بندیطبقه محرک، به یاسخ و( رونوی:ی و یروتئین تجزیه مثلا) تنظیم عملکرد ، (کربوهیدرات م ابولی:م و آمینه

 برای و سایوکارها و خشکی تنش در کلیدی هایژن شناسایی برای که کردند بیان Shaar-Moshe et al. (2015)شی یژوه

برای گیاهان  آیمایش ریزآرایه ۱۷این یژوهش ای در  .اندکرده اس فاده هاگونه تلاقی م اآنالیز روش ای هاآن تکاملی حفاظت ت:ت

بر  .نددمطالعات نشان دا سراسر را در یاف هتغییر بیان ژن 225گردید. ن ایج حاصله وجود  جو اس فاده و گندم برنج، آرابیدوی:یس،

با اس فاده ای روش گندم اساس موارد گف ه شده هدف ای انجام این یژوهش بررسی تعدادی ای ارقام ح:اس و مقاوم به خشکی 

باشد که طبق مطالعات انجام شده اهمیت این یژوهش اند، میش هدار و موثری را داهایی که تغییر بیان معنیم اآنالیز و شناسایی ژن

 .(Shaar-Moshe et al. 2015) باشدها با یکدیهر میی آنقای:هاس فاده ای ارقام ح:اس و مقاوم و م

 

 هاروش و مواد

 بخش بیوانفورماتیک  

 مرکز در که است GEO ژن بیان هایداده مجموعه ذخیره هاینمکا ینبر ر ای یکی: ها برای متاآنالیزتهیه داده

 حجم بررسی هایروش یا سایر و هاریزآرایه روش ای اس فاده که با ها راژن بیان اطلاعات یایهاه این. دارد قرار NCBI اطلاعاتی

ها برای انجام این مطالعه ای سایت دهد. تمامی دادهاند، در اخ یار محققین قرار میشده تولید مخ لف هایآیمایشهاه در ها،ژن یعوس

NCBI GEO(Gene Expression Omnibus) دارای ارقام مقاوم و ح:اس به خشکی  های. ک ابخانهاست آوری شدهجمع

کل بافت برگ  RNAآوری شده شامل جمع هایداده .ندتریه شد CEL.رل با فرمت در گیاه گندم، در دو شرایط تنش و کن 

جز  C306ژنوتیپ مقاوم بودند. رقم  ۳ژنوتیپ ح:اس و  ۳ی مورد بررسی حاوی های گونه. ک ابخانهندبودگیاهان مورد مطالعه 

 RGN/CSK3//2*C5 91/3/C217/N14باشد. این رقم ای تلاقی بین ارقام ارقام مقاوم به خشکی و شوری و حرارت می

//C281 است حاصل شده (Harinder et al. 2019) . رقمWL711 خشکی و  به ح:اس یرمحصول، کوتاه،یا نیمه گیاهی
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به ترتیب مقاوم و ح:اس به  A24-39و  Y12-3ارقام  .(Chopra et al. 2013)باشد م وسط می ینیقدرت جوانهدارای 

 وباشد بالایی می آب مصرف کاراییعملکرد و  ، ثباتحاصلخیزی خشکی دارای تنش شرایط در Y12-3باشند. رقم خشکی می

 .Krugman et al) باشدمصرف آب یایین می کاراییعملکرد و  ، ثباتحاصلخیزیدارای خشکی  تنش در شرایط A24-39 رقم

دریافت شد، که در  (https://www.affymetrix.com/)م ریکس به این ک ابخانه ها ای سایت افی فایل تف:یر مربوط. (2008

 .بود ۶۱2۹0های اس فاده شده برای م اآنالیز تعداد کل یروب. (۱)شکل  بود GSM ۴۴کل شامل 

 

 

 

 

 انجام شده در این تحقیقهای ه و تحلیلمراحل تجزی. 1شکل 

Figure 2. The flowchart of step analysis in this study 

https://www.affymetrix.com/
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، با RMAی الهوری م برای هر ک ابخانه دانلود شد و بوسیله CELبا فرمت  یهایفایل :هاسازی دادهنرمال

سایی انجام شد. همچنین برای کم کردن میزان نرمال RStudio (Version 1.1.383)افزار در نرم  affyاس فاده ای یکیج

بر  Zسایی خ لف، روش تغییر یاف ه اس انداردهای ممطالعات، قبل ای تلفیق ک ابخانه ( در میانBatch effectsه روژنی:ی ی )

-Lipsey & Wilson 2001; Kinoshita & Obayashi 2009; Mohammadi) ها اعمال گردیدروی داده

Dehcheshmeh et al. 2018). 

 RStudio (Version 1.1.383)در برنامه  Rank-Prodها ای یکیج برای انجام م اآنالیز ریزآرایه: متاآنالیز ریزآرایه 

. فتگر قرار اس فاده دمور نمونهشده هر  یساینرمال یهاداده ،کار نیانجام ا ی. برا(Hong et al. 2006) استاس فاده شده

 زیمقاوم ن ناهایگ یرابوند ر نیقرار گرف ند و هم :هیدو گروه کن رل و تنش مورد مقا رح:اس د گندم اهانیبه گ طاطلاعات مربو

ل حاصن ایج شدند و  رف هدر نظر گ یاف راق یانب یدارا یهاژنبه عنوان  P-value ≤ 0.05با  یهاژنانجام گرفت.  یبطور موای

دار، قرار اهش بیان معنیدار و ک(، در دو گروه افزایش بیان معنیاساس شدت بیان )برای ارقام ح:اس و مقاوم بر

 . آمد بدست هک ابخانهر  یبرا GO2R حالت کن رل و تنش :هیمقاحاصل ای  جیبه طور جداگانه ن ا نیهمچن گرف ند.

 حاصل ای م اآنالیز، دارهای بیان شده معنیها در بین ژنها و تفاوتای نمودار ون برای ییدا کردن اش راک: نمودار ون

 اند، در سایتداری داش ههای ارقام ح:اس و مقاوم که افزایش یا کاهش بیان معنیایدیشد. برای رسم این نمودار ای یروباس فاده 

( /http://www.interactivenn.net http:/ )اس فاده شد.  

 خشکیتنش  به ح:اس گندم ارقام اس رالیایی یژوهش این در: شده شناسایی ژن بیان آزمایشگاهی تایید

Sundor  6 خشکیتنش  بهو مقاومo4  ی تحقیقاتی بعد ای کشت این ارقام، در گلخانه .شد اس فادهبرای ارییابی آیمایشهاهی

 جداگانه بطور برگی هاینمونه. شد انجام برگی، ۴ مرحله در آبیاری قطع بصورت خشکی تنش دانشکده کشاوریی دانشهاه شررکرد،

 آبیاری قطع ای یس هف ه یک و( م وسط تنش) آبیاری قطع ای یس روی ۴ ،(ضعیف تنش) آبیاری قطع ای یس روی 2 یمان، سه در

 داری شدند.نهه -۸0و در فریزر  ندشد آوریجمع در ایت مایع بیولوژیکی تکرار دو با کن رل، ینمونه با همراه( شدید تنش)

طح تنش خشکی ( با طرح یایه کاملا تصادفی در س ۴فاک ور دوم   ژنوتیپ گندم و 2آیمایش به صورت فاک وریل ) فاک ور اول  

)شرکت سیناکلون، ایران(  RNx™-plus کیت ای اس فاده با شده آوریجمع هاینمونه ای RNA اس خراجتکرار اجرا شد.  چرار

آغایگرها برای بررسی . شد تریه cDNA شده اس خراج هایRNA ساییخالص ای . بعدشد انجامطبق یروتکل شرکت ساینده 

Primer-( طراحی و در 0.4.0-3http://bioinfo.ut.ee/primer/)  3primerافزار با اس فاده ای نرم ان ژن ان خابیبی

BLAST (/blast-ools/primerhttps://www.ncbi.nlm.nih.gov/t.مورد ارییابی قرار گرف ند )  واکنشPCR  به وسیله

میکرولی ر  ۱میکرولی ر آغایگر رفت و  cDNA ، ۱میکرولی ر  2) ۱2ای شرکت کیاژن، با حجم نرایی  Rotor-Gene Qدس هاه 

دقیقه  ۱0به مدت  ۹5 واکنش شامل برنامه میکرولی ر آب مقطر اس ریل( انجام شد.  2 میکرولی ر سایبرگرین و ۶آغایگر برگشت،

http://www.interactivenn.net/
http://jvenn.toulouse.inra.fr/app/index.html
http://jvenn.toulouse.inra.fr/app/index.html
http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
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جرت نرمال نمودن ثانیه بود.  20به مدت  ۷2 ثانیه و  ۱0برای  5۹ ثانیه،  ۱0و یمان  ۹5 چرخه با  ۴0و سپس طی 

سنجش . (۱)جدول   رل داخلی اس فاده گردیدعنوان ژن کندار اک ین بهای ژن خانه Real time PCRهای بدست آمده ای داده

Livak ) انجام گرفت لیواک و توماسارائه شده توسط  دل ا دل ا سی تی مقای:ه ای اس فاده ای روشبا   ARDتغییرات در بیان ژن 

& Schmittgen 2001) رویه مدل خطی عمودی. تجزیه تغییرات بیان ژن بر یایه مدل آماری طرح کاملا تصادفی با 

(General linear model: GLMو مقای:ه میانهین ) دانکنها با آیمون (Duncan ) درصد  ۱در سطح اح مال(P≤0.01) در 

 انجام گرفت.  22ن:خه  SPSSفزار انرم

 

 real-time PCR انجام . آغازگرهای طراحی شده برای1جدول 

Table 1. Oligonucleotid primers designed for real-time PCR 

 دمای ذوب

Temperature 

melting (°C) 

 نام ژن

Gene name 

 (5'-3'توالی آغازگر )

Sequence of primer (5'-3') 

 نام پرایمر

Primer name 

59 

 

aci-reductone-

dioxygenase-

like protein 

CAAACTATGAGGCCAAGCTGAA 
Aci F 

TCATGCCACCTTTCTTAACTGC 
Aci R 

59 

 
Actin 

CCTGTGTTGCTGACTGAGGCCCC Actin F 

CCAAACGAAGGATAGCATGAGGAAGCG Actin R 

 

 بحث و نتایج

تریه  A24-39و  WL711های ح:اس و ژنوتیپ Y12-3و  C306ای مقاوم ههای ژنوتیپک ابخانه: هامتاآنالیز ریزآرایه 

، در ارقام  اآنالیز انجام شده در گیاه گندمبر اساس ماند. ایدی مورد مطالعه قرار گرف هیروب k۶۱آرایه،  22شدند. در مجموع تعداد 

اند، همچنین در ارقام ح:اس یش بیان داش ه% افزا 5/۴( 2۶۷0 /۶۱2۹0)کاهش بیان و  ،هایروب% ای  ۴ (2۳۹۴ /۶۱2۹0) مقاوم

 براساس ن ایج بدست آمده ای (.P-value ≤ 0.05) اندافزایش بیان داش ه %۶ (۳5۹۱ /۶۱2۹0% کاهش و ) ۷( ۴۱۸۳ /۶۱2۹0)

ش ند دا یروب ایدی کاهش بیان ۴۶0گیاه گندم به تنش خشکی در ارقام مقاوم  ،گردیدها رسم ایدیونی که براساس یروب نمودار

 اند. در ارقام ح:اسش هافزایش بیان دا به طور اخ صاصی در ارقام مقاوم، ایدییروب ۶5۸ های دیهر تکرار نشده بودند،که در گروه

 .(2)شکل  اندایدی افزایش بیان داش هروبی ۱5۶۱ایدی کاهش و یروب 22۶۴ هم به طور اخ صاصی
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، حاصل از متاآنالیزبیان متفاوتبا ها( ایدی ر )پروبهای نشانگشناسه . نمودار ون بر اساس2لشک  

Figure 2. Venn chart based on differentially expressed probe ids, resulted of meta-analysis 

  

 ودند.بو مقاوم  ام ح:اسها تحت تنش خشکی، دارای رف ار بیانی مخالف در ارقبرخی ای ژنبر اساس ن ایج م اآنالیز، 

 همچنین ژن است.وم بودهدر ارقام مقابرابری  -2در ارقام ح:اس و کاهش بیان  ۶/۱دارای افزایش بیان  D یپ یدایوک:یکرب

یروات ف:فوانول ی هایژن ان داد.نیز در ارقام ح:اس افزایش بیان و در ارقام مقاوم کاهش بیان نش a-b کلروفیل باندینگ یروتئین

 . (2 )جدول شان دادنددر ارقام مقاوم افزایش بیان و در ارقام ح:اس کاهش بیان ن putative calreticulinو  کربوک:یلای

Calreticulin (CRT )و مخمرها جز یوکاریوتی به سلولرای ای ب:یاری در که باشدمی منظوره چند مرم یروتئین یک 

 شناخ ه 2Ca+ دهنده اتصال مرم یروتئین یک عنوان به اب دا در CRT. ( .2004Xu et al)اند شده شناسایی قرمز هایگلبول

 صحیح تاخوردگی کل:یم، اتصال مانند سلولی عملکردهای ای ب:یاری در CRT که اندداده نشان تحقیقات اما بود، شده

 .Nakhasi et al)ایمنی نقش دارد  یاسخ با تعامل در و RNA اتصال فعالیت سلولی، هایگیرنده با تعامل ها،گلیکویروتئین

 و سبز هایجلبک در همچنین و است عالی گیاهان در سی ویولی آنزیم یک( PEPC) کربوک:یلای ف:فوانول ییروات. (1998

 بیش ر تولید برای ژن یکی صورت به C3 گونه چندین امروی، به تا .(Sage et al. 2012)شود می توییع گ: رده طور به هاباک ری

PEPC است شده اصلاح(Miyao et al. 2011). فعالیت افزایش یمنف اثرات م عددی مطالعات PEPC را تودهیی:ت روی بر 

ف وسن زی  میزان کاهش به منجر نوری شرایط در تنفس افزایش دلیل برنج به در C4-pepc تولید مثال، برای اند،داده گزارش

 نشان دیهر . مطالعات(Chen et al. 2004)است و در نرایت رشد به شدت کاهش یاف ه (Fukayama et al. 2003) شده

 ن:ب ا   تودهیی:ت دارای خشکی و گرما نوری، اک:یداسیون مانند تنش شرایط در PEPC کننده بیان تراریخ ه گیاهان که اندادهد

Down regulated 

Tolerant 

 یاف ه مقاومکاهش بیان

 

Up regulated 

Tolerant 

 ف ه مقاومیاافزایش بیان

 

 

 ااا

 

 

 

 

 

 

 

 

 و

Up regulated 

Sensitive 

 یاف ه ح:اسافزایش بیان 

 

 

Down regulated 

Sensitive 

 یاف ه ح:اسکاهش بیان
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 ;Jiao et al. 2002; Jiao et al. 2005; Bandyopadhyay et al. 2007; Li-Feng et al. 2008)بودند  ییادی

O'Leary et al. 2011; Lian et al. 2014).  ف:فوانول ییروات کربوک:یلایC4  در ب:یاری ای گیاهان ای جمله برنج(Ku et 

al. 1999)  گندم(Han et al. 2013)  و آرابیدوی:یس(Wang et al. 2012) ژن  است. بیانکلون و شناسایی شدهPEPC 

 . علاوه(Li-Feng et al. 2008)است شده خشکی تحت تنش اک:یدان آن ی ظرفیت افزایش تراریخ ه باعث در گیاه برنج ذرت

در  توجری قابل طور به GmPEPC9 و GmPEPC6 ، GmPEPC8 که بیان شد، مشخص سویا در PEPC ژن ده این، بر

ن ایج به دست آمده در این تحقیق در ارتباط با  .(Zhang et al. 2019)اند یاف ه افزایش سرما تنش و خشکی شرایط تنش شوری،

توده در شرایط تنش و افزایش ظرفیت آن ی ها در افزایش یی:تها در ارقام مقاوم، با توجه به نقش آنافزایش بیان این ژن

ها در سلول، ینکه با توجه به عملکرد این یروتئباشد، به طوریاک:یدانی که در مطالعات گذش ه، گزارش شده، قابل توجیه می

ایدی ای گردد. سی یروبهای طولانی مدت، میها باعث ضعیف و ح:اس شدن گیاه در شرایط تنش، به خصوص تنشکاهش آن

اما در ارقام  ،داری را در ارقام ح:اس نشان دادندافزایش بیان معنی a-bو یروتئین باندینگ کلروفیل  Dیپ یدای قبیل کربوک:ی

 یاف ه بود. مقاوم بیان آنرا کاهش

 

 های تغییر بیان یافته از نتایج متاآنالیز. برخی ژن2جدول 

Table 2. Some of the results of meta-analysis DEG genes expression 

 نام ژن

Gene name 

 سیمبل ژن

Gene Symbol 

تغییر بیان در ارقام 

 مقاوم

Expressed gene in 

tolerant varieties 

تغییربیان در ارقام 

 حساس

Expressed gene in 

sensitive varieties 

ribosomal protein P1 LOC606341  

1.83 
 

--- 

glutathione transferase gstf6b -2.73 -3.37 

phosphoenolpyruvate 

carboxylase 

Pepc 1.37 -1.30 

aci-reductone-dioxygenase-

like protein 

LOC100415845 --- -2.06 

putative calreticulin CRT1 1.46 -1.2 

heat shock protein 16.9 

 

hsp16.9-12LC2 

 
---- -1.91 
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 Dنی ریک اک:ید -یپ یدای آرژنینکربوک:ی م:یر که مشابه، م:یر یک در PRL (prolactin) و آندروژن اس روژن،

(CPD-Arg-NO )شودمی سلول بقای باشد، باعثمی .CPD هایمانده غشایی، فرآیندهای و غشاء به م صل م الویروتئینای 

 که هایییروهورمون/  یپ یدها یلی یردایش برای ترنس گلژی شبکه در بیش ر CPD .کندمی ترشح را C ترمینال لیزین و آرژینین

 خارج سوب: راهای روی یلاسمایی غشای -CPD .(Thomas et al. 2017) کندیت میلکنند، فعاایجاد می را ترشحی م:یر

 نی ریک و آرژینای آنزیم، دو مش رک سوب: رای که شودمی من قل هاییسلول به CPD با شده آیاد آرژینین و کند،می عمل سلولی

 به را آرژنین زسن  اک:ید نی ریک اک:ید. کندمی تبدیل اورنی ین به را آرژینین آمین، یلی بیوسن ز برای آرژینای. است سن ای اک:ید

 Abdelmagid & Too 2008; Abdelmagid et al. 2011; Koirala et) کندمی تبدیل مونوک:ید نی روژن و سی رولین

al. 2014). ای که روی کاهش بیان ژن در مطالعهCPD ن ز است، نقش آن در س هدر آرابیدوی:یس جرش یاف ه صورت گرف

است، به طوریکه کاهش این ژن باعث فعال شدن یک:ری ها گزارش شدهها و رشد سلولهای اس روئیدی و یاسخ به تنشهورمون

ر ارقام ح:اس در . در تحقیق حاضر افزایش بیان این ژن د(Salchert et al. 1998)گردد در نور میهای تنظیم کننده تنش ژن

عیت در ارتباط دان:ت که در شرایط تنش گیاه برای ایجاد مقاومت نیای به تنظیم بیان منفی این توان با این واقشرایط تنش را می

س، این ژن افزایش بیان اند، در ارقام ح:ارد و همانطور که ن ایج نشان دادههای یاسخ دهنده به تنش داژن و افزایش فعالیت ژن

 گیاه نمو و رشد برای، شودانجام می a / b (LHC) نور جذب با کلروفیل هاییروتئین ای اس فاده با که ف وسن ز است.نشان داده

 در .شوندمی رمزگذاری ای ه: ه هایژن توسط که ایجاد شدند فراوان ب:یار تیلاکوئیدها ای LHC هاییروتئین. باشدمی مرم

( و PSI) Iنور محیطی ای ف وسی: م های باشد، گیرندهمی عضو ۱2-۱0بزرگ  ژن خانواده یک شامل LHC یروتئین عالی، گیاهان

 هایمولکول به مارییچ هر .(Dekker & Boekema 2005; Daum et al. 2010)اند تشکیل شده II (PSII)ف وسی: م 

 خورشیدی، انرژی ان قال برای اتصال نوع این. شودمی م صل تیلاکوئید غشای در کاروتنوئیدها برخی و( b و a کلروفیل) کلروفیل

در ارقام ح:اس این ژن  .(Liu & Shen 2004; Neilson & Durnford 2010)است  نیای مورد نور ای محافظت و نور جذب

 است.ن ز، این ژن کاهش بیان ییدا کردهاست در حالیکه در ارقام مقاوم به دلیل واکنش دفاعی کاهش ف وسییدا کرده بیان افزایش

های ح:اس و گیرد و تفاوت ژنوتیپتنش خشکی تحت تأثیر قرار می واکنش به ،ح مالا  به علت کاهش میزان مح وای کلروفیلا

هایی که در م اآنالیز تفاوت رف ار بیانی بین ارقام ح:اس و مقاوم نشان دادند، ژن ای بین ژن.شودهای شدید یدیدار میتنش مقاوم در

ARD داری در شرایط تنش ن:بت به حالت کن رل نشان داد، در حالیکه این ژن در ارقام مقاوم در ارقام ح:اس کاهش بیان معنی

در شرایط تنش ن:بت به شرایط کن رل نشان نداده بود. این ژن برای بررسی های آیمایشهاهی  گندم افزایش یا کاهش بیان معنی

 کاندید شد.

عوامل رونوی:ی نقش مرمی را در تنظیم تمامی فرآیندهای شناسایی فاکتورهای رونویسی تغییر بیان یافته: 

فاک ور رونوی:ی  ۴0های موجود ن ایج م اآنالیز، در این مطالعه براساس اسم ژن .(Liu et al. 2012) کندیندگی یک گیاه ایفا می
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 MADS-boxفاک ور رونوی:ی ای جمله  ۷نشان دادند. در ارقام مقاوم و ح:اس،  داری راشناسایی شد که تغییر بیان معنی

TaAGL35, drought-responsive factor-like, DRFL1a zinc-finger فاک ور رونوی:ی  ۴دادند.  فزایش بیان نشانا

در هر  WM19Aو  bZIP ، MADS-box TaAGL11، MIKC-type MADS-box، bZip type bZIP1که شامل 

، Myb3 ،ethylene responsive 5aفاک ورهای رونوی:ی  در ارقام مقاوماند. دو نوع ارقام ح:اس و مقاوم کاهش بیان داش ه

MIKC-type MADS-box WM24B ،salinity inducible ERF4 هایافزایش بیان و دو فاک ور رونوی:ی به نام 

EREBP  وNAC NAM فاک ور رونوی:ی  5داری را ای خود نشان دادند. کاهش بیان معنیMYB  ،WRKY15  ،

MADS-box TaAGL8 ،WRKY39  وMyb  در ارقام ح:اس افزایش بیان و تنرا یک فاک ور رونوی:ی به نام

WRKY45 رونوی:ی فاک ورهای .دادندار را ای خود نشان دکاهش بیان معنی (TF ) بیان تنظیم در که ه: ند هایییروتئینشامل 

یمرای تاثیر گذاش ه و با مرار یا تحریک یل RNAاین عوامل بر روی . (Fornes et al. 2020) دارند نقش رونوی:ی سطح در ژن

 شوند.فعالیت آن موجب تنظیم بیان ژن می

باشد، که هر ی ژنوم موجود واب: ه میباشد و این تعداد به اندایهتعداد عوامل رونوی:ی در موجودات مخ لف م فاوت می 

 نام که WRKY رونوی:ی عوامل .(van Nimwegen 2006)چه اندایه ژنوم بزرگ ر باشد، تعداد عوامل رونوی:ی بیش ری دارد 

 بزرگ رین ای. استشده گرف ه( lysine-tyrosine- tryptophan-arginine) آن شده حفاظت اسیدآمینه چرار ای خانواده این

کنند می شرکت گیاهی مرم فرآیندهای در مرارکننده و کنندهفعال عنوان به و ه: ند گیاهان در رونوی:ی کننده تنظیم هایخانواده

(Rushton et al. 2010). سل:له تکامل در که باشدمی رونوی:ی فاک ورهای ژنی هایخانواده ترینقدیمی ای یکی این خانواده 

 هم که ه: ند هاییکننده تنظیم رونوی:ی عوامل این .(Berri et al. 2009)اند شده گ: رده شدگیمضاعف دچار گیاهی

 در که است ژنی بزرگ خانواده ده ای یکی WRKY .(Eulgem & Somssich 2007) دارند منفی هم و مثبت هایفعالیت

 خود تکامل طی در خانواده این هایژن. (Ülker & Somssich 2004) استشده کشف گیاهی سبز داجدا تمام و عالی گیاهان

فاک ور رونوی:ی  .(Eulgem et al. 2000) دانداده وفق هایاتوژن با کنندهمقابله دفاعی کارهای سایو ییاد هایییچیدگی با را

MADS-box کنند نقش مرمی برای توسعه جانبی ریشه، تعیین نوع مری: م و مخصوصا تشکیل گلدهی ایفا می(Causier et 

al. 2002)موتیف . MADS-box  آمینواسیدی ه: ند که در دمین اتصالی  5۶ناحیه محافظت شدهDNA  ب:یاری ای

 اعضای م نوع عملکردMADS-  box  ژنی خانوده ویژگیرای ترینبرج: ه ایاست. فاک ورهای رونوی:ی یوکاریوت مشاهده شده

طریق  ای ژنی خانواده شده انجام طبق مطالعات. دهندمی قرار تأثیر تحت را گیاه توسعه و ای رشد مخ لف جنبه های که است آن

های مخ لف در میان خانواده. (Yang et al. 2012) اندشده ایجاد برنج ژنوم کامل سطح در شدگیمضاعف و ژنرا شدگیمضاعف

ها ترین خانوادهیکی ای بزرگ رین و م نوع basic Leucine Zipper( bZIPعوامل رونوی:ی یوکاریوت، خانواده )

ه یاسخ به فرآیندهای مخ لفی ای جمل. اعضا این خانواده در (Nijhawan et al. 2008; Wei et al. 2012)باشدمی

های ها، نمو گل و سی: میایی، م:یرهای ان قال سیهنال در یاسخ به حمله یاتوژنیی: ی، بلوغ بذر، جنینهای یی: ی یا غیرمحرک
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 DNA . این خانواده براساس ناحیه بایی لایم برای اتصال به(Jakoby et al. 2002; Alves et al. 2013)آوندی نقش دارند 

اعضا این خانواده تاکنون در گیاهان  .(Liu et al. 2012)شود و ناحیه ییپ لوسین مورد نیای برای دیمریزاسیون شناخ ه می

، انهور (Wei et al. 2012)، ذرت (Nijhawan et al. 2008)، برنج (Jakoby et al. 2002) مخ لفی ای جمله آرابیدوسیس

(Liu et al. 2014)  و جو(Pourabed et al. 2015) است. مورد بررسی قرار گرف ه 

 دهد اثر اصلی ژنوتیپ و خشکی و جدول تجزیه واریانس نشان می :شده شناسایی ژن بیان آزمایشگاهی تایید

 .(۳)جدول  دنباشدار میمعنی( P≤0.01)درصد  ۱در سطح اح مال  ARDبر روی بیان ژن  همچنین اثر م قابل خشکی و ژنوتیپ

باشند و با هم م فاوت می %۹۹به اح مال  6o4و  Sundorنوتیپ باشد که دو ژدار بودن اثرات اصلی به این معنی میمعنی

در  باشد.می بر روی گیاه گندم روی ۷و  ۴، 2ی م فاوت بودن اثرات تنش خشکی در داری سطوح مخ لف خشکی نشان دهندهمعنی

روی  ۷روی )م وسط( و  ۴روی )ضعیف(،  2در تنش  ARDباشد میزان بیان ژن که رقمی مقاوم به تنش خشکی می 6o4رقم 

است اما این افزایش بیان ن:بت به شرایط کن رل در این رقم معنی دار بوده )شدید( در مقای:ه با حالت کن رل دارای افزایش بیان

که رقمی  Sundorدر رقم  است.در این رقم حرف یک:ان تعلق گرف هح تنش نبوده است و در مقای:ه میانهین، به همه سطو

، که بیش رین کاهش بیان در (۳) شکل  استکاهش بیان داش هن:بت به کن رل باشد در هر سه سطح ح:اس به تنش خشکی می

بت به شرایط ز کاهش بیان ن:روی یس ای تنش نی ۷روی و  2های است و در یمانبوده -۴. 5روی یس ای تنش به میزان  ۴یمان 

در ارقام ح:اس گزارش  ARD. در بین ن ایج م اآنالیز انجام شده در این یژوهش کاهش بیان ژن  .استکن رل معنی دار بوده

ی بدست آمده ای باشد و ن یجه، هم:و با ن ایج م اآنالیز انجام شده می Real time PCRاست که ن ایج به دست آمده ای شده

 درگیر م یونین نجات م:یر باشد که درمی حیوانات و گیاهان ها،بین باک ری مش رک ARD خانوادهکند. یز را تایید میم اآنال

 م فاوت آنزیمی فعالیت دو است، باشده وصل آن به کوفاک ور عنوان به که فلزی یون به ب: ه ARD. (Lin et al. 2005) ه: ند

 را( MSP) م یونین نجات م:یر در موجود فرض ییش مرحله ARD باشد، محدود (2Fe+) آهن اگر .( .2010Xu et al)باشد می

 نیکل اگر اما. کندمی تولید رابوتیریک  اسید( م یل یو) -۴-ک و -2، م یونین ک واسید سای ییش اک:یداتیو صورت به و کند،می کاتالیز

(+2Ni )شودمی تولید تیویروییونیک م یل-۳ اسید همراه به کربن، مونوک:ید م:یر، ای خارج محصول یک ،باشد محدود 

(Deshpande et al. 2017) .هایرونوشت سطح است ممکن اس رس به یاسخ و بیماری برابر در مقاومت مخ لف م:یرهای 

TaARD کند تنظیم را .TaARD های  تنش به یاسخ در اتیلن هایسیهنال ای و کند شرکت اتیلن سن ز م:یر رد است ممکن

 مرم اتیلن سیهنالینگ م:یر و اتیلن سن ز م:یر در TaARD عملکرد بیش ر توصیف بنابراین،. کند اس فاده ینده غیر و ینده

 یمینیسیب هایغده یخمی سطح در ، PAs مح وای با همراه ،StARD بیان یمینی،سیب در .(Xu et al. 2010) بودخواهد

 .Kim et al) باشندینده داش ه غیر اس رس در مرمی نقش است ممکن PA و ARD که دهدمی نشان ،استیاف ه افزایش

 هایژن .(Xu et al. 2010) استهای ینده و غیرینده مشخص نشدهدر یاسخ به تنش ARD نقش گندم در حال این با .(2008
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ARD ژن  مانند برنج دو گیاهان ای ییادی تعداد درARD ، ژن سیب یمینی سهدر  و ژن چرار آرابیدوی:یسدر ARD اسای شن

 و شوندمی حفظ تکاملی طور به ها ژن این دهدمی نشان که دارد وجود گیاهان در بالایی ن:ب ا  تعداد به ARDهای ژناست. شده

 . (Sauter et al. 2005; Bürstenbinder et al. 2007; Kim et al. 2008) دارند گیاهان در مرمی عملکردهای اح مالا 

 

های مختلف پس از های گندم طی زماندر ژنوتیپ ARD. تجزیه واریانس تغییرات بیان ژن 3جدول 

 اعمال تنش خشکی
Table 3. Analysis of variance for ARD gene in wheat genotypes at different times after 

applying drought stress 

 

 منابع تغییر

Source of variation 

 

 درجه آزادی

Degree of freedom 

 میانگین مربعات

Mean Square Sig. 
 ژنوتیپ

Genotype 
1 125.500 0.000** 

 خشکی

Drought 
3 6.994 0.001** 

 تکرار

Repeat 
3 0.528 0.605ns 

خشکیژنوتیپ *   

Genotype * Drought 
3 15.416 0.000** 

 اش باه آیمایشی

Experimental error 
21 0.842   

 

      
ns  درصد .  ۱داری در سطح اح مال داری و معنیبه ترتیب غیرمعنی **و 

 

در یی های یی موجود و همچنن خشک:الی منابع کمبود ایی واوضاع جوی، اثرات گلخانه تغییر دلیل بهگیری: نتیجه

های ریزآرایه داده های حاویک ابخانه ای یژوهش این در. دارد ضرورت تغییرات این برابر در مقاوم گیاهان در ارتباط با لایم تحقیقات

در  توانندمی رونوی:ی فاک ورهای ها واین ژن شناسایی. اس فاده گردید خشکی به م حمل و ح:اس ارقام تعدادی ای برای گندم گیاه

ای رونوی:ی شناسایی شده باشند. ای جمله فاک وره مؤثر خشکی تنش برابر فرم مکانی:م های مقاومت و ایجاد گیاهان مقاوم در

 ARDانجام شده  Real time PCRرا نام برد. براساس ن ایج م اآنالیز و همچنین  bZIPو  WRKY ،MADS-boxتوان می

باشد. با توجه به بعنوان ژنی موثر در تنش خشکی شناخ ه شد که دارای رف ار بیانی م فاوت در بین ارقام مقاوم و ح:اس گندم می

بینی مقاومت و ح:اسیت به توان گامی موثر در ییشانی این ژن و دیهر ن ایج بدست آمده ای این مطالعه م اآنالیز، میبررسی رف ار بی

 خشکی در ارقام مخ لف گندم برداشت. 
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 و ژنوتیپ گندم حساس به( 6O4)در ژنوتیپ گندم متحمل به خشکی ARD  . میزان تغییر بیان ژن3شکل 

 روز بعد از اعمال تنش خشکی  7و  4، 2تنش در سه سطح  (Sundor)خشکی 

Figure 3. DEG Expression of ARD gene in tolerant wheat (6O4) and Sensitive wheat 

(Sundor) genotypes at three stress levels 2, 4 and 7 days after drought stress 

 

 منابع

در  WRKYی عوامل رونوی:ی های خانوادهبررسی بیوانفورماتیکی ژن( 20۱5ناجی امیرمحمد ) ؛شبر یهرا سادات ؛خضری غفار

 .۴۴-۳۹ ، ۶ دوفصلنامه فن آوری یی: ی در کشاوریی گندم.

 عملکرد و آب صرفم کارآیی بر خشکی تنش اثر (200۹) ردیم عزیزی ولیرضا ع کوچکی ردی؛م محلاتی نصیری واد؛ج وفابخش

 .2۸5 - 2۹2 ،۱ ایران یراعی یژوهشرای. کلزا ارقام
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