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Abstract 

Objective 

Plants are often exposed to a variety of environmental stresses such as drought and salinity, 

which leads to osmotic stress in the plant and ultimately reduces crop growth and productivity. 

Identification of effective genes at different treatments of osmotic stress can be very helpful in 

finding genes that are effective in tolerating plant stresses. Therefore, the aim of this study was 

to identify the hub genes of Arabidopsis model plant in osmotic stress and to introduce them for 

crop breeding under environmental stresses 

 

Materials and Methods 

In this study, Arabidopsis microarray data that were exposed to mannitol-induced osmotic stress 

for 1.5, 3, 12 and 24 hours were analyzed separately by GEO2R online tool. Genes with 

significant expression were identified and the most important genes at each stress level were 
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identified using bioinformatics tools. Then, the hub genes in osmotic stress were identified and 

their protein interactions and biological processes were studied and discussed 

 

Results 

The result showed that 26, 79, 138 and 184 genes had significant expression at 1.5, 3, 12 and 24 

hours after stress, respectively. Based on protein network analysis and biological processes, 

SDA1, CRK11, CYP81F2, EDA39, PLA2A, T1K7_24, F6N7_24, AT2G25735 and MRH10_18 

genes were reported as hub genes at different levels of osmotic stress. The results of molecular 

function analysis of hub genes showed that these genes involved in oxidative stress, response to 

hypoxia, regulation stomata movement, hypersensitive response, response to chitin, induced 

systemic resistance, indole glucosinolate biosynthetic process, defense response by callose 

deposition in cell wall, response to cadmium ion, phytochelatin biosynthetic process, arsenite 

transport, defense response to bacteria, insects, fungi, viruses and other environmental stress 

responsive biological process. 

 

Conclusions 

It seems that the key genes introduced in this study can be used to breed crops under 

environmental stresses that cause osmotic stress in plants. 
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  چکیده

گيرند كه منجر به تنش اسمزي در گياه میهاي محيطی مانند خشكی و شوري قرار میگياهان اغلب در معرض انواع تنش هدف:

تواند هاي موثر در سطوح مختلف تنش اسمزي میژنگردد. شناسایی وري محصول میشود و در نهایت سبب كاهش رشد و بهره

هاي هاي محيطی بسيار كمک كند. از این رو هدف از این مطالعه، شناسایی ژنهاي موثر در تحمل گياه به تنش در یافتن ژن

هاي شرایط تنش نژادي گياهان زراعی در ها در راستاي بهكليدي و بسيار موثر گياه مدل آرابيدوپسيس در تنش اسمزي و معرفی آن

 محيطی است. 

ساعت در معرض تنش اسمزي  24و  12، 3، 5/1هاي ميكروآرایه آرابيدوپسيس كه به مدت در این مطالعه داده ها:مواد و روش

هاي داراي بيان معنادار مشخص شدند . ژنبه طور جداگانه آناليز شدند GEO2Rناشی از مانيتول قرار داشتند، توسط ابزار آنلاین 

هاي كليدي موثر در تنش اسمزي ها در هر سطح تنش با استفاده از ابزارهاي بيوانفورماتيكی تعيين شدند. سپس ژنترین ژنمهم و

 ها مورد بررسی و بحث قرار گرفت. شناسایی شدند و برهمكنش پروتئينی و فرآیندهاي بيولوژیكی آن
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ژن داراي بيان معنادار بودند. براساس  184و  138، 79، 26 ترتيبساعت پس از تنش به  24و  12، 3، 5/1در ساعات  ها:یافته

 SDA1،CRK11 ،CYP81F2 ،EDA39هاي ژنآناليز شبكه پروتئينی و بررسی فرآیندهاي بيولوژیكی 

،PLA2A،T1K7_24  ،F6N7_24،AT2G25735  و MRH10_18 هاي كليدي بسيار موثر در سطوح مختلف عنوان ژن به

ها در پاسخ به تنش اكسيداتيو، پاسخ هاي كليدي نشان داد كه این ژنشدند. نتایج آناليز عملكرد مولكولی ژنتنش اسمزي گزارش 

فرآیند بيوسنتزي ، مقاومت سيستميک القاییها، پاسخ فوق حساسيت، پاسخ به كيتين، به كمبود اكسيژن، تنظيم حركت روزنه

، فرآیندهاي بيوسنتزي پاسخ به یون کادمیوم ،وز در دیواره سلولیپاسخ دفاعی بوسیله رسوب کال، ایندول گلوكوزینولات

هاي ها و فرآیندهاي بيولوژیكی مرتبط با تنشها و ویروسفيتوكلاتين، انتقال آرسنيت، پاسخ دفاعی در برابر باكتري، حشرات، قارچ

 كنند. محيطی نقش بسيار مهمی ایفا می

نژادي گياهان زراعی در شرایط  توان در راستاي بهي معرفی شده در این پژوهش میهاي كليدرسد از ژنبه نظر مینتیجه گیری: 

 شود، بهره برد.هاي محيطی كه سبب تنش اسمزي در گياهان می تنش

  CYP81F2برهمكنش پروتئينی، فوق حساسيت، ميكروآرایه،  :کلمات کلیدی

 پژوهشی.: نوع مقاله
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 مقدمه

تواند منجر به كمبود آب در گياهان شود. هاي محيطی مانند خشكی، شوري، سرما و تابش بيش از حد میبسياري از تنش

گاري و تحمل تنش بسيار مهم است. كمبود آب دهی كمبود آب در گياهان بسيار پيچيده بوده و براي درک و سپس سازسيگنال

شود و باعث ایجاد شود كه احتمالاً توسط سلول به عنوان از دست دادن تورگر درک میباعث ایجاد استرس اسمزي در گياهان می

هاي غير زیستی به غلبه بر تنش (.(Bremer and Krämer 2019شود می تنش اسمزي آبشارهاي سيگنالينگ براي تنظيم

 .(Wang et al. 2018; Zenes et al. 2020)هاي ژنتيكی گياهان وابسته است كه در طی تكامل ایجاد شده است مكانيسم

 Takahashi et) شودمی (ABA) اسيد آبسيزیک اي از انتقال سيگنال استرس اسمزي وتنش باعث ایجاد شبكه پيچيدهدر واقع 
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al. 2020) .كنند. پيامدهاي تنش هاي محيطی با كاهش پتانسيل آبی محيط، تنش اسمزي را به گياهان تحميل می اكثر تنش

شده  ها، كاهش فعاليت فتوسنتز، اختلال در جذب آب و یون، انتقال مواد جذباسمزي در مهار طویل شدن سلول، بسته شدن روزنه

هاي فيزیولوژیكی و بيوشيميایی واكنش شود. مطالعات گسترده بر روي مكانيسمو تغيير در فرآیندهاي مختلف متابوليک آشكار می

گياهان به استرس اسمزي، چندین متابوليت اوليه و ثانویه را كه در پاسخ و تحمل به استرس گياه نقش دارند، مشخص كرده است. 

 Darko et)شود ها میها، قندهاي محلول، الكلهاي قندي و پلی آميناسيدهاي آمينه و مشتقات آناسترس اسمزي باعث تجمع 

al. 2019). اي در هاي محيطی مانند خشكی، شوري و غيره باشد، هدایت روزنهتواند ناشی از تنشدر شرایط تنش اسمزي كه می

ررسی فيزیولوژي مولكولی گياهان نشان شود تا از هدرفت آب جلوگيري كرده و بازدهی مصرف آب بهبود یابد. بگياهان كنترل می

وري مصرف آب از استراتژي هاي بسيار مهم و اساسی براي افزایش دهد كه تنظيم اسمزي، دفاع آنتی اكسيدانی و بهبود بهرهمی

هاي بيوشيميایی و كمبود آب بسياري از واكنش .(Polle et al. 2019)تحمل به خشكی در سطح سلول و بافت است 

ها تحت تنش خشكی در بسياري از . بيان ژن(Wang et al. 2018; Rehschuh et al. 2020)كند فيزیولوژیكی را القا می

. تجزیه و تحليل (Liu et al. 2018كند )هاي مدل مانند آرابيدوپسيس، برنج، ذرت، گوجه فرنگی و سویا تغيير میگونه

دهی فيتوهورمون در تنظيم واكنش در برابر خشكی بسيار مهم است نشان داد كه علامت فيزیولوژیكی و مولكولی در آرابيدوپسيس

(Gupta et al. 2020)خشكی سبب افزایش تجمع . ABA اي، كاهش هدایت روزنه شود و این باعث كاهشها میدر برگ

به دليل كاهش فتوسنتز و اختلال در   (ROS) هاي فعال اكسيژن شود و گونههاي فتوسنتزي میو كاهش فعاليت CO2 جذب

هاي  شوند. گزارش شده است كه چندین پروتئين تنظيمی در انتقال سيگنال و تنظيم ژنعملكرد اجزاي مختلف سلولی توليد می

هاي محيطی سالانه سبب كاهش شدید . تنشPervaiz et al. 2021))سمزي در گياهان نقش دارند پاسخ دهنده به تنش ا

تواند در یافتن هاي موثر در سطوح مختلف تنش اسمزي در گياه مدل آرابيدوپسيس میشود. شناسایی ژنعملكرد گياهان می

هاي زیستی به وسيله علم اطلاعات به دست آمده از تحليل دادههاي محيطی بسيار مهم باشد. هاي موثر در تحمل گياه به تنش ژن

 و ساختار گویی پيش ژنی، هاي تفاوت و هاشباهت یافتن براي اطلاعاتی هايبيوانفورماتيک، در به خط كردن توالی ها در بانک

 ;Hadizadeh et al. 2013)كند می كمک پروتئينی هايتوالیها و ها و یافتن ارتباط فيلوژنتيک ميان ژند محصولات ژنعملكر

Hadizadeh et al. 2014; Mohammadipour et al. 2021). هاي ميكروآرایه آرابيدوپسيس از این رو در این مطالعه داده

ساعت در معرض تنش اسمزي ناشی از مانيتول قرار داشتند، مورد آناليز قرار گرفتند و با استفاده از  24و  12، 3، 5/1كه به مدت 

نژادي  هاي بههاي كليدي جهت استفاده در برنامههاي بسيار مهم و موثر در تنش اسمزي به عنوان ژنرهاي بيوانفورماتيكی ژنابزا

 هاي محيطی معرفی شدند.گياهان در تحمل به تنش
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 ها مواد و روش

، 3، 5/1كه به مددت   (GSE22107)ژنوتيپ كلمبيا  (Arabidopsis thaliana)هاي ميكروآرایه گياه آرابيدوپسيس داده

 GEO2Rسددداعت در شدددرایط تدددنش اسدددمزي ناشدددی از مدددانيتول قدددرار گرفتددده بودندددد، توسدددط ابدددزار           24و  12

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)  جداگانده و در سده تكدرار    هداي كنتدرل   آناليز شدند. هر سطح تنش داراي نمونده

هاي شناسایی شده در هر سطح تدنش  ها، ژنها در همه سطوح تنش ابتدا نرمال شدند. پس از آناليز دادهبيولوژیكی بود. تمامی داده

1هاي با انتخاب شدند. سپس ژن 05/0كمتر از  Adjust p-value به طور جداگانه با 
LogFC هاي با به عنوان ژن 1تر از بزرگ

هاي با كاهش بيان درنظر گرفته شدند. سپس با استفاده از ابدزار   به عنوان ژن -1تر از كوچک LogFCهاي با   ایش بيان و ژنافز

VENNY 2.1.0 (Oliveros 2007 )(https://bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/ )هداي مشدترک سدطوح    ژن

آناليز شددند   Cytoscape 3.8.2ها در هر سطح تنش به طور جداگانه در پروتئينی ژنمختلف تنش مشخص شدند. سپس شبكه 

(Shannon et al., 2003) هاي بسيار مهم در هر سطح تنش با اسدتفاده از افزونده   و ژنCytohubba    و بدا اسدتفاده از روش

2
MCC ش شددند. سدپس مجدددا بدا اسدتفاده از      گدزین  50و مسداوي و بيشدتر از نمدره     3هاي با بالاترین نمدره انتخاب شدند. ژن

هداي كليددي   عندوان ژن  هاي بسيارمهم در هر سطح تنش انتخاب شدند و بههاي مشترک از ميان ژنژن  VENNY 2.1.0ابزار

4هاي كليدي بدا اسدتفاده از ابدزار    گزارش شدند. بررسی فرآیندهاي بيولوژیكی ژن
DAVID (https://david.ncifcrf.gov) 

 رسم شد. INGSTR (db.org-https://string)هاي كليدي نيز با استفاده از همچنين برهمكنش پروتئينی ژنانجام شد. 

 

 نتایج و بحث

 250و  250، 161، 58ساعت پس از تنش  به ترتيب  24و  12، 3، 5/1نشان داد كه در سطوح ميكروآرایه هاي  آناليز داده

(. 1ژن داراي بيان معنادار بودند )شكل  184و  138، 79، 26ها به ترتيب  تعداد ه طور كلی بيان شدند. كه از ميان این ژنژن ب

ساعت پس از تنش اسمزي از ميان  3ساعت پس از تنش افزایش بيان نشان دادند. در سطح  5/1ژن بيان شده در سطح  26تمامی 

ژن داراي افزایش بيان و تعداد هشت ژن داراي كاهش بيان بودند. همچنين در  71ودند، تعداد ژن كه به طور معنادار بيان شده ب 79

ساعت پس از  24ژن افزایش بيان و نه ژن كاهش بيان نشان دادند. در سطح  129ساعت پس از تنش اسمزي تعداد  12سطح 

 دند.ژن داراي كاهش بيان بو 10ژن داراي افزایش بيان و  174تعداد   تنش اسمزي

                                                      
1. Log Fold Change 

2. Maximal clique centrality 

3. Score 

4. The database for annotation, visualization and integrated discovery 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
https://string-db.org/
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 پس از تنش اسمزی  (D) ساعت24و  3 (B) ،12(C)، (A) 5/1 ها در. نمودار آتشفشانی ژن1شکل 

Figure 1. Volcano Plot of genes at 1.5 (A), 3 (B), 12 (C) and 24 hours (D) after osmotic 

stress 

ساعت پس از تنش مشترک بودند و در همه این  24و  12، 3، 5/1در سطوح نشان داد كه تعداد هشت ژن  5نمودار ونآناليز 

ساعت پس از تنش  24و  12ژن بين سطوح  48ساعت پس از تنش و تعداد  24و  12، 3ژن در سطوح  40سطوح بيان شدند. تعداد 

تعداد هفت ژن فقط در  د.ساعت پس از تنش بيان شدن 3و هم در سطح  5/1مشترک بودند. همچنين تعداد سه ژن هم در  سطح 

ساعت پس از تنش  3ژن نيز فقط در  10ساعت پس از تنش بيان شدند و در سایر ساعات تنش بيان معناداري نداشتند.  5/1

ساعت پس از تنش بيان  12ژن فقط در سطح  29اسمزي بيان شدند و در سایر سطوح تنش بيان معناداري نشان ندادند. تعداد 

ژن بيان معناداري نشان دادند كه در سایر سطوح تنش بيان  77ساعت پس از تنش تعداد  24چنين در سطح معناداري داشتند. هم

 (.2)شكل  معناداري نداشتند

                                                      
5
. Venn diagram 

A B 

C D 
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 ساعت پس از تنش اسمزی 24و  12، 3، 5/1های مشترک بیان شده در . ژن2شکل 

Figure 2. Common genes expressed at 1.5, 3, 12 and 24 hours after osmotic stress 

 

ساعت پس از تنش اسمزي شناسایی  24و  12، 3، 5/1هاي بسيار مهم در سطوح بر اساس آناليز شبكه پروتئينی در هر سطح، ژن

 و SDA1 ،EDA39 (AT4G33050)،MRH10_18  (AT5G44070) (AT1G19020)شدند. تعداد چهار ژن شامل 

AT2G25735  هاي كليدي در نظر ساعت پس از تنش حضور داشتند و به عنوان ژن 24و  12، 3، 5/1در تمامی سطوح تنش

 CRK11  ،(AT5G57220) CYP81F، PLA2A (AT4G23190)گرفته شدند. علاوه بر این تعداد پنج ژن دیگر شامل

(AT2G26560،)T1K7_24  (AT1G26380)  وF6N7_24 (AT5G52750)  ساعت پس  24و  12، 3كه بين سطوح

،  SDA1،CRK11 ،CYP81F2طور كلی تعداد نه ژن شامل  هاي كليدي گزارش شدند. بهاز تنش حضورداشتند، به عنوان ژن

EDA39 ، PLA2A ،T1K7_24  ،F6N7_24، AT2G25735 و MRH10_18 هاي كليدي بسيار موثر در عنوان ژنبه

هاي نشان داد كه ژن STRINGبررسی شبكه پروتئينی در  (.3و شكل  1معرفی شدند )جدول  سطوح مختلف تنش اسمزي

دهنده هم تواند نشانهاي كليدي با یكدیگر میكليدي شناسایی شده داراي برهمكنش بسيار زیادي با یكدیگر هستند. ارتباط ژن

هاي كليدي در ساعات مختلف تنش با ژن LogFC بررسی ميزان (.4ها در پاسخ به تنش اسمزي باشد )شكل افزایی اثر ژن

-هاي كليدي در همه ساعات تنش افزایش بيان نشان دادند. در همه ژننشان داد كه همه ژنميكروآرایه هاي استفاده از آناليز داده

ساعت پس از  24در   T1K7_24تر از ساعات دیگر بود. بيان ژنساعت پس از تنش بيش 24در  LogFCهاي كليدي ميزان 

، T1K7_24هاي ساعت پس از تنش، ميزان بيان ژن 24ساعت تا  5/1ها بود. با افزایش ساعات تنش از تر از سایر ژنتنش بيش

PLA2A ،CRK11  وSDA1 .داراي روند صعودي بود 
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 ساعت پس از تنش اسمزی  24و  12، 3، 5/1های بسیار مهم در ژن .1جدول 

Table 1. Important genes at 1.5, 3, 12 and 24 hours after osmotic stress 

  سطوح تنش

Stress levels 

 هاي مهم ژن

Important genes 

1.5 h WRKY33, SDA1, TCH3, MPK3, EDA39, WRKY53, XBAT34, MRH10_18, AT2G25735, 

AT4G36500, NUDT7, CBP60G, AR781, ERD6, AT5G35735, AT1G05575 

 

3 h EDA39, TCH3, AT1G55450, AT2G24600, F6N7_24, XBAT34, MRH10_18, SDA1, 

AT5G19240, CRK11, CRK10, CYP81F2, AT2G25735, AT2G18690, ERD6, AT1G18390, 

PLA2A, T1K7_24, AT5G18470, AT4G08850, ABCG36, AT4G38550, BCB, NAC036, 

AT5G48540 

 

12 h SDA1, WRKY33, CNI1, F6N7_24, HSFA4A, WRKY40, AT2G24600, EDA39, AT2G25735, 

AT1G55450, AT4G36500, CRK11, STZ, APK2A, AT5G35735, AT1G50740, CYP81F2, 

MRH10_18, AT3G54150, AT3G19010, PLA2A, ZAT6, AT1G05575, AT1G26420, T1K7_24 

 

24 h SDA1, AT5G25930, CNI1, AT3G54150, AT2G18690, CRK11, CYP81F2, AT1G18390, 

EDA39, PLA2A, AT1G26420, T1K7_24, MYB51, AT1G61360, XBAT34, F6N7_24, 

AT5G18470, ZAT11, AT3G19010, AT2G25735, AT5G35735, AT5G25440, YLS9, 

AT1G66880, MRH10_18 

 

 

 های کلیدی مشترک در ساعات مختلف تنش اسمزی. ژن3شکل 

Figure 3. Common hub genes at different hours of osmotic stress 
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 های کلیدی در تنش اسمزی در آرابیدوپسیس. شبکه برهمکنش پروتئینی ژن4شکل 

Figure 4. Protein interaction network of hub genes in osmotic stress in Arabidopsis 

 

تقریبا مشابه بود و با افزایش زمان تنش، ميزان بيان آن نيز افزایش یافت.  ساعت پس از تنش 12و  3در  CYP81F2ميزان بيان 

و  SDA1،EDA39  ،AT2G25735هاي هاي كليدي با افزایش ساعات تنش روند صعودي داشت. ژنبه طور كلی بيان ژن

MRH10_18  ها بلافاصله حضور این ژنتواند نشان دهنده اهميت از همان ساعات ابتدایی تنش بيان معناداري داشتند كه می

 3از  F6N7_24 و  CRK11  ، CYP81F، PLA2A ،  T1K7_24هاي پس از شروع تنش اسمزي باشد. از طرفی ژن

 (.5)شكل  ساعت روند صعودي نشان دادند 24ساعت پس از تنش اسمزي بيان معناداري نشان دادند و با افزایش زمان تنش تا 

هاي كليدي در فرآیندهاي بيولوژیكی مشابه یا متفاوتی نقش دارند. نشان داد كه هر كدام از ژن 6هانتایج آناليز غنی سازي ژن

ها، پاسخ به كيتين، هاي فلزي، تنظيم حركت روزنههاي كليدي در پاسخ به تنش اكسيداتيو، پاسخ به كمبود اكسيژن، انتقال یون ژن

هاي ها و فرآیندهاي بيولوژیكی مرتبط با تنشها و ویروس، قارچپاسخ فوق حساسيت، پاسخ دفاعی در برابر باكتري، حشرات

 كنند. محيطی نقش بسيار مهم و موثري ایفا می

 

                                                      
6
. Gene ontology enrichment analysis 
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 ساعت پس از تنش اسمزی 24و  12، 3، 5/1های کلیدی در سطوح بیان ژن .5شکل 

Figure 5. The expression of hub genes at 1.5, 3, 12 and 24 hours after osmotic stress 

 

-SDA1 (CDP-diacylglycerolنتایج نشان داد كه افزایش ساعات تنش اسمزي سبب روند صعودي در بيان ژن 

glycerol-3-phosphate 3-phosphatidyltransferase) مشخص شده است كه  (.5شود )شكل میSDA1  آنزیمی

هاي اصلی واكنش استرس و گليسرو فسفوليپيدها به عنوان تنظيم كننده كند.است كه در متابوليسم گليسرو فسفوليپيد شركت می

 SDA1ها نشان داد ژن آناليز غنی سازي ژن .(Appel et al. 2014; Dutta et al. 2020)اند توصيف شده SAدهی سيگنال

نقش دارد. این ژن در تمامی ساعات تنش اسمزي بيان معناداري را نشان داد  (GO:0006979)هاي اكسيداتيو در پاسخ به تنش

انجام ميكروآرایه اي كه با استفاده از در مطالعات گستردهتواند نشان دهنده اهميت این ژن در پاسخ به تنش اسمزي باشد. كه می

. ((Appel et al. 2014شود هاي باكتریایی القا میدر پاسخ به پاتوژن ه عنوان ژنی شناسایی شد كه به شدتب SDA1شد، 

زاي باكتریایی و تحمل استرس اكسيداتيو را تعدیل شد كه این ژن دفاع در برابر عوامل بيمارياي مشخص همچنين در مطالعه

هاي دفاعی ضعف داشتند و در معرض خطر مرگ بودند. كاربرد داراي جهش بودند در بيان ژن SDA1كند. گياهانی كه در ژن می

منجر به افزایش مقاومت در برابر عوامل  SDA1 از حد( سبب بهبود وضعيت این گياهان شد. بيان بيش SAساليسيليک اسيد )

در  SDA1 علاوه بر عوامل بيماري زا، بيان .(Dutta et al. 2020)شود زاي باكتریایی و تحمل استرس اكسيداتيو میبيماري

هاي غير زیستی همچنين در پاسخ به تنش  SDA1 شود. بيانهاي زیستی از جمله شته و لارو حشرات القا میپاسخ به انواع تنش

به عنوان یک پروتئين گياهی با طيف  SDA1 دهد كهشود. این نتایج نشان میایجاد می ROS مانند خشكی، شوري، زخم و

ایمنی گياه را از طریق مسير دفاعی با   SDA1  . در واقع(Appel et al. 2014)كند گسترده و پاسخ دهنده به استرس عمل می

یک پروتئين گياهی كوچک حاوي یک دومين حفاظت شده  SDA1 كند.و تحمل استرس اكسيداتيو تنظيم می SAگري  واسطه
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 هايدر دفاع در برابر پاتوژن و تحمل استرس اكسيداتيو بسيار مهم است. همولوگ آن كند كه براي عملكردرا كد می N در پایانه

SDA1  هايدر چندین گونه گياهی از جمله لوبيا ، انگور ، صنوبر، تنباكو، یونجه، سویا و برنج وجود دارد. همه همولوگ SDA1 

دهنده اهميت این بخش در عملكرد پروتئين  و این نشان پروتئين هستند Nدر پایانه  داراي یک دومين كوچک هفت آمينو اسيدي

 طور خاص براي دفاع باكتریایی و تحمل به SDA1 شده در عملكرد هاي زیست شناختی دومين حفاظت به تازگی نقش .است

ROS  دهد كهمیكند. مطالعات نشان  شناسایی شده است، كه اهميت این دومين را بيشتر برجسته می SDA1  نقش مهمی در

رسد یک پروتئين پاسخگو به استرس مخصوص  كند و به نظر میایفا می تعدیل هر دو تنش زیستی و غيرزیستی در آرابيدوپسيس

در تمامی ساعات تنش  بود كه EDA39ژن كليدي دیگر ژن  .(Appel et al. 2014; Dutta et al. 2020) گياهان است

ساعت كمی كاهش و با افزایش زمان  5/1ساعت پس از تنش ميزان بيان آن نسبت به  3معناداري نشان داد و در اسمزي بيان 

در فرآیندهاي مولكولی مختلف مانند تنظيم  EDA39ها نشان داد كه سازي ژن(. آناليز غنی5تنش مجددا افزایش یافت )شكل 

نقش ( GO:0010200)و پاسخ به كيتين  (GO:0010197) 7هاي قطبیامتزاج هسته ،(GO:0010119)ها حركت روزنه

 هاي محيطی مانند خشكی و شوري موثر باشند هاي فيزیولوژیكی گياه به تنشتوانند در پاسخاین فرآیندها می .دارد
(Zhou et al. 

2012)
را كد  (calmodulin-binding family protein (CaMBP))پروتئين متصل شونده به كالمودولين  EDA39ژن  .

دهی هورمونبر بيوسنتز یا سيگنال CaMBPهاي پایين دست از طریق پروتئين هاي محيطی كالمودوليندر شرایط تنش. كندمی

هاي ها در هورمون CaMBPگذارد. با این حال، نحوه واسطه شدن این تأثير می SAو  (JA) هاي گياهی مانند اسيد جاسمونيک

هاي گياهی برابر بيماريهاي مربوط به مقاومت در برابر استرس تا حد زیادي ناشناخته است. مقاومت در گياهی و سایر سيگنال

ها می باشد. این عوامل با ها و فيتوهورمونROS ،(Ca2+/CaM)كالمودولين – دهی از جمله كلسيمشامل مسيرهاي پاسخ

دهند اي را براي هماهنگ كردن كل سيستم ایمنی گياه تشكيل میهاي بازخورد مثبت یا منفی پيچيدهیكدیگر تعامل دارند و حلقه

(Lv et al. 2019; Noman et al. 2021). Ca2
+
/CaM  پيام رسان ثانویه رایج است كه در پاسخ به آبشارهاي مختلف

كالمودولين به تنهایی معمولاً هيچ فعاليت بيوشيميایی یا  .كندایفا میسيگنالينگ در تمام فرایندهاي حيات گياهان نقش مهمی 

هاي متصل شونده به كالمودولين در بسياري از فرآیندهاي رشد و نمو آنزیمی ندارد. اما به عنوان حسگر كلسيم با اتصال به پروتئين

امروزه حداقل  (.Dai et al.) 2018; Khare et al. 2020 هاي زیستی و غيرزیستی بسيار اهميت داردگياهی و پاسخ به تنش

500 CaMBP این ان شناسایی شده است.در گياه CaMBP هاي ساختاري، ها، پروتئينهاي یونی و پمپها شامل كانال

ها با عملكردهاي ناشناخته ها و سایر پروتئينهاي متابوليک، فاكتورهاي رونویسی، چاپرونينهاي كيناز/فسفاتاز، آنزیمپروتئين

تنگاتنگی با دفاع گياهی دارد. مكانيسم نظارتی خاص در ارتباط   CaMBPs هستند. تحقيقات زیادي نشان داده است كه

هاي متصل شونده به كالمودولين و درک  هاي گياهی مبهم است. بنابراین تعيين پروتئين و هورمون CaMBPs  ،ROSبين

                                                      
7
. Polar nucleus fusion 
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Ca2 دهی هاي مولكولی پيچيده سيگنال سازي مكانيسم تواند به شفاف ها میعملكردهاي بيولوژیكی آن
+
 .Lv et alكمک كند  

ها پاسخ به كيتين نقش بسيار مهمی دارند. در حركت روزنه CaMBP. همچنين مشخص شده است كه اعضاي خانواده ((2019

ها وجود دارد. كيتين هاي سلولی قارچاسكلت خارجی بندپایان و دیوارهاست كه در  N-acetyl-d-glucosamine كيتين پليمر

 Liu et al. 2019; Lvشود است و باعث بسته شدن روزنه و مقاومت در برابر بيماري و كنترل آن استفاده می  PTI  القا كننده

et) al. 2019) اگرچه مطالعاتی براي روشن كردن انتقال سيگنال كيتين در مقاومت ناشی از بيماري انجام شده است، اما بسياري .

 Song et)از اجزاي مسير انتقال، به ویژه مواردي كه مربوط به بسته شدن روزنه فعال شده با كيتين است، ناشناخته مانده است 

al. 2021). شوند. كنترل فعال عوامل بيماري زاي باكتریایی عمدتا از طریق روزنه به داخل گياه وارد شده و باعث بيماري می

هاي محافظ لولگيرد، سها یا كيتين قرار میدر معرض قارچ هنگامی كه برگ .شودبسته شدن روزنه مانع از تهاجم پاتوژن می

. (David et al. 2019; Song et al. 2021)شود زا می دهند و مانع از نفوذ عوامل بيماري ها پاسخ میبستن دهانه روزنه

-مكانيسم شوند.ها تنظيم میهاي زیستی و غيرزیستی از جمله خشكی، شوري، نور بيش از حد و پاتوژنشاي با تنحركات روزنه

نيتریک اكسيد  و  ROS هاي ثانویه مانندرسان هاي یونی و پيامها، پروتئين كينازها، كانالها شامل گيرندههاي حركت روزنه

(NOاست كه نشان می )هاي تنظيمی پویا در گياهان هستند. عوامل مولكولی ياهان داراي شبكهاي گ هاي محافظ روزنهدهد سلول

هاي مقاومتی  توانند در آینده به عنوان عاملی مهم در فعال كردن مكانيسم دهی سلول نگهبان ناشی از كيتين می مربوط به سيگنال

گياهان و طراحی استراتژي هاي كارآمد براي محافظت از محصولات در برابر تنش هاي محيطی مورد استفاده قرار گيرند 

(Murata et al. 2015; Song et al. 2021).  ژن كليدي دیگرCRK11  ت پس از تنش بيان معناداري ساع 5/1بود كه در

ساعت بيان آن روند صعودي داشت  24و  12ساعت پس از تنش شروع به بيان نمود و با افزایش ساعات تنش به  3نداشت. اما از 

، (GO:0006468)فسفریلاسيون پروتئين در فرآیندهاي بيولوژیكی  CRK11ها نشان داد كه (. آناليز غنی سازي ژن5)شكل 

نقش دارد. ژن ( GO:0009816) 8، پاسخ دفاعی به باكتري و برهمكنش ناسازگار(GO:0006979)كسيداتيو پاسخ به تنش ا

CRK11  ژنی از خانوادهCysteine (Cys)-rich receptor-like kinases هاي محيطی پاسخ است كه در پاسخ به محرک

یک كلاس مهم از  هاCRKكند. سازگاري با تنش را تنظيم میچندین فرآیند بيولوژیكی، از جمله توسعه گياه و  CRK11دهد. می

RLK (Receptor like kinase) كنند هستند كه نقش مهمی در مقاومت به بيماري و مرگ سلولی در گياهان ایفا می

(Quezada et al. (2019افزایش بيان . CRK بر بيماري افزایش داد. بيانمقاومت گياه را در برا آرابيدوپسيس در CRK در 

Nicotiana benthamiana   .باعث مرگ سلولی شدCRKبر اساس درک پاتوژن توسط گياه سنتز می آرابيدوپسيس هاي-

ژن  .(Yadeta et al. 2017)كنند هاي ایمنی گياه عمل میشوند و به طور هماهنگ با سایر عوامل تنظيمی براي افزایش پاسخ

CRK11 نتایج نشان داد كه ژن تواند سبب ایجاد پاسخ به تنشهاي محيطی  شود.  به عنوان ژن كليدي و موثر در تنش اسمزي می
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T1K7_24 (FAD-binding Berberine family protein)  ساعت پس از تنش بيان معناداري نشان داد و با افزایش  3از

فرآیندهاي ها نيز نشان داد كه این ژن در (. نتایج آناليز غنی سازي ژن5سطح تنش ميزان بيان نيز افزایش یافت )شكل 

از  T1K7_24 نقش دارد. ژن (GO:0071456) و پاسخ سلولی به كمبود اكسيژن (GO:0055114) اكسيداسيون و احيا

كه عملكرد بيوشيميایی و عضو است  27این خانواده ژنی داراي است.  FAD-binding Berberine family proteinخانواده

هاي محيطی در تنشها تا حد زیادي ناشناخته است. با این حال در برخی مطالعات مشخص شده است كه این ژن بيولوژیكی آن

را ژنی  هاي این خانوادهژن گياهانی كه . همچنين در مطالعه دیگري گزارش شده است كه(Friedel et al. 2012)نقش دارد 

 Benedetti et) كنددر ایمنی گياهان اشاره می تر هستند و این به نقش این ژنمقاوم هاقارچ نند، در برابركبيش از حد بيان می

al. 2018). ژنF6N7_24   از خانوادهHeavy metal transport/detoxification superfamily protein  است. این

انتقال ها نشان داد این ژن در (. آناليز غنی سازي ژن5)شكل ساعت پس از تنش به طور معناداري بيان شد  24و  12، 3ژن در 

گزارش شده است كه  نقش دارد. (GO:0046916) 10هموستازي یون فلزات واسطه سلولیو  (GO:0030001) 9یون فلزي

 F6N7_24. همچنين مشخص شده است كه ژن (Huibers et al. 2009)كند  ها نقش مهمی ایفا میاین ژن در پاسخ به قارچ

فلزات در عملكردهاي سلولی مانند هيدروليز، هاي دفاعی گياهان بسيار موثر است. هاي محيطی و مكانيسمدر پاسخ به تنش

هاي ها به یونطبق یک برآورد، یک سوم تا نيمی از پروتئين. هاي مختلف و انتقال الكترون ضروري هستنداكسيداسيون مولكول

گياه داشته باشد تواند نقش مهمی در توسعه و ایمنی می هاي حاوي دومين مرتبط با فلزات سنگينفلزي احتياج دارند. بنابراین ژن

(Imran et al. 2016).  ژنCYP81F2 (cytochrome P450, family 81, subfamily F, polypeptide 2 ) 3در 

 (.5ساعت بيان آن روند صعودي داشت )شكل  24ساعت پس از تنش اسمزي داراي بيان معناداري بود و با افزایش سطح تنش به 

، پاسخ به باکتری (GO:0002213)پاسخ دفاعی به حشره این ژن در ها نشان داد كه نتایج آناليز غنی سازي ژن

(GO:0009617)مقاومت سیستمیک القایی ،(GO:0009682)  فرآیند بیوسنتزی ایندول گلوکوزینولات ،

(GO:0009759)فرآیند متابولیک گلوکوزینولات ،(GO:0019760)  متابولیکی ایندول گلوکوزینولات، فرآیند(GO: 

، پاسخ دفاعی بوسیله (GO: 0050832)، پاسخ دفاعی به قارچ  (GO: 0042742)، پاسخ دفاعی به باکتری (0042343

و پاسخ سلولی به کمبود   (GO: 0055114)احیا-، فرآیند اکسیداسیون(GO: 0052544)رسوب کالوز در دیواره سلولی 

متيل  y-3-نتایج مطالعات نشان داده است كه در زمان آلودگی قارچی در گياه، ایندول ش دارد.نق (GO:0071456) اکسیژن

كه چگونه این ماده ها ایجاد كند. اینشود، تا دفاعی با طيف وسيع در برابر قارچفعال می CYP81F2 گلوكوزینولات توسط

                                                      
9
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10
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 كند، ناشناخته است. با آلودگی گياه آنزیمها كمک میهاي اپيدرمی در برابر قارچ شود و به محافظت از سلولبيوسنتز می

CYP83B1  3-شود. در واقع سنتز اپيدرمی ایندولهاي اپيدرمی ایجاد میدر سلول-y متيل گلوكوزینولات به واسطه 

CYP81F2 كند به پاسخ ایمنی در برابر عوامل آلوده كننده كمک می(Hunziker et al. 2020) همچنين مشخص شده است .

 Yang et) می شود  CYP81F2هوازي سبب القاي القاي شرایط بی. كه این ژن در پاسخ به كمبود اكسيژن نقش مهمی دارد

al. 2011). این ژن همچنين در پاسخ دفاعی به تجمع كالوس در شرایط تنش نقش مهمی برعهده دارد (Clay et al. 2009.) 

ساعت پس از تنش اسمزي بيان معناداري داشت و افزایش  24و  12، 3در سطوح  PLA2A (Phospholipase A 2A)ژن 

فرآیندهاي متابوليكی ليپيد ها نشان داد كه این ژن در (. آناليز غنی سازي ژن5ساعات تنش سبب افزایش بيان آن شد )شكل 

(GO:0006629) مرگ سلولی ،(GO:0008219) پاسخ فوق حساسيت گياه ،(GO:0009626)فرآیندهاي كاتابوليكی ، 

 PLA2Aدر شرایط تنش ژن مشخص شده است كه  نقش دارد. (GO:0031408) 11و اكسی ليپين (GO:0016042)ليپيد 

كند. همچنين این ژن در پاسخ به ها ایفا میها و باكتريسبب مرگ سلولی بافت شده و به عنوان ژن تنظيم كننده منفی عليه قارچ

 Camera)گرددشود و از این طریق سبب كاهش اثرات ناشی از تنش میویروس سبب القاي واكنش فوق حساسيت در گياه می

et al. 2009) . پاسخ فوق حساسيت(HR) سلولی ریزي شدهنوعی مرگ برنامه (PCD)  است كه در محل آسيب، معمولاً با

، تغيير در شار یون و  ROSهاي سلولی، فعال شدن چندین ژن دفاعی، توليدسنتز تركيبات ضد ميكروبی، تقویت دیواره

ایجاد  (SAR) با فعال شدن یک مقاومت طولانی مدت و با مقاومت اكتسابی سيستمی HR فسفوریلاسيون پروتئين همراه است. 

. (Dutta et al. 2020)افتد هاي سيستميک اتفاق میدر بافت  PR هايو بيان ژن SA شود. این مقاومت با افزایش سطحمی

 PLP2)ها نه عضو است كه دو مورد از آن یابد. این خانواده ژنی شاملهاي محيطی مختلف افزایش میتوسط تنش PLA2Aژن 

 PLP2 شود. تجمع پروتئينبه شدت در برگهایی كه با عوامل بيماریزاي قارچی و باكتریایی آلوده شده است، ایجاد می (PLP7و

هاي گياهی مرگ سلول PLP2 وابسته نيست. SAو اتيلن وابسته بوده، اما به  JAدهی به سيگنال هاي قارچیعفونت در پاسخ به

 . (La Camera et al. 2005)كند را تقویت می هاناشی از قارچ
PLP2كند.  یک هيدرولاز ليپيدي سيتوپلاسمی را كد می

هاي مهم پاسخ به تنش گياهان در دوره رشد گياه است كه سبب توليد مشتقاتی با اثرات بيولوژیكی هيدروليز ليپيد یكی از ویژگی

دهند، كه نشانه بارز دفاع ضد ميكروبی است. در حالی كه برخی میشود. برخی از این مشتقات مرگ سلولی را گسترش مختلف می

شوند. این مشتقات فعاليت ضد حشرات یا ضد ميكروبی قوي نشان هاي سلولی میدیگر مانع مرگ سلولی و محافظت از بافت

حد اسيدهاي چرب آزاد، ساختار غشا را دهند و تجمع آنها احتمالاً بر برخی از فعل و انفعالات گياه اثر بسزایی دارد. توليد بيش از  می

مختل می كنند. بنابراین سطح آنها باید به شدت كنترل شود و در صورتی كه موردنياز هستند افزایش یابد. مكانيسم هاي 

 ;La Camera et al. 2005; Légeret et al. 2016 )فيزیولوژیكی هيدروليز ليپيد در گياهان به خوبی شناساي نشده است 
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(Gao et al. 2021.  ژنMRH10_18 (Phytochelatin synthase 1 (PCS1))  در تمامی ساعات تنش داراي بيان

(. بررسی فرآیندهاي 5تر از سایر ساعات تنش بود )شكل ساعت پس از تنش بيش 24معناداري بود. ميزان بيان این ژن در 

، فرآیند كاتابوليک (GO:0015700)، انتقال آرسنيت (GO:0010038)واكنش به یون فلزي ولكولی نشان داد كه این ژن در م

، پاسخ به ماده حاوي آرسنيک (GO:0042742)، پاسخ دفاعی به باكتري (GO:0042344)ایندول گلوكوزینولات 

(GO:0046685)به یون كادميوم  ، پاسخ(GO:0046686) فرآیند بيوسنتز فيتوكلاتين ،(GO:0046938)  و پاسخ دفاعی

پپتيدهاي مشتق شده از گلوتاتيون  فيتوكلاتين هانقش بسزایی دارد.  (GO:0052544)بوسيله رسوب كالوز در دیواره سلولی 

زدایی نهایی ن ذخایر سمهاي گياهی به عنواشوند. واكوئلفلزات سنگين و متالوئيدها مانند آرسنيک می هستند كه سبب سم زدایی

ایمنی گياهان نقش در سيگنالينگ  MRH10_18ژن . (Song et al. 2010)كنند براي فلزات سنگين و آرسنيک عمل می

ها شد. این ژن در سيتوسول و این ژن سبب عدم تنظيم سيگنالينگ ایمنی و كاهش مقاومت گياه در برابر تنش دارد. جهش در

همچنين این  .(Holmes et al. 2021)شود هاي محيطی می غشاي پلاسمایی حضور دارد و سبب ایجاد ایمنی در برابر تنش

جهش در ژن دهند. هاي فلزات سنگين پاسخ میبه تنش هافيتوكلاتينگياهان از طریق القاي  دهد. دميوم نيز پاسخ میژن به كا

MRH10_18 ها از دست فيتوكلاتينهاي پپتيدي كادميومی و تجمع سبب شد كه گياهان توانایی خود را در تشكيل كمپلكس

هاي كليدي كه در همه ساعات تنش به طور معناداري بيان شد، ژن یكی دیگر از ژن .(Howden et al. 1995) بدهند

AT2G25735  ساعت پس از تنش اسمزي بيان آن كمی  3ساعت پس از تنش بيان معناداري داشت. در  5/1بود. این ژن در

ساعت، بيان آن افزایش یافت  24ساعت پس از تنش افزایش یافت و سپس با افزایش مدت زمان تنش به   12كاهش و مجددا در 

(. این ژن در شرایط تنش اسمزي نسبت به شرایط عادي افزایش بيان معناداري نشان داد و برهمكنش پروتئينی زیادي با 5)شكل 

هاي بسيار مهم در تمامی ساعات تنش بود و به (. در آناليز شبكه پروتئينی نيز یكی از ژن4هاي كليدي داشت )شكل ایر ژنس

اطلاعات زیادي در مورد این ژن و فرآیندهاي بيولوژیكی آن وجود ندارد.  هاي كليدي معرفی شد.همين دليل به عنوان یكی از ژن

. احتمالا این Lee and Bailey-Serres 2019))در پاسخ به كمبود اكسيژن نقش دارد  اي مشخص شد كه این ژندر مطالعه

شوند، موثر است. با توجه به موقعيت این تنش اسمزي میهاي محيطی كه سبب ایجاد ژن در فرآیندهاي بيولوژیكی مرتبط با تنش

ژن در شبكه ژنی و بيان معنادار در تمامی ساعات تنش اسمزي، این ژن پتانسيل تبدیل به یک ژن پاسخ دهنده به تنش اسمزي را 

 تري است.دارد و نيازمند مطالعات بيش

توانند در سداعات مختلدف اعمدال تدنش بده طدور       می هاي زیادي در شرایط تنش اسمزي نقش دارند كهژن: گیری نتیجه

 ، SDA1،CRK11 ،CYP81F2 ،EDA39 ،PLA2A ،T1K7_24  ،F6N7_24هدداي ژنمعندداداري بيددان شددوند.  

AT2G25735 و MRH10_18 هداي  هاي موثر در ساعات مختلف تنش اسمزي گزینش و بده عندوان ژن  ترین ژناز ميان مهم

هاي كليدي در سایر فرآیندهاي مولكولی كه مرتبط بدا  نتایج نشان داد كه این ژن گزارش شدند.كليدي بسيار موثر در تنش اسمزي 
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هاي پاسخ دهندده  اي از مكانيسمهاي محيطی هستند، نقش بسزایی دارند و شبكه پيچيدههاي خارجی و تنشپاسخ گياه به محرک

وري و یخ زدگی همگی باعث كمبود آب در گياهان شدده و  هاي محيطی مانند خشكی، شكنند. تنشبه شرایط محيطی را ایجاد می

توانند نقدش مهمدی ایفدا    هاي محيطی میها در انواع تنشتوانند تنش اسمزي را در گياه ایجاد كنند. بنابراین بسياري از این ژنمی

تواند درک جدامعی از  لكولی، میها در فرآیندهاي موهاي پاسخ دهنده به تنش در گياهان مدل و بررسی نقش آنكنند. شناسایی ژن

توان هاي كليدي معرفی شده در این پژوهش میرسد از ژنها در شرایط تنش در گياهان زراعی ارائه دهد. به نظر می نحوه بيان ژن

هاي محيطی همچون خشكی، شوري، یخ زدگی و غيره كه سبب تنش اسدمزي  نژادي گياهان زراعی در شرایط تنش در راستاي به

 شوند، بهره برد.گياهان زراعی میدر 

و همچنهین دقهت ن هر     هیات محترم تحریریهه مللهه   بر خود لازم می دانند از زحماتنگارندگان  :سپاسگزاری

 .یندنما يارزشمند سپاسگزار يبه خاطر مطالعه متن مقاله حاضر و ارائه نظرها داوران ارجمند
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