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Abstract 
Objective 

Environmental stresses such as drought, high temperature, salinity and high CO2 are a serious 

threat to sustainable agriculture. Drought stress is one of the most important abiotic stresses in 

rice, which causes a decrease in crop yield. Several researches have been carried out separately 

to clarify the molecular mechanism of plant response to drought stress. Therefore, meta-analysis 

can lead to a better understanding of drought stress tolerance mechanisms by integrating the 

results of several related studies. 

Materials and methods 

In this regard, four series of good quality microarray data of rice under drought stress and normal 

condition were selected and then analyzed by R software limma packages. For meta-analysis were 

used of meta-RNAseq package and Fisher's method to combine p-values obtained from individual 

data analysis. Up and down regulated meta-analysis genes under drought stress were identified. 

Then, Gene ontology, hub genes and Co-expression network analysis were performed. The results 
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were evaluated using real-time quantitative PCR test in Hashemi rice as sensitive variety and 

native rice as tolerant variety to water deficit stress in vitro with PEG treatment. 

Results 

The results of present study, 578 up-regulated genes and 660 down-regulated genes were 

obtained. Gene ontology (GO) analysis showed drought response mechanisms and drawing the 

protein-protein interaction network revealed that the down regulated hub genes under drought 

stress is mainly related to photosynthesis process and up regulated hub genes under drought stress 

mainly related to stress tolerance including HSP, LEAs, PP2Cs genes. Finally, the data obtained 

from the present meta-analysis were confirmed by real-time quantitative PCR on peroxidase 47, 

OsDSSR1, homeobox-leucine zipper protein and an unknown gene. These findings significantly 

improve our understanding of drought stress pathway. Identification of hub genes in this study 

can be effective to obtain an overview of hub genes that play an important role in response to 

drought stress in rice. 

Conclusions 

Identifying downstream of hub genes can help in the production of drought-tolerant rice through 

classical breeding methods by pyramiding genes or genome manipulation and increase tolerance 

to drought stress.The result will lead to sustainable agriculture. 
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  چکیده

تنش . است یدارپا یکشاورز یبرا جدی یدیتهد 2CO یشو افزا یدما، شور یشافزا ی،مانند خشک یطیمح هایتنش هداف:

به صورت  یمتعدد یقاتشود. تحقیدر برنج است که باعث کاهش عملکرد محصول م زیستی یرغ یهاتنش یناز مهمتر یخشک

 یجنتا مادغابا تواند یم یلفراتحل ینانجام شده است. بنابرا یبه تنش خشک یاهگ پاسخ مولکولی سازوکار شناسایی یبراجداگانه 

 شود.  یتنش خشک به تحمل یهاسازوکارمنجر به درک بهتر  ،مطالعات متعدد مرتبط

انتخاب شد و  طبیعی یطو شرا یبرنج تحت تنش خشک مناسب یفیتبا ک یزآرایهداده ر سری چهارراستا،  یندر ا ها:مواد و روش

-p برای یکی کردن Fisher روشو  meta RNAseqز شد. جهت فراتحلیل از بسته آنالی Rافزار نرم limmaسپس توسط بسته 

valueهای متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای افزایش و ژن استفاده شد. بررسی مورد هایداده یه انفرادیاز تجز حاصل های

و آنالیز هاب مرکزی یا  یهاژن شناسی ژن )ژن آنتولوژی(، شناساییهستی سپس شد. ییشناسا کاهش بیان تحت تنش خشکی

https://orcid.org/ 0000-0001-6052-0532
https://orcid.org/ 0000-0002-8418-7663
https://orcid.org/ 0000-0002-6144-9181
https://orcid.org/ 0000-0002-5016-8966


   (1402، پاییز 3، شماره 15مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

254 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

در رقم برنج هاشمی حساس و رقم بومی  real-time quantitative PCRنتایج حاصل با آزمایش . شبکه هم بیانی انجام شد

 ارزیابی گردید. PEGای با تیمار متحمل به تنش کمبود آب در شرایط درون شیشه

  (GO)شناسی ژنهستی یلو تحل یه. تجزبا کاهش بیان بدست آمدژن  660و  نافزایش بیاژن با  578 طالعه حاضرم یجنتااز  :نتایج

ی مرکزی متفاوت بیان هاژن پروتئین مشخص کرد که-و ترسیم شبکه برهمکنش پروتئین را نشان داد یپاسخ به خشک یهاسازوکار

مرکزی متفاوت بیان  یهاوسنتز و ژنفتفرایند مطالعه عمدتاً مربوط به  ینا از شونده دارای کاهش بیان تحت تنش خشکی حاصل

در . هستند  HSP ،LEAs ، PP2Csی هاشامل ژن تنشعمدتاً مربوط به تحمل شونده دارای افزایش بیان تحت تنش خشکی 

، OsDSSR1، 47های پراکسیداز بر روی ژن real-time quantitative PCRبا  یلفراتحلاین به دست آمده از  یهاداده یت،نها

homeobox-leucine zipper protein تنش یردرک ما را از مس یها به طور قابل توجهیافته یند. اش و یک ژن ناشناخته تایید 

که  مرکزی یهااز ژن یکل ینما یکبه دست آوردن  یتواند برایمطالعه م یندر ا مرکزی یهاژن یی. شناسادهدیبهبود م خشکی

 د، موثر باشد. در برنج دارن خشکیدر پاسخ به تنش  ینقش مهم

 یاصلاح یهاروش یقطر از یبرنج متحمل به تنش خشک تهیهدر تواند می مرکزی دست ژن یینپا یهاژنشناسایی  گیری:نتیجه

و در نتیجه منجر  به تنش خشکی را افزایش دهدتحمل کمک نماید و ژنوم  یدستکار یقاز طر یاها ژن ینا یسازیبا هرم یککلاس

 ود.ش به کشاورزی پایدار

 .، کشاورزی پایدارهاب یا مرکزی هایفراتحلیل، ریزآرایه، تنش خشکی، ژنهای کلیدی: واژه

 پژوهشینوع مقاله: 
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 مقدمه

که  ییهاینبه استفاده از زم یازن یزو ن یمیاقل ییراتتغ در کنارجهان  رشدبه سرعت در حال  یتعجم یبرا ییغذا یتبه امن یازن

 (Ransbotyn et al. 2015) دبریم بالاعملکرد محصول را  و افزایش بهبود یقرار دارند، تقاضا عدنامسا یهایطاغلب در مح

 یهااست. در اکثر گونه یمحصول در سطح جهان یدو کاهش تول یاهانگ ضعیفرشد  یاز علل اصل یکی زیستی و غیرزیستی یهاتنش
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 یاهانگ کشاورزی، مزارع این در حالی است که در. ه استشد مشاهده درصد 50 بیشتر از ، کاهش رشدغیرزیستیبه علت تنش  یاهیگ

  .(Sharma et al. 2018)سازگار شوند  ییآب و هوا ییراتکنند به تغ یرا تجربه کنند و سع تنش یکاز  یشبه طور همزمان ب یدبا

 اتمطالع یآل برایدهمدل اگونه  یکبه عنوان  ی است کهمحصولات کشاورز یناز مهمتر یکی، .Oryza sativa L برنج

 یپلوئید(، منشاء دجفت بازمگا 430 یباآن، اندازه ژنوم نسبتا کوچک )تقر یارزش تجار یلبه دلکشاورزی محصولات ی ژنوم

(2n=2X=24) ظهور یافته است غلات مهم یربا سا یکو رابطه نزد ،(Rabbani et al. 2003) یراز سا یشتربرنج دو تا سه برابر ب 

محصولات در سراسر جهان  یمورد استفاده برا یریندرصد آب ش 30کند و از  یم مصرفذرت آب  یامانند گندم  ییغذا محصولات

در حال توسعه در  یدر کشورها یژهجهان است، به و یتاز جمع یمیاز ن یشب یغذا برا یمنبع اصل ینکند. برنج همچن یاستفاده م

 یددر تول یاز منابع آب جهان یدارتراستفاده پا ین،. بنابرااست ییغذا یتامن یوقوع براالیبقر یدیتهد یکه کمبود آب و خشکسال یاآس

 یربه شدت تحت تاث یمحصولات کشاورز یرمانند سابرنج  عملکرد .(Karaba et al. 2007) است یضرور یمحصولات زراع

در هر مرحله رشد قرار  خشکیتنش  یرتحت تأث یاست. رشد برنج به طور متفاوتو خشکی  یشور زیستی از قبیل تنشهای غیرتنش

 .(Kim et al. 2007)رد یگیم

در  یدیگذارد و تهد یم یرتأث یاهانبر رشد گ 2CO یشو افزا یدما، شور یشافزا ی،مانند خشکسال یطیمح یزاتنشعوامل 

توانند به طور ینم ،حرکتموجودات زنده بیبه عنوان  یاهانگ. (Ahuja et al. 2010) است یدارپا یکشاورز یبرا حال افزایش

 یبرارا  ییهاهستند رویکردمجبور  یاهانگ ین. بنابرافرار کنند، ها را تهدید نمایندآنتوانند رشد یکه م یطیمح یهااز تنش یزیکیف

عامل  یکممکن است  یستیز تنش غیربا  یارسازگ یتو در نهادهی پاسخ قابلیتد. در واقع، نماین یجادا تنش غیرزیستیمقابله با 

است  ضروریتنش،  یطها و بهبود عملکرد محصول در شرایتمحدود ینغلبه بر ا یبرا. (Grennan 2006)د باش تکاملدر  مهم

 یو مولکول یزیولوژیکیت فاز مطالعا یموضوع مهم ،هابه تنش یاهان. پاسخ گیابدبهبود  یتنش در محصولات کشاورزبه که تحمل 

تنش،  سازگاری بهدر  شاندرک کارکردبهبود و  هاتنشآنها در پاسخ به  یانب یالگوها یینتع ید،جد یهاژن ییشناسااست.  بوده

علاوه، به.  (Rabbani et al. 2003)کند فراهم می هاتحمل به تنشبهبود  یبرا یمهندسدر موثر  یهاای برای رویکردزمینهپیش

ترین فرایندهای های مولکولی در زمره مهمکه مکانیسم میلادی روشن نمود 80ی به عمل آمده در اواخر دهه هامطالعات و بررسی

 ;Mohammadabadi 2020ها( هستند )، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژنDNAژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی 

2022Safaei et al. ن یک سلول از تعداد زیادی ژن تشکیل شده است که هیچ گاه همه به طور همزمان بیا 1(. ماده ژنتیکی

 Arabpour etنمایند )شوند و در هر لحظه فقط تعداد کمی از آنها بیان شده و پروتئین یا آنزیم مورد نیاز سلول را تولید مینمی

al. 2021; Mohammadabadi et al. 2021کند که آیا ژن بیان شود و کند مشخص می(. محیطی که موجود در آن رشد می

 کشف شد E.coliست و باید غیرفعال و یا خاموش شود. ساز و کار بیان ژن اولین بار در باکتری یا این که نیازی به فرآورده آن نی

(Mohammadabadi et al. 2018; Masoudzadeh et al. 2020)شان تحت کنترل موقت و های یوکاریوتی بیان. ژن

ها به مرحله نمو شود و نیز بیان ژنژنوم بیان می ها تنها یک مجموعه نسبتاً کوچک از تمامچندبعدی است. در هر یک از انواع بافت

ها برای هر بافت اختصاصی است. همچنین مقدار محصولات ژن که در همان بافت و بیان ژن در یوکاریوت ،بستگی دارد. بنابراین

 ;Mohammadabadi 2021شود )ساخته شده سبب تنظیم بیان آن ژن می ،سازندهایی که آن محصول را مینیز در سایر بافت

                                                      
1. DNA 
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Shahsavari et al. 2022های مرتبط با صفات مهم و ها و پروتئین(. یکی از اقدامات اساسی در بهنژادی ملکولی مطالعه ژن

(. Mohammadabadi and Soflaei 2020; Shahsavari et al. 2022مطالعه آنها در سطح سلولی یا کروموزومی است )

های گوناگون غیر زیستی انجام شده است اما آنها فقط تعداد فی در برنج تحت شرایط تنشمطالعات ترانسکریپتوم ریزآرایه مختل

، MADS-boxاند که شامل خانواده عوامل رونویسی های مختلف گزارش کردهخاصی از خانواده ژنی خاص را در پاسخ به تنش

های پاسخ به اکسین، خانواده ، ژنCalcium- Dependent Protein Kinase (CDPK)، خانواده ژنی F-Boxهای پروتئین

، خانواده ژنی Half-Size ABC Protein sub group G ، خانواده ژنی تیردوکسین،(SOT)ژنی سولفوترانسفراز 

. ( .2016Jangam et al)باشد برنج می Ligase 3RINGE، خانواده ATP ases +2Ca، خانواده ژنی Class III آمینوترانسفراز

 ینشود، پروتئیم یتحمل به کم آب یشمنجر به افزا 2LEAکلاس  یهااز ژن یاز حد برخ یشب یاندهد که بینشان م یگرطالعات دم

LEA تنظیمی عوامل یرسا. ندنعمل ک یسلول یباز آس یریجلوگ یاپرون براچ یحفاظت یهابه عنوان مولکول همچنین ممکن است 

. رسدبنظر می مناسب یاهاندر گ تنشتحمل  یبرا یزند نموثر هست ABA بیوسنتزکه در  ییهایمو آنز ینازک ینمانند پروتئ

(Shinozaki and Yamaguchi-Shinozaki 2007). ،یمطالعات متعدد یبترک یبرا یآمار یاز ابزارها یامجموعه فراتحلیل 

 یهایستمس. (Tseng et al. 2012)ت ده اسطرفدار پیدا کر یژنوم یقاتدر تحقهای اخیر در سال است که مرتبط یهفرض یکاز 

 آورنداین امکان را فراهم می،  RNA-seq یا DNA یا ریزآرایه پروتئومیکسو  MSی جرم یسنج یفبالا مانند ط ییبا کارامیکس ا

شناسی زیستدر  یچالش عمده فعلیش بدست آید. مختلف آزما یطدر شراهای زیستی سامانهاز واکنش  یجامع یلو تحل یهتا تجز

. (Kaever et al. 2014) ستهاپلتفرم ینبزرگ به دست آمده از ا یهاجامع از مجموعه داده یلو تحل یهو تجز یبترک ها،سامانه

 یکنشان دادن  یبرا یقدرت آمار یشرا با افزا یجنتا یناناطم یتمشابه، قابل یشیآزما فرضیاتبا توجه به  گوناگونمطالعات  یبترک

در  یکرواریم فراتحلیل تعداد کمیحال،  ینا با دهد.یم یشافزا  (DEGs)شده یانبمتفاوت  یهااز ژن یقمجموعه معتبر و دق

وم، از ریپتترانسک یهااز داده یا، اطلاعات گستردهکنونتا ه است.انجام شدآرابیدوپسس در  آنهاکه بیشتر  ه،گزارش شد یاهانگ

 .Shaar-Moshe et al)گرفته است در دسترس عموم قرار  یشگاهی،آزما یطها و شرارشد، بافت حلمرا یاه،مختلف گ یهاگونه

آوری شده از پایگاه اطلاعاتی ی جمعتنش خشکهای میکرواری برنج تحت سعی شده که فراتحلیل دادهحاضر،  یقدر تحق. (2015

های دارای بیان متفاوت )تظاهر بالا و پایین( و موثر در مکانیسم تحمل به تنش خشکی شناسایی شوند و ژنمختلف انجام شود و 

های کلیدی درگیر در تحمل به تنش خشکی انجام گیرد و درستی فراتحلیل شناسایی ژنفرآیند و  های موثر در اینژنشناسی هستی

 شناسایی گردد. های مولکولی موثر در تحمل به این تنششود تا برخی از سازوکاراز طریق آزمایشگاهی تایید 

 

 هامواد و روش

در   NCBI GEO (/www.ncbi.nlm.nih.gov/geo)های ترانسکریپتومی حاصل از تکنیک ریزآرایه از پایگاهداده

چهار سری داده با کیفیت از بین بیست داده ریزآرایه در خصوص تنش خشکی نسبت به  GPL2025, GPL21593های پلتفرم

 دهد.های مورد بررسی نشان میی دادهشمایی از جریان کاری فراتحلیل ریزآرایه را برا 1(. شکل 1نرمال تهیه شد )جدول 

                                                      
2. Late embryogenesis abundant 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/
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 برنج تحت تنش خشکی هریزآرای هایداده سری از فراتحلیل در شدهاستفاده  های. داده1جدول

Table 1. The data used in the meta-analysis of the microarray data series of rice under 

drought stress 

Accession Platform Part of plant normal:stress Drought treatments Reference 

GSE79212 GPL21593 seedlings 3:3 PEG 6000 (20%) 
(Bhattacharjee et al. 

2017) 

GSE64576 GPL2025 leaf 2:2 PEG 6000 (18 or 20%) (Xu et al. 2021) 

GSE26280 GPL2025 Leaf 3:3 PEG solution (Wang et al. 2011) 

GSE6901 GPL2025 seedling 3:3 
air-dried on a Whatmann 

sheet 
(Sharma et al. 2014) 

 

افزار ز نرمها با استفاده اکیفیت دادههای متفاوت بیان شونده: ژن و شناسایی های ریزآرایهپردازش داده پیش

R  تحت سیستم ویندوز با استفاده ازPCA plot ،boxplot  وCorHeatmap سازی با مالبررسی شد و در صورت نیاز به نر

ها انتخاب شد و داده های باکیفیت حاصل از تجزیه و تحلیل جداگانهنرمال شد. داده  "normalize.quantiles"استفاده از پکیج

 های مختلف شناسایی شد. یان شونده در آزمایشهای متفاوت بانجام شد و ژن " "limmaهای بیانی با استفاده از پکیجآنالیز داده

وش یکی ر با "metaRNASeq"ها با استفاده از پکیج روی مجموعه داده فراتحلیلفراتحلیل داده های ریزآرایه: 

 median log2 fold change’s value >1 andو   p.values ≤0.05انجام شد و ژن های با شرایط ها p-value کردن

 شناسایی شد. (metaDEG) یان تحت تنش خشکیو کاهش ب یشافزا یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب یهاژنبه عنوان  1->

با آدرس  PlantRegMapشناسی ژن با استفاده از تارنمای تجزیه و تحلیل هستیشناسی ژن: تجزیه و تحلیل هستی

http://plantregmap.gao-lab.org/  یان تحت تنش و کاهش ب یشافزا یدارا یلتحلشونده فرا یانمتفاوت ب یهاژنبرای

به  p <0.01 هایی که GOمطالعه تنها در این . (González-Gordo et al. 2019)زیستی اجرا شد دیدگاه فرآیند خشکی از 

 .ندصورت معنی دار اعلام شدند انتخاب گردید

دارای افزایش و  های متفاوت بیان شونده فراتحلیلشناسی ژننمودار ون برای تجزیه و تحلیل هستی: نمودار ونترسیم 

 یم شد. ترس /https://bioinfogp.cnb.csic.es/tools/vennyبا آدرس  Venny v2.1کاهش بیان با استفاده از تارنمای 

های متفاوت بیان شونده )دارای افزایش پروتئین برای ژن-ترسیم شبکه برهمکنش پروتئین: 3های مرکزیشناسایی ژن

انجام شد و توسط  STRING تارنمایبر روی اطلاعات گرفته شده از  Cytoscapeافزار و کاهش بیان( فراتحلیل با استفاده از نرم

 یهاژنهای هاب یا مرکزی شبکه ژن Cytoscape 3.9 (Chin et al. 2014)افزار متصل به نرم (CytoHubba)توهابا سی

 شناسایی شد.  Maximal Clique Centrality (MCC)با روش  یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب

-ATTEDاز تارنمای  های مرکزی دارای افزایش و کاهش بیان با استفادهشبکه هم بیانی برای ژنآنالیز شبکه هم بیانی: 

II  با آدرسhttps://atted.jp/coexsearch .بررسی شد 

کشت بذر برنج )هاشمی به عنوان رقم حساس به تنش خشکی و رقم بومی متحمل( کشت بذر و اعمال تنش خشکی: 

انتقال یافتند، بر روی گیاهان حاصل از برنج   MS 1/2ها بعد از یک هفته به محیط کشت مایعانجام شد. گیاهچه  1/2MSبر روی

                                                      
3. Hub gens 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL21593
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL2025
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL2025
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL2025
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( در سه سطح صفر،  Cat. 807491مرک، )شرکت 6000ر خشکی با پلی اتیلن گلیکول بعد از سه هفته در مرحله گیاهچه، تیما

 (.2شکل اعمال شد ) (Devi et al. 2005; Gao et al. 2018)بیست و چهل درصد 

 

 های مورد بررسی تحت تنش خشکی در گیاه برنج. شمایی از جریان کار فراتحلیل ریزآرایه برای داده1شکل 

Figure 1. An outline of the microarray meta-analysis workflow for the analyzed data under 

drought stress in rice plants 

Data collection using the NCBI GEO website

NCBI GEO جمع آوری داده با استفاده از تارنمای

Selection of drought stress data compared to normal conditions (4 data series)

(سری داده4)های تنش خشکی در مقایسه با شرایط نرمال انتخاب داده

Pre-analysis of microarray data separately using R software packages

Rاری های نرم افزپیش تجزیه و تحلیل داده های ریزآرایه به طور جداگانه با استفاده از بسته

Data quality control using PCA, CorHeatmap and boxplot

boxplotو PCA،CorHeatmapکنترل کیفیت داده ها با استفاده از 

Analysis of microarray data using the limma package

limmaتجزیه و تحلیل داده های ریزآرایه با استفاده از بسته 

Meta-analysis and identification of up and down regulated genes using Fisher's method

متاآنالیز و شناسایی ژن های دارای افزایش و کاهش بیان با استفاده از روش فیشر

Identification of up and down regulated genes if: p-values ≤0.05 and log2FC <-1, >1

1<و > p-values ≤0.05 ،1-log2FC: های دارای افزایش و کاهش بیان با شرطشناسایی ژن

Gene ontology analysis for up and down regulated genes using the PlantRegMap 

های دارای افزایش و کاهش بیان با استفاده از تارنمایتجزیه و تحلیل هستی شناسی ژن برای ژن
PlantRegMap

Drawing a Venn diagram

نمودار ونرسم 

Identifying the central or hub gene using CytoHubba for up and down regulated 

genes and checking co-expression and laboratory confirmation with qPCR 

یان و های دارای افزایش و کاهش ببا استفاده ازسیتوهابا برای ژنمرکزی یا هاب شناسایی ژن 
qPCRبررسی هم بیانی و تایید آزمایشگاهی با 

Results and discussion 

نتایج و بحث
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 استفاده شد. برای نسبی از روش مقایسۀ qPCR در کمی بررسی برایReal-time quantitative PCR: یز آنال

-house خانه دار یا هایژن از دستگاه فردی و عملکردخطاهای  و واکنش در شده وارد  RNA مقادیر نوسانات آزمایشی، حذف

 keeping genes  .ا سی تیتا دلتای دلهسروش مقای زفاده اتبا اس سنجش تغییرات در بیان ژناستفاده گردید (CTΔΔ-2)  ارائه شده

های بدست ت نرمال نمودن دادههجدر این آزمایش  (Livak and Schmittgen  2001). ت توسط لیواک و توماس انجام گرف

گرها با زآغا. فاده گردیدتاس (Ji et al. 2014) دارخانهعنوان ژن  به دهیدفسفات دهیدوژنازگلیسیرآلدار ژن خانه زاqPCR زآمده ا

 BLAST و در شدند خابی طراحیتبرای بررسی بیان ژن ان Primer Premier 5افزار  نرم زفاده اتاس

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/ 2( از نظر اندازه قطعه تکثیری مورد ارزیابی قرار گرفتند )جدول.) 

ساعت بعد از اعمال تنش خشکی از روش ترایزول در سه تکرار استفاده  48ساعت و  24گیاهان حاصل،  RNAبرای استخراج 

استخراجی انجام شد و بعد از تایید  RNAبر روی  DNaseI، تیمار DNAاستخراجی برای حذف  RNAبعد از تایید کیفیت  شد.

به دلیل استفاده  qPCR واکنش در مورد استفاده قرار گرفتند. cDNAجهت ساخت  RNAبررسی کمیت  و، DNAعدم آلودگی با 

آنالیز با استفاده از  پرایمر اشتباه اتصال از ناشی اختصاصی غیر محصولات دایمر و پرایمر وجود عدم سایبرگرین، آشکارساز از رنگ

 کمک موردنظر با قطعات اختصاصی بر تکثیر گواه منفرد و واضح هایپیک شد. وجود اثبات موردنظر واکنش در ذوب منحنی

حساس و متحمل  دو رقم در خشکی تنش تیمار های مورد بررسی تحتباشد. بیان ژنمی هدف هایژن و دارخانه ژن آغازگرهای

سنتز   cDNAتر نمونهمیکرولی 1) 20ایی ه، با حجم ن(شرکت کیاژن) زا Q Gene-Rotor اهتگدستوسط  qPCR برنج بررسی شد.

یک میکرولیتر از هریک از آغازگرهای رفت و برگشت با غلظت ، (1:10شده با غلظت صد نانوگرم در میکرولیتر )رقیق شده با نسبت 

 پس از تایید تکثیر انجام شد. (ریلتر آب مقطر اسیتمیکرول 7رین و سایبرگکیت حاوی رنگ فلورسنت ر تمیکرولی 10مول، میکرو 10

های مورد نظر میزان تغییرات بیان دار و ژنخانه ژن  CTآمده با استفاده از بدست هایداده ذوب، منحنی براساس ژنها اختصاصی

 یت یدلتا دلتا س اییسهمقا با روش )هاشمی حساس به خشکی و رقم بومی متحمل( نسبی شرایط نرمال به تنش در دو رقم مختلف

(CTΔΔ-2)  2017با استفاده از نرم افزارEcxel  شدند. تجزیه 

 

 نتایج 

مسئول تحمل برنج  یهاژن ینترمحتمل یمتعدد به منظور بررس یها یشآزما یجادغام نتا یبرا فراتحلیلاز  در این مطالعه

افزایش با ژن  578از ژن  20نشان داده شده است.  1در شکل  یزآرایهر فراتحلیل روش کار (.1)جدول  شداستفاده  یبه تنش خشک

در پاسخ  HD-ZIP I ین)پروتئ Os02g0649300 هایژن ،ارائه شده است 3 در جدول کاهش بیانبا ژن  660از ژن  20و  بیان

 R-R-type)فاکتور  یپشن)ترانسکر Os05g0442400لئا(،  ین)پروتئ Os01g0705200و  Os05g0542500به تنش(، 

MYB-like ،Os09g0109600 پپت(ی کوچک در تحمل خشک یدOsDSSR1 ،)Os02g0513100 ینساز پروتئ یش)شبه پ 

(MtN3 ،Os03g0286900 پروتئ(وادهخان ینRCI2 یمقاومت به خشک ،)Os09g0445600 (، یدوردوکتازها)اکس

Os09g0325700 پروتئ(2فسفاتاز  ینC یرزیستیدر پاسخ به تنش غ ،)Os07g0687900 ین)پروتئ WSI76  القا شده در تنش

های در پاسخ به تنش خشکی افزایش بیان داشته است. ژن Dehydrin RAB 16C ین)پروتئ Os11g0454000، (یآب

Os08g0113000  (،47)پیش ساز پراکسیدازOs10g0100700   پروتئین بیوسنتز ویتامین(B6 ،)Os02g0704000  پروتئین(

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/
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 فرضی )پروتئین Os08g0269700بتا(،  آلفا )پروتئین حاوی دامنه دایمریک Os03g0110900سیژناز(، خانواده کارتنوئید اک

 کربوکسی سرین شبه پروتئین )شبه Os01g0332800(، P450 سیتوکروم خانواده )پروتئین Os09g0275400شده(،  حفاظت

های ( و برخی ژنUDP-glucuronosyl/UDP-glucosyltransferase خانواده )پروتئینII ،) Os01g0179600 پپتیداز

های متفاوت بیان شونده ژنتمام  زیستی بر روی ینددر فرآ (GO)شناسی ژن تجزیه و تحلیل هستی دیگر کاهش بیان داشته است.

-plantregmap (http://plantregmap.gao تارنمایبر اساس  یدهنده به خشکپاسخ فراتحلیل دارای افزایش و کاهش بیان

lab.org)  اصطلاح 65و  83انجام شد. در مجموع ( هستی شناسیGO )های متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای ژندر  یببه ترت

های متفاوت بیان شونده فراتحلیل ژن GO یبرا (Venn Diagramون ) ی(. نمودارها4)جدول  بدست آمدند افزایش و کاهش بیان

 (.3شد )شکل  یجادادارای افزایش و کاهش بیان 

 
ها بعد از یک هفته به محیط کشت مایع )ب(، انتقال گیاهچه )الف(،  MS 1/2. کشت بذور برنج بر روی2شکل 

 40و  20در سه سطح صفر  6000اتیلن گلیکول ها بعد از سه هفته با پلیاعمال تنش خشکی در گیاهچه

 درصد )ج(

Figure 2. A: Cultivation of rice seeds on 1/2 MS, B: Transfer of seedlings to liquid culture 

medium after one week, C: Applying drought stress to seedlings after three weeks with 

polyethylene glycol 6000 in three Zero level 20 and 40 percent 

 ب الف

 ج
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 qPCRاستفاده در  یبرا شده یطراح یآغازگرها .2 جدول

Table 2. Designed primers for use in qPCR 

 

 Oryza sativa یدر تنش خشکدارای افزایش و کاهش بیان  متفاوت بیان شونده فراتحلیل هایژن .3ول جد

L.  یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب یهاژن یاتجزئو 

Table 3. meta-analysis differential expression genes with up and down regulation in Oryza 

sativa L. drought stress and details of meta-analysis differential expression genes 
Up-regulated genes Down-regulated genes 

Gene.ID MSU ID (LOC_Os) Log2FC description Gene.ID MSU ID (LOC_Os) Log2FC description 

4330155 Os02g0649300 6.1 
HD-ZIP I protein, Transcription 

activator, Stress response 
4344496 Os08g0113000 -3.4 

Similar to Peroxidase 47 

precursor 

4339480 Os05g0542500 5.2 
Similar to Isoform 2 of Late 

embryogenesis abundant protein 
4347937 Os10g0100700 -3.1 

Vitamin B6 biosynthesis protein 

family protein 

4324254 Os01g0705200 5.1 
Late embryogenesis abundant 

protein repeat containing protein 
4349078 None -3.0 None 

4338925 Os05g0442400 5.0 
R-R-type MYB-like transcription 

factor, Response to drought stress 
4347042 Os09g0412700 -3.0 Conserved hypothetical protein 

4346387 Os09g0109600 5.0 
OsDSSR1, Small peptide, Drought 

toleranc 
4329191 None -3.0 None 

4341949 None 4.9 None 4330451 Os02g0704000 -2.6 
Carotenoid oxygenase family 

protein 

4329464 Os02g0513100 4.7 Similar to MtN3 protein precursor 9267111 Os03g0110900 -2.6 
Dimeric alpha-beta barrel 

domain containing protein 

4332481 Os03g0286900 4.3 
RCI2 (rare cold-inducible 2) family 

protein, Drought resistanc 
4338117 None -2.5 None 

4347198 Os09g0445600 4.1 
Similar to oxidoreductase/ transition 

metal ion binding protein 
4351321 None -2.5 None 

4346736 Os09g0325700 4.0 
Protein phosphatase 2C, Abiotic 

stress response 
4345134 Os08g0269700 -2.4 Conserved hypothetical protein 

4344351 Os07g0687900 3.9 
WSI76 protein induced by water 

stress 
4346594 Os09g0275400 -2.4 

Cytochrome P450 family 

protein 

4350452 Os11g0454000 3.8 Dehydrin RAB 16C 4326840 Os01g0332800 -2.4 

Similar to Serine 

carboxypeptidase II-like 

protein 

4331521 Os03g0133100 3.8 Conserved hypothetical protein 4323880 Os01g0179600 -2.3 

UDP-glucuronosyl/UDP-

glucosyltransferase family 

protein 

4341691 Os06g0651200 3.8 Conserved hypothetical protein 4339878 Os06g0109200 -2.3 
Protein of unknown function 

DUF6 

4347252 Os09g0455300 3.7 Similar to INDEHISCENT protein 4349349 Os10g0555900 -2.3 Similar to Beta-expansin 

4325256 Os01g0214500 3.7 Conserved hypothetical protein 4326073 Os01g0117900 -2.3 Similar to nodulin-like protein 

4343597 Os07g0561300 3.7 
Cyclin-like F-box domain containing 

protein 
4331629 Os03g0149300 -2.3 

Protein of unknown function 

DUF6 

4332995 Os03g0386000 3.6 
Similar to Salt-responsive WD40 

protein 5 
4326605 Os01g0635200 -2.2 

Homeodomain-like containing 

protein 

4341858 Os06g0681200 3.6 
Cupredoxin domain containing 

protein 
9269069 Os12g0105300 -2.2 

Actin-binding FH2 domain 

containing protein 

4331577 Os03g0141200 3.5 Similar to Beta-amylase PCT-BMYI 4343353 Os07g0510500 -2.2 

UDP-glucuronosyl/UDP-

glucosyltransferase family 

protein 

 

 

 طول قطعه 

Length (bp) 

ذوب یدما  

Tm (°C) 

 نام ژن

Gene name 

5'-3'آغازگر  یتوال  

Sequence (5´-3´) 

161 
58.5 

60.9 
Homeobox-leucine zipper protein 

F:GACAAGAGGAATAGCGTGATGAA 
R:CCGCCCAAGTAGTCTAGGTGA 

219 
60.2 

59.8 
OsDSSR1 

F:ATCACTTCACCCACAGCACA 

R:GCGGAGCTAATTCATCCTTG 

199 
59.6 

60.4 
Peroxidase 47 

F:TTGCCCGCCTTAGCTCTTT 

R:GGCCTCCATGCCACAATACA 

202 
59.8 

60.8 
Uncharacterized 

F:CGGAGCGACTCGATGAACA 

R:TTCGGTTGGTTGGCGTGAG 

79 
59.9 
60.8 

Glyceraldehyde-3-phosphate 

dehydrogenase 2 
F:AAGCCAGCATCCTATGATCAGATT 

R:CGTAACCCAGAATACCCTTGAGTTT 
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 GO:0009314بود مانند  های متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای افزایش و کاهش بیانژن GO ینمشترک ب نصرع 17

)پاسخ  GO:0009725(، ی)پاسخ به مواد آل GO:0010033(، زیستی یرغ)پاسخ به محرک  GO:0009628)پاسخ به تشعشع(، 

)پاسخ به  GO:0042221)پاسخ به محرک نور(،  GO:0009416زا(، درون یها)پاسخ به محرک GO:0009719به هورمون(، 

باشد زا میل تنشهای مشترک مختص پاسخ به عوام GOکه این  باشد ی... م و)پاسخ به استرس(  GO:0006950(، یمیاییمواد ش

 (.5جدول )

 

 یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب هایاز ژن (GO) شناسی ژنهستی زیستی فرآیندهایدسته  20 .4جدول 

 یدهنده به خشکپاسخ یهاژن GO  یلو تحل یهتجز .در برنج یپاسخ به خشک یانو کاهش ب یشافزا یدارا

 شد بررسیمطالعه  یندر ا p <0.01 با GO زیستی یندهایاجرا شد و فرآ  PlantRegMap توسط

Table 4. 20 Gene Ontology (GO) categories of biological processes from meta-analysis 

differential expression genes with up and down regulation in response to drought in rice. 

GO analysis of drought-responsive genes was performed by PlantRegMap, and GO 

biological processes with p < 0.01 were investigated in this study 

 

 

Leaf up Leaf down 

GO term Description 
Number in 

input list 
P-value GO term Description 

Number 

in input 

list 

P-value 

GO:1901700 
Response to oxygen-containing 

compound 
39 3.20E-10 GO:0044699 Single-organism process 217 2.60E-13 

GO:0001101 Response to acid chemical 32 3.00E-09 GO:0015979 Photosynthesis 24 2.60E-12 

GO:0051187 Cofactor catabolic process 7 6.30E-09 GO:0044763 Single-organism cellular process 174 4.80E-12 

GO:0009737 Response to abscisic acid 22 8.90E-09 GO:0044710 Single-organism metabolic process 131 3.20E-09 

GO:0097305 Response to alcohol 23 2.60E-08 GO:0006364 rRNA processing 16 1.70E-07 

GO:0044699 Single-organism process 174 6.10E-08 GO:0016072 rRNA metabolic process 16 1.80E-07 

GO:0015996 Chlorophyll catabolic process 6 7.10E-08 GO:0055114 Oxidation-reduction process 65 2.80E-07 

GO:0046149 Pigment catabolic process 6 1.10E-07 GO:0015995 Chlorophyll biosynthetic process 8 2.90E-07 

GO:0006787 
Porphyrin-containing compound 

catabolic process 
6 1.60E-07 GO:0042254 Ribosome biogenesis 19 8.20E-07 

GO:0033015 Tetrapyrrole catabolic process 6 1.60E-07 GO:0050896 Response to stimulus 106 9.80E-07 

GO:0050896 Response to stimulus 95 3.50E-07 GO:0034470 ncRNA processing 19 1.30E-06 

GO:0033993 Response to lipid 22 6.10E-07 GO:0006779 
Porphyrin-containing compound 

biosynthetic process 
8 1.80E-06 

GO:0009628 Response to abiotic stimulus 41 1.30E-06 GO:0033014 Tetrapyrrole biosynthetic process 8 3.40E-06 

GO:0009414 Response to water deprivation 14 1.40E-06 GO:0071840 
Cellular component organization or 

biogenesis 
69 5.90E-06 

GO:0009415 Response to water 14 1.70E-06 GO:0019684 Photosynthesis, light reaction 11 7.20E-06 

GO:0034654 
Nucleobase-containing compound 

biosynthetic process 
58 1.80E-06 GO:0015994 Chlorophyll metabolic process 8 8.80E-06 

GO:0010033 Response to organic substance 38 2.70E-06 GO:0034660 ncRNA metabolic process 20 1.20E-05 

GO:0018130 Heterocycle biosynthetic process 61 2.90E-06 GO:0022613 
Ribonucleoprotein complex 

biogenesis 
19 2.00E-05 

GO:0051252 Regulation of RNA metabolic process 51 3.10E-06 GO:0006778 
Porphyrin-containing compound 

metabolic process 
8 3.80E-05 

GO:0006355 
Regulation of transcription, DNA-

templated 
50 3.30E-06 GO:0030154 Cell differentiation 18 3.90E-05 
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 تارنمایو با استفاده از  3.9.1نسخه  Cytoscapeبا استفاده از  PPIشبکه  یمها، ترسژن ینب یولوژیکیروابط ب ییشناسا برای

STRING  به طور جداگانه  یتحت تنش خشک های متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای افزایش و کاهش بیانژن یراب 11.5نسخه

 (.5، 4انجام شد )شکل 

 

 تنش یان تحتو کاهش ب یشافزا یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب هایژن ون دارهاینمو .3 شکل

 Oryza sativa یان ازو کاهش ب یشافزا یدارا یلشونده فراتحل یانژن متفاوت ب از تعدادی مقایسه خشکی.

L. 17 GO دهد.می نشان مشترک را 

Figure 3. Venn diagrams of meta-analysis differential expression genes with up and down 

regulation under drought stress. Comparison of a number of meta-analysis differentially 

expressed genes with increased and decreased expression show 17 GO common from Oryza 

sativa L.  

 

 یشافزا یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب هایژن شترک برایم شناسی ژنتجزیه و تحلیل هستی .5جدول 

 در نمودار ون خشکی تنش یان تحتو کاهش ب

Table 5. Common gene ontology for meta-analysis differential expression genes with up and 

down regulation under drought stress in Venn diagram 

Common elements GO in up and down  Description 

GO:0044699 

GO:0044763 

GO:0044710 

GO:0050896 

GO:0015994 

GO:0006778 

GO:0033013 

GO:0009314 

GO:0009628 

GO:0010033 

GO:0009725 

GO:0009719 

GO:0009416 

GO:0042221 

GO:0006950 

GO:0044281 

GO:0044712 

single-organism process 

single-organism cellular process 

single-organism metabolic process 

response to stimulus 

chlorophyll metabolic process 

porphyrin-containing compound metabolic process 

tetrapyrrole metabolic process 

response to radiation 

response to abiotic stimulus 

response to organic substance 

response to hormone 

response to endogenous stimulus 

response to light stimulus 

response to chemical 

response to stress 

small molecule metabolic process 

single-organism catabolic process 
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 یانش بافزای یدارا یلشونده فراتحل نیامتفاوت ب یهاژن (PPI) ینپروتئ-ین. شبکه برهمکنش پروتئ4شکل 

( 3.9.1نسخه ) Cytoscape در یانش بافزای یدارا یهاژن cyto-Hubba . با استفاده ازیتحت تنش خشک

انتخاب  شبکهاز  MCC یازاتشده بر اساس امت یرتبه بند یمرکز یاژن هاب  30شد و  یلو تحل یهتجز

 ( نشان داده شده اندیتا زرد )ضرور (یضرور یارهاب با رنگ قرمز )بس یهاشدند.  ژن

Figure 4. Protein-protein interaction (PPI) network of meta- analysis differential expression 

genes for up-regulation genes under drought stress. Using cyto-Hubba, up regulation genes 

analyzed in Cytoscape (version 3.9.1), 30 hub genes ranked based on MCC scores were 

selected from the network. Hub genes are shown in red (highly essential) to yellow (essential) 

 

-یلاست(، Q2R1G8یداز )اکس Acyl-CoA های متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای افزایش بیان از جملهژن از بین ژن 30

و  یدهیگنالس یمتنظ bZIP  یسیرونو (، فاکتورQ69XR7) 3 یدازاکس A یمکوآنز یلآس(، Q9ASK5) ترانسفراز یلتاس-Cکوآ 

یدروژناز مختلف ده یهاکمپلکس یاجزا یزوریکاتال (، پروتئین حاوی دامنهBZIP23ی )به خشک تمقاوم وABA یوسنتزب

(Q655Q2 ،)یمکوآنز یلآس A 4 یدازاکس (Q75IR2شبه ،) کوآ ده لریلیزوواا( یدروژنازQ75IM9میتوکندری ،) یدروژناز ده یدآلده

ALDH2aم هپشت سر یانگشت رو ، پروتئینCCCHی ها، فتومورفوژنز و پاسخABAاسترس غ ،( یرزیستیQ6L4N4 و )

 سییرونو (، فاکتورQ8S7U3) زاییپروتئین فراوان اواخر جنین2C (Q0J2L7 ،)F16A14.21 (Q8S7U4 ،)فسفاتاز  پروتئین

فسفاتاز  ینپروتئ ، شبهحفاظت شده یفرض (، پروتئینQ5SNG6)I-box ل فاکتور اتصا ، شبهC-1b (HSFC1B)یی استرس گرما

2C (Q5N9N2پروتئین ،) 2 فسفاتاز  یاحتمالC 30(PP2C30پروتئین ،) 19 ییزاینفراوان در اواخر جن (LEA19پروتئین ،) 

  bZIP-یسی رونو (، فاکتورMS)سنتاز ، مالات(Q6Z0I0) 1گروه خانواده  LEA دیررس زاییفراوان اواخر جنین

TRAB1(EMP1شبه ،) ین ساز پروتئ یشپ Cor14b(Q7XPL4پروتئین ،) 14 ییزاینفراوان در اواخر جن (LEA14پروتئین ،) 

نش تپاسخ به  یسی،فعال کننده رونو HD-ZIP I(، پروتئینICLیاز )ل (، ایزوسیتراتNAC068) NAC 68ه دامن یحاو

30 top 

ranked 

nodes, 

scored by 

MCC 

method in 
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(HOX24شبه ،)Hydroxymethylglutaryl-CoA  ل( یازQ0JNR8( شبه دهیدرین ،)Q9AWZ5پروتئین ،) دامنه یحاو 

NAC 2(NAC002و پروتئین ) TIFY11c (TIFY11C .به عنوان ژن مرکزی مطرح هستند )متفاوت  مرکزی یهااکثر ژن

 (.6)جدول  نقش دارند یتنش خشک در تحمل بهعلق دارند که ت مختلفی هایسازوکاربه  بیان شونده فراتحلیل دارای افزایش بیان

 

 بیان کاهش یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب های( ژنPPI) پروتئین-پروتئین برهمکنش . شبکه5شکل 

 (3.9.1 نسخه) Cytoscape بیان در کاهش یدارا هایژن cyto-Hubba با استفاده از. خشکی تنش تحت

. شدند انتخاب شبکه از MCC امتیازات اساس بر شده بندیرتبه ژن هاب یا مرکزی 30شد و  تحلیل و تجزیه

 اند شده داده نشان( ضروری) زرد تا( ضروری بسیار) قرمز رنگ با هاب هایژن

Figure 5. Protein-protein interaction (PPI) network of differentially expressed meta-genes 

for down-regulated genes under drought stress. Using cyto-Hubba, down regulation genes 

analyzed in Cytoscape (version 3.9.1), 30 hub genes ranked based on MCC scores were 

selected from the network. Hub genes are shown in red (highly essential) to yellow (essential) 

 

ین از نوع روبردوکس Fe(Cys)4 ینخانواده پروتئ یناز جمله پروتئ فاوت بیان شونده فراتحلیل دارای کاهش بیانهای متژن

(Q84SC5،) یگاما یرهزنج ATP سنتاز (Q84NW1پروتئین حاوی دامنه ،) یکوپپتیدمانند تتراتر یچمارپ (Q69LC0 ،)

حفاظت  یفرض (، پروتئینQ84PB5)I یستمفتوس ینشبه پروتئ ئین(، پروتQ6ZL81) دالتونیلوک 14 یلاکوئیدت یغشا ینفسفوپروتئ

 b6/f یتوکرومکمپلکس س 7 یرواحدز PetM (، پروتئین حاوی دامنه Q6Z8F4یبولوکیناز)فسفر (، شبهQ5JK31) شده

(Q7Y0C9ژرانیل ،) فسفات ردوکتاز ید یلژران (CHLPپروتئین حاوی دامنه ،) شبه ینازک یکیماتش mRNA ک واحد کوچ یرز

  FH2 (، پروتئین حاوی دامنهQ10P76) DnaJی شوک حرارت (، پروتئینQ0JRG4یلاز )فسفات کربوکس یسب-1،5 یبولوزر

 فسفاتاز یسب-1،6-فروکتوز (، شبهQ8LR94)  DUF3007 با عملکرد ناشناخته دامنه (، پروتئینA3CE59ین )متصل به اکت

(O64422زیرواحد ،) یرینپروتوپورف یزیممن IX استر س لیمنو مت( یکلازQ9SDJ2 ،)دالتون یلوک 13.3لومنال  یلاکوئیدت ینپروتئ 

(Q5Z8V3 ،)فسفات ده-3-یسرآلدهیدگل( یدروژنازQ9SNK3پروتئین حاوی دامنه ،) ت 2( یوردوکسینCDSP32 شبه ،)

 فاکتورFHA (Q2QYD1 ،) دامنه(، پروتئین حاوی Q6ZEZ2یزومراز )فسفات ا-5-یبوزساز ر یشپ(، Q10F16ین )فردوکس

30 top 

ranked 

nodes, 

scored by 

MCC 

method in 

cytohubba 



   (1402، پاییز 3، شماره 15مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

266 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 نوع ینپروتئDnaJ (Q2QQD1 ،) دامنه (، پروتئین حاویQ5Z8I4یتروژن )ن یتتثب (، پروتئینSIG6یمراز )پل RNA یگماس

III یلکلروف a/b اتصال دهنده (Q6ZF30 ،)Mog1/PsbP، آلفا/بتا/آلفا یچدامنه ساندو پروتئین حاوی (Q5VQX1پروتئین ،) 

حفاظت  یفرض ( و پروتئینQ94CX1) فتوسنتز و توسعه کلروپلاستیلاکوئید، لومن ت (، پروتئینRCABP69) a-b یلاتصال کلروف

 مختلفی سازوکارهایبه  متفاوت بیان شونده فراتحلیل دارای کاهش بیان مرکزی یها(. اکثر ژن7)جدول هستند  (Q6YXS1) شده

 .کندیسرکوب م یتعلق دارند که فتوسنتز را تحت تنش خشک

 ،برنج یبر رو خشکی تنش بیان تحت یشافزا یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب های مرکزیژن .6جدول 

 (3.9.1)نسخه  Cytoscape متصل به cyto-Hubbaدر   MCC به روش یازدهیامت

Table 6. Hub genes of up regulation meta- differential expression genes under drought stress 

on rice, scoring by MCC method in cyto-Hubba plugin in Cytoscape (version 3.9.1) 

Rank Names Gene Name Score Description 

1 Q2R1G8 Os11g0605500 352 Acyl-CoA oxidase 

2 Q9ASK5 Os01g0110400 345 Similar to Acetyl-CoA C-acetyltransferase 

3 Q69XR7 Os06g0354500 340 Similar to Acyl-coenzyme A oxidase 3, peroxisomal precursor 

4 BZIP23 Os02g0766700 252 bZIP transcription factor, Regulation of ABA signaling and 
biosynthesis, Drought resistanc 

5 Q655Q2 Os01g0314100 250 Catalytic domain of components of various dehydrogenase 

complexes containing protein 

6 Q75IR2 Os05g0163700 243 Similar to Acyl-coenzyme A oxidase 4, peroxisomal 

7 Q75IM9 Os05g0125500 197 Similar to Isovaleryl-CoA dehydrogenase, mitochondrial 
precursor 

8 Aldh2a Os02g0730000 150 Mitochondrial aldehyde dehydrogenase ALDH2a 

9 Q6L4N4 Os05g0195200 128 CCCH-tandem zinc finger protein, Photomorphogenesis and 

ABA responses, Abiotic stress 

10 Q0J2L7 Os09g0325700 125 Protein phosphatase 2C, Abiotic stress response 

11 Q8S7U4 Os03g0168200 122 Similar to F16A14.21 

12 Q8S7U3 Os03g0168100 122 Late embryogenesis abundant protein repeat containing protein 

13 HSFC1B Os01g0733200 121 Heat stress transcription factor C-1b 

14 Q5SNG6 Os01g0192300 120 Similar to I-box binding factor 

15 Q5ZEJ4 Os01g0151600 120 Conserved hypothetical protein 

16 Q5N9N2 Os01g0846300 110 Similar to Protein phosphatase 2C 

17 PP2C30 Os03g0268600 108 Probable protein phosphatase 2C 30 

18 LEA19 Os05g0542500 98 Late embryogenesis abundant protein 19 

19 Q6Z0I0 Os08g0327700 91 Late embryogenesis abundant (LEA) group 1 family protein 

20 MS Os04g0486950 87 Malate synthase 

20 EMP1 Os08g0472000 87 bZIP transcription factor TRAB1 

22 Q7XPL4 Os04g0610600 56 Similar to Cor14b protein precursor 

23 LEA14 Os01g0705200 49 Late embryogenesis abundant protein 14 

24 NAC068 Os01g0816100 43 NAC domain-containing protein 68 

25 ICL Os07g0529000 42 Isocitrate lyase 

26 HOX24 Os02g0649300 42 HD-ZIP I protein, Transcription activator, Stress response 

27 Q0JNR8 Os01g0269000 38 Similar to Hydroxymethylglutaryl-CoA lyase 

28 Q9AWZ5 Os01g0225600 37 Similar to Dehydrin 

29 NAC002 Os03g0815100 33 NAC domain-containing protein 2 

29 TIFY11C Os03g0180900 33 Protein TIFY 11c 
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 ، برنج یروبر  خشکی تنش تحت کاهش بیان یدارا یلشونده فراتحل یانمتفاوت ب مرکزی هایژن .7جدول 

 .(3.9.1)نسخه  Cytoscapeمتصل به  cyto-Hubbaدر   MCC به روش یازدهیامت

Table 7. Hub genes of down regulation meta differential expression genes under drought 

stress on rice, scoring by MCC method in cyto-Hubba plugin in Cytoscape (version 3.9.1). 

Rank Names Gene Name Score Description 

1 Q84SC5 Os08g0162600 2.52E+08 Rubredoxin-type Fe(Cys)4 protein family protein 

2 Q84NW1 Os07g0513000 2.51E+08 Similar to ATP synthase gamma chain, chloroplast 

3 Q69LC0 Os07g0171100 2.49E+08 Tetratricopeptide-like helical domain containing protein 

4 Q6ZL81 Os07g0469100 2.46E+08 Similar to Thylakoid membrane phosphoprotein 14 kDa 

5 Q84PB5 Os07g0148900 2.43E+08 Photosystem I protein-like protein 

6 Q5JK31 Os01g0929100 2.36E+08 Conserved hypothetical protein 

7 Q6Z8F4 Os02g0698000 2.26E+08 Similar to Phosphoribulokinase, chloroplast precursor 

8 Q7Y0C9 Os03g0765900 2.21E+08 PetM of cytochrome b6/f complex subunit 7 domain containing protein 

9 CHLP Os02g0744900 1.89E+08 Geranylgeranyl diphosphate reductase, chloroplastic 

10 Q0JRG4 Os01g0102600 1.87E+08 Shikimate kinase domain containing protein 

11 Q2QTJ1 Os12g0292400 1.46E+08 
Similar to Petunia ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase small subunit 

mRNA 

12 Q10P76 Os03g0244000 1.38E+08 
Heat shock protein DnaJ, cysteine-rich region domain containing 

protein 

13 A3CE59 Os12g0105300 1.01E+08 Actin-binding FH2 domain containing protein 

14 Q8LR94 Os01g0805200 9.83E+07 Protein of unknown function DUF3007 domain containing protein 

15 O64422 Os03g0267300 6.10E+07 Similar to Fructose-1,6-bisphosphatase, chloroplast precursor 

16 Q9SDJ2 Os01g0279100 5.09E+07 Subunit of magnesium-protoporphyrin IX monomethyl ester cyclase 

17 Q5Z8V3 Os06g0705100 2.59E+07 Similar to Thylakoid lumenal 13.3 kDa protein 

18 Q9SNK3 Os03g0129300 1.37E+07 Similar to Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 

19 CDSP32 Os07g0476900 5949434 Thioredoxin domain 2 containing protein 

20 Q10F16 Os03g0685000 2037698 Similar to Ferredoxin 

21 Q6ZEZ2 Os07g0176900 1858648 Similar to Ribose-5-phosphate isomerase precursor 

22 Q2QYD1 Os12g0124000 1632146 Similar to FHA domain containing protein 

23 SIG6 Os08g0242800 1628142 RNA polymerase sigma factor 

24 Q5Z8I4 Os06g0694500 1450681 Similar to Nitrogen fixation like protein 

25 Q2QQD1 Os12g0498500 783363 Similar to DnaJ domain containing protein 

26 Q6ZF30 Os07g0562700 466077 Similar to Type III chlorophyll a/b-binding protein 

27 Q5VQX1 Os01g0805300 424360 Mog1/PsbP, alpha/beta/alpha sandwich domain containing protein 

28 RCABP69 Os07g0558400 423054 Chlorophyll a-b binding protein, chloroplastic 

29 Q94CX1 Os01g0102300 293762 Thylakoid lumen protein, Photosynthesis and chloroplast developmen 

30 Q6YXS1 Os08g0114100 200311 Conserved hypothetical protein 

 

 یهاژن یعملکرد یرهایمؤثر و مرتبط در مس یهادهنده ژننشان، شونده یانب یمرکز یهاژن یانیشبکه هم ب ینتایج بررس

های مسیر انتقال های مرکزی دارای افزایش بیان پاسخ دهنده به تنش خشکی در برنج، با ژنبررسی هم بیانی ژن باشدیم یمرکز

، متابولیسم کربن و تجزیه ایزولوسین، لوسین و والین و تجزیه اسیدهای MAPK رسانیپیام های گیاهی، مسیرسیگنال هورمون

های های مرکزی دارای کاهش بیان پاسخ دهنده به تنش خشکی با ژن( و هم چنین بررسی هم بیانی ژن6باشد )شکل چرب می

های آنتن فتوسنتزی و متابولیسم کلروفیل و پروتئینمسیر متابولیسم کربن، تثبیت کربن در موجودات فتوسنتز کننده، مسیر فتوسنتز، 

 (.7باشد )شکل پورفیرین می
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KEGG ID  Title genes 

Link to 

the KEGG 

map  

(Multiple 

genes) 

osa04075 
Plant hormon signal 

transduction 
9 

 

osa04016 
MAPK signaling 

pathway - plant 
7 

 

osa01200 Carbon metabolism 7 
 

osa00280 

Valine, leucine and 

isoleucine 

degradation 

6 
 

osa00071 
Fatty acid 

degradation 
4 

 

 

های مرکزی متفاوت بیان شونده دارای افزایش بیان با استفاده از تارنمای ی ژن. بررسی هم بیان6شکل 

ATTED-II برنج یرو یتحت تنش خشک 

Figure 6. Co-expression analysis of differentially expressed hub genes with increased 

expression using the ATTED-II site under drought stress on rice 

 

KEGG* ID Title enes 
Link to the 

KEGG* map 

   (Multiple 

genes) 

osa01200 
Carbon 

metabolism 
9 

 

osa00710 

Carbon fixation 

in photosynthetic 

organisms 

8 
 

osa00195 Photosynthesis 7 
 

osa00196 
Photosynthesis - 

antenna proteins 
5 

 

osa00860 

Porphyrin and 

chlorophyll 

metabolism 

4 
 

 
های مرکزی متفاوت بیان شونده دارای کاهش بیان با استفاده از تارنمای . بررسی هم بیانی ژن7شکل 

ATTED-II برنج یرو یتحت تنش خشک 

Figure 7. Co-expression analysis of differentially expressed hub genes with decreased 

expression using the ATTED-II site under drought stress on rice 

 

 و ژن homeobox-leucine zipper proteinنتایج مربوط به ژن دارای افزایش بیان فراتحلیل 

OsDSSR1 :یزآنال یجنتا qPCR یانب یزاننشان داد که م homeobox-leucine zipper protein حساس و  یپدر ژنوت

 یشآزما ینا یجنتا، مشاهده شد بومی متحمل افزایش بیان ینلا و یرقم حساس هاشمهر دو در  ،مقاوم در تمام ساعات تنش یپژنوت

ساعت بیشتر  24میزان افزایش بیان در هر دو ژنوتیپ در  .و افزایش بیان در ژن مورد نظر مشاهده شد فراتحلیل بود یجهمسو با نتا

https://atted.jp/static/help/term.shtml#kegg
https://atted.jp/static/help/term.shtml#kegg
https://atted.jp/static/help/term.shtml#kegg
https://atted.jp/static/help/term.shtml#kegg
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 یپدر ژنوت OsDSSR1 یانب انیزم درصد افزایش بیان بیشتری مشاهده گردید  و 20ساعت بود و همچنین در سطح خشکی  48از 

 ینا یجنتا، مشاهده شد یانب یشافزا Rمقاوم  ینو لا یمقاوم در تمام ساعات تنش، در هر دو رقم حساس هاشم یپحساس و ژنوت

و افزایش بیان در ید مشاهده گرد یشتریب یانب یشافزادرصد  20 کیدر سطح خش ینفراتحلیل بود. و همچن یجهمسو با نتا یشآزما

 . (8)شکل  د نظر مشاهده شدژن مور

  یزآنال یجنتاو ژن ناشناخته:  peroxidase 47نتایج مربوط به ژن دارای کاهش بیان فراتحلیل پیش ساز 

qPCR  که پیش سازنشان داد peroxidase 47 ینا یانبکاهش  یزانداشت. م یمقاوم روند متفاوت یپحساس و ژنوت یپدر ژنوت 

 یندر لا بود. Rمقاوم  ینتر از لابیش درصد خشکی 40و  20ی در دو سطح شماش در رقم حساس هتنساعت بعد از  48و  24ژن در 

R 24  یانب یزان کاهششاهد مشاهده شد. مدر مقایسه با ژن  ینا یاناز ب کمتری کاهش خشکی یمارپس از ت ساعت 48ساعت و 

درصد خشکی  40بیشترین کاهش بیان در سطح  یهاشم یپبود. در ژنوت R ینتر از لابیش یهاشم یپساعت در ژنوت 24ژن در  ینا

نتایج این آزمایش همسو با نتایج فراتحلیل بود و کاهش بیان در ژن مورد نظر مشاهده شد  .شودساعت پس از تیمار دیده می 24و 

 ینا یانبکاهش  یزان. مداشت یمقاوم روند متفاوت یپحساس و ژنوت یپدر ژنوتژن ناشناخته دارای کاهش بیان در نتایج فراتحلیل،  و

هر دو در  بود. Rمقاوم  ینتر از لابیش درصد خشکی 40و  20ی در دو سطح شماتنش در رقم حساس هساعت بعد از  24ژن در 

نتایج این آزمایش همسو با نتایج  .شودساعت پس از تیمار دیده می 24درصد خشکی و  40بیشترین کاهش بیان در سطح  یپژنوت

  (.8اهش بیان در ژن مورد نظر مشاهده شد )شکل فراتحلیل بود و ک

 

 بحث 

 یوربهره یجهکه در نت گذارندیم یرتأث یاهانبر رشد و نمو گ یقرار دارند که همگ یطیتنش مح یندر معرض چند یزراع یاهانگ

تنش  .(Karaba et al. 2007)نماید یم یدرا تهد یمحصولات کشاورز یدارپا یدکمبود آب تول .کندیرا مختل م یزراع یاهانگ

 یاصل یامدهایپ دهد.یمحصول را کاهش م یوربهره یگرید یطیاز هر تنش مح یشاست که ب یطیتنش مح ینتر خشکی مخرب

اختلال در  یشه ور یرشدن ساقه و تکث یلاندازه برگ، طو ی،و گسترش سلول یمسرعت تقس در کاهش یزراع یاهاندر گ یخشک

 .(Farooq et al. 2012) مصرف آب است ییمحصول و کارا یبا کاهش بهره ور یاهگ ینوسانات روزنه، روابط آب و مواد مغذ

 .شودیسرکوب م یتوسط تنش خشک یقابل توجه طورکه فتوسنتز به  دهدینشان م بیان کاهشدارای  مرکزی یهامطالعه ژن

. تحت تنش یردگیقرار م یتنش خشک یراست که به شدت تحت تأث یاهگ یبقا یبرا یستیز یندهایفرآ ینتر یاتیاز ح یکیفتوسنتز 

در مطالعات . ( 2021Razi and Muneer)یابد یکاهش م یشهر یر، اندازه برگ، گسترش ساقه و تکث2COجذب  یزانم یخشک

افزایش  یدراتکربوه یسممتابول یندو فرا ینیرشد جن تنش،مرتبط با  یهاژندر شرایط تنش، دیگری نیز مشخص شده است که 

در هر  یخشک شرایطمثل تحت  یدتول فرایندفسفر و  یسممتابول یندفرآ ی،سلول یزمربوط به فتوسنتز، تما یهاکه ژن ی، در حالیابدمی

   .(Ding et al. 2013)یابد کاهش می (IRAT109و  ZS97آزمایش )رقم برنج مورد  دو
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 درOsDSSR1 و homeobox-leucine zipper protein، ناشناخته ژن، 47 دازیپراکس ژن انیب یالگو. 8شکل 

و لاین حساس  Rلاین متحمل با   کی کهخش تنش ساعت 48 و 24 از پس یرانیا برنج حساس و متحمل نیلا

 نشان داده شده است Hبا 

Figure 8. Expression pattern of peroxidase 47 gene and unknown gene, homeobox-leucine 

zipper protein, OsDSSR1 in tolerant and sensitive line of Iranian rice after 24 hours and 48 

hours after applying drought stress. The tolerant line is indicated by R and the sensitive 

line, by H 

 

، HSP یهاشامل ژن تنشعمدتاً مربوط به تحمل شونده دارای افزایش بیان تحت تنش خشکی مرکزی متفاوت بیان  یهاژن

LEAs ، PP2Cs   و فاکتورهای رونویسیbZIP در  یناز تجمع پروتئ یریبا جلوگ ییزا ینفراوان در اواخر جن . پروتئینهستند

 کند یکمک م یخشک تنشدهد به عملکرد خود ادامه دهد، به تعادل اثرات مضر  یسلول در طول کمبود آب که به سلول اجازه م

(Liang et al. 2021). از  یبرخ یانبافزایش . می شود یسلول هاییبو کاهش آس ییزداسمباعث  ی،کم آب طیدر  این پروتئین

 .Ali et al) است ختههنوز ناشنا یاصل سازوکارشود، اما  یم یاهاندر گ یتحمل کم آب یشباعث افزا LEAکلاس  یژن ها

و  (Magwanga et al. 2018) در پنبه یدر تنش خشک LEA یهااست که ژنشده نشان داده نیز  در مطالعات قبلی. (2017

شوند: های شوک حرارتی به پنج گروه عمده تقسیم میپروتئین  .شوندیم یانبه شدت ب (Wang Xu-Sheng et al. 2007)برنج 

HSP70, HSP90, HSP100,  chaperonins  و small HSPsها را تحت تاثیر قرار های غیر زیستی عملکرد پروتئین. تنش
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و تجزیه  جابجایی ،سرهم کردن تاخوردگی،های ملکولی مسئول ان چاپرونکننده به عنوو تجزیه تاشوندههای دهد. پروتئینمی

. یانگ و (Wang Wangxia et al. 2004)کنند های محیطی ایفا میها نقش کلیدی در محافظت گیاهان در قبال تنشپروتئین

مشاهده کردند  Tamarix hispidaدر برگ و ریشه گیاه  NaClرا تحت تنش  HSPs( افزایش تظاهر ژنهای 2014همکاران )

(Yang et al. 2014)( بیان نمودند تظاهر پروتئین 2013. کاوثر و همکاران ،)HSP70 تحمل به تنش در ارقام جو حساس و م

 Kaever et)های متحمل مشاهده کردند های حساس و افزایش بیان آن را در رقمخشکی را بررسی و کاهش بیان آن را در رقم

al. 2014)( سطح بیان بالای پروتئین 2014. الوارز و همکاران ،)HSP70 های را در کولتیوارهای متحمل گندم در مقایسه با ژنوتیپ

های ( تظاهر انواع مختلف پروتئین2008یوشیمورا و همکاران ) .(Alvarez et al. 2014)حساس تحت تنش خشکی مشاهده کزدند 

های بومی هندوانه مشاهده شد تحت تنش خشکی در رقم HSP20.1, HSP70, HSP82, and HSP90شوک حرارتی نظیر 

(Yoshimura et al. 2008) . 

آبدوست هستند و  یارها بسینپروتئ ین. ایابندیتجمع م یاهاندر گ یخشکتنش  طی( در DHN) یدرینده یهاینپروتئ

 یتظرف یشبا افزا DHN هایینکنند. پروتئیم یفاا یتنش خشک یطدر شرا یاهیگ یدر حفاظت از سلول ها یچندوجه یهانقش

تحمل تنش یره در و تجمع املاح سازگار و غ ROS ییزداسم یسازفعال ،حفظ فتوسنتز یل،کلروف یمحتو یشآب، افزا ینگهدار

 یزیکآبس یدهستند که در پاسخ به اس LEA یهایناز پروتئ یها بخشیدرینده. (Ali et al. 2017)کند می نقش ایفا یخشک

های گیاهی نقش کلیدی در تنظیم فرآیندهای زیستی در سلول (TFs) عوامل رونویسی .(Bielsa et al. 2016) شوندیم ساخته

 TFs توانندها میرسانهای سرما، گرما، شوری یا خشکی تحریک می شوند، یک سری از پیامیاهان توسط تنشدارند. هنگامی که گ

های پاسخ به تنش گردند و تحمل ( متصل شوند و باعث بیان ژنCis Elementsرا وادار کنند تا به طور خاص به عناصر سیس )

در گیاهان  TF در گیاهان شناسایی شده است. یکی از بزرگترین خانواده های TF خانواده 60بیش از  دهند. تنش در گیاه را بهبود 

bZIP های غیرزیستی و سایر فرآیندهای فیزیولوژیکی ایفا باشد و نقش تنظیمی حیاتی در رشد و نمو گیاهان، دفاع از آفات، تنشمی

های با بیان بالا مشخص شده است. مطالعات در فهرست ژن bZIP. در این تحقیق عامل رونویسی (Hsieh et al. 2012)کند می

کند و گیاهان تراریخت تحمل بیشتری تحت در برنج فعالیت می ABA رسانیدر مسیر پیام  OsbZIP23پیشین نشان داد که 

تحمل به خشکی را در یک مسیر با  OsbZIP71 همچنین مشخص شد .(Zong et al. 2016)دهند تنش خشکی نشان می

به طور متفاوت در ریشه و  MdbZIP ژن 16. تحت تنش خشکی، (Liu et al. 2014)دهد در برنج افزایش می ABA واسطه

تنش خشکی باعث . (Li et al. 2016)با پاسخ به تنش خشکی مرتبط هستند  دهد این ژن هابرگ سیب بیان شد که نشان می

 Haider)یب در س MAPKرسانی ، افزایش مسیر پیام(Le et al. 2012)رسانی هورمون های موثر در مسیر پیامافزایش بیان ژن

et al. 2017, Huang et al. 2020) تخریبدر ریشه و گلوکونئوژنز و  تخریب نوکلئوتید پورین شده است. هم چنین مسیرهای 

 ایماده پیش عنوان به وسینایزول لوسین، والین، مانند آمینه یابد زیرا اسیدهایوالین در اندام هوایی تحت تنش خشکی افزایش می

کنند و می ایجاد خشکی تنش برابر در افزایی هم اسمزی محافظتی اثر پرولین با همراه که کنندمی عمل هاآمین پلی سنتز برای

 ینا. آیندمی دست به آلانین لوسین، والین، مانند آمینه اسیدهای از که هستند گوگرد و نیتروژن حاوی ترکیبات هاگلوکوزینولات

 که مهمترین . هم چنین تحت تنش خشکی فتوسنتز(Bhardwaj et al. 2013)یابند تجمع می خشکی به تنش پاسخ در ترکیبات

. است خشکی تنش به اولیه سازگاری پاسخ فتوسنتز تنظیم کاهش یابد.می است کاهش گیاهان در کربن جذب برای متابولیک فرآیند

 تجمع از ناشی آن متعاقب اکسیداتیو آسیب یا هاروزنه شدن بسته از ناشی موجود 2CO کاهش دلیل به تواندمی فتوسنتز کاهش
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ROS باشد  آبی تنش کم تحت(Ma et al. 2016)دهد می کاهش را گیاه وریبهره فتوسنتز، و رشد مهار با . خشکی(Waseem 

et al. 2011). بیوانفورماتیکی، با استفاده های های متفاوت بیان شده بدست آمده از پژوهشدر مرحله آخر برای بررسی درستی ژن

های دارای افزایش بیان در به عنوان ژن homeobox-leucine zipper protein ،OsDSSR1های بر روی ژن qPCRاز 

های دارای کاهش بیان در فراتحلیل اجرا شد و نتایج حاصل از و یک ژن ناشناخته به عنوان ژن 47های پراکسیداز فراتحلیل و ژن

 های مورد نظر از فراتحلیل تایید کرد.اهش بیان و افزایش بیان را در ژنک qPCRآزمایش 

کاهش  یژن دارا 660 یان،ب یشافزا یژن دارا 578 ی،برنج تحت تنش خشک یکرواریم یهاداده یلفراتحل گیری: نتیجه

عمدتاً  یتحت تنش خشک یانب یشافزا یشونده دارا یانمتفاوت ب یمرکز یهامطالعه حاضر نشان داد که ژن را نشان داد.. یانب

متفاوت  یمرکز یهاژن هستند. bZIP یسیرونو یو فاکتورها  HSP ،LEAs  ،PP2Cs یهامربوط به تحمل تنش شامل ژن

 یهاژن ییشناسا. شودیسرکوب م یتوسط تنش خشک یقابل توجه طوربه هستند که فتوسنتز  مربوط به کاهشدارای شونده  یانب

 یدر پاسخ به تنش خشک یهاب که نقش مهم یهااز ژن یکل ینما یکبه دست آوردن  یبرا تواندیمطالعه م یندر ا یا مرکزیهاب 

 یدکاند ایهکرده و ژن یلرا تسه یپاسخ به تنش خشک هاییسمدرک مکان تواندیم هایافته ینا ین،در برنج دارند، موثر باشد. بنابرا

 یانژنوم، ب یرایشمانند انتقال ژن و و یکژنت یکند و با مهندس یمعرف یاصلاح یهادر برنامه مرکزی یهادست ژن یینرا در پا

  کاهش دهد. یا یشرا افزا یدکاند یهاژن

سگزاری ش :سپا شگاه  یاز معاونت محترم پژوه ضر  یر اجراد یمال یتبه خاطر حما شهید مدنی آذربایجاندان پژوهش حا

  .شودیم یسپاسگزار  یو علم یساختار یرائه نظرهااز  داوران محترم به خاطر ا  و شودیم یسپاسگزار

 

 منابع

ران، دست، راسته و  یهادر بافت p32ژن  یانیب ی( الگو1400) ینام یمحمدرضا، خضر یزهرا، محمدآباد یپور رق آباد عرب

 .200-183(، 4)13 ی،کشاورز یوتکنولوژی. مجله بیپشت بره کرمان یچرب

 یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بreal time PCRدر بز کرکی راینی با استفاده از  ESR1ن ( بیان ژ1399محمدرضا ) یمحمدآباد

12(1 ،)192-177 . 

-184(، 4)12 یکشاورز یوتکنولوژیدر بز. مجله ب ESR2مختص بافت ژن  mRNAیانیل بی( پروفا1399محمدرضا ) یمحمدآباد

169. 

 بیوتکنولوژیدر بز. مجله  BMP15 مختص بافت ژن mRNA ییانب یل(. پروفا1399محمد ) سفلاییمحمدرضا،  یمحمدآباد

 .191-208(، 3)12 کشاورزی

با استفاده از  یمختلف گوسفند کرمان یهادر بافت ینژن لپت یانمطالعه ب( 1397محمود ) یمحمدرضا، کرد محبوبه، نظر محمدآبادی

real time PCR111-122(، 3)10 یکشاورز یوتکنولوژی. مجله ب.  
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