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Abstract 

Objective 

Sugarcane is one of the most important industrial plants used in sugar production, as well as in 

the generation of biofuels such as bioethanol and electricity. This plant is native to tropical 

regions, and cold stress is considered the most significant environmental factor limiting sugarcane 

growth. According to available information, some long non-coding RNAs (lncRNAs) play a 

significant role in adapting to environmental stresses, including cold stress. 

Materials and Methods 

In this research, after obtaining the sugarcane reference genome from the NCBI database and 

aligning the sequences, gene frequency was estimated using RSEM software. Differentially 

expressed genes (DEGs) were identified using the edgeR software package. Subsequently, 

BLAST2GO was employed to perform gene ontology analysis and classify genes into cellular, 

molecular, and biological categories. 

Results 

Based on bioinformatics analysis, 170 genes showed differential expression under stress 
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conditions, and 64 lncRNAs were identified using four parameters: sequence length, CNCI, 

CPC2, and ORF. Since their target genes are linked to cold stress, the expression changes of five 

lncRNAs were evaluated for the CP73-21 variety. For this purpose, leaves from 8-week-old 

sugarcane seedlings treated at 4°C for 0, 12, 24, and 48 hours in three biological replicates were 

used. To confirm the effect of cold stress on the seedlings, the physiological damage indices ELI 

and MDA were measured. Both ELI and MDA indices increased over time. According to 

bioinformatics analysis conducted with edgeR, the expression of lncRNAs coded as numbers 1, 

3, and 5 increased during cold stress, whereas the expression of lncRNAs coded as numbers 2 and 

4 decreased. Examining the relative expression levels of the target genes coding for Cpn60, Zipper 

family gene, WRKY, SAT1, and CBF revealed an increase in expression for all five genes, 

generally following an upward trend over time. 

Conclusions 

Based on the present study, the increased expression of these genes and their associated lncRNAs 

compared to the control plant suggests enhanced plant tolerance to temperature stresses, including 

cold stress. 
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در   CP73-21رقم  نیشکر طولانی غیرکدکننده در های  RNAبرخی از    انیب ل یو تحل هیتجز

 تنش سرما پاسخ به  
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  چکیده

 جمله از  ستیز یهایوخت یناختاولی    یبرا  که اینت  شنکر  یاول در اینتااده مورد  لاناتت اهانیگ  نیمهمتر  جمله  از شنکرین  هدف:

  شنکرین  رشن  یبرا   طیمح ااش نیاریج   ینرما ااش  و  اینت  یریگرمسن  مااطق   بوم اهیگ نیا. دارد کاربرد زین  برق  و  وااانو یب

 جادیطولان  غیرک  کاا ه( در ا RNAکاا ه )ررمزیغ  طولان یهاRNAاز   برخ  موجود   اطحعا،  ایننا   بر.  شننود م محسننو 

 دارن . ی یزابه نقش یرما جمله از و  طیمح یهاااش به نسات ییازگار

ها با  ژن   فراوان ها  اوال  ایردو هم  NCBI  یداده گاهیاز پا  شننکریژنوم مرجع ن افتیپژوهش پس از در نیا در  :هاروشمواد و 

  edgeR  یافزارنرم یاز بسننته   افتراق یهاژندیننت روردن هماظور ب  به  ینن سزده شنن .   نی  اخم RSEMافزار  ایننتااده از نرم

   ک یولوژیب و   مولکول   ینلول  یهاها به دینتهژن  یبا و طاقه   شنااین هسنت  BLAST 2go. در ادامه با اینتااده از   شناینتااده  

 . ش  انجام
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گرفتن با بهره هااین ژننشان دادن  ( DEG)  افتراق انی ااش  ب  طیژن در شرا 170ات اد  کیواناورماا یب یزهایبر ایا  رنال  :نتایج

و با در نظر گرفتن    ن ش   ی شاایاطولان  غیرک  کاا ه    RNA  64ات اد    ORFو    CNCI   CPC2    طو  اوال  شاخص  راز چها

لاور،    CP73-21رقم    یبرا  طولان  غیرک  کاا ه  RNAپاج    انیب  را،ییاغ    ابیها با ااش یرما  ارزمرااط بودن ژن ه ف رن 

یاعت    4۸   24   12   0م ،  به  درجه یلسیو   4  یش ه در دما  ماریا  شکرین  یاهاته  هشتی  هااهچهیماظور برگ گ  نیا  یراگرفت. ب

برا  زیست اکرار    3در   اأث  اانیاطم  یایتااده و  بر گ  ریاز    ز ین  MDAو    ELI   کیولوژیزیشاخص خسار، ف  ها اهچهیااش یرما 

شاخص    دیتبه   زانیمش .    یریگان ازه دو  هر  افزا  در  MDAو    ELIرم ه  رون   زمان  رنال   شیطو   ایا   بر   یزهایداشت. 

    در ط  پاجو    یه    یک   اع ادش ه با    یرمزگذار  یطولان  غیرک  کاا ه ها  RNA  انیب  edgeRلاور، گرفته با     کیواناورماایب

 RNAه ف    یهاژن    نسا  انیب  زانیم   بود. برری   کاهش  دوو    چهارطولان  غیرک  کاا ه ک     RNA   ان یو ب   شیااش یرما افزا

 ش یژن افزا  5هر    یبرا   CBF  و  Cpn60   Zipper family gene   WRKY   SAT1  یک گذار  بیارابه  هاطولان  غیرک  کاا ه  

 داشت.    در پ یزمان  رون  لاتود  مشاه ه ش ه در ط شیافزا  طور کلنشان داد و به 

طولان  غیرک  کاا ه  RNAها و  میزان بیان این ژن اوان نتیجه گرفت که بالا رفتنبر ایننا  احقیق ضا ننر م  گیری:نتیجه

 های دمای  و از جمله ااش یرما باش .افزایش احمل گیاه نسات به ااشم  اوان  بیانگر ها نسات به گیاه شاه   مرااط با رن

 شکرین  ااش یرما  کاا ه رمز ریغ  طولان یهایاانار: هاکلیدواژه

 پژوهش .: نوع مقاله

در   رک کاا هیغ   طولان  یهاRNAاز      برخ  انیب  لیو احل  ه یاجز  (1403)  میکر    یرخهحیل   نژادلاادق  فاطمه      یت ون  استناد:

 .120-97(  1)17  مجله بیواکاولوژی کشاورزی. در پایخ به ااش یرما CP73-21رقم  شکرین
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 مقدمه

شکر    درلا   70امین  ارین گیاهان اجاری جهان ایت که عحوه بر ا( یک  از مهمSaccharum officinarum Lنیشکر ).

مختلا  از قایل در لااایع    های جانا  رن مثل باگا   یرشاخه  مح  و فیلتر کیکفراورده   (Neisi et al. 2022)مصرف  جهان  

 ;Clauser et al. 2016)  کاربرد دارن   غیره  نلوپان  خمیرمایه  الکل  یرکه  باگا   خوراک دام و  اولی  کاغذ  یوخت زیست 

Pandey et al. 2000)  ضائز اهمیت ایت و دمای پایین باعث کاهش نیشکر بسیار  . شرایط ر  و هوای  در رش  و عملکرد گیاه

اا  27ارین شرایط دمای  برای رش  نیشکر دماهای ماایب .(Neisi et al. 2022; Zhang et al. 2022) شوداین دو لاات م 
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درجه یلسیو  با اوقف رش  مواجه    11ار از  درجه یلسیو  با کاهش رش  و در دمای کم  21درجه یلسیو  ایت  در دمای    3۸

اولین اثر ااش یرما بر  .  (Huang et al. 2022; Li & Yang 2015; Yang et al. 2016; Zhang et al. 2015)  شودم 

های فتویاتزی ایت  مطالتا، قال  بر روی ارقام ضسا  و متحمل نیشکر نشان داده ایت که کاهش دما  فرایا  فتویاتز و رنگ انه 

در ارقام ار ایت  همچاین شود اما این کاهش در ارقام ضسا  بیشی ارقام نیشکرم های فتویاتزی در همهرنگ انه موجب کاهش 

درجه یلسیو  به میزان بیشتری  افزایش داشته    -4به    25رل ئی  با اغییر دما از  و محتوای مالون دی نشت الکترولیتمیزان    ضسا 

در رقم متحمل افزایش    ژهیوبه برگ در شرایط ااش یرما    ( WSC)  های محلو  در ر ایت. محتوای پرولین و کل کربوهی را،

   بستگهمداری داشت و با محتوای پرولین  نسات به ایمار شاه  کاهش متا  داری نشان داد. احت ااش یرما  فتالیت کااالازمتا 

در ارقام متحمل   ژهیو بهدر امام  ارقام   وربا، پراکسی ازو ریک ماا  نشان داد  از یوی دیگر فتالیت یوپراکسی  دیسموااز  پراکسی از

 ااش مترض در گیاه که مالون دی رل ئی  یک ایی چر  غیراشااع ایت و زمان   .(Neisi et al. 2022)ار از نمونه شاه  بود  بیش 

به دی مالون باابراین شود.م  اولی  رل ئی   دی گیرد  مالونم  قرار یرما  ش ، کردن مشخص جهت نشانگر یک نعاوا رل ئی  

اوان  درجه پراکسی اییون رل ئی  م . محتوای مالون دی(Queiroz et al. 2011)رود  م   ر کابه  لی ی ها  به  های اکسی اایورییب

ده     نشان  را  یلو   رییب در  میزان  و  یلول   افزایش  چرب  غشای  غشاها   به  به خسار،  ماجر  غشاء  لی ی های  پراکسی اییون 

رنت  اکسی ان  گیاه اخریب غشاهای فساولی ی ی    کاهشبا    گردد.ناوذپذیری غشاء و کاهش شاخص پای اری غشاء م  اوان  در 

نیز    افزایش غشاء  اخریب  از  شاخص   عاوان  به  رل ئی   مالون دی  غلظت  میزان  و  .  (Kim et al. 2001)  یاب م   افزایشیافته 

  بازیازی مج د  الاحضا، دم هیستون   DNAمتیحییون   .های مختلا  ایت  به عاوان مثا ژنوم شامل مکانیسمبراین  اپ عحوه

microRNA های کرومااین و RNA زا  و ر  و هوا برای  های بلا  غیر ک کاا ه  با عوامل محیط  مانا  اغذیه  عوامل بیماری

. اتامح، چا  یطح   (Barazandeh et al. 2016)های خاص در اتامل هستا   ها و ظهور فاوایپاأثیر بر مشخصا، بیان ژن 

همچاین  شواه  متت دی ضاک  از اأثیر ااوع اپ  ژنوم بر یحمت و اولی    ژنوم و عوامل محیط  ممکن ایت رخ ده .بین ژنوم  اپ  

( برری    مطالتا،  (.Mohammadinejad et al. 2024ایت  رمبه  هایو  دهه  عمل  اواخر  در  روشن    ۸0 ه   که  نمودمیحدی 

 ااظیم نحوه ضت  و ارجمه رونویس    DNAفرایا های ژنتیک  )مشتمل بر همانا یازی  ارینمهم زمره در  مولکول  هایمکانیسم

کل ژنوم در هر نوع  شود. ااها مجموعه نساتاً کوچک  از  های یوکاریوا  به طور موقت و چا  بت ی کاتر  م بیان ژن .  هستا (  هاژن

(.  Khabiri et al. 2023; Jafari Ahmadabadi et al. 2023ها به مرضله رش  بستگ  دارد )شود و بیان ژن بافت بیان م 

های همچاین میزان فراورده (.Mohammadabadi et al. 2023ها برای هر بافت خاص ایت )باابراین  بیان ژن در یوکاریو، 

 ها اولی  متابولیتکا .  شود  بیان رن ژن را ااظیم م  های یازن ه رن محصو  یاخته م ژن  که در همان بافت و همچاین یایر بافت

ااش  شرایط  بویژه  عوامل محیط   ول   ایت  ژنتیک   کاتر   نقش عم هاحت  دارن    ایزا  عه ه  به  مواد  این  کیایت  و  در کمیت 

(Mohammadinejad et al. 2022; Mohammadabadi et al. 2023  .)ملکول  ینژادبه  در   ایای  اق اما،  از    کی    

 Shahsavari) ایت  کروموزوم ای  یلول یطح در رنها مطالته و مهم لااا، با مرااطهای و متابولیت یهانیپروال  هاژن مطالته
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et al. 2023; Shokri et al. 2023.)  اا ض  ار  نژاد را در زمان کوااه  الاح   اوان  م   ژنوم  یدر دیتر  بودن ابزارها   نیباابرا

الگوی     و برری  مقاوم در ضا  اویته هستا   یهاژن  ی شاایا  لیاسه   یبرااز جمله رنالیز بیان ژن  ابزارها    این   ده .  شیافزا  یادیز

رایتا   نیدر ا  ها و بسیاری از نامحیما، دیگرخشک   شوری  یرما  گزما  یسماریهای مقاوم به  ها و مشخص کردن ژنژن  انیب

و اصحیح  نیالروپها در ایجاد ااخوردگ  لاحیح از دی گاه مولکول  چاپرون(. Mohammadabadi et al. 2024) ردیگانجام م  

های ررابی وپسیس گیاهچهها در  بیان بالای ژن یاتز کاا ه چاپرون    (Maguire et al. 2002; Peng et al. 2011)رن نقش دارن   

  . ( Melencion et al. 2017)  شودم یرما  ااش  ها نسات به  ماجر به متحمل ش ن رن در نهایت    Cpn60  با افزایش بیان ژن

های گونه که اشاره ش  اولین اثر ااش دمای  بر فرایا  فتویاتز و رنگ انه ضضور دارد  همانکلروپحیت و کلروفیل گیاه  این ژن در  

و ات یل   فرایا  فتویاتز  عملکرد  های دمای  به علت اأثیر مثات برااش  اثردر    Cpn60  ژنافزایش بیان  رو  فتویاتزی ایت  از این 

 .Jiang et al. 2014; Maguire et al)های دمای  متحمل خواه  یاخت در نهایت گیاه را نسات به ااش  بار ااش اثرا، زیان

از عوامل    C-repeat-binding factors (CBFs)  رهای رونویس  چون فاکتور رونویس های کلی ی  فاکتوعحوه بر ژن   .(2002

نقش کلی ی   Cold on regulated (COR)ی که با افزایش بیان ژن  اگونه به اأثیرگذار در احمل گیاهان نسات به ااش یرمایت   

های  RNA. از طرف   (Wang et al. 2019; B.-Q. Zhang et al. 2022)کا   در متحمل بودن گیاه به ااش یرما ایاا م 

نوکللوای  هستا  که فرایا  بیان ژن را در    200با طو  بیش از    RNA( نوع   طولان  غیرک  کاا ه  RNAطولان  غیرک کاا ه )

اپ  در یطح  و  رونویس   از  رونویس   پس  ااظیم م یطح  بازیازی  ژنتیک  همانا یازی   بیولوژیک  چون  فرایا های  در  و  کاا  

 ;Sun et al. 2018)یازی رن  ا اخل در رونویس  و مختل یاختن چرخه یلول  نقش  مهم دارن   ین  رغاز رونویس  و فتا کروماا

Wang et al. 2023)  .  این گروه ازRNA های موجود های زیست  و غیرزیست  نقش دارن  و بر ایا  گزارش ها در پایخ به ااش

  . (Sun et al. 2018)باشا   ایجاد مقاومت به خشک   مقاومت به نمک  مقاومت در برابر بیماری ها و ایما  گیاهان موثر م  در  

ها به عاوان یک   ان  و مطالته روی رنها در شرایط پایخ گیاه به ااش یرما  شاایای  ش هطولان  غیرک  کاا ه  RNAبسیاری از  

طولان  غیرک  کاا ه   RNAمثا  برای برری  نظریه نقش  عاوانبه .  (Li et al. 2022)از راهکاری الاحض  گیاهان مطر  ایت 

ها خاموش ش   یان رن ج اگانه ب  لاور، بهکان ی  انتخا  ش ن  و   عاوان به طولان  غیرک  کاا ه   RNAها در ااش یرما در پااه  ده  

  طولان  غیرک  کاا ه   RNA  عاوان بهعامل ایجاد کاا ه احمل نسات به یرما و دیگری    عاوانبه   طولان  غیرک  کاا ه    RNAو دو  

به ااش یرما مترف  ش   ضساییت از رن م    (Cao et al. 2021)زا نسات  از اطحعا، ضالال  به گیاه اوان در دیتکه  یافتن 

که    باش  زودر   با درلا  قا  بالا و عملکرد خو  م    رقم   CP73-21  اراریخت متحمل نسات به این ااش ایتااده کرد. رقم

مقاوم  نسات به بیماری   بیماری ییاهک یاقههای موجود این رقم نسات به  نسات به یرما احمل نسا  دارد  بر ایا  گزارش 

نیشکریموزا نیشکر )یزامیا(یاقهو رفت    یک  نیمهبیماری  نسات به  و    نساتا مقاوم  خواران  نیشکر  رااون  .   باش  ضسا  م کواولگ  

( نیشکر نسات به بیماری ییاهک نشان داد با وجود ژنوم  CP73-21ضسا  و مقاوم )های یه رقم ضسا   نیمه برری  گیاهچه 
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در هر یه رقم مورد مطالته و نیز ضضور عحیم بیماری در دو رقم ضسا  و    زن  ش ههای مایههای گیاهچهامام  قسمتقارچ در  

-CP57) زودر گونه عحیم  از بیماری ییاهک مشاه ه نش . ارزیاب  یه رقم خیل هیچ CP73-21 نیمه ضسا   در رقم مقاوم

های نیشکر و عملکرد  از نظر اأثیر ااریخ کشت بر ایتقرار گیاهچه (  CP69-1062)  ر  نیشکر و میان   (CP73-21)  زودر  (،  614

در امام ااریخ های کاشت نسات به یایر ارقام دارد و  ارین شروع  اکمیل و یرعت یاز ش ن را  یریع  CP73-21  نشان داد که رقم

-CP69 رقم  واز اولی  ش ه نتیجه ماایا  را ب یت نیاورد  از نظر یطح یرا دارا بود  هرچا  این رقم  ثاا، و یکاواخت  رفتار بیشتری  

. در اختیار داشتن  به علت دارا بودن ات اد برگ و متویط یطح اک برگ بیشتر  اوانست بیشترین یطح یاز را اولی  کا  1062

های زیست  و غیرزیست   میزان بالای یاکارز در بافت یاقه برای داشتن بالاارین  ی ماابع مقاومت به ااش پحیم  که دربردارن ه ژرم

بیومس و ارکیاا، لیگاویلولزی و فیار بالا در جهت اولی  ااانو  لیگاویلولزی بسیار ضائز اهمیت ایت   درلا  شکر اولی ی  و یا  

دارای مقادیر بالای     CP81-1254و    CP73-21   CP75-1353برری  ارقام نیشکر خوزیتان ضاک  از از این بود که ارقام  چون  

ری  که  . بر ایا  مطالتا، لاور، گرفته و ارایه ش ه در به نظر م  (Shadmehr et al. 2017)از عملکرد بریکس و شکر بودن   

ا  نسات به ااش یرما که چالش الال  لااتت نیشکر خوزیتان ایت  اوانسته عملکرد  عحوه بر داشتن مقاومت نس  CP73-21رقم  

مشکح، ناش   رو با اوجه به  های مطر  برای این گیاه  داشته باش  از اینقابل قاو  و احمل بالا نسات به بسیاری از رفا، و بیماری

افزایش اطحعا، در زمیاه مولکول  و پایخ گیاه به ااش  در رایتای   خوزیتان  شرایط ر  و هوای  از یرمازدگ  در کشت نیشکر در 

)که رقم  با احمل نسا  نسات به ااش یرما    CP73-21های مرااط با ااش یرما در رقم  برای برری  اغییرا، بیان ژن یرما   

ها در رقم  ای ه ف رن همرااط با ااش یرما و ژن طولان  غیرک  کاا ه    RNAی ضا ر به برری  اغییرا، بیان  باش (   مطالتهم 

CP73-21  .پرداخته ایت 

 

 هامواد و روش

طولان  غیرک     RNAااش یرما با ه ف یافتن  احت  نیشکر    RNA- Sequencingهای  داده:  آنالیزهای بیوانفورماتیک

 .FastQC  (ver  افزار ها با ایتااده نرم  (. ارزیاب  کیایت اوال  1دریافت گردی  )ج و     NCBIیایت    SRAکاا ه  از پایگاه داده  

0,11,20)  (http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc لیاوکس عامل  ییستم  احت   )

(Andrews 2010)    های با کیایت پایین و نیز برری  کیایت  ها با ه ف ضذف رداپتورها  ضذف نوکللوای ها و خوانش و ویرایش اوال

پس از دریافت   .(Bolger et al. 2014)انجام ش     Trimmomatic (version 0.36)افزار  با کمک نرم  5'و    3'بازها در انتهای  

لاور، گرفت. ی س   Bowtie2افزار  ها با ژنوم مرجع با ایتااده از نرم ردیا  اوال   همNCBIی  ژنوم مرجع نیشکر از پایگاه داده

یازی و ب یت روردن اااو،  و برای نرما   ( Li & Dewey 2011)ها  اخمین زده ش   فراوان  ژن   RSEMافزار  با ایتااده از نرم 
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بسته از  نرم بیان  از  ش ایتااده    edgeR  1افزاری  ی  ایتااده  با  ادامه  در   .BLAST 2go   طاقه  2شاای  هست به  با ی ژن و  ها 

های  چون ویژگ     طولان  غیرک  کاا ه شاایای  ش ه  RNAبرای اطمیاان از    های یلول   مولکول  و بیولوژیک  انجام ش . دیته

قرائت خوانش ) رونوشت   RNA(  طو   ORFچهارچو   بالقوه )طولان  غیرک  کاا ه  شاخص  ( و شاخص  CPCهای ک کاا ه 

 ( برری  گردی . CNCIغیرک شون ه )

 

 SRAهای دریافت شده از پایگاه داده اطلاعات توالی  .1جدول 

Table 1. Sequence information obtained from SRA database 

 Cultivar            رقم Accession Number     شماره دسترسی

SRR7630464_1.fastq.gz GT08- 1108 
SRR7630471_1.fastq.gz GT08- 1108 
SRR7631905_2.fastq.gz GT08- 1108 
SRR7641179_1.fastq.gz ROC22 
SRR7641424_2.fastq.gz ROC22 
SRR7641466_1.fastq.gz ROC22 
SRR7641605_2.fastq.gz ROC22 

 

باز قابل قاو  ایت و    200ار از  و بیش   300کمتر از    ORFطولان  غیرک  کاا ه طو  اوال     RNAدر ماحث مستا یازی  

یک ابزار   CPCاحت محیط لیاوکس ایت ایتااده ش .    TransDecoder (version 5.5.0)افزار  از نرم   ORFبرای شاایای   

های داده پروالین ارازی اوال  با پایگاه( که بر ایا  هم www.cpc2.cbi.pku.edu.cnکاا ه پروالین ایت )رمزمحایاه پتانسیل  

روش     CNCIغیرک کاا ه ایت.    RNAباش     1ها ایت و زمان  که کمتر از  های اوال  بیولوژیک  رونوشت شااخته ش ه و ویژگ  

رونوشت  اشخیص  رونوشتبرای  از  کاا ه  ک   غیر  کاا ه  های  ک   کههای  بهم   هست  رونوشت اوان   موثر  و طور  ناقص  های 

محسو  داشته باشا  غیر ک  کاا ه    لاارمساوی از    ها زمان  که امتیار کمتربیا  کا . رونوشت های رنت  یاس را پیش رونوشت 

ها و انتخا   پس از غربا  کردن اوال    . ش ایتااده    TransDecoder (version 5.5.0)افزار  نرم از    CNCI. برای برری   شون م 

مشخصا،  اوال  دارای  کاا ه    RNAهای  غیرک   اوال طولان   ردر     لاور،بهها  نمودار  با  و   احت   :httpsرنحین 

//bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn   اوال و  ش   ویژگ ریم  دارای  مشترک  طولان    RNAهای  های 

کاا ه اوال    غیرک   این  ه ف  ژن  شاایای   برای  ی س  ش ن .  از  انتخا     PsRNAtargetها 

(www.zhaolab.org/psRNATarget  )  . ها با هم و  در ادامه شاکه پروالیا  برای نشان دادن برهمکاش پروالینایتااده ش

 
1 Bioconductor edgeR 
2 Gene Ontology (GO) 

http://cpc2.cbi.pku.edu.cn/
https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/
https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/
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ارییم     STRING protein interaction database (www.string-db.org)ها در پایگاه اراااط  پروالین  رابطه متقابل رن 

ان ازه  برای  همچاین  اوال  ش .  ثانویه  یاختار  ارییم  و  انرژی  درلا   یایت  گیری  و   از    RNA Folding Formها 

(www.unafold.org/mfold/applications/rna-folding-form.php  و فرمت )FASTA   به ماظور اأیی   .  ایتااده ش

نتایج   رغازگر لاحت  یایت    5برای    طراض   و   از  ایتااده  با  اکتین  داخل   کاتر   ژن  و  ش ه  انتخا     Primer3Plusژن 

(www.primer3plus.com/index.htmlکیایت برای  و  انجام  رن (  یایت  یاج   و   از    Beacon Designerها 

(www.premierbiosoft.com/qOligo/Oligo.jsp?PID=1 ایتااده ) (2)ج و   ش. 

 

 .qRT-PCR لیو تحل هیمورد استفاده در تجز یها مشخصات آغازگر .2 جدول

Table 1. Characteristics of the primers used in qRT-PCR analysis. 

آغازگرژن و نام   
Gene and primer 

names 

 آغازگر رفت یتوال
Primer sequence (3’ to 5’) 

 آغازگر برگشت یتوال
Primer sequence 

 اتصال   یدما
Annealing 

temperature 

AT5G56500 
)TCP-1/cpn60 ( ATGGCATCGACATTCACTGC ACTCCTTGGCTGCACATACT 57 

AT2G34710 
)zipper family ( TCACCAAGATGCCATCCTGT ACAGATAGCCTTACGACCCG 57 

AT3G62340 
)WRKY family) 

AAGCGTTTGGGATTTCGGAG TCTGACGGTGGAGCTTGAAT 57 

AT1G55920 

(serine 

acetyltransferase 

(SAT1)) 

CTTTTAGACCATGCGACGGG ACTCCCAGCTCCAATCAACA 57 

AT4G25470 

(C-repeat-binding 

factors (CBFs)) 

TTTCAAACCGCTGAGATGGC GTCGTCGCATCACACATCTC 57 

Actin GCTGGTTTTGCTGGTGATGA CAATCGGGTACTTGAGCGTG 57 

 

در رزمایشگاه فیزیولوژی مولکول  دانشگاه شهی  چمران اهواز    1401و    1400های  : رزمایش ضا ر در یا کشت و تیمار

  ن )رقم نساتا متحمل به یرما( از مرکز احقیقا، و رموزش نیشکر خوزیتا  CP73-21های نیشکر رقم  گیاهچهانجام ش . در این رایتا  

یاعت    ۸یاعت نور     16ی یلسیو  و شرایط نوری  درجه  27م ، هشت هاته در دمای  اهیه ش  و برای یازگاری در محیط ج ی  به

ها ضاوی خاک مزرعه  مایه و خاک برگ به نسات مساوی بود. پس از گذشت مرضله یازگاری  داری ش ن . خاک گل انااریک  نگه 

یاعت    4۸و    24   12   0و  زمان   برداری از برگ نیشکر در یطو نمونه   (Yang et al. 2017)درجه یلسیو ( اعما     4ااش یرما )

گیری پراکسی اییون برای ان ازه )یه گیاهچه برای هر یک از ایمارهای زمان ( لاور، گرفت.    زیست پس از اعما  ااش  در یه اکرار  

لیتر بافر میل   5ی پودر ش ه   گرم نمونه برگ اازه   5/0( به  گیاه  برضسب میکرومو  در هرگرم وزن اررل ئی  )غشا با نشانگر مالون دی

http://stringdb.org/
https://www.primer3plus.com/index.html
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لیتر از فاز روی  برداشته  میل   1دور انجام ش . ی س    14000دقیقه یانتریایوژ با    30  م ،به ( ا افه و  مولارمیل   50پتاییم فساا، )

افزوده    (ضجم /)وزن   درلا 20کلروایتیک  اری)ضاوی ایی     (ضجم /وزن  )  درلا  ایی  ایوباربیتوریک5/0محلو   لیتر  میل   1و به رن  

داری ش . یانتریایوژ به م ،  دقیقه نیز در ضمام یخ نگه  30گرم قرار گرفت و بحفالاله دقیقه در ضمام ر  30گردی . محلو  ضالال 

نانومتر قرائت گردی .    600  و  532دو طو  موج  دور لاور، گرفت  فاز روی  برداشته ش  و میزان جذ  نوری در    10000دقیقه در    10

B  ،و  یک یانتیمتر    و متاد   عرض کوA∆   ۸0گیری شاخص نشت الکترولیت  به  برای ان ازه   باش .ها م برابر با ااا ل جذ  

دقیقه در دیتگاه شیکر قرار گرفت  پس از ی ری ش ن این م ،    30م ،  ی  ر  مقطر افزوده و به ی    10گرم بافت برگ  میل 

گرم دقیقه در ضمام ر    10م ،  ایو  ضاوی برگ  بهمیکروی قرائت ش ه به  ش . پس از برگردان ن نمونه قرائت  ها  نمونه   ECمیزان  

 .Campos et al)نمونه قرائت گردی   در پایان مق ار شاخص خسار، بر ایا  فرمو  زیر محایاه ش     ECقرار داده ش  و مج د  

2003; Popova et al. 2009)  ر  افزاها با ایتااده از طر  کامح اصادف  در نرمو رنالیز دادهR  .ارزیاب     ماظوربه   لاور، گرفت

های نیشکر برای هر یطح ایمار ی کل از برگRNAایتخراج  های مورد مطالته  در اولین مرضله  اغییرا، الگوی بیان نسا  ژن

( لاور، گرفت. ی س با ایتااده Anacellشرکت  RNXPLUS- Trizol- Anazolزمان  بر ایا  دیتورکار شرکت یازن ه )

انجام ش . برای ضذف ژنوم اضتمال    RNAهای  اتیین کمیت و کیایت نمونه درلا     1از دیتگاه نانودراپ و الکتروفورز ژ  رگارز  

( بر ایا  دیتورکار MO5401با شماره دیتری     SinaClon)شرکت    DNaseIاز رنزیم     RNAهای  ایتخراج ش ه در نمونه 

  20در ضجم نهای     RNAی  نمونه نانوگرم    1000از    dtر الیگو  با رغازگ  cDNAشرکت یازن ه ایتااده ش . در ادامه رشته او   

( یاتز گردی  و برای انجام مراضل بت ی  Lot n: CS0025با شماره    Anacellطاق دیتورکار شرکت یازن ه )شرکت    میکرولیتر

با ایتااده   Real-time PCRها  واکاش  درجه یلسیو  انتقا  یافت. برای برری  میزان بیان نسا  نمونه   -20رزمایش به فریزر  

)شرکت   Step one( و دیتگاه  ID No. 5000830به شماره دیتری    Ampliqon)شرکت  High ROXاز کیت یایارگرین 

ABI  انجام ش . در ادامه اجزیه و احلیل نتایج  و دو اکرار فا     زیست   امریکا( در یه اکرارReal-time PCR  افزار  با ایتااده از نرم

®REST    و روشCT∆∆  (Livak & Schmittgen 2001)    لاور، گرفت و میزان بیان نسا  هر نمونه بر ایا  بیان ژن

 . ش مرجع محایاه 

 

 نتایج و بحث

مینانگین درلاننن  ی نیشنننکر   هنای دانلود شننن ه: رننالیز کاتر  کیاینت اوال جزیهه و تحلیهل بخش بیوانفورمهاتیهکت

ژن را ارایه کرد که با اطحعا، موجود در  ۸3۸415جات باز و   1155با طو  اقریا    3N50درلانن    55ال    45 بین   GCمحتوای

 
3N50   ها ایت که با  ارین اوال ارین خوانش در گروه طولان دها ه طو  کوااهها ایت. مق ار رن نشانمربوط به میانه متویط طو  مجموعه ای از اوال

 دها . ها را نشان م درلا  از نوکللوای های مجموعه اوال  50هم 
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ردیا  . پس از هم(Dharshini et al. 2016; Zhao et al. 2023; Zhou et al. 2022)خوان  نشان داد ها همیایر گزارش

ژن   170ات اد   EdgeRافزار  با ایننتااده از نرم RSEMو    Bowtieافزارهای ها با کمک نرماوال  با ژنوم مرجع و اتیین ات اد ژن

 (. 1ژن کاهش بیان را نشان دادن  )شکل ۸2ژن افزایش و  ۸۸با بیان افتراق  شاایای  ش  که در این بین 

 

در   -log10که    یدهد، در حالیرا نشهان م   FC log2  ریمقاد X. محور EdgeRهای افتراقی ژن. نمودار  1شهکل  

هسههتند. نقا  قرمز مربو  به   افزایش بیان یهامربو  به ژن ینشههان داده شههده اسههت. نقا  آب Yمحور 

 دهستن های بدون تغییر بیانژن. نقا  سبز مربو  به هستند بیان کاهشبا  یهاژن

Figure1. plots for DEGs from EdgeR. X axis represents log2 FC values, while the -log10 is 

depicted on the Y axis. Blue dots correspond to up-regulated genes. Red dots correspond to 

down-regulated genes. Green dots correspond to non-DEGs 

 

ی فرایا های بیولوژیک   عملکرد ها را در ینه دینتهژن  BLAST 2goافزار  شنااین  ژن با اینتااده از نرمدر ادامه هسنت 

ارین و ی فرایا های زیسننت   فرایا های یننلول  و فرایا های نموی به ارایب بیشمولکول  و موقتیت یننلول  جای داد. در دیننته

ارین و های کوچک نیز به ارایب بیش(. همچاین ااصنا  پروالین و ااصنا  مولکو 2ارین ات اد را به خود اختصناص دادن  )شنکل  کم

ارین و (. در بخش رنتولوژی اجزا ینننلول  نیز نوکللنازهنا بیش3هنا را در فرایان هنای مولکول  را نشنننان داد )شنننکنل  ارین ژنکم

و  CPC2  CNCIطو  اوال    پارامتر    4به دینت رم ه از  نتایجبر اینا  (. 4ها را داشنتا  )شنکل  ارین ژنها کمریاونوکللوپروالین

ORF  ژن دارای  100جانت بناز  200ژن دارای طو  بیش از   141ارزیناب  ژن مورد   170  از مینانCPC2   دارای ژن 135   1کمتر از

برای شنااینای  طو    TransDecoder (version 5.5.0)لانارم  باشن . هم چاین نتایج به دینت رم ه از   CNCIشناخص  

ORF  اوال  دارای  139ها نشنننان داد که  اوالORF  پارامتر و  4باشنننان . با اوجه به نتنایج جانت باز م  300های با طو  کمتر از
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های مشنترک رینم شن  )شنکل  نمودار ون برای شنااینای  اوال طولان  غیرک  کاا ه   RNAهای دارای مشنخصنا، شنااینای  اوال 

 شاخص مشترک بودن . 4ژن بین  64(  در این نمودار 5

 

 های مورد مطالعه نیشکرآنتولوژی فرآیندهای بیولوژیکی توالینمودار  .2شکل 

Figure 2. Ontology diagram of the biological processes of sugarcane studied sequences 

 

 

 شکریمورد مطالعه ن یهایتوال یعملکرد مولکول یآنتولوژ نمودار. 3 شکل

Figure 3. Ontology diagram of the molecular function of sugarcane studied sequences 

 

ژن مورد  64برای    miRNA 1109  ماجر به مشننخص شنن ن  PsRNAtargetهای اقلی ی با ایننتااده از شنناایننای  ژن

جایگاه ه ف برای   1379۸5ها نیز مشننخص گردی . در این مطالته جایگاه ه ف رن  miRNAمطالته گردی  و بت  از شنناایننای   

miRNA  هنا مشنننخص شننن  کنه بنا اوجنه بنه جنایگناه و هن فmiRAN     و نتنایج عملکرد بیولوژیک  و مولکولBLAST2go  

انتخا  شن . با اوجه به نتایج   طولان  غیرک  کاا ه  RNAها به عاوانژن برای مطالته و بررین  بیان رن 5های مورد مطالته  اوال 



 1404و همکاران،  سعدونی

109 

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

و   WRKY  C-repeat  خنانواده  Zipper  هنای خنانوادههنای چناپرون  پروالینهنای هن ف ماتخنب  مرااط بنا پروالینهنا ژنلوکو 

 کاا .های موجود همگ  در پایخ گیاه نسات به ااش یرما نقش ایاا م باشا  که بر ایا  گزارشرنزیم یرین ایتیل ارانساراز م 

 

 های مورد مطالعه نیشکرنمودار آنتولوژی اجزا سلولی توالی. 4شکل 

Figure 4. Ontology diagram of cellular components of sugarcane studied sequences 

 

 ORF و CPC2 ،CNCI ،یپارامتر طول توال 4 نیمشترک ب یهایتوال یبرا 4ون نمودار .5شکل 

Figure 5. Venn diagram for shared sequences between 4 sequence length parameters, CPC2, 

CNCI and ORF 

 

هنا در پنایگناه ارااناط  پروالین هنا بنا هم و رابطنه متقنابنل رندر ادامنه شننناکنه پروالیا  برای نشنننان دادن برهمکاش پروالین

STRING  هنای  ژن مورد مطنالتنه بنا ینننایر ژن  5ارینننیم و اجزینه و احلینل شننناکنه اتنامنل پروالیا  برای هرArabidopsis 

thaliana    های مرااط  های مورد مطالته با ینایر پروالینی اتامل متاوع پروالینها نشنان دها ه(  این شناکه6انجام گرفت )شنکل

 
از دایره 4 ایتااده م نمودار ون اصویری ایت که  ریتم ها  از  یا چا  مجموعه  بین دو  برای نشان دادن رابطه ماطق   کا . ضلقه های  که  های هم وشان  

 ضلقه های دیگر مشترک را ن ارن .های  که هم وشان  ن ارن  هیچ یک از هم وشان  دارن  یک اشتراک دارن   در ضال  که ضلقه
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ها فتل و اناتالا، بیشنتری بین  ده  که پروالینباشن  و نشنان م ها و عملکردهای بیولوژیک  دیگر م با ااش ینرما و ینایر ااش

 خود دارن  و ض اقل اا ض ی از نظر زیست  به عاوان یک گروه به هم متصل هستا .

 

.  STRINGبا استفاده از   A. thalianaشده در   ییشناسا  TFs  یهاژن  یشبکه تعامل  لیو تحل  هی. تجز6شکل  

A )TCP-1/cpn60 chaperonin family protein،  B )zipper family protein،  C )WRKY family،  D )

SAT1  وE )C-repeat gene  .ژن را نشههان   یگیشههود. خط سههبز همسههایخط به نوع تعامل مربو  م   رنگ

هم   یبه معنا  رهیت  یخط آب  ،یانیهم ب یبه معنا  اهیشده، خط س  نییتع  یشیآزما یبه معنا  یدهد، خط صورتیم 

 است نیپروتئ یهمسان یبه معنا یژن و خط آب یوقوع

Figure 6. Interaction network analysis of TFs genes identified in A. thaliana using STRING. 

A) TCP-1/cpn60 chaperonin family protein, B) zipper family protein, C) WRKY family, D) 

SAT1 and E) C-repeat gene. The color of the line corresponds to the type of interaction. The 

green line indicates the gene neighborhood, the pink line means the determined experiment, 

the black line means the co-expression, the dark blue line means the gene co-occurrence and 

the blue line means the protein homology 

 

رل ئی  : بر اینا  نتایج اجزیه واریانس لانور، گرفته برای لاناا، میزان نشنت الکترولیت و مالون دیبخش آزمایشهگاهی

اغییرا، میزان مالون (.  3دار بوده اینت )ج و   درلان  متا  99در ینطح اضتما   CP73-21اعما  ااش ینرما بر گیاه نیشنکر رقم 

ارین میزان این ماده را به ارایب در ارین و کمای که بیشدر طو  زمان رون  افزایشن  داشنت به گونه CP73-21رل ئی  در رقم دی

یناعت پس از قرار گرفتن در ااش ینرما و ایمار شناه  )ع م قرار گرفتن در ااش ینرما( به خود اختصناص دادن .    4۸ایمار زمان  

 12رچا  در م ، زمان کوااه )هایشنن  داشننت   همچاین بررینن  اغییرا، نشننت الکترولیت در این رقم در نگاه  کل  رون ی افز

های گیاه لان مه ار شن ن م ، زمان قرار گرفتن در ااش ینرما  به ینلو یناعت( ممانتت از نشنت الکترولیت ااااق افتاد اما با بیش

بر اینا  نتایج بیواناورماایک  لانور، گرفته  (.7ها در مقایسنه با شناه  افزایش یافت )شنکل  وارد شن  و میزان نشنت الکترولیت در رن

طولان  غیرک  کاا ه مرااط با ژن   RNA) یکطولان  غیرک  کاا ه شنااینای  شن ه در ااش ینرما که با ک    RNAبیان هر پاج 

Cpn60   )ینننه  (RNA   طولان  غیرکن  کاان ه مرااط بنا ژنWRKY و )پاج (RNA   طولان  غیرکن  کاان ه مرااط بنا ژنCBF )
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طولان  غیرک  کاا ه  )مرااط با    RNA دو  شنان در طو  زمان لانتودی بود. اما بیان  افزایشن  و رون  الگوی بیانشن ن  گذارینام

( کناهش بینان را نشنننان داد. در ادامنه  SAT1طولان  غیرکن  کاان ه )مرااط بنا ژن    RNA  چهنار( و  Zipper family geneژن  

  CBFو   Cpn60 chaperonin   Zipper family gene   WRKY   SAT1های بررینن  اغییرا، الگوی بیان نسننا  ژن

 . (4)ج و   درجه یلسیو  در طو  زمان انجام ش  4احت ااش یرمای 

گیاه    CP73-21رقم  بافت برگ  در در اثر تنش سرما   MDAو   ELIتجزیه واریانس دو صفت میزان   .3جدول 

 نیشکر

Table 4. Variance analysis of ELI and MDA index due to cold stress in leaf tissue of CP73-

21 sugarcane plant 
 لدئید آ ید ونمال

MDA 

 ت یالکترول نشت

ELI 

 ی درجه آزاد

df 
 رات ییمنابع تغ

Source of Variation 
 treatment (یرما ااش) ماریا 3 **337.417 **321.111

 error  خطا 8 0.583 0.583

 total  کل 12  

  **indicates significance at the 1% probability level. 

 

و  24، 12، 0) یتحت تنش سهرما در بازه زمان  شهکریدر برگ ن ELI  شهاخ ( Bو  MDA یمحتوا( A.  7شهکل

 ساعت( 48

Figure 7. A) MDA content and B) ELI index in the leaves of sugarcane under Cold stress in 

the time period (0, 12, 24 and 48 hours), respectively 
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 گیاه نیشکر CP73-21رقم بافت برگ در های مورد مطالعه در اثر تنش سرما نسبی ژنمیزان بیان  .4جدول 

Table 5. The relative expression level of studied genes due to cold stress in sugarcane variety 

CP73-21 leaf tissue 

 Cold treatment    سرما  ماریت Gene name       ژن نام

 ساعت  48 

48 hours 

 ساعت 24

24 hours 

 ساعت 12

12 hours 

 کنترل

control 

TCP-1/cpn60 **↑5.1 **↑3.8 ↑**3.1 1 

zipper family ↑**3.4 ↑**2.8 ↓**0.7 1 

WRKY family ↑**3.5 ↑**4.6 ↑**5.7 1 

SAT1 ↑**1.2 ↑**7.3 ↑**1.6 1 

C-repeat (CBFs) ↑**1.2 ↑**1.4 ↑**1.8 1 

 

در شرایط ااش یرما در مقایسه با شاه  افزایش نشان داد و افزایش مشاه ه ش ه در طو  زمان رون     Cpn60بیان نسا  ژن  

دینت رم . بررین   به 1/5یناعت ااش ینرما به میزان  4۸ارین میزان بیان نسنا  در ایمار زمان  ای که بیشلانتودی داشنت  به گونه

افزایش یافت و افزایش ضالانل در طو  زمان رون  لانتودی داشنت     Cpn60مشنابه ژن   Zipper familyاغییرا، بیان نسنا  ژن 

ینناعت ااش یننرما ضالاننل شنن . در اثر ااش یننرما الگوی بیان فاکتور رونویسنن    4۸( در ایمار زمان   4/3ارین میزان بیان )بیش

WRKY ارین میزان بیان را به ارایب دو ارین و کمبیش ای کهگونه  بهنیز افزایش یافت اما رون  افزایش بیان نسنننا   نزول  بود

ارین میزان بیان در بیش  SAT1داشننتا . در ارزیاب  اغییرا، بیان نسننا  ژن  5/3و   7/5ینناعت با ع د بیان  4۸و   12ایمار زمان  

دار یناعت در مقایسنه با شناه  افزایش متا  4۸و   12دینت رم  و ایمارهای زمان   ( به3/7یناعت پس از ااش ینرما )  24ایمار زمان  

اما میزان بیان رن نسنات به شناه  افزایش چا ان  ن اشنت و در   شن نیز در اثر ااش ینرما با افزایش بیان مواجه  CBFن اشنتا . ژن  

  (.۸ریی  )شکل  ۸/1یاعت به ع د  12ارین میزان بیان نسا  در ایمار بیش

درلان  شنکر و قا  اولی ی کشنور را   50که ض ود  محصنولا، اینترااژیک کشنور  به عاوان یک  ازنیشنکر  با اوجه به اهمیت گیاه  

ها و از جمله ایت. ااشبسیاری رن ضائز اهمیت های زیست  و غیر زیست    و م یریت ااش یازی شرایط کشتبهیاه کا  اامین م 

های محیط  بر رشنن  و عملکرد گیاه اأثیرگذار هسننتا  و با اختح  در پای اری و ناوذپذیری گیاه  اختح  در یننوخت و ینناز ااش

شنون . درک در نهایت موجب کا ی رشن   کاهش عملکرد و یا از بین رفتن گیاه م  غیرههای اکسنیژن فتا  و  ها  ایجاد گونهینلو 

ها های احمل به ااش گیاه  کلی  انتخا  موفق محصننولا، متحمل در مااطق رشنن ی ایننت که احت اأثیر انواع ااشمکانیسننم

های کشنت نیشنکر در اینتان خوزینتان اینت و به طاع  ارین چالش. ااش ینرما یک  از مهم(Zagorchev et al. 2013)هسنتا   
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های اضتمال  مقابله  های مرااط در پایخ به رن و افزایش اطحعا، در این رابطه  در شااخت و یافتن راه ضلبرری  اغییرا، بیان ژن

 گشا خواه  بود.با این ااش راه

 

سهاعت(   48و  24،  12، 0در بازه زمانی )سهه ژن پاسهخگو به سهرما تحت تنش سهرما    انیب  یالگوها .8شهکل  

، ژن خهانواده  Cpn60  نیچپرون  انیه ب  یلگوههاا  س بهه ترتیه -. الف  qRT-PCR  لیه و تحل  هیه تجز  قیاز طر

Zipper  ،WRKY  ،SAT1  وCBF ،** .p < 0.01   .با اسههتفاده از روش  یژن انیب  لیپروفاCTΔΔ  -2 یاب یارز  

 شد

Figure 8. Expression patterns of three cold-responsive genes under cold stress in the time 

period (0, 12, 24 and 48 hours)  through qRT-PCR analysis. A–E expression patterns of 

chaperonin  Cpn60, Zipper family gene, WRKY, SAT1, and CBF respectively. **, p < 0.01. 

Gene expression profiles were evaluated using the 2−ΔΔCT method 

 

های های غیرک کاا ه مرااط با بیان ژنRNAهای ه ف و فاکتورهای رونویس    در ماحث بیان ژن عحوه بر اغییرا، بیان ژن

رو ارزیاب  نتایج اغییرا، بیان  . از این (Cui 2023; Yang et al. 2022)کاا   های یلول  نقش ایاا م  مذکور نیز در ایجاد پایخ 

رل ئی  و نشت الکترولیت ها در مواجه با ااش لاور، گرفت. میزان مالون دیهای ه ف رنطولان  غیرک  کاا ه و ژن  RNAپاج  

رل ئی  نشانگری برای  گیرن   در واقع محتوای مالون دیگیری قرار م به عاوان دو شاخصه وارد رم ن ااش بر گیاه همواره مورد ان ازه

های موجود    بر ایا  گزارش (Queiroz et al. 2011) ایت  مشخص ش ن ش ، رییب اکسی اایو به لی ی های غشای یلول   

 Huang et al. 2010; Kim)شود رل ئی  م قرار گرفتن گیاهان و از جمله نیشکر در ااش یرما موجب افزایش میزان مالون دی

& Tai 2011; Valizadeh-Kamran et al. 2018)  ری  نیشکر قادر  م  به چاین بیان داشتا  که نظر   مطالتا، دیگر  هرچا

افزایش   رن   رل ئی های غشای  و به طاع محتوای مالون دیایت یطح  از کاهش دما را احمل کا  و میزان پراکسی اییون چرب 
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رل ئی  ار دما و یا افزایش م ، زمان قرارگیری در دمای پایین  از احمل نیشکر کایته ش ه و میزان مالون دینیاب  اما با کاهش بیش 

یاعت    12رل ئی  در زمان  . بر ایا  نتایج پژوهش ضا ر محتوای مالون دی (Huang et al. 2010)یلو  افزایش خواه  داشت  

های پیشین ارین میزان را داشت و پس از رن رون  لاتودی را به دناا  گرفت که با یافتهدرجه یلسیو   کم  4پس ااش دمای  

گیری نشت الکترولیت مطابقت داشت و در این بخش نیز نیشکر رقم همسو و مورد اأیی  ایت. این نتایج با نتایج مربوط به ان ازه 

CP73-21    درجه یلسیو ( اوانست از نشت الکترولیت ممانتت نمای  اما با افزایش    4ااش دمای     یاعت   12برای کوااه م ، )زمان

قت یاختار طور موم ، زمان قرار گرفتن در ااش یرما بر میزان نشت الکترولیت افزوده ش . در زمان برخورد گیاه با ااش یرما به

شود  پراکسی اییون لی ی ها ماجر به اخریب غشاءهای یاب  و بر میزان پراکسی اییون لی ی ها افزوده م غشا و ناوذپذیری رن اغییر م 

. در  (Wahid 2007)یاب   ها افزایش م  شود و به دناا  رن محتویا، یلول  به بیرون نشت کرده و نشت الکترولیتبیولوژیک  م  

 Cpn60   Zipperطولان  غیرک  کاا ه مرااط با یرما )  RNAاثر اعما  ااش یرما اغییرا، الگوی بیان نسا  پاج ژن ه ف  

family gene  WRKY   SAT1    وCBF  در نیشکر در رقم )CP73-21  های  با افزایش بیان مواجه ش . چاپرونCpn60    در

های لاحیح رن و اازه یاتز ش ه و ریان ن پروالین به ااخوردگ  های  گری ااخوردگ  پروالینکلروپحیت وجود دارن  در میانج 

. به این یاب دور از انتظار نیست که در  (Maguire et al. 2002; Peng et al. 2011)دنااوره ش ه در زمان ااش نقش دارن   

ها از فرم طایت   برای افزایش احمل گیاه در برابر ااش و کمک به بازررای  یاختار زمان برخورد گیاه با ااش و اغییر یاختار پروالین

های ررابی وپسیس  ها در گیاهچهژن ک  کاا ه چاپرون  RNAها افزایش یاب . افزایش بیان  های گروه چاپرونها  بیان پروالینپروالین

ر کلروپحیت د  Cpn60. از رنجا که پروالین  ( Melencion et al. 2017)ها نسات به یرما ش   اراریخت ماجر به متحمل ش ن رن 

های دمای  به علت اأثیر مثات بر فرایا  فتویاتز در نهایت گیاه را  کا   افزایش بیان رن در زمان ااش و کلروفیل گیاه نقش ایاا م 

. فاکتورهای (Q. Jiang et al. 2014; Maguire et al. 2002)های دمای  )یرما و گرما( متحمل خواه  یاخت  نسات به ااش 

های ه ف پایین باشا  که با ااظیم ژناز جمله فاکتورهای رونویس  مختص گیاهان م    Zipperخانواده ژن   رونویس  مربوط به  

های غیرزیست  )مانا  خشک   شوری  دمای  ها  فرایا های رش   نمو و پایخ گیاهان به ااش دیت و مسیرهای ااظیم  هورمون 

در گیاه   bZIPرونویس   برری  نقش فاکتورهای  .  (Li et al. 2022; Yu et al. 2020)کاا   پایین و فلزا، مضر( را کاتر  م 

Brassica rapa   ها در  نشان داد که شش ژن از این خانواده در پایخ به ااش یرما نقش دارن  و در اثر اعما  این ایمار بیان رن

فرنگ  احت ااش یرما برای اعضای  پروفایل بیان  گوجه . ارزیاب   (Hwang et al. 2014)یاب   مقایسه با ایمار شاه  افزایش م 

های غیرزیست  و به ویژه ااش  های مورد مطالته در پایخ ااشمشخص کرد که امام  ژن   Zipper(  HD-Zipی ژن  )خانواده

ژن در ط  زمان لاتودی بود و به ا ریج با    11ژن افزایش بیان نشان دادن   رون  بیان برای    13یرمای  نقش دارن   در این بین  

خانواده بزرگ  از   WRKY هایپروالین.  (Zhang et al. 2014)ژن نیز رون  کاهش داشت    9افزایش بیان مواجه ش ن   بیان  

های زیست  و غیرزیست  مختلف  ویژه در مقابله با ایتر  ها هستا  که در فرریا های مختلف رش ی و فیزیولوژیک   به کاا هااظیم
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در ااش غیرزیست  یرما نیز نقش    WRKYهای موجود فاکتور رونویس   بر ایا  گزارش   .(Y. Jiang et al. 2014)نقش دارن   

ی ااش یرما بیان  . مطالتا، لاور، گرفته در زمیاه(Huang et al. 2022; Wang et al. 2020)کا   قابل اوجه  را ایاا م  

مرااط با ااش یرما ایت که   فاکتور رونویس  هایارین خانوادهیک  از مهم  AP2/ERFی فاکتور رونویس   دارد که خانواده م 

در افزایش احمل نسات    C2H2و    WRKY   bHLH   bZIP   MYB   NACفاکتور رونویس  مانا  هایهمراه با یایر خانواده

در گیاه داروی    WRKYی  دهبیان خانوابیش .  (Ritonga et al. 2021)به ااش یرما و ایجاد یازگاری گیاهان مرااط هستا   

Dendrobium catenatum   ای چون یرما  گرما  خشک  و شوری نشان  های غیرزن هبا ه ف افزایش احمل رن نسات به ااش

های یاد ش ه در نهایت یازگاری نسات به ااش SAیا  ABAهای متااوا  چون مسیر داد که هر یک از اعضای این خانواده از راه

در برخورد با ااش یرما    GT42و    ROC22ی  دو واریته  RNAیاب   . مقایسه اوال  (Zhang et al. 2022)شود  را موجب م 

فاکتور رونویس     5را نشان داد  در این مطالته از    ERFو    NAC   WRKYاو، در بیان برخ  فاکتورهای رونویس  از جمله  اا

( اتلق داشت و مشخص  Sspon.007A0013201و    Sspon.003C0035890)  WRKYی  شاایای  ش ه دو فاکتور به خانواده

یرین ایتیل  . (Huang et al. 2022)ذکر ش ه  در اثر ااش یرما افزایش یافته ایت    WRKYکه بیان نسا  هر دو فاکتور    ش 

های یلو   بخشیهای گیاه  موجود در مسیر بیویاتزی ییستلین هستا  که در همهارین رنزیم( از جمله مهمSATsها )ارانساراز

اوان  دلیل الال  های مذکور م از جمله ییتوزو   کلروپحیت و میتوکا ری ضضور دارن   ع م انتقا  ییستلین از غشاهای ان امک

 Blaszczyk et al. 1999; Liu)ها باش   ها در این ان امکیرین ایتیل ارانسارازین و از جمله  های بیویاتزی ییستلوجود رنزیم

et al. 2006) های اکسیژن فتا   افزایش اولی  گونه های دمای   ها و از جمله ااش . بسیاری از ااش(ROS)    و در واقع ایجاد ااش

های غیر پروالیا  و پروالیا    ات ادی از ایو  شون   بر ایا  شواه  موجود مشخص ش ه ایت که  م  باعث  در یلو   را  اکسی اایو  

 Zagorchev et) کاا   های ضاوی گوگرد و ارکیاا، مرااط  ایایاً به احمل ااش گیاه  کمک م  ای از مولکو  همراه با شاکه 

al. 2013)را در مهار رنت  اکسی ان کلی ی محلو  در ر  ایت و نقش الال     - GSHز طریق مسیر  ا ROS   گلوااایون یک 

یازی و انتقا  با ایتااده این شکل ذخیره  .کا ایاا م   (GPx) ریکوربا، و به عاوان یک اه ا کاا ه الکترون به گلوااایون پراکسی از

ها در این بین ییستلین ایت  ارین مولکو  زدای  و در ااظیم چرخه یلول  نقش دارد  یک  از پر نقش از گوگرد اضیا ش ه  در یم 

(Zagorchev et al. 2013 )   های دمای  های  چون ااش و در واقع ضضور ییستلین موجب افزایش احمل گیاه نسات به ااش

متحمل  به عاوان رقم     CP73-21. با در نظر گرفتن این نکته که رقم  (Blaszczyk et al. 1999; Liu et al. 2006)شود  م 

یرین ایتیل ارانساراز از  اغییرا، افزایش  بیان ژن یاتزکاا ه رنزیم    دور از انتظار نیست که   شودنسات به ااش یرمای  شااخته م 

هستا     AP2/ERFی فاکتورهای رونویس   زیرخانواده  CBFفاکتور رونویس   .  باش ها در برخورد با یرما  جمله دلایل مقاومت رن 

 Linh et al. 2019; Rehman)های غیرزن ه به ویژه ااش دمای پایین و کم رب  فتالیت دارن  که در پایخ گیاه نسات به ااش

et al. 2021) های یلو  و از جمله پرولین ها و به ویژه ااش یرما محتوای ایمولیتدر زمان وقوع ااش دیگر ی . بر ایا  مطالته

دانسته ش ه ایت این گروه به   CBF(DREB1)و  P5CSهای یاب   از رنجا که اولی  پرولین مرااط با افزایش بیان ژن افزایش م  
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 Cicer( نخود )MCC505( و ضسا  )MCC426در دو ژنوایپ مقاوم )  CBF(DREB1)و    P5CSهای  برری  الگوی بیان ژن

arietinum L. ی کل  عاوان کردن  که بیان هر دو ژن در ژنوایپ مقاوم در مقایسه با ژنوایپ ضسا   ( پرداختا  و به عاوان نتیجه

از دلایل مقاومت ژنوایپ    بیش 5/0داری  در یطح متا  بود و یک   های  ار ژن بیان بیش    نسات به دمای پایین  MCC426ار 

P5CS    وCBF(DREB1)    به ااش یرما ایت. همچاین برری  الگوی اغییرا، بیان فاکتور رونویس     برخورددرCBF    در یه

را در اثر اعما  ااش    CBFش بیان ژن  طور کل  افزای(  با وجود اااو، در زمان و ع د بیان در ارقام  به .Vitis viniferaرقم انگور )

نشان داد که در کولتیوار    NCBIنیشکر در پایگاه اطحعاا     RNAهای ثات ش ه مرااط با  یرما در هر یه رقم نشان. رنالیز داده

ROC22    دار در اثر ااش یرما  فاکتورهای ژن دارای کاهش بیان متا    32۸9دار و  ژن دارای افزایش بیان متا    5649از مجموع

فاکتور رونویس  به   2۸3و    974نیز    GT08-1108ژن را به خود اختصاص دادن . در کولتیوار    293ژن و    963رونویس  به ارایب  

های متصل شون ه  فاکتورهای ارین گروه فاکتورهای رونویس  در این رنالیز به پروالینارایب افزایش بیان و کاهش بیان داشتا . بیش 

ها که از جمله فاکتورهای CBFبودن   در این گزارش رم ه ایت که    DNAو ااصا  اختصالا  به نواض   رونویس  متصل شون ه  

 . همچاین گروه نویسا گان بیان  باشام  رونویس  متصل شون ه هستا  یک  از اأثیرگذارارین فاکتورهای رونویس  شاایای  ش ه  

های پرکاربردارین فاکتورهای رونویس  در ااش   WRKY   NAC   MYB   AP2/ ERFداشتا  که فاکتورهای رونویس  چون  

با در نظر گرفتن نقش  .  (Rehman et al. 2021)زن ه و غیرزن ه هستا  که از در مسیرهای ییگاال  پایخ یلو  فتالیت دارن   

ها  دور از انتظار نیست که  در پایخ گیاهان نسات به ااش یرمای  و الاته فراهم کردن شرایط یازگاری رن  CBFفاکتور رونویس   

های  دیت رم ه برای ژنرون  افزایش  داشته باش . افزایش بیان به  CBFدر رقم نیشکر مورد ارزیاب  نیز بیان نسا  فاکتور رونویس   

یو  هم   ه ش ه ایت وئ های ارزیاب  بیان نسا  این ژن نیز اراگزارش   ر مورد برری  در اثر اعما  ااش یرما در پژوهش ضا ر در یای

ها طولان  غیرک  کاا ه مرااط با رن   RNAها و  ار بودن میزان بیان این ژنرود بیشباشا  و اضتما  م و اأیی  کاا ه یک یگر م  

 و از جمله ااش یرما باش .  های دمای  نسات به گیاهان شاه   افزایش احمل گیاه نسات به ااش 

پس   CP73-21رل ئی  و میزان نشنت الکترولیت در گیاه نیشنکر در رقم دیبر اینا  نتایج ضالانل میزان مالون: گیرینتیجه

طولان    RNAهای بیواناورماایک  لانور، گرفته بیان  رون  افزایشن  نشنان داد. در بررین   یناعت قرارگیری در مترض ینرما  4۸از 

کاهشن  بود. ارزیاب  میزان بیان   2و 4طولان  غیرک  کاا ه ک    RNA در ط  ااش ینرما افزایشن  و بیان  5و   3   1غیرک  کاا ه  

در ط  زمان افزایش نشان داد و افزایش مشاه ه   CBFو    Cpn60   Zipper family gene   WRKY   SAT1های  نسا  ژن

شنان اغییرا، بیان برای ینه ژن های ه فطولان  غیرک  کاا ه با ژن RNAشن ه رون  لانتودی داشنت. در مقایسنه اغییرا، بیان 

Cpn60   CBF وWRKY   باRNA  یو و افزایش  بود اما اغییرا، بیان برای ژن  هم   طولان  غیرک  کاا ه مرااط با رنSAT1 

 بود.  یوهمطولان  غیرک  کاا ه )کاهش ( نا RNA)افزایش ( و  Zipperو
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پژوهش ضا نر   یدر اجرا  مال  یتبه خاطر ضما  شنهی  چمران اهوازدانشنگاه    پژوهشناز متاونت محترم   :سهپاسهگزاری
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