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 چكیده

 گیاه تحمل یا تحساسی است. ساحلی نواحی در ویژهبه جهان سراسر در برنج تولید عمده هایمحدودیت از یکی خاک شوری

 تنش، پاسخ مرتبط با هایژن بررسیمنظور بهوابسته است.  تنش به دهندهپاسخ هایژن هماهنگ به عملکرد شوری به برنج

از  ESTتوالی  3823و  4571شوری با  حساس به های برنج متحمل وکتابخانهاز  شدهانیبهای توالی تحلیل برچسب و تجزیه

 افزارنرمبا استفاده از  ESTهای بانک اطلاعاتی دانشگاه هاروارد انجام شد. برای پیداکردن شباهت بین دو کتابخانه، توالی

EGassembler ها با استفاده از بلاست گذاری شدند. یونیژنهمX افزارتوسط نرمCLCbio  ی رتکراریغی هادر مقابل پروتئین

 Audic-Claverieو آماره  IDEG6افزار آماری ها، نرمها با بیان افتراقی بین کتابخانهبانک ژن آنالیز شدند. برای شناسایی ژن

 آماری ختلاففاده شد. ااست GoMapMan ایمقایسه بندیطبقه ابزار عملکردی، هایکاتالوگ بندیدسته استفاده شد. برای

کارکردی کلیدی  گروه 3های دخیل در . نتایج، اهمیت ژنشاهده شدمگروه کارکردی  9 های دو کتابخانه دردار بین ژنمعنی

 TPC1 و مشخص شوری به متحمل رقم در را ژنتیکدوربرد و تنظیم اپی رسانیپیام مسیر یدهندهتشکیل اجزای انتقال، و نقل

 cis-acting عناصر کند. عملکردمی معرفی شوری به های برنج حساسژنوتیپ مولکولی اصلاح احتمالی برای نامزدعنوان بهرا 

 تنش مدیریت بهتر درککند که برای تنش شوری را مشخص می سازوکارهای پاسخ کنندهتنظیم ناحیه پروموتر این ژن، شبکه

 سیستم بهبود بود. خواهد ضروری محیطی هایچالش سایر و اقلیم تغییر پیامدهای با آمدن کنار برای گیاه شوری تحمل در

 کمک جهان سراسر در غذایی امنیت و پایدار کشاورزی در رسیدن به اهداف تواندمی گیاهان درها آن با سازگاری و تنش به پاسخ

 .کند
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  1401، 2، شماره 3و ژنتیک گیاهی، جلد  تولید  

 مقدمه

شم شت قابل سطح گیری ازبخش چ گیاه برنج در نواحی ک

ست خاک شوری تأثیر ساحلی ایران تحت شتر که ا  به بی

. شتتتودمی نمک تجمع باعث استتتت که دریا آب نفوذ دلیل

 تریناز جدی خاک شتتوری ازجملهزیستتتی های غیرتنش

شکلات شت گیاه برنج  م صلی در  یکی عنوانبهک از غلات ا

ست  ایران شد، بر نامطلوب اثرات که باعثا  کاهش و نمو ر

شتتود می عملکرد و حتی مرگ گیاه درصتتدی 50 از بیش

(Heidari et al., 2020)شوری تحمل جدید منابع . معرفی 

 امنیت تضتتتمین برای گیاه برنج نژاد اصتتتلاح هایبرنامه به

 افزایش برای بلکه افزایش، به رو جمعیت برایتنها نه غذایی

 ستتواحل به اراضتتی کشتتاورزی از شتتوری ستتطوح پیوستتته

ست سایی. ضروری ا شنا و  تنش به تحمل صفات بنابراین 

ارزشمند  پایدار تحمل برای های حساسلاین درها آن ادغام

ست شوری تحمل. ا سترده طوربه به   مورد گیاه برنج در گ

 متحمل ارقام و مشتتخص شتتده استتت گرفته قرار مطالعه

 به ستتازگار، املاح تولید و خود هایروزنه کنترل با احتمالاً

 برای متداول مکانیستتم یک. دهندمی پاستتخ شتتوری تنش

مل یاه برنج، در شتتتوری تح  Na+ کمتر محتوای حفظ گ

ست سلول  مؤثر جذب سدیم، حذف دلیل به تواندمی که ا

مک  و هاریشتتته تر ومستتتن هایبرگ در ستتتمی هاین

ندیبخش  هاستتتلول از خارج و هاواکوئل داخل به Na+ ب

براین، مکانیستتتم تحمل، فرآیندهای مختل  علاوه .باشتتتد

 ،Ca+2 یهادهندهانتقال ستتتازیفعال شتتتامل رستتتانیپیام

صل هایپروتئین سیرCa ،ABA+2به  شونده مت  ،SOS ، م

 تولید و MAPK مستتتیر و NHX1 هایبیان ژن فرا تنظیم

ROS کهرا تشتتتکیل می  اثر چندین دارایهرکدام  دهد 

 نشتتان هستتتند. تحقیقات متحمل گیاهان در دستتتیپایین

 و است یچندژنیک صفت تنها نه شوری به تحمل دهندمی

 است، مستقل متعدد فیزیولوژیکی هایمکانیسم ریتأث تحت

 Tester) باشتتدمی متغیر بستتیار نیز هاژنوتیپ بین در بلکه

and Davenport, 2003.) 

سریع وآلدهیا راهکار یک  سبتاً ، کارآمد،  منظور بهارزان  ن

یه  یلتجز یان الگوی و تحل یابی برای ژن ب در  تنوع ارز

 ایمقایستته ژنومیکس شتتوری روش به متحمل هایژنوتیپ

EST استتت (Vassilev et al., 2005در .) مطالعه Chen  و

 بالا شوری تنش به مربوط ژن 50 از بیش (2010همکاران )

بیان  و تحلیل تجزیه از استتتفاده کلزا با  cDNAکتابخانه از

سایی ژن شتر ژن 13 بیان الگوی و شدند شنا  تحت که بی

شده بودند سی مورد تأثیر تنش واقع   در گرفت که قرار برر

 تنش تحمل در مهم مکانیستم ژنتیکی ی آن چندیننتیجه

 ( با2021همکاران ) و Heidariشتتد.  شتتناستتایی شتتوری

 از شدهیآورجمع هایداده EST تحلیل و تجزیه از استفاده

گاه گاه داده پای حل در دخیل هایژن هاروارد، دانشتتت  مرا

کاملی نه ت کا هایگو ند گزارش را براستتتی  افزارنرم از و داد

IDEG6 ناستتتایی برای یان با هایژن شتتت  بین افتراقی ب

ستفاده هاکتابخانه  گیاهان سازگاری که آنجایی از. کردند ا

 و استتت ستتلولی یونی هموستتتاز نیازمند شتتوری تنش با

نال تازی این در مهمی نقش یون هایکا فا هموستتت  ای

 سازوکارهای در کنندهتنظیم ژن هایشبکه درک کنند،می

 عناصتتر آمیزموفقیت عملکردی هایتحلیل به تنش، پاستتخ

cis-acting اختصتتتاصتتتی  فرآیندهای برای. دارد بستتتتگی

 هایپروتئین هورمونی، غیرزیستی و تنش هایپاسخازجمله 

 هایژن بالادستتت ناحیه در واقع cis عناصتتر توستتط ناقل

 عملکرد اهمیت به توجه با. شتتوندمی رونویستتی میخودتنظ

 بندیطبقه و بینیپیش برای محاستتباتی ابزارهای پروموتر،

صر سیار پروموتر یک تنظیمی عنا ست ازیموردن ب  و Kaur. ا

کاران ) یه2017هم یل و ( تجز ناصتتتر اینستتتیلیکو تحل  ع

ماری با مرتبط هایپروتئین cis-acting تنظیمی  زاییبی

(PR) یدوپستتتیس در را یاه برنج و آراب فاده با گ  از استتتت

plantCARE عناصر توزیع بررسی نتایج. نمودند ینیبشیپ 

cis-acting، عملکردی تعدد PRs شان را شی و داد ن  را بین

ید هایژن. کرد فراهم هاژن آن تنظیم مورد در  و جد

های از طریق روش که ناشتتتناخته عملکردهای با هاییژن

 از تصویری شوند،می شناسایی اینسیلیکو در مقیاس بزرگ

 دهندهنشتتتان که دهندمی ارائه ییافزاهم پاستتتخ شتتتوری

 ژنتیکی زمینه در که استتت استتاستتی بالقوه هایمکانیستتم

 هایشاننقش که زمانی و هستند فعال برنج گسترده طبیعی

ید عملکردی نظر از بهمؤثر کاربرد شتتتود، تأی نژادی ی در 

داشتتت. از این رو، هدف از این  خواهند های حستتاسلاین

سایی پژوهش، سخ تحمل در دخیل هایژن شنا  تنش به پا

ستفاده  گیاه برنج  EST تحلیل منابع و هیاز تجزشوری با ا

علاوه  .از بانک اطلاعاتی دانشگاه هاروارد بود شدهیآورجمع

 TPC1ژن  پروموتر ناحیه cis-acting بر این، نقش عناصتتر

شوری  سخ به تنش  شبکه تنظیمی این ژن در پا در درک 

 مورد بررسی قرار گرفت.

 

 



 
نقش عناصر ییو شناسا یبرنج تحت تنش شور اهیگ یهاژن انیب لیو تحل هیتجز... 

 هامواد و روش

 هاها و خصوصیات کتابخانهآوری دادهجمع

نه خا تاب یاه برنج EST هایک مل ) گ و  (Pokk-13#متح

 3823و  4571( به ترتیب با IR29-25#) حساس به شوری

یه ESTتوالی  حت شتتترایط تنش مورد تجز یلت  قرار وتحل

آوری جمع 1هاروارد دانشتتتگاهداده  گاهیپا ها ازداده. گرفتند

 ها به این صورت است که گیاهانشدند. مشخصات کتابخانه

 گیاه برنج از تکرار از سه استفاده با هیدروپونیک محلول در

ساس به  متحمل شد شوریو ح  از پس هفته دو. کردند ر

نه له در) زنیجوا هاربرگی مرح با  تنش ،(چ  120شتتتوری 

سپس نمونه گردید اعمال جیتدربه (NaCl) مولارمیلی ها و 

یاری با روزه که 14های از گیاهچه  250 غلظت حاوی آب

یان NaCl مولارمیلی پاستتتخ م  ستتتاعت تنش 8مدت )و 

های نمونه شدند. گروه آوریشوری( تیمار شده بودند، جمع

 درجه -80 دمای در و شتتتدند منجمد مایع نیتروژن در

 cDNA کتابخانه ساخت و RNA استخراج برای گرادسانتی

  .شدند نگهداری

 

 ها و تفسیر آماریپردازش توالی

لی مراحتتل  cDNA کتتتابختتانتته ایجتتاد از پس یتتابیتوا

 در هاتوالی سپس. شد انجام دستورالعمل طبق نخوردهبرش

 مرحله در .شتتتدند ذخیره هاروارد دانشتتتگاهداده  گاهیپا

مل EST هایتوالی ستتتتازیخالص پردازش،پیش  شتتتتا

شاندن توالی، یسازپاک شاندن تکرار، پو شاندن ناقل، پو  پو

 cutoff N≥95 تطابق درصتتتد با توالی گذاریهم و اندامک

 تمام کتابخانه، دو هایشتتتباهت یافتن برای. شتتتد انجام

 گذاریهم Egassembler2افزار نرم توستتتط EST هایتوالی

 هاکانتیگ در EST هایتوالی گذاری،هم مرحله در. شتتتد

  ESTیک فقط شامل سینگلتون و  ESTچند یا دو شامل

 . سپس(Masoudi Nejad et al., 2006)شدند  بندیدسته

ستفاده با هایونیژن همه سط X-blastاز  ا  CLC افزارنرم تو

bio با یرتکراریغ هایپروتئینداده  گاهیپا برابر در E-

 5−10≤value جزیتته مورد لیتتل و ت ح تنتتد  قرار ت ف گر

(McGinnis et al., 2004برای .) سایی  بیان با هایژن شنا

                                                                                                                                                                                      
 
1 http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi 
2 http://egassembler.hgc.jp 

3 http://telethon.bio.unipd.it/ideg6 

4 http://www.gomapman.org 
5 https://www.fruitfly.org/seq_tools/promoter.html 
6 http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare 

-Audicآماره و  IDEG6افزارنرم از ها،کتابخانه در افتراقی

 Claverie3 استفاده ( 2003شد., et alRomualdi ). 

 GOبندی عملكردی و تجزیه و تحلیل دسته

 بندیطبقه ابزار عملکردی، هایکاتالوگ بندیدستتتته برای

قایستتته  آنلاینصتتتورت به GoMapMan4کاربردی  و ایم

فاده هت( et alRamsak ,.2014شتتتد ) استتتت  یافتن . ج

 دو آمتتاری در ازنظرمتفتتاوت  عملکردی هتتایکتتاتتتالوگ

نه، خا تاب   Audic-Claverieآزمون و IDEG6 افزارنرم از ک

 .گردید استفاده

 

 ژن 5'تحلیل اینسیلیكو نواحی تنظیمی 

مل  منظوربه کا یل نواحی پروموتر ژن، توالی  یه و تحل تجز

از ستتایت دانشتتگاه هاروارد دانلود شتتد. ناحیه  TPC1ژن 

 cutoffبا نمره  BDGP5با استتتفاده از ستتایت پروموتری ژن 

شامل 80/0 شته که  شد، معکوس نمی ر شد نیبشیپبا ی 

(2001., et alReese .) یه منظوربه یه  تجز ناح یل  و تحل

، TPC1ناحیه پروموتری ژن  cis-actingعناصر پروموتری و 

ورودی به ستتتایت  عنوانبهپروموتر  شتتتدهینیبشیپتوالی 

plantCARE6 ( 2002وارد شد., et alLescot .) 

 

 نتایج و بحث

ها در ها و نقش آنای بیان ژنمقایسهو تحلیل تجزیه 

 تحمل گیاه برنج به تنش شوری

یه  تایج تجز مل و ن نه متح خا تاب یان ژن دو ک یل ب و تحل

های حساس گیاه برنج تحت شرایط تنش شوری در جدول

 از استتتفاده گذاری باهم از آورده شتتده استتت. بعد 2و  1

 1745و  کتتانتیتتگ 134 تعتتداد ،EGassemblerافزارنرم

 و کانتیگ 98گیاه برنج متحمل و  کتابخانه در ستتتینگلتن

 گیاه برنج حستتاس تشتتکیل کتابخانه در ستتینگلتن 1432

 خیلی ستتهم ها در گیاه برنج ESTدرصتتد از کل 12 .شتتد

 موجود هایتوالی با همولوژی ( درvalue-E≥10-5) ضتتعیفی

گاه در ند.  هاداده پای بارت دیگر،داشتتتت  توالی هیچ به ع

ی ناشناخته هانیپروتئنداشت و یا با  وجودها آن با مشابهی

شتند. کانتیگ ضی همولوژی دا  با ترتیب به) 86 و 17 و فر

http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi
http://egassembler.hgc.jp/
http://telethon.bio.unipd.it/ideg6
http://www.gomapman.org/
https://www.fruitfly.org/seq_tools/promoter.html
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare


 
  1401، 2، شماره 3و ژنتیک گیاهی، جلد  تولید  

عداد نه در (،16EST و 25 ت خا تاب یاه برنج ک به گ  متحمل 

 هنوز که هاییژن کاندیدایعنوان به توانندمی شوری، تنش

 گروه 9. شتتوند یابیتوالی و جداستتازی اندنشتتده شتتناخته

گیاه  دفاع انتقال، و نقل شامل دارکارکردی با اختلاف معنی

پروتئین،  تخریب و تنظیم رونویسی، سنتز تنش، به و پاسخ

فتوستتنتز، تنظیم اپی ژنتیک، رشتتد و  تاخوردگی پروتئین،

رسانی بودند. نمو و پیام

 

 
 ای بیان ژن دو کتابخانهمقایسهمشخصات و نتایج تجزیه و تحلیل  -1جدول 

 کل حساس متحمل های برنجکتابخانه

 EST 4571 3823 8394تعداد 

 232 98 134 تعداد کانتیگ

 3177 1432 1745 تعداد سینگلتن

 1007 398 609 ی ناشناخته و فرضیهانیپروتئدر تطابق با  ESTتعداد 

 

 

 

 های گیاه برنج متحمل و حساس به تنش شوریدار بین کتابخانهمعنیها با اختلاف ESTتفسیر و سطح بیان  -2جدول 

 Accession ID تطابق فرضی
 (Uniprot) اجزای سلولی 

فرآیندهای 

 بیولوژیکی
 *p-value حساس متحمل

Two pore calcium channel protein 1 Q94KI8 32 3 12 نقل و انتقال غشاء سلولی-E5 

Respiratory burst oxidase homolog protein D Q9FIJ0 17 1 9 دفاع گیاه غشاء سلولی-E3 

Trehalase Q9SU50 19 5 13 پاسخ تنش غشاء سلولی-E2 

S-adenosylmethionine decarboxylase proenzyme A0A3B6C 70 4 11 یآبکمپاسخ به  سیتوزول-E3 

Abscisic acid responsive elements-binding factor 2 F4HRC9 18 1 5 تنظیم رونویسی هسته-E3 

Cysteine protease 1 Q7XR52 12 9 2  پروتئولیز لیزوزوم-E1 

Calreticulin A0A287SV 69 1 6 تاخوردگی پروتئین شبکه اندوپلاسمی-E1 

Chlorophyll a/b-binding proteins A0A251VQ 19 2 9 فتوسنتز کلروپلاست-E2 

Expansin A0A446SD دیواره سلولی 
ی دیوارهدهسازمان

  
9 4 37-E3 

DNA (cytosine-5)-methyltransferase M7ZDP6 82 11 4 تنظیم بیان ژن هسته-E7 

Histone deacetylase I1I3A6 46 7 1 تنظیم کروماتین هسته-E1 

Mitogen-activated protein kinase 1 Q8VXC2 12 0 6 رسانیپیام سیتوپلاسم-E5 

p-value*  به آمارهAudic-Claverie .برای بیان متفاوت اشاره دارد 

 

 

قل کارکردی گروه در کد و ن قال، ژن  نده پروتئین انت کن

گیاه  دو کتابخانهبین   (TPC)ای کلستتتیمحفره دو کانال

دار را برنج تحت تنش شتتتوری، بیشتتتترین اختلاف معنی

 نفوذپذیر یونی هایکانال (TPC)های خانواده ژن. داشتتتت
2+Ca صیت و با را سلولی داخل  مختل  عملکردهای اختصا

 در Ca+2 و ولتاژ توستتطها . آندهندتشتتکیل می در گیاهان

 مطالعات نشتتان نتایج. شتتوندمی تنظیم گیاهی هایواکوئل

هدمی یان میزان د  شتتتوری تنش افزایش با هااین ژن ب

 کتتاتیون (. کتتانتتالChoi et al., 2014یتتابتتد )می افزایش

 هموستتتاز در و کلستتیم امواج انتشتتار در TPC1واکوئولی 

سال .دارد نقش هاکاتیون  TPC1 برای نقشی های اخیر،در 

سانیپیام سیستم یک در  امواج بر مبتنی دوربرد و سریع ر
2+Ca  ش ست شده ک ست در. ا شده ا شخص  سخ م  به پا

 کلسیم موج آرابیدوپسیس، ریشه در موضعی شوری محرک

 420 حداکثر ستترعت با اندودرمیس قشتتر طریق ازعمدتاً 

 هایژن سازیفعال برای و کندمی حرکت ثانیه بر میکرومتر

 TPC1 کمبود. استتت نیاز مورد ستتاقه در پاستتخ به تنش

 کاهش زیادی حد تا را محرک موج این حرکت ستتترعت
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 تستتتریع را آن ،TPC1 ازحدشیب بیان کهیدرحال دهد،می

 دوربرد رستتانیپیام در مهمی نقش TPC1 بنابراین. کندمی

سخ در  (. اینکهChoi et al., 2014) دارد شوری تنش به پا

 ستترعت بر واکوئل غشتتای در TPC1 توزیع یا تراکم چطور

گذارد، خصتتوصتتاً در گیاهان می تأثیر دوربرد کلستتیم موج

شناخته زیادی حد زراعی، تا ست مانده نا  نقش نتایج این .ا

شخص شوری تحمل توانایی را در TPC1 مهم  گیاه برنج م

ناصتتتر عملکرد کند و لزوم تعیینمی ناحیه  cis-acting ع

شبکه سازوکارهای  کنندهتنظیم پروموتر این ژن را در فهم 

را  TPC1دهد. ضتمن اینکه تنش شتوری نشتان می پاستخ

نامزد یکعنوان به مالی برای ژن،   مولکولی اصتتتلاح احت

 کند.معرفی می شوری به های برنج حساسژنوتیپ

دفاع گیاه و پاستتتخ تنش هایی که در گروه کارکردی از ژن

دار داشتتتتند، کتابخانه گیاه برنج متحمل افزایش معنی در

EST بیوستتتنتز در دخیل هایشتتتده به پروتئینتفستتتیر 

 بتائین، گلیستتین پرولین، شتتامل ستتازگار هایاستتمولیت

لی قنتتدهتتا، ینپ م ین هتتا،آ ئ ت خر در فراوان هتتایپرو  اوا

یداز هایهمولوگ Dو پروتئین   (LEA)زاییجنین  اکستتت

سی  انفجار سمولیت (RBOHD)تنف  LEAها و بودند. نقش ا
گسترده در گیاهان مختل   طوربهدر پاسخ به تنش شوری 

 در دخیل هایمورد بررستتی و تأیید قرار گرفته استتت. ژن

سنتز سمولیت بیو صلی سازگار هایا  برای گیاهان راهکار ا

. است بالا شوری تحت سلولی داخل اسمزی پتانسیل حفظ

 که (TRE1) ترهالوز بیوستتتنتز در دخیل ژن قندها، بین از

 گیاه برنج در استتتت، گلوکز کاهندهغیر ستتتاکاریددی یک

مشتتخص شتتده . داشتتت توجهی قابل بیان متحمل افزایش

یان با تراریخته برنج استتتت گیاهان  از TRE1 ازحدشیب ب

 اندداده افزایش را شتتتوری تنش تحمل هالوفیت، هایگونه

(Islam et al., 2019)،ترهالوز و بتائین گلیستتتین . پرولین 

سمزی، تنظیم درها آن نقش بر علاوه  در ثبات ایجاد برای ا

 مهارکننده یک همچنین و غشایی ساختارهای و هاپروتئین

ROS شتتوری تحت را اکستتیداتیو تنش که کنندمی عمل 

یاد های . از ژن(Kubala et al., 2015) دهندمی کاهش ز

ژن بیوسنتز اسپرمین یعنی  ها،آمیندخیل در بیوسنتز پلی

( در AMDدکربوکستتتیلاز ) متیونین آدنوزیل-Sآنزیم پیش

های زیادی برنج متحمل افزایش بیان نشتتتان داد. پژوهش

 ها(آمینپلی نیترعیشانشان داده است فراوانی اسپرمین )از 

                                                                                                                                                                                      
 
1 Systemic acquired acclimation 

ست ) همراه شوری تحمل افزایش با (. Alet et al., 2012ا

Ma ( نشان داده2012و همکاران ) اندRBOHD تنش تحت 

 به منجر ژن یهاافتهیجهش و شتتودتنظیم میفرا شتتوری

سیت افزایش سا  ROS گردند. تولیدمی شوری تنش به ح

را  سیتوزول به K+ حرکت AtRbohD توسط شوری از ناشی

دهد. می کاهش را K/+Na+ نستتبت بنابراین و بردپیش می

 تنش اولیه مرحله در AtRbohDواستتتطه  به H2O2تولید 

ندمی شتتتوری نالی توا عث که باشتتتد ستتتیگ  پاستتتخ با

 را هاستتلول اکستتیداتیو آستتیب و شتتودمی اکستتیدانیآنتی

هد )می کاهش  Ben Rejeb et al., 2015). AtRbohDد

 توستتط که استتت دوربرد هایستتیگنال انتشتتار یواستتطه

 بتتالا، شتتتوریازجملتته  محیطی مختل  هتتایمحرک

 زیاد تحریک شتتتدت با نور و ستتترما گرما، شتتتدن،زخمی

 سیستمیک رسانیپیام برای هاآنناشی از  ROSشوند و می

 تاکنون .Miller et al., 2009)استتت ) ازیموردن گیاهان در

رستتانی در پیام RBOHDهای اندکی در مورد نقش گزارش

ست.  شده ا و  Yamauchiدوربرد در گیاهان زراعی گزارش 

 را در RBOH اکسیداز NADPH عملکرد (2017همکاران )

 اکستتیژن گزارش نمودند. این کمبود شتترایط در گیاه برنج

قات لزوم پژوهش نده در بیشتتتتر تحقی نه در آی  نقش زمی

RbohD ستتتیستتتتمیک رستتتانیپیام در SAA1 دوربرد در 

 .کندمی ایجاب را زراعی هایگونه

یان افزایش تنظیم رونویستتتی، کارکردی گروه در  فاکتور ب

صال به صر ات سخگو عنا سیزیک به پا سید آب  (ABF2) 2 ا

 ABA توسط ABF2 بیان است مشخص شده .شد مشاهده

شود می القا زیاد شوری و خشکی مانند یآبکم هایتنش و

 در ABA رستتتانیپیام اصتتتلی کنندهمیتنظ فاکتور، این و

 پنبه . در(Fujita et al., 2011)است  اسمزی تنش به پاسخ

 تنظیمات طریق از ،ABF ازحدشیب بیان است شده گزارش

نه عث که ایروز  فتوستتتنتز وریبهره و تعرق کاهش با

 فزایشا را شتتوری به تحمل یتوجهقابل میزان به شتتود،می

  .(Kerr et al., 2018) دهدمی

 گیاه برنج در پروتئین، تخریب و ستتتنتز کارکردی گروه در

 بیان افزایش (CP) 1 پروتئاز سیستئین شوری، به حساس

شت سط پروتئولیز .دا ستئین پروتئازها، تو  فرآیند یک سی

 هایمحرک به پاستخ در هاCPاستت و  شتدهتنظیم بستیار

 نقش پروتئین بازستتازی و تخریب بلوغ، در خارجی مختل 



 
  1401، 2، شماره 3و ژنتیک گیاهی، جلد  تولید  

 بردن بین از برای داریختانته عملکرد همچنین و دارنتد

 به پاستتخ در. دارند تاخورده غلط و غیرطبیعی هایپروتئین

ستی عوامل ستیغیر و زی  هایپروتئین تخریب محیطی، زی

 هایپروتئین سنتز با تنش تحت شدهدناتوره یا دهیدبیآس

 و تاخورده غلط هایپروتئین کهیطوربه است، همراه جدید

. رونتتدمی بین از پروتئتتازی تخریتتب بتتا دهیتتدبیتتآستتت

 جدید هایپروتئین ستتنتز برای ،آزادشتتده یدهاینواستتیآم

فاده مورد جدد استتتت ندمی قرار م  تازه هایپروتئین و گیر

شک  شوک هایپروتئین عنوانبهو  ساخته دوباره شدهلیت

 هایپروتئین و آبیکم از ناشتتی هایپروتئین گرما، و ستترما

 ,Schaffer and Fischer) شتتوندمی جایگزین مرتبط دفاع

ناقضتتتی . اظهارات(1990  گزارش هاCP نقش مورد در مت

 هایگونه دهدمی تجربی نشان شواهد از برخی است؛ شده

 دارای مقاوم، هایگونه با مقایستته در خشتتکی به حستتاس

 نتایج با توافق در که هستتتند بالاتری پروتئولیتیک فعالیت

ضر مطالعه ست  حا  تراریخته گندم. (Hieng et al., 2004)ا

 در گرفتن قرار هنگام ستتیستتتئین پروتئاز فعالیت کاهش با

شان را پیری و آب تأخیر افت خشکی، معرض  و دهندمی ن

 بالاتر کل کلروفیل همچنین و بالاتر فتوسنتز سرعت دارای

 شتتده گزارش طرفی، از. بودند نرمال گیاهان با مقایستته در

ست  گندم در را هامکانیسم از ایمجموعه پروتئازها برخی ا

 نسبت بیشتری تحمل محصول تا دهندمی قرار تأثیر تحت

شی آبی تنش به شکی از نا سب خ  ,.Bailey et al) کند ک

مشخص شده  (2010و همکاران ) Chen مطالعه در. (2015

ست سیس تحمل تواندیم CP فراوانی افزایش ا  به آرابیدوپ

تایج این دهد. افزایش را شتتتوری تنش احتمالاً  متناقض ن

که این جه در هاژن حاکی از آن استتتت  های تنش با موا

صی مختل  دارای عملکرد صا شتر می اخت شند و باید بی با

 مورد تحقیق قرار گیرند.

و بین دو  دارد نقش پروتئین تاخوردگی در که دیگری ژن

شان بیان اختلاف کتابخانه  (CRT). بود کالریتیکولین داد، ن

 است فراگیر وشده حفاظت بسیارچندمنظوره  پروتئین یک

 و شتتودمی رمزگذاری کوچک ژنی خانواده یک توستتط که

 حال، این با. استتت همراه گیاهان در هاتنش پاستتخ با اغلب

گیاه  در شتتوری تنش هایپاستتخ در پروتئین این هاینقش

 همکاران و Xiang مطالعه در. استتتت مبهم همچنان برنج

ندم در TaCRT ژن ستتته (2015) ناستتتایی گ  به و شتتت

. شتتتدند یگذارنام TaCRT3-1 و TaCRT1 ، TaCRT2نام

شان واقعی، زمان در PCR بیان هایداده  ژن سه این داد ن

های یان مختل  الگو فت در را ب  نشتتتتان مختل  هایبا

. شوندمی القاءشدت بهگندم،  شوری تنش تحت و دهندمی

 آسیب کاهش باعث توتون در TaCRT1 ژن ازحدشیب بیان

 نهایت در و تراریخته شتتد توتون گیاهان در شتتوری تنش

. گردید شوری تنش به توجهی قابل افزایش تحمل به منجر

 تراریخته توتون گیاهان داد نشتتتان فیزیولوژیکی مطالعات

 دیسموتاز، پراکسیداز و سوپراکسید از بیشتری هایفعالیت

 رشتتتد شتتترایط در تراریخته غیر توتون به نستتتبت کاتالاز

  .دهندمی نشان طبیعی

یان با هایژن از فاوت ب  فتوستتتنتز، کارکردی گروه در مت

 تنش تحت a-b (LHCB) کلروفیل به شوندهمتصل پروتئین

 کردند گزارش Critchley (1985) و Seemannبود.  شوری

ستقیمطور به شوری افزایش سنتز هایآنزیم بر م  تأثیر فتو

 Yeo (1998) .گرددمی فتوستتتنتز مهار موجب و گذاردمی

سنتز فعالیت گزارش کرد بین در برگ،  Na+محتوای  و فتو

 منفی رابطه گیاه برنج، مانند زراعی هایگونه از تعدادی در

  .وجود دارد

 نمو، ژن و رشد کارکردی گروه در متفاوت دخیل هایژن از

پانستتتین حت در اکستتت یاه برنج ت . شتتتوری بود تنش گ

 مربوط غیرآنزیمی هایپروتئین از ایخانواده به اکسپانسین

 رشتتتد در که متعلق استتتت گیاهی هایستتتلول دیواره به

 شتتدنستتستتت آن در که فرآیندهایی و گیاهی هایستتلول

 pH تتتأثیر. دارد افتتتد، نقشمی اتفتتاق ستتتلول دیواره

 تنظیم با عمدهطور به هاستتتلول رشتتتد بر آپوپلاستتتتیک

سین هایفعالیت سپان سطه اک سین. شودمی وا سپان  با هااک

 مختل  هایتنش تحت ستتلولی هایدیواره شتتدنستتستتت

 گستتترش خشتتکی، تنش و زیاد شتتوریازجمله  محیطی

 Wu) دهندها پاسخ میکنند و به تنشمی تسهیل را سلول

and Cosgrove, 2000). 

نظیم کتتارکردی گروه در پی ت تیتتک،ا فزایش ژن  بیتتان ا

سیتوزین  DNAهایژن ستون ، متیل(5-) سفراز و هی  تران

ستیلاز  دی ساس برنج، اهیدر گ (HDA)ا شاهده ح . شد م

مات حت تنشاپی تنظی هان در های مختل ژنتیکی ت یا  گ

سترهطور به نیز زراعی ست شده گزارش گ  سطح ارزیابی. ا

سیون کلی  زیادی حد تا که گیاه برنج انواع در DNA متیلا

 متیلاستتیونداد  نشتتان استتت، متفاوت شتتوری تحمل در

DNA کاهش شتتتوری تنش معرض در گرفتن قرار از پس 

کل  کاهش شتتتوری، به متحمل رقم هایبرگ در. یابدمی

 در. رستتید متیلاستتیون درصتتد 70 به DNA متیلاستتیون
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 فقط متیلاستتیون افت شتتوری، به حستتاس رقم در مقابل،

 ,.Ferreira et al) نبود دارمعنی آماری نظر از و درصتتد14

گیاه  ارقام در دیگری تحقیق فوق، مطالعهبرخلاف  .(2015

سیون جزئی تغییرات شوری تنش تحت برنج  DNA متیلا

 . این(Wang et al., 2015) نمود مشتتتخص را هابرگ در

ست ممکنتناقض  سایی در متفاوت روش دلیل به ا  و شنا

 مورفیستتتم)پلی DNA متیلاستتتیون تغییرات کمی تعیین

ساس شدهتکثیر قطعه طول سیون به ح  در MSAP-متیلا

بل قا یک روش م یاه برنج مختل  هایلاین یا( ایمونولوژ  گ

 .باشد

ست آنزیم شده ا شخص  ستون هایعلاوه بر این، م  دی هی

ستیلاز سخ هایژن بیان سرکوب با (HDA6) 6 ا دهنده پا

ABA ند مل ،ABI2 و ABI1 مان  کاهش را شتتتوری تح

ندمی کاران Ullah. (Luo et al., 2012) ده  (2021) و هم

 شوری تحمل hda710 یافتهجهش گیاه برنج دادند گزارش

 در دهد،می کاهش را ABA حستتاستتیت و داده افزایش را

یاه که حالی ته گ یان با تراریخ حدشیب ب  HDA710 از

یپ خال  هایفنوت عدادمی نشتتتان را م ند. ت یادی ده  از ز

 نشت به مربوط هایژن ژهیوبه تنش، به پاستتتخ هایژن

تهجهش در آب، کمبود  و شتتتتده تنظیم hda9 هاییاف

ستیله ازحدشیب شان که شدند، ا  ممکن HDA9 دهدمی ن

ندهمیعنوان تنظبه استتتت یل در منفی کن عد یان ت  ژن ب

 لعم هیستون داستیلاسیون طریق از تنش به دهندهپاسخ

سته از Chen et al., 2016کند ) صیت بیان این د صا (. اخت

شخص ژن ست که م  OsHDA709 ستشده اها تا حدی ا
 کوبسر زیاد شوری با اما شود،می القا خشکی تیمار توسط

جه با .(Zhong et al., 2013)گردد می تایج به تو  این ن

عه، طال به از یکیعنوان به ژنتیکیاپی تغییرات م  هایجن

یان ژن در مهم حت هابررستتتی ب با  ت شتتتوری مرتبط 

در مطالعه . شودمی دپیشنها های مختل  گیاه برنجژنوتیپ

Jiang  وBerger (2017) ست شده ا  تغییرات برخی عنوان 

 لیزین H3 هیستتتون و DNA متیلاستتیون مانند کروماتین

سیونتری 27  میوز طریق از تواندمی  (H3K27me3)متیلا

قل میتوز یا  رو، این برستتتتد. از توارث به و شتتتود منت

کانیستتتم یدی هاییم ظه برای را کل یاه تنش حاف  فراهم گ

 هایتنش ییادآور با تا سازدمی قادر را گیاهان که کندمی

 و دهند افزایش را خود تنش پاسخ "پرایمینگ تنش" قبلی

 .نمایند کسب مقاومت هاتنش سایر مقابل در یا

 باشتتده فعال کیناز پروتئین رستتانی،پیام کارکردی گروه در

یان افزایش ژنوتیپ متحمل، میتوژن، در  در. داد نشتتتان ب

هان یا ندین گ نگطور به که دارد وجود MAPK چ ماه  ه

مایز، تکثیر، قای و تحرک ت حت را ستتتلول ب  هایتنش ت

 قبلی مطالعه آرابیدوپستتتیس، در. کنندمی تنظیم مختل 

 هایتنش به پاسخ در MAPK رونوشت که است داده نشان

 Mizoguchi et یابدمی تجمع زیاد شوریازجمله  محیطی،

al., 1996) .)Munnik کاران و ند گزارش (1999) هم  کرد

MAPK یونجه در دالتونی کیلو 46 شتتتوری باشتتتده ءالقا 

 تنش شتتده استتت گزارش. شتتودمی فعال شتتوری توستتط

 در را AtMPK6 و AtMPK3 ، AtMPK4بیتان استتتمزی،

سیس سه(Droillard et al., 2004) کندمی فعال آرابیدوپ  . 

MAPK شی  و ZmMPK3 ، ZmMAPK5شوری، تنش از نا

ZmSIMK1 اندشده شناسایی گیاه ذرت در (Wang et al., 

2010) .OsMAPK5 تراریخته اهانیدر گ ازحدشیب بیان با 

 به منجر ستتترکوب که حالی در دهندمی افزایش را تحمل

 شتتوریازجمله  مختل ، هایتنش به حستتاستتیت شتتدید

. بنابراین پژوهش حاضتتر (Xiong et al., 2003) شتتودمی

هد نشتتتان می مل،  MAPK پروتئیند یاه برنج متح در گ

 خارج هایسیگنال پخش با را سلولی متنوع احتمالاً وقایع

 .کندمی تنظیم سلولی داخل هایپاسخ به سلولی

 

یه  یلتجز یه و تحل نقش و  TPC1پروموتر ژن  ناح

  برنج به تنش شوری پاسخ گیاه تنظیم در  cisعناصر 

تایج تجزیه  ژن  شتتتدهینیبشیپو تحلیل نواحی پروموتر ن

TPC1  هسته پروموتر  عناصرآورده شده است.  1در شکل

 هایموقعیت در ،CAAT و TATA چندین جعبه ازجمله

 کنندهتنظیم عناصتتر از ایمجموعه .شتتد ینیبشیپ مختل 

cis  پاستتتخگوازجمله ناصتتتر   هایمحرک و هاتنش به ع

شامل تنش  عنصر (، Mybو  DRE/CRTخشکی )محیطی 

سخ سیدامرتبط با پا صر ،(as-1) تیوهای اک سخ عنا  دهندهپا

 به دهندهپاستتتخ (، عناصتتترBox 4)  ،TCT-motif نور به

-CGTCA-motif) ،TGACGهورمون متیل جاستتتمونات 

motif( و اسید سالیسیلیک )TCA-element ،) درگیر عنصر

دیگر با  عنصر و (circadianبه ساعت شبانه ) پاسخگویی در

 . شدند ( شناساییUnnamed-4کارکرد ناشناخته شامل )
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 plantCARE تیساوبتوسط  TPC1ژن  شدهینیبشیپنتیجه تجزیه و تحلیل پروموتر  -1 شکل

 اند.شدهنشان داده در شکل  هاآنهای های مشخصِ توالیبا رنگ cis-actingها و عناصر موتی  

 

با  cis DRE/CRT1عنصتتر  مشتتخص شتتده استتت اتصتتال

 ژن بیتتان برای کنترل  DREBفتتاکتورهتتای رونویستتتی

ستنییپا ستی و  هایتنش برابر در را گیاه ، تحملد غیرزی

 ,.Liu et alدهد )می افزایش شتتتوری و خشتتتکی عمدتاً

1998 .)Myb عنصر یک نیز cis است خشکی با شوندهالقاء 

 MYB رونویستتی فاکتور برای اتصتتال محل یکعنوان به که
یار هایمکانیستتتم گیاهان. کندمی عمل  و کارآمد بستتت

 محیطی تنش شتتترایط در ماندنزنده برای را یتوجهقابل

 معرض در گیاهان گرفتن قرار. اندکرده ایجاد شدید و مکرر

مل نگ تغییرات با مختل  تنش عوا ماه یان در ه  در ژن ب

 رونویستتی، عوامل رو این از استتت؛ همراه رونویستتی ستتطح

صلی نقش دارند، تعلق MYB خانواده به که ییهاآن مانند  ا

 فاکتورهای. نمایندمی ایفا مناستتب هایپاستتخ ایجاد در را

                                                                                                                                                                                      
 
1 Dehydration responsive element/C-repeat 

جه با MYB رونویستتتی لت به تو خا  تنظیمها در آن د

یکاپی هان در تنش هایپاستتتخ ژنت یا  در خصتتتوصتتتاً گ

سیس سترده طوربه آرابیدوپ  و اندگرفته قرار مطالعه مورد گ

های نقش یکاپی تنظیم در MYB رونویستتتی فاکتور  ژنت

 ,Roy) استتت شتتده مشتتخص گیاهان در تنش هایپاستتخ

عات این . اگرچه(2016  رونویستتتی فاکتورهای نقش مطال

MYB گیاه ژنوم در غیرزیستی تنش یهاپاسخ تنظیم در را 

 تا ژنتیکیاپی کنترل با آن ارتباط مکانیستتم ،اندداده نشتتان

نیز  جانوری مطالعات. است مانده باقی ناشناخته زیادی حد

 از هدف هایژن ژنتیکیاپی تنظیم مکانیستتتم درک جهت

سی فاکتورهای طریق شده MYB رونوی -v انکوژن. اندانجام 



 
نقش عناصر ییو شناسا یبرنج تحت تنش شور اهیگ یهاژن انیب لیو تحل هیتجز... 

myb ستوز ویروس سی فاکتور 1AMVپرندگان میلوبلا  رونوی

v-Myb شان که کندمی کد را ست شده داده ن  هایسلول ا

یان از 3تنظیم حذف طریق از را 2میلومونوستتتیتی  هایژن ب

-c ژن هدف مرغ، mim-1 ژن. دهدمی تغییر خاص هدف

Myb، توسط v-Myb پروموتر یک برعلاوه و شودنمی فعال 

سخ صر یک حاوی ،Myb به دهندهپا  خاص کنندهتقویت عن

اند داده نشتتتان مطالعات. استتتت Myb القایی و ستتتلولی

 گسترده بازسازی با mim-1 ژن Myb به وابسته سازیفعال

استتتت  مرتبط کنندهتقویت ناحیه در نوکلئوزومی معماری

 کروماتین سازمان بازسازی مستقیم دخالت دهندهنشان که

 Wilczek) است مربوطه هدف مکان یک در Myb از ناشی

et al., 2009)عناصتتر  مورد در بینشتتی تواندمی نتایج . این

 TPC1 هایژن ژنتیکاپی تنظیم با رابطه در mybتنظیمی 

  .نماید فراهم گیاه برنج در شوری تنش به پاسخ در

 در (as-1) اکستتیداستتیو تنش پاستتخ با مرتبط دیگر عنصتتر

شاهده گیاه برنج TPC1 ژن توالی سیداتیو تنش. شد م  اک

سیاری جزء ستی تنش شرایط از ب ستی و غیرزی ست زی . ا

ست شده گزارش سیداتیو تنش ایجاد باعث شوری ا  در اک

 شتتوری، تنش تحت .شتتودیم مختل  هایبافت و گیاهان

فت در ROS ستتتطح یاهی هایبا  در ینظمیب جهیدرنت گ

قال زنجیره بد می افزایش الکترون انت  ,.Chawla et al)یا

بنابراین این احتمال وجود دارد که نقش عناصتتتر (. 2013

بعد از رخداد تنش شوری  و اکسیداتیوپاسخگو به خشکی 

 ی تنش شوری باشد.آبکمناشی از القاء اثر 

 (LREs) عناصتتترعنوان به TCT-motifو  Box 4عناصتتتر 
 هایژن کنندهمیتنظ ناحیه درها . آنشتتتوندمی شتتتناخته4

مالاً برای نور، با شتتتتدهمیتنظ یت احت عال  رونویستتتی ف

 ,.Gilmartin et al) هستتتند ضتتروری نور باشتتده کنترل

 در نواحی عناصتتتر های اینتوالی (. تعداد و تنوع زیاد1990

بیان  دهدمی در گیاه برنج نشتتتان TPC1 ژن کنندهمیتنظ

ست ممکن ژن این سط یخوببه ا سخ به تنش  نور تو در پا

  .شود شوری تنظیم

صر سخگویی در که TCA-element تنظیمی عن سید به پا  ا

سیلیک ست، دخیل سالی ستی ژن  نواحی در ا  TPC1بالاد

صر  ست که این عن شده ا شد. مشخص  شاهده  گیاه برنج م

                                                                                                                                                                                      
 
1 Avian myeloblastosis virus 
2 Myelomonocytic 
3 Deregulation of the expression 
4 Light responsive cis-elements 

های تنش توستتط و دارد وجود گیاه هایژن از بستتیاری در

 فاکتور )یک TCA-1 و TCA موتی  شود.می القاء مختل 

 TFs و cis فعال عناصر سایر با همکاری طریق از( رونویسی

 تنش شرایط به که دفاعی هایژن تنظیم بیان در توانندمی

 Goldsbrough etباشتتند ) دخیل هستتتند، مرتبط مختل 

al., 1993استتید ستتالیستتیلیک (. تجمع(SA)  گیاهان در 

 که کندمی عمل سیستمیک سیگنال مولکول یکعنوان به

جب ماری با مرتبط پروتئین ستتتنتز مو  ستتتایر و زاییبی

 یا القاء با تا کندمی کمک گیاهان که به شتتودمی ترکیبات

یت های تقو ند یایی فرآی  ژهیوبه فیزیولوژیکی، و بیوشتتتیم

قای یت ال عال  آستتتیب از را گیاهان که یدانیاکستتتیآنت ف

 کنند غلبه تنش شتترایط بر کند،می محافظت اکستتیداتیو

(Khodary et al., 2004،بنابراین .) موتی  حضور TCA در 

عملکرد دهنده گیاه برنج نشان TPC1ژن  تنظیمی ناحیه 5'

 تعامل به استت حیاتی این عناصتر تنظیمی استت و ممکن

 پاستتتخ هایپروتئین و یونی هایکانال این بین مشتتتترک

  .کند اشاره تنش

تایج این،علاوه بر  ل شتتتام Me-JA موتی  داد نشتتتان ن

CGTCA-motif) ،TGACG-motifتنظیمی نواحی ( در 

 وعتن و فراوانی توزیع. شتتودمی توزیعگیاه برنج  TPC1ژن 

 جاستتتمونات متیل هورمون به پاستتتخگو هایموتی  این

شان ه گیا TPC1ژن  تنظیم در هورمون این اهمیت دهندهن

 عنصتتتر دهدمی نشتتتان نتایج علاوه بر این، .استتتتبرنج 

circadian سخ ماژول یک از بخشی  را روزیشبانه دهندهپا

 نای به متصل شونده ی رونویسیفاکتورها و کندمی تعری 

 فراهم روزی این ژنشتتتبانه تنظیم برای مبنایی عناصتتتر،

 از یامجموعه ی،روزشتتبانه ستتاعت گیاهان، در .ستتازدمی

های ند ندیم تنظیم را بیولوژیکی فرآی کات از که ک  حر

 شامل راها ژن از بسیاری ریتمیک رونویسی تا برگ موزون

 درقا را زنده موجودات ی،روزشتتتبانه یهاتمیر. شتتتودیم

 هب و کرده ینیبشیپ را محیط روزانه تغییرات تا ستتتازدیم

 (.Barak et al., 2000دهند ) پاسخ آن
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 گیری کلینتیجه

 اجزای انتقال، و نقل کارکردی گروه 3 اهمیت بررستتی این

شکیل سانیپیام مسیر دهندهت  ژنتیکتنظیم اپی و دوربرد ر

 گیاه برنج در .کندمی مشخص شوری به متحمل رقم در را

 از و شد مشاهده TPC1 بیان افزایش طرف یک از متحمل،

 RBOHD. داشتتتتت بیتتان افزایش RBOHD دیگر طرف

 گیاه هایسلول در ROS رسانیپیام اجزای از یکیعنوان به

 در و نموده عمل مختل  سیگنال انتقال هایمسیر تلفیق با

ستماتیک سازگاری سابی سی  جایی دارد، نقش گیاهان اکت

ضعی هایسیگنال که ستال هایاندام به شدهدرک مو  دی

 به سریع سیستمیک گسترده یهاپاسخ تا شوندمی منتقل

 در. کنند استخراج را محیطی هایتنش از ایگسترده طی 

یاه یدوپستتتیس، مدل گ  طی در مختلفی امواج تلفیق آراب

SAA گریمیانجی را ستتتریع ستتتیستتتتمیک رستتتانیپیام 

 و کلستتیم امواج ایجاد باعث موضتتعی هایمحرک. کنندمی

ROS عملکرد طریق از RBOH و TPC1 جه جاد در نتی  ای

این تحقیق  .شتتوندمی ستتیستتتمیک هایبافت در پاستتخ

های تجربی آینده در مورد نقش ساز پژوهشتواند زمینهمی

RBOHD تنش شوری گیاه برنج باشد. در پاسخ  

 رشتتد در پروتئازها مهار مهم نقش به توجه با این، بر علاوه

ها آن یکاردست پتانسیل که است ضروری تنش، تحمل و

صادی تیبااهم ارقامدر  شتر گیاه برنج اقت سی مورد بی  برر

 گیاه برنج شدهیمهندس گیاهان تجاری پتانسیل. گیرد قرار

 کمتر، ستتتیستتتتئین پروتئیناز فعالیت با تنش شتتترایط در

 از که کند فراهم جدید گیاه برنج نوع یک استتتت ممکن

 تنش شتتترایط بر غلبتته برای لازم حیتتاتی یهتتانیپروتئ

ستئین فعالیت با تراریخته گیاه برنج. کندمی محافظت  سی

 زیستتتی هایتنش برابر در تواندمی کمتر، همچنین پروتئاز

 که حشتتتره همچنین و باکتریایی قارچی، حمله از ناشتتتی

 شود،می گیاه مرگ نهایت در و گیاه زودرس پیری به منجر

 .کند محافظت

های درک یدی تنظیمی مستتتیر یل از کل غام قب  فاکتور اد

 شتتتبکه درها آن کنشبرهم شتتترکای با MYB رونویستتتی

یان ژن TPC1 هایژن پروموتر تنظیمی های و همچنین ب

 پاستتتخ یافتن تواندژنتیک میدرگیر در گروه کارکردی اپی

ساسیسؤالات  شد گیاهی یشناسستیز در ا  چگونه که با

 تنظیم طریق از قتتادرنتتد متحمتتل پتتایتتدارِ هتتایفنوتیتتپ

. دهند پاستتتخ محیطی تغییرات بهستتترعت به ژنتیکیاپی

 به که کندمی ایجاد تنش یحافظه یک ژنتیک،اپی تنظیم

 تنش معرض در گرفتن قرار با بهتر تا نمایدمی کمک گیاه

 دارای متحمل، گیاهان. کند مبارزه روپیشِ مداوم و مکرر

 قابل منابعِ در ییجوصتترفه" تنشِ به پاستتخ هایمکانیستتم

قاء ندمی "ال به با فقط که باشتتت عال تنش یک یتجر  ف

ندمی یکاپی تنظیم. شتتتو هت در استتتتت ممکن ژنت  ج

 جهت گیاه منابع اختصتتتاصمنظور به حافظه کارگیریبه

 منابع رفت هدر از که باشتتد عملکرد به بیشتتتر برداریبهره

 هاتنش یدرپیپ متعاقب هایرستتانیپیام و مجدد درک در

 تکامل را ستتتازوکارهایی متحمل، گیاهان. کند جلوگیری

 را گذشتتته تنش وقایع توانندمیها آن وستتیلهبه که اندداده

 پاستتتخ برای را خود یهاالعملعکس و بستتتپارند خاطر به

 با. دهند نشتان بعدی تنش به نستبت شتدیدتر یا ترستریع

 مزارع در شتتتوری تنش ینیبشیپرقابلیغ ماهیت به توجه

 تنظیم مورد در موضتتوع این ایران، خشتتکمهین و خشتتک

 بازی به تنش پاستتخ در را کلیدی که نقش TPC1 هایژن

قات .استتتت حیاتی کنندمی به اینکه تحقی  اخیر، باتوجه 

 تنظیم شتتتامل اطلاعات بازیابی و ذخیره هایمکانیستتتم

شوری  پرایمینگ ژنتیک واپی سخ تنش  سی را در پا رونوی

ند،داده گیاهان مختل  نشتتتاندر   شتتتودمی پیشتتتنهاد ا

به یکاپی تغییرات گستتتترده هایجن مل در ژنت  به تح

ستیغیر هایتنش شد و آینده تحقیقات نهیزمشیپ زی  با با

حل گرفتن نظر در مان رشتتتدی، مرا  انواع و تنش وقوع ز

 هایتنش آیا که شتتتود پرداختهستتتؤالات  این به هاتنش

ندمی مختل  ماً توا عث مستتتتقی  تغییرات این از برخی با

 اثرها آن تلفیق یا مختل  هایتنش آیا و شتتوند ژنتیکیاپی

 تصادفی عمل یک صرفاً یا دارند هاژن بیان روی اختصاصی

نابراین  استتتت   شتتتناستتتایی و  با تنش، بهتر مدیریتب

 کنار برای گیاه شوری تحمل در دخیل هایژن یریکارگبه

مدن های با آ مد یا  هایچالش ستتتتایر و اقلیم تغییر پ

ضروری خواهد  کنند،می تجربه گیاهان که یطیمحستیز

ستم بهبود و بود سخ سی سازگاری با  به پا  درها آنتنش و 

و امنیت غذایی در سراسر  پایدار کشاورزی به تواندمی گیاه

 جهان کمک نماید.

 

 سپاسگزاری

سندگان شگاه از مقاله نوی سلامی آزاد دان شاه واحد ا  کرمان

 .کنندمی سپاسگزاری حاضر پژوهش از حمایت برای
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Abstract 

Soil salinity is one of the major limitations of rice production worldwide, especially in coastal areas. Sensitivity 

or tolerance of rice to salinity depends on the coordinated function of stress-responsive genes. In order to 

investigate the genes related to stress response, expressed sequence tags from salinity tolerant and sensitive rice 

libraries with 4571 and 3823 EST sequences from the Harvard University database were analyzed.  EST sequences 

were assembled using EGassembler software to find similarities between the two libraries. The unigenes were 

analyzed using X-blast by CLCbio software against non-redundant gene bank proteins. IDEG6 statistical software 

and Audic-Claverie statistics were used to identify differential expression genes between libraries. The 

GoMapMan comparative classification tool was used to classify the functional catalogs. Statistically significant 

differences were observed between the genes of the two libraries in 9 functional groups. The results indicate the 

importance of genes involved in the three key functional groups, transport, components of the long-distance 

signaling pathway and epigenetic regulation in salinity tolerant cultivars, introducing TPC1 as a possible candidate 

for molecular modification of salinity-sensitive rice genotypes. The function of the cis-acting elements in the 

promoter region of this gene determines the regulatory network of salinity stress response mechanisms that will 

be necessary to better understand stress management in plant salinity tolerance to cope with the consequences of 

climate change and other environmental challenges. Improving the stress response systems and adaptation to them 

in plants can contribute to achieving sustainable agricultural goals and food security around the world. 
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