
  فناوري گياهان زراعيعلمي ـ پژوهشي زيستمجله 
  )21-33( 1393بهار و تابستان ، ششمشماره  سوم، سال

Crop Biotech. 
Spring and Summer (2014) 6: 21-33. 

 

    E-mail: safarzadeh_mh@yahoo.com     مهديه صفرزاده نويسنده مسئول: *

از   هاي زنده و غيرزنده انواع محرك تأثيررشد و متابوليسم گياه تحت 
ها  به آن ها رمونوهگيرد كه گياه از طريق  هاي محيطي قرار مي جمله تنش
كننده غير كدكوچك هاي RNAها، گروهي از miRNAدهد.  پاسخ مي

گياهي نقش دارند. در  هاي هورمونها در سيگنالينگ  هستند كه برخي از آن
، miR159a,b، الگوي بيان qRT-PCRاين مطالعه با استفاده از تكنيك 

miR160 ،miR167a,b  وmiR171aتيب در تنظيم بيان تر ، كه به
نقش دارند، در دو رقم  MYB ،ARF ،ARF ،SCLفاكتورهاي رونويسي 

 .تندحساس و متحمل به تنش خشكي در گندم مورد بررسي قرار گرف
بررسي ميزان شباهت نوكلئوتيدي نشان داد كه بيشترين شباهت در هر يك 

آناليزهاي  باشد. بالغ مي miRNAه توليد كننده ها در ناحي از اين خانواده
qRT-PCR  نشان داد تحت شرايط تنش خشكي miR159a,b در رقم

در رقم متحمل افزايش بيان  miR167a,bو  miR160حساس و 
داري در  تغيير بيان معني miR171aداري داشتند. تحت اين شرايط در  معني

در رقم حساس  miR159a,bاحتمالاً افزايش بيان هر دو رقم مشاهده نشد. 
 درگير در تنش خشكي خواهد شد. MYB هاي اهش پاسخ ژنمنجر به ك

در رقم متحمل، باعث تنظيم اثر  miR167a,bو  miR160افزايش بيان 
و احتمالاً كمك به  آبسيزيك اسيدمتقابل مسيرهاي سيگنالينگ اكسين و 

شوند. همچنين با عدم  تحمل تنش، در رقم متحمل به تنش خشكي مي
هاي  و رقم، احتمالاً تحت اين شرايط بيان ژندر هر د miR171aتغيير بيان 

SCL شوند. هاي گياهي تنظيم مي از طريق ساير مكانيسم  
  
 ، گندم، تنش خشكي هورمون، سيگنالينگ miRNA هاي كليدي:واژه

  

Growth and metabolism of plants are affected by a variety 
of stimuli, including biotic and abiotic environmental stresses 
that could leads to responses of the plant through hormone 
regulation. miRNAs, are a group of Non-coding RNAs that 
some of them are involved in signaling of plant hormones. In 
this study, the expression patterns of miR159a,b, miR160, 
miR167a,b and miR171a have been studied in both drought 
susceptible and drought tolerant varieties in wheat using qRT-
PCR. miR159a,b, miR160, miR167a,b and miR171a could 
play important roles in MYB, ARF, ARF, and SCL, 
transcription factors regulation, respectively. High 
conservation among the studied miRNA families was 
observed in the mature miRNA producer regions by multiplex 
alignment of pre-miRNAs. Results of qRT-PCR analysis 
indicated that expressions of miR160 and miR167a,b in 
tolerant Variety and miR159a,b in susceptible Variety are 
increased significantly. However, no significant changes in 
expression were observed for miR171a in both tolerant and 
sensitive varieties. Presumably, up-regulation miR159a,b in 
susceptible variety could be resulted to reduction in the 
expression of  MYB genes involved in drought response. On 
the other hand, up-regulation of miR160 and miR167a,b in 
tolerant variety, may lead to regulation of auxin and abscisic 
acid pathways interaction and probably these miRNAs could 
contribute in stress tolerance in tolerant variety. In addition, no 
significant change in miR171a expression demonstrated that 
expression of SCL could be regulated through other 
mechanisms in plant. 
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 مقدمه
هاي مختلف  گياهان همواره در معرض تنش

باشند و اين شرايط باعث محدود شدن توليد  مي
 Bray(شود  محصولات گياهي در سطح جهاني مي

et al. 2000(داري در . تنش خشكي به طور معني
. )Zhu. 2001(گذارد  مي تأثيررشد و نمو گياه 

عنوان يك خصوصيت  كاهش رشد سلولي به
و به  سازگاري براي نجات گياه در شرايط تنش است

دهد انرژي خود را از رشد، به مقاومت گياه اجازه مي
 .Chaves and Oliveira(به تنش معطوف كند 

هاي داخلي  رشد و نمو در گياهان با سيگنال .)2004
و محيطي همراه است كه گياه از طريق چندين 

ها پاسخ  نام دارند به آن هورمونرشد كه ه كنندتنظيم 
آبسيزيك توان به  ها مي هورموناين ه دهد. از جمل مي
. )Gray. 2004(، جيبرلين و اكسين اشاره كرد اسيد

هاي رشد  بر كنترل بسياري از جنبه ها علاوه  هورمون
هاي محيطي هم  و نمو گياهي، در پاسخ به تنش

ها، توسط  اي سيگنالينگ آننقش داشته و مسيره
هاي مثبت و منفي در طول  كننده بسياري از تنظيم

  شود.  رشد و نمو كنترل مي
هاي  كننده ترين تنظيم ، يكي از مهماسيدآبسيزيك

باشد  هاي محيطي مي نمو گياهي و پاسخ به تنش
)Wang et al. 2011( ،تحت شرايط كمبود آب .

توليد شده، نقش مهمي را در بيان  آبسيزيك اسيد
كند  ها ايفا مي هاي پاسخگو به تنش و بستن روزنه ژن

)Wilkinson and Davies. 2002( در طي .
افزايش آبسيزيك اسيد غيرزنده، سطح هاي  تنش
شود  يابد كه اين امر سبب توقف رشد و نمو مي مي

)Reyes and Chua. 2007( جيبرلين يكي از .
كه نقش مهمي را در رشد هاي گياهي است  هورمون

زني بذر، نمو برگ،  و فرايندهاي نموي از جمله جوانه
 Golldack(كند  طويل شدن ساقه و گلدهي ايفا مي

et al. 2013(.  همچنين اكسين به عنوان يك
هاي رشد و  كليدي است كه بسياري از جنبه هورمون

برداري  بر سطح نسخه تأثيرنمو گياهي را از طريق 

ARFدهد  ها، انجام مي)Hagen and Guilfoyle. 

و فاكتورهاي رونويسي وابسته به  cis. عناصر )2002
هاي پاسخگو به تنش  ، در بيان ژنآبسيزيك اسيد

سيگنال تنش  سرما نقش دارند. خشكي، شوري و
فاكتور رونويسي ه ، بوسيلآبسيزيك اسيدوابسته به 

AREB1  كه به عناصر تنظيميABRE2 ه در ناحي
هاي  شود، باعث القاي برخي ژن پروموتري متصل مي
  .)Tuteja. 2007( شود پاسخگو به تنش مي

ها در طول رشد و نمو گياهي  هورمونسيگنالينگ 
هاي مثبت و منفي تنظيم  توسط تنظيم كننده

هاي اخير، مطالعات  . در سال(Huq. 2006)شوند مي
 3هاي كوچكRNAها و  هورمونروابط بين ه در زمين

هاي كوچك از RNAاست.  مورد توجه قرار گرفته
ي هورمونسيگنالينگ ه كنند ها، تنظيمmiRNAجمله 
اولين گزارشي كه  .)Liu et al. 2009( هستند
ها را نشان داد  هورمونها و miRNAبين  ي هرابط

در آرابيدوپسيس  Hyl1اي بر روي  موتانت  مطالعه
  .)Lu and Fedoroff. 2000( بود

miRNA ها، از اعضاي مهمRNA هاي كوچك
 كنندهنوكلئوتيد و غير كد 18-24تنظيمي، داراي 

 بسياري از موجب خاموشي ژن در هستند كه
 .Jones-Rhoades et al( شوند ها مي يوكاريوت

2006( .miRNA هاي بالغ در گياهان، توسط آنزيم
DCL1، وشت بزرگتر ناز يك رو به وسيله دو برش
RNA، 4كمپلكس شوند كه با مي توليدRISC  تلفيق

كند  هدف ايجاد جفت باز مي mRNAبا  د؛ ونشو مي
خاموشي بيان ژن از طريق  در نهايت باعث و

 سركوبي و يا mRNA ايجاد شكاف در هاي مكانيسم
. )Bartel and Chen. 2004(شود  مي ترجمه
ها در miRNAه هاي مختلف و شناخته شد نقش

                                                                     
1. ABRE‑Binding  protein 
2. ABA‑Responsive Element 
3. Small RNAs 
4. RNA-Induced Silencing Complex  
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در نمو گياهي، انتقال سيگنال،  تأثيرگياهان شامل: 
 Zhang(باشد  و غيره مي هاي محيطي اسخ به تنشپ

et al. 2006(.  
تنظيمي ه است كه در ناحي مشاهده شده

، miR159 ،miR167 ،miR393پروموتورهاي 
miR168  وmiR169عناصر تنظيمي ،ABRE 

ها، در  با استفاده از آن آبسيزيك اسيدوجود دارند و 
 .Liu et al(ها نقش دارد miRNAتنظيم بيان اين 

2008b( مطالعات اخير نشان دادند كه برخي .
miRNA آبسيزيك ها در مسيرهاي سيگنالينگ

 .Liu et al(، جيبرلين و اكسين نقش دارند اسيد

 .Ehya et al( miR166 . به عنوان مثال:)2009

2013; Liu and Chen. 2009; (  وmiR171 
(Gielen et al. 2012)  در مسيرهاي سيگنالينگ

، miR160 ،miR167اكسين و جيبرلين، 
miR168 ، miR393)Liu and Chen. 2009(  و
miR390)Marin et al. 2010; Wang et al. 

آبسيزيك سيگنالينگ اكسين و ، در مسيرهاي )2011
 .miR319 )Liu and Chen و miR159، اسيد

اي سيگنالينگ جيبرلين و در مسيره )2009
و  miR169نقش دارند. همچنين آبسيزيك اسيد 

miR164 )Liu and Chen. 2009(  در مسيرهاي
در مسيرهاي miR156 سيگنالينگ اكسين، 

و  )Guo et al. 2008( سيگنالينگ جيبرلين
miR398  آبسيزيك اسيد در مسيرهاي سيگناليگ

 ;Liu and Chen. 2009)كنند  ايفاي نقش مي

Xiong et al. 2002) 1(شكل(. 

عنوان يكي  با توجه به اهميت تنش خشكي به
هاي غيرزيستي محدودكننده توليد  ازمهمترين تنش

از يكي عنوان  بهمحصول و با توجه به اهميت گندم 
هاي % از زمين17مهمترين محصولات گياهي كه 

نياز مردم  % كربوهيدرات مورد55مين أزراعي و ت
 .Gill et al( جهان را به خود اختصاص داده است

منظور بررسي تغيير بيان  ؛ اين مطالعه به)2004
miR159a,b ،miR160 ،miR167a,b  و

miR171a ترتيب با كنترل فاكتورهاي  كه به
، در كنترل 1MYB ،2ARF ،ARF ،3SCLرونويسي 

آبسيزيك مسيرهاي سيگنالينگ اكسين، جيبرلين و 
نقش دارند، در دو رقم حساس و متحمل به  اسيد

 انجام شده است.  تنش خشكي در گندم

 
  ها  مواد و روش

 مواد گياهي و تيمار خشكي

 SERI( (G1) در اين پژوهش از دو ژنوتيپ متحمل

M 82و حساس ( (G2) )Sw89. 5193/kAu2(  به
گندم استفاده شد. آزمايش در قالب  تنش خشكي

% 80طرح كاملاً تصادفي با دو تيمار آبياري نرمال (
% ظرفيت زراعي) 20ظرفيت زراعي) و تنش خشكي (

تنش  تأثيرمنظور بررسي  به در سه تكرار انجام شد.
ها در مراحل اوليه miRNAخشكي بر ميزان سطح 

دو برگي اعمال شد ه رشد، تيمار خشكي پس از مرحل
به ساقه رفتن ه هاي برگي در مرحل و كل نمونه

ها  . نمونه)Faghani et al. 2012(برداشت شدند 
 -oC80بلافاصله در ازت مايع قرار داده شده و به 

  منتقل شدند.
 خشكي   تحت تنش هاmiRNA الگوي بيانه مطالع

RNA با  شاهد و تيمارهاي  كل از برگ نمونه
 )Invitrogen, CA, USA( استفاده از ترايزول

استخراج شد. سپس براي اطمينان از حذف كامل 
DNA هاي  ژنومي، نمونهRNA اكسي  با آنزيم دي

مطابق با  )I4 )Invitrogen, CA, USAريبونوكلئاز
بررسي كمي و د. دستورالعمل ارائه شده، تيمار شدن

با استفاده از نانودراپ  ي استخراج شدهRNAكيفي 
ND-1000 )Nanodrop technologies, W 

ilmington, DE, USAانجام شد. 1 ) و ژل آگارز %
براي سنتز  Stem-Loopطراحي آغازگرهاي 

                                                                     
1. MYeloBlastosis 
2. Auxin Response Factor 
3. SCARECROW-Like proteins 
4. Deoxy RibonucleaseI 
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cDNA  و آغازگر هاي qRT-PCRبر 1(جدول (
واكنش انجام شد.  )Chen et al. 2005(اساس 

 SuperScript IIIبا استفاده از كيت cDNAسنتز 

First-Strand Synthesis System 
(Invitrogen) مطابق با دستورالعمل كمپاني انجام ،

 iQهاي مورد مطالعه با استفاده ازmiRNAشد. بيان 

SYBR Green Supermix )Bio-Rad در (
-Bio-Rad System (MyiQ ™ Singleدستگاه 

Color)  در سه تكرار  ميكروليتر 25در حجم واكنش
عنوان ژن  به 18S rRNAانجام شد. همچنين از 

 .Paolacci et al(استفاده شد  1كنترل داخلي

ها تحت شرايط miRNA. ميزان تغيير بيان )2009
خشكي نسبت به شاهد (آبياري نرمال) در سطح 

محاسبه شد  ΔΔct2-% با استفاده از روش 5ي دار معني
                                                                     
1. Reference Gene 

)Jain et al. 2006(. 
هاي هدف و بررسي روابط  شناسايي ژن

  هاي مورد مطالعهmiRNAخويشاوندي 
 هاي مذكور با استفاده ازmiRNAهاي هدف  ژن

هاي  مطالعات پيشين و همچنين از طريق پايگاه
 psRNATargetاطلاعاتي 

)http://plantgrn.noble.org/psRNATarget ،(
منظور بررسي ميزان  به بررسي شدند. همچنين

ها در گياهان مختلف، miRNAاين گي  حفاظت شده
ها، با استفاده از روش miRNA 2رديفي چندگانه هم

ClustalW  و رسم درخت فيلوژنيك مبتني بر
 )NJ( ترين همسايه فاصله، بر اساس نزديك

)Tamura et al. 2011( افزار  با استفاده از نرم
MEGA6 .انجام شد 

                                                                     
2. Multiplex Alignment 

  
  آغازگرهاي مورد استفاده در اين مطالعه -1جدول 

  cDNAحلقه سنتر - توالي آغازگر هاي ساقه  نام
miR159a,bGTCGTATCCAGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACTGGATACGACCAGAGC  

miR160 GTCGTATCCAGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACTGGATACGACTGGCAT  
miR167a,bGTCGTATCCAGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACTGGATACGACTCAGA 
miR171a GTCGTATCCAGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACTGGATACGACGATATT  

  qRT-PCRآغارگر رو به جلو    توالي  نام
miR159a,bGGAGTTTGGATTGAAGGGA  

miR160 TTCGTTGCCTGGCTCCCTGT  
miR167a,bTGAAGCTGCCAGCATGATCT 
miR171a CGGTGATTGAGCCGTGCC 

  Universal( qRT-PCR( آغارگر برگشتي  توالي
GTGCAGGGTCCGAGGT  

 
  نتايج و بحث 

هاي مورد بررسي در miRNAبررسي تغيير بيان 
  شرايط تنش خشكي 

،  تحت تنش miR159a,bدر اين مطالعه بيان 
رقم حساس و متحمل افزايش بيان خشكي در هر دو 

نشان داد اما اين افزايش بيان فقط در ارقام حساس 
مطالعات پيشين نشان داده  ).2(شكل بوددار  معني

از طريق كنترل بيان فاكتورهاي  miR159است كه 
، در تنظيم مسيرهاي MYBه رونويسي خانواد

نقش دارد  آبسيزيك اسيدسيگنالينگ جيبرلين و 
)Liu and Chen. 2009(همچنين گزارش شده . 

 miR159، بيان آبسيزيك اسيدبا افزايش   است كه
 .Reyes and Chua. Tuteja( يابد افزايش مي

. بر اساس نتايج اين تحقيق، ميزان افزايش )2007
در شرايط تنش خشكي در miR159a,b بيان در 

رقم حساس بيشتر از رقم متحمل است. افزايش بيان 
miR159 قبلي نيز نشان داده شده  در مطالعات
 Populus از جملهطوري كه در گياهاني  است؛ به
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در  ك اسيد
عنوان  د به

 زيك اسيد 
 بنابراين با 
ساس، اين 

mRN هاي
 بيان اين 
ث كاهش 
اكتورهاي 

هاي  ز ژن
ه  به ناحي

 كه توسط 
يش بيان 
هش پاسخ 

 

 
د مطالعه در 

. 

m آبسيزيك به
miRN اندتو مي

آبسيزگنالينگ 
نقش ايفا كند. ب

در رقم حسا 
NAبر  ثير

M بر كاهش ،
گذاشته و باعث
جه به نقش فا
بيان تعدادي از
 طريق اتصال

هايي ك ازي ژن
د، احتمالاً افزا
س منجر به كاه

  ي خواهد شد.

 
miRNهاي مورد

.. ورهاي رونويسي

miRNA اين 

NAشد و اين 

ه مهم در سيگ
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 miR159a,bدراين مطالعه با وجود افزايش بيان 
اما براي  ،در شرايط تنش خشكي در رقم حساس

miR160  و miR167a,b در  داري تغيير بيان معني
در شرايط تنش  شرايط مشاهده نشد. در حالي كه اين

 miR167a,b و  miR160خشكي رقم متحمل 
اين نتيجه اهميت  ).2شكل( افزايش بيان نشان دادند

را در شرايط تنش خشكي در  miR159a,bتنظيمي 
در شرايط  miR167a,b و miR160رقم حساس و 

دهد.  تنش خشكي در رقم متحمل نشان مي
miR160  از طريق كنترل بيانARF10 ،ARF16 

نيز از طريق كنترل بيان دو  miR167و  ARF17و 
، در تنظيم مسيرهاي ARF8و  ARF6فاكتور 
 Liu)نقش دارند آبسيزيك اسيدلينگ اكسين و سيگنا

et al. 2007; Liu and Chen. 2009) در مطالعه .
و  Barrera-Figueroa، 2011ديگري در سال 

را در ارقام  هاmiRNAهمكارانش نيز تغيير بيان 
) Vigna unguiculataحساس و متحمل در نخود (
و  Barrera-Figueroaبررسي كردند. به طور جالبي 

در شرايط  miR160همكارانش نيز افزايش بيان 
و در  تنش خشكي را در رقم متحمل مشاهده كردند

داري براي اين  گياه حساس تغيير بيان معني
miRNA مشاهده نشد )Blanca E Barrera-

Figueroa. 2011(اين نتايج نقش . miR160  در
اكسين را در ارقام تنظيم فاكتورهاي پاسخگو به 

در تعدادي ديگر از دهد. همچنين  متحمل نشان مي
در  miR160بيان  مطالعات انجام شده نيز افزايش
 Populus مانند شرايط تنش خشكي در گياهاني

tomentosa ،Oryza sativa مشاهده شده است 
)Barrera-Figueroa et al. 2012; Yuanyuan 

Ren. 2012( ،علاوه بر اين .miR160  و
miR167 تحت شرايط تنش خشكي در گياه لوبيا ،

)Barrera-Figueroa et al. 2011( ؛ تحت شرايط
 Xin(، تنش حرارتي )Lu et al. 2011(شوري  تنش

et al. 2010(  و تنش سرما)Tang et al. 2012( 
است  افزايش پيدا كرده است. گزارش شده در گندم

در رقم  miR167a,bو  miR160كه افزايش بيان 
متحمل، باعث تنظيم اثر متقابل مسيرهاي 

 .Liu et al( آبسيزيك اسيدسيگنالينگ اكسين و 

2007; Liu and Chen. 2009; Shukla et al. 
 Liu and( هاي پاسخگو به تنش و بيان ژن )2008

Chen. 2009(  و احتمالاً كمك به تحمل تنش در
رقم متحمل نسبت به رقم حساس به خشكي 

در رقم  miR160شوند. از طرفي با افزايش سطح  مي
گذاشته و  تأثير ARF10متحمل، بر كاهش بيان 
را كاهش  آبسيزيك اسيدميزان حساسيت گياه به 

 .Liu et al. 2007; Shukla et al( دهد مي

شده است  . همچنين در تحقيقي نشان داده)2008
مقاوم به  ARF10كه گياهان تراريخت داراي 

miR160 حساسيت  اسيدآبسيزيك، نسبت به افزايش
دهند. ولي  زني نشان مييي را در مرحله جوانهبالا

داشتند،  miR160گياهان تراريختي كه بيان بالاي 
در مرحله جوانه  آبسيزيك اسيدحساسيت كمي را به 

 .Liu et al( بودندتر  زني بذر نشان دادند و متحمل

اين تحقيق نيز . بنابراين همانطور كه در )2007
عنوان يكي از  به miR160ش بيان مشاهده شد، افزاي

تواند  هاي ايجاد تحمل در تنش خشكي ميمكانيزم
، miR160وسيله  به ARF10باشد و تنظيم منفي 

تواند ميآبسيزيك اسيد بر كاهش حساسيت گياه به 
نيز در مطالعات انجام شده  miR167  گذار باشد.تأثير

 Arabidopsisدر شرايط تنش خشكي در 

thaliana ،Populus tomentosa ،Oryza 

sativa  وGlycine max  افزايش بيان نشان داده
 Barrera-Figueroa et al. 2012; Li et( است

al. 2011a; Li et al. 2011b; Liu et al. 
2008a; Yuanyuan Ren. 2012(  كه اهميت

را در شرايط تنش خشكي  miR167افزايش بيان 
دهد. گزارش شده است كه تحت تيمار  نشان مي

كاهش بيان  miR167در برنج،  آبسيزيك اسيد
، بافت زايشي نر و مادگي ARF8ابد و با افزايش ي مي

 Liu(دهد  درس رخ ميايجاد شده و نمو زايشي زو
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and Chen. 2009( . بنابراين احتمالاً افزايش بيان
miR167a,b ر شرايط تنش در رقم متحمل د

در  آبسيزيك اسيدپذيري كمتر از تأثيرتواند ناشي  مي
است كه  رقم متحمل بوده باشد. گزارش شده

miR160  وmiR167  به صورت متقابل توسط دو
تنظيم  آبسيزيك اسيد هورموناكسين و  هورمون

 . بنابراين در تنظيم)Ding et al. 2013( شوند مي

miR160   وmiR167  به صورت متقابل توسط اين
و احتمالاً تفاوت در تغيير  دنشو ميتنظيم  هورموندو 

در ارقام متحمل و حساس در  miRNAبيان اين دو 
ناشي از تغيير در ميزان اين  ،شرايط تنش خشكي

تواند باشد. علاوه  ها و اثرات متقابل آنها مي هورمون
در  miR167براين گزارش شده است كه تغيير بيان 

و اكسين و  آبسيزيك اسيدتنظيم اين اثر متقابل بين 
هاي پاسخگو به تنش و سازگاري به تنش  بيان ژن

بنابراين از  .)Liu and Chen. 2009(قش دارد ن
اثر  تأثيرتحت  miR167يك طرف تغيير بيان 

و اكسين است و از طرف آبسيزيك اسيد متقابل بين 
در تنظيم اين اثر متقابل  miR167ديگر تغيير بيان 

در يك تنظيم  miR167نقش دارد. در نتيجه 
  بازخوردي مي تواند در شرايط تنش نقش ايفا كند.

و  miR159a,b  ،miR160با وجود تغيير بيان 
miR167a,bدر شرايط تنش اما هيچ تغيير ، 

در شرايط تنش خشكي  miR171aداري براي  معني
چه در رقم حساس و چه در رقم متحمل مشاهده 

تنظيم بيان ه بوسيل miR171 ).2شكل( نشد
، در تنظيم مسيرهاي SCLفاكتورهاي رونويسي 

سيگنالينگ اكسين و تنظيم مسيرهاي سيگنالينگ 
.  عدم (Gielen et al. 2012)د جيبرلين نقش دار

در هر دو رقم حساس و  miR171aتغيير بيان 
دهد كه احتمالاً تحت شرايط تنش  متحمل نشان مي

از طريق  SCLيان فاكتورهاي رونويسي خشكي ب
شود. همچنين،  هاي گياهي تنظيم مي ساير مكانيسم

در مطالعه ديگري تحت شرايط تنش دهيدراسيون در 
، مشاهده miRNAداري در اين  جو، تغيير بيان معني

اما برخلاف نتايج  .)Kantar et al. 2010(نشد 
دست آمده در اين تحقيق در مواردي نيز تغيير بيان ب

miR171  در شرايط تنش مشاهده شده است. به
تحت شرايط تنش شوري  miR171طوري كه بيان 

و  )Yeqin M. Kong. 2010(و خشكي در ذرت 
كاهش نشان داد.  )Sunkar et al. 2008(برنج 

همچنين، در مطالعه ديگري تحت شرايط تنش 
، miR171ه خشكي در برنج، برخي از اعضاي خانواد

ها كاهش بيان نشان دادند  افزايش و برخي از آن
)Zhou et al. 2010( بيان اين .miRNA  تحت

سرما در آرابيدوپسيس  شرايط تنش خشكي، شوري و
. تفاوت بيان )Liu et al. 2008b(افزايش يافت 

تواند ناشي از نوع  مشاهده شده در اين مطالعات مي
گياه، نوع و شدت تنش، شرايط آزمايش، نوع بافت و 

فاكتورهاي  .)Wang et al. 2011(غيره دانست 
، miR171هاي هدف  ژن عنوان به، SCLرونويسي 

در محدوده وسيعي از فرايندهاي نموي از جمله 
نمو ، هورمونسيگنالينگ الگوهاي محوري ريشه، 

 .Eldem et al(نقش دارند  ريشه و برگ گل،

2013; Gielen et al. 2012( در مطالعات پيشين .
ه كنند تنظيم SCL هاي  شخص شد كه ژنم

مسيرهاي سيگنالينگ جيبرلين هستند. همچنين 
 SCL7و  SCL3 هاي  بيان ژنه جيبرلين بازدارند

ها تحت تنش خشكي القا  باشد، ولي بيان اين ژن مي
. بنابراين احتمالاً )Zhang et al. 2011(شوند  مي

، در شرايط تنش خشكي miR171aعدم تغيير بيان 
ها SCLهاي دخيل در افزايش بيان  يكي از مكانيزم

رايندهاي رشد و باشد و گياه از اين طريق تمام ف مي
نموي خود را در شرايط تنش از دست نخواهد داد. 

رد بررسي در اين هاي موmiRNAعلاوه بر ساير 
عنوان ژن  به SCLاست كه  تحقيق، مشخص شده

بر سيگنالينگ جيبرلين، در  ، علاوهmiR171هدف 
مسيرهاي سيگنالينگ اكسين و نمو ريشه نقش دارند 

اعضاي اين خانواده، توسط ه هاي كدكنند و ژن
  .)Sánchez et al. 2007(شوند  اكسين القا مي
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  : رقم حساسG2: رقم متحمل. G1هاي مورد مطالعه. miRNA نمودار تغيير بيان - 2 شكل

  
و روابط  pre-miRNAهاي  آناليز همرديفي توالي

  خويشاوندي
منظور بررسي ميزان  در اين مطالعه، به

هاي مورد مطالعه در miRNAگي و نقش  شد حفاظت
ي در گياهان مختلف، هورمونمسيرهاي سيگنالينگ 

هاي miRNAه روابط خويشاوندي خانواد
miR159a,b ،miR160 ،miR167a,b  و

miR171a ،بررسي شد.  برخي از گياهان در
براي هر يك از  همچنين بررسي نواحي حفاظت شده

miRNAمجزا در گياهان  هاي مذكور به صورت
  اين بررسي نشان داد كه در نتايجمختلف انجام شد. 

  

در  miRNAتوالي سنجاق سري  مختلف گياهان
شدگي  بالغ، داراي حفاظت miRNAه توليدكنندهناحي
(در ساختار  *miRNAه باشد. همچنين در ناحي مي

اصلي قرار  miRNAدر بازوي مقابل   ساقه حلقه
اين مطالعه،  شدگي وجود دارد. در دارد) نيز حفاظت

هاي سنجاق سري  پس از بررسي و انطباق توالي
miRNAي مذكور، مشخص شد كه ها  هاي خانواده

اعضاي هر ه بالغ در هم miRNAه توليد كننده ناحي
است  ، حفاظت شدهmiRNAهاي  يك از اين خانواده

ها miRNAاين ه نقش حفاظت شده دهندكه نشان
  ).3باشد (شكل در گياهان مختلف مي

  
  در گياهان miR171ه هاي خانوادpre-miRNAهمرديفي چندگانه  -3شكل

  
با وجود ساختار ثانويه تقريباً مشابه در اعضاي 

در گياهان مختلف  miRNAه مختلف يك خانواد
در نواحي  توالي نوكلئوتيدي، مخصوصاً الف)،-4(شكل

بالغ، تنوع نشان  miRNAغير از ناحيه توليدكننده 
لي ). بنابراين با وجود تفاوت در توا3دهد (شكل مي

 مؤثرمنظور توليد  لقه، بهح-ساختارهاي ساقه
miRNA شده باقي  ساقه، حفاظته بالغ تقريباً ناحي

الف). تفاوت نوكلئوتيدي  -4و شكل 3اند (شكل  مانده
هاي يك خانواده در گياهان، عمدتاً miRNAبين 

بالغ  miRNAتوالي ه اي غير از ناحي مربوط به ناحيه
مثال، در بين  عنوان بهباشد.  مي miRNA*و 
، توالي سنجاق سري miR171هاي داراي  گونه

miR171e سنجاق سري   در برنج، با توالي
miR171 تري  نزديكه در گندم از نظر توالي رابط
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miR167a,b اكسين در نمو ريشه ايفاي نقش كرده ،
و به تحمل تنش در رقم متحمل نسبت به رقم 

 miR160كند و با افزايش سطح  حساس كمك مي
 تأثير ARF10در رقم متحمل، بر كاهش بيان 

را اسيد آبسيزيك گذاشته و ميزان حساسيت گياه به 
ه گي ناحي فاظت شدهميزان بالاي ح دهد. كاهش مي
هاي مذكور در miRNAبالغ  miRNAه توليد كنند

ه گياهان مختلف در طي فرايند تكامل، نشان دهند
 باشد. ها در گياهان ميmiRNAنقش مهم اين 

هاي مذكور، در miRNAبطوري كه هر يك از اين 
ژني مشابهي را مورد هدف ه خانواد ،گياهان مختلف

قرار داده و در مسيرهاي مشابهي از جمله سيگنالنگ 
  كنند. ي ايفاي نقش ميهورمون

هاي زنده و  ها در تنشmiRNAبا توجه به نقش 
ها در مسيرهاي  غيرزنده، و نقش برخي از آن

منظور  اين مطالعه به هاي گياهي، هورمونسيگنالينگ 
  در  كه شده  ظتحفا  miRNA چهار   ارزيابي بيان

  

هاي جيبرلين، اكسين و  هورمونسيگنالينگ 
نقش دارند، در دو رقم حساس و  آبسيزيك اسيد

متحمل به تنش خشكي در گندم انجام شد. اطلاعات 
حاصل زمينه مطالعات آتي را در رابطه با نقش دقيق 

هاي  هورمونها با سيگنالينگ miRNAو تعامل اين 
نويسي فراهم كرده و گياهي از طريق فاكتورهاي رو

توان از اين با مطالعات تكميلي در اين زمينه مي
miRNAدر  هايي كه ها به منظور دستورزي بيان ژن

افزايش تحمل به تنش خشكي نقش دارند، استفاده 
  نمود.
  

  سپاسگزاري
ه پژوهشكد اين پژوهش با حمايت مالي

انجام شده و بدينوسيله  بيوتكنولوژي كشاورزي ايران
و تمامي عزيزاني كه  ارزشمند آنها  همكارياز 

 نويسندگان مقاله را در انجام تحقيق ياري نمودند،
  شود. قدرداني مي
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