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 ژنتیکی اساس بهتر درک به جو، گیاه در تنش تحمل های سازوکار مطالعه

 تحمل مرتبط با ژنتیکی خصوصیات بهبود نهایت در و خشکی تنش تحمل

در این پژوهش،  انجامد.می مولکولی ژنتیک نوین های روش تنش به کمک

 تحمل در درگیر هایRNA میکرو برخی بیان بررسی و شناسایی منظور به

در گیاه جو  ریشه و برگ یها EST واکاوی، گیاه جو خشکی تنش

 افتیدر NCBI گاهیپا ها ازکتابخانه هیاول اطلاعات .صورت گرفت

ها و داده پردازششی، پیکیوانفورماتیب افزارهای د، سپس با کمک نرمیگرد

ها انجام  کتابخانه نیب در متفاوت انیمیزان ب های باژن ییهمچنین شناسا

 Real استفاده از روشبا  منتخب هایژن بیان بررسی منظور به. گرفت

time-PCRدر قالب  اسپلیت پلاتل یفاکتور به صورت شی، یک آزما

)متحمل در برابر  نیمروز یزراع رقم یدر گلدان رو یطرح کاملاً تصادف

 Hordeumاسپانتانئوم ) یپ جو وحشیو اکوت تنش خشکی(

spontaneum ) ،ساعت پس از اعمال تنش  24و  42در سه سطح صفر

 آمده، سه ستد بههای با جستجو در بین کانتیگ .رفتخشکی صورت گ

miRNA بالا ) انیب باath-miR414 ،osa-miR2102-5p ،osa-

miR414 )بیان بررسی  ند.شد ییشناساmiR414  وmiR2102 در 

در هر دو  miRNAهای گیاهی جو، نشان داد که میزان بیان این دو نمونه

( افزایش P<59/5داری )معنی طور بهژنوتیپ در پاسخ به تنش خشکی 

در ژنوتیپ نیمروز  miR414ساعت بیان ژن  24یکه بعد از طور به ،یافت

به ترتیب  miR2102 برابر و بیان ژن 4و  88/4به ترتیب  اسپانتانئومو 

عدم تنش در شرایط  )شاهد( اسپانتئومبرابر نسبت به  1/4و  2/4به میزان 

 .دافزایش یافتن )صفر ساعت پس از اعمال تنش(

 

 خشکی، تنش، واکاوی بیوانفورماتیکی، ژن بیان :کلیدیهای واژه

miRNA. 

 

Study of stress tolerance in barley can help for a better 

understanding of the genetic basis of drought stress 

tolerance mechanisms and lead to improve the genetic 

properties associated with drought tolerance through 

modern molecular genetic techniques. To this end, 

microRNAs associated with drought stress in barley 

leaf and root ESTs were analyzed in Nimruz and 

spantaneum barley genotypes. Bioinformatics 

databases were mined for relevant EST libraries and 

bioinformatics services were used for pre-processing 

and identify genes with different expressions among 

libraries. The expression profile of candidate genes was 

studied, by using Real time-PCR in a factorial-split plot 

design, including Nimruz as tolerant and Spontaneum 

as a drought sensitive in pots with three replications. 

Sampling time was also considered at 0, 24 and 72 

hours after drought stress as sub factor. Results of this 

study led to identification of three highly-expressed 

miRNAs (ath-miR414, os-miR2102-5p and osa-

miR414). The expression analysis showed that miR414 

and miR2102 expression was significantly (P< 0.05) 

increased in both genotypes in response to drought 

stress. After 72h in Nimruz and Spontaneum, the 

expression of miR414 reached 2.61 and 2-fold and the 

expression of miR2102 was 2.4 and 2.8-fold of that of 

control (Spontaneum at control condition at 0 times), 

respectively.  

 
Keywords: Bioinformatics, Drought stress, Gene 

expression, miRNA. 
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 مقدمه
 تولید یبرا یت جهانمشکلا ازیکی تنش خشکی 

 یها یژگیو از یاست و خشک یمحصولات كشاورز
 حداقل برخورد و بوده ایران كشور ییایجغراف بارز

 تنش با گیاهان زندگی چرخه مهم مراحل از یکی
(. Barati et al., 2017است ) ناپذیر اجتناب، خشکی

 دیم مناطق در خصوص به مهم گیاهان از یکی جو
 سطح 4581 سال در وفائ آمار براساس. است

 آن تولید میزان و هکتار میلیون 28 جو زیركشت
(. Faostat, 2018) است بوده تن میلیون 828
 صنعت در مصرف افزایش علت به جو زیركشت سطح

در حال  اروپایی كشورهای در ویژه به دامداری و
 مهم غلات از یکی همچنین گیاه جو افزایش است.

 است مناطقی در ویژه به، توسعه حال در كشورهای در
 گیاهان تولید بر مؤثر عوامل از یکی شدید خشکی كه
 یبررسبنابراین  (.Barati et al., 2017باشد ) می

اه در مقابله با یگ مولکولیو  یکیولوژیزیف یهاواكنش
در مقاومت به  لیدخ یهاو انتقال ژن ییتنش، شناسا

شتر كشت یامکان توسعه هرچه ب، ارقام پر محصول
در مناطق خشک خصوص گیاه جو را  بههان ایگ

 (.Soleimani et al., 2017)آورد میفراهم 
ای مطالعات یک دهه اخیر نشان داده است كه دسته

و  یکیولوژیمختلف ب یندهایدر فرآ هاRNAاز 
ن، نمو برگ، یاكس یرسان امیشامل پ یکیمتابول
انتقال از مرحله رشد  ،یجانب یها شهیل ریتشک

و  یشیزا به یشیو از رو یشیه روب یا اهچهیگ
 و زیستی یها اه به تنشیم پاسخ گین در تنظیهمچن

. (Khraiwesh et al. 2012) نقش دارند زیستی غیر
 های اسید نوكلئیکدر واقع مولکول هاRNAمیکرو 
 .طول دارند دینوكلئوت 81-49هستند كه  یكوچک

اما  شوند، می یسیرونو DNAاز  هاRNAاین نوع از 

                                                                     
1. microRNA 

-ژن گریعملکرد دبلکه ، شوندنمیترجمه  نیبه پروتئ

 ییها ژن miRNA ن،ی. بنابراكنندكنترل میها را 
 میرا تنظ ینیروتئكدكننده پ یهاژن گریهستند كه د

 یكنندگمیبا نقش تنظو  (Kim 2005) كنندیم
به سازگاری گیاه در تنش،  طیدر شرا یمثبت و منف

را  ییهاژن ها،miRNA . اغلبنقش دارندتنش 
را كد  یبردار نسخه یكنند كه فاكتورها یكنترل م

ها را در مركز  miRNA یژگین ویكنند و ا یم
 Ding et) دهدیقرار م ان ژنیم بیتنظ یها شبکه

al. 2013).  چندین برنامه محاسباتی مانند
MIRscan (Lim et al., 2003 و )MiRAlign 

(Wang et al., 2004برای شناسایی همولوگ )-

با هایی ارگانیسم شده در ی شناختههاmiRNAهای 
كمک   اند. بهشدهتوالی ژنومی در دسترس، طراحی 

شده  ی حفاظتهاmiRNAها، بسیاری از این برنامه
اند بینی شدها موفقیت پیشدر گیاهان و جانوران ب

(Jones-Rhoades and Bartel, 2006; Wang et 

al., 2004; Hsieh et .al., 2018; Jaiswal et 

al., 2019). یبررس منظور به یات گستردهمطالعا 
 یها تنششرایط ها در miRNA برخی ازان یر بییتغ

است كه از  صورت گرفته یمختلف از جمله خشک
 miR159مانند هاmiRNAن به توایجمله م

،miR393 ،miR171  ،miR169،miR168 ، 
miR167  اشاره كرد(Covarrubias and Reyes 

 miR169ها از جمله miRNAاز  یبعض. (2010
اهان یدر گ یرا در اثر تنش خشک یان متفاوتیر بییتغ

Liu et al. (2008 )ل، طور مثا به. اندن دادهنشا
 Arabidopsis را در miR169ان یكاهش ب

thaliana یول Zhao et al. (2007افزا )ان یش بی
miR169  گزارش  یتنش خشکشرایط در برنج را در

. با توجه به اهمیت تنش خشکی و همچنین اند كرده
تنش، این در القای تحمل این  miRNAنقش 

دف بررسی شناسایی برخی ه تحقیق با



 88 ... مرتبط با یهاmicroRNA یبرخ انیب یو بررس ییشناسازارع و همکاران:  

 

 

miRNA های دخیل در تحمل تنش خشکی انجام
 گرفت.

 

 هامواد و روش
 ESTداده  آوری جمع

 با جو اهیگ برگ به مربوط EST '9 كتابخانه یک
 افتیدر NCBIه داد گاهیپا از Lib.13887 شناسه

. بود EST توالی 4588 شامل كتابخانه این. دیگرد
 بین ها تابخانهك جستجویكه  است ذكر به لازم

 صورت EST توالی 8555 حداقل با هایی كتابخانه
 به مربوط EST '9 كتابخانه دو همچنین. گرفت
. نددیگرد افتیدر نیز از پایگاه یاد شده جو اهیگ ریشه

 8283 شامل Lib.9798 شناسه با اوله كتابخان
 دوم كتابخانه و بدون تنش )شاهد( طیشرا در یتوال
 طیشرا در یتوال 9189 املش Lib.9796 شناسه با

ها مربوط به گیاهان جو كتابخانه .بود یخشک تنش
بودند كه در مرحله سه هفتگی، تنش  Opticرقم 

آبیاری برای تیمارهای  خشکی روی گیاه جو با قطع
 تنش در شرایط گلخانه اعمال شده بود. 

 یها یتوال یگذارهم و یبنددسته، پردازششیپ

EST. 

 سیسرو از پردازش شیپ مرحله انجام یبرا
 شد استفاده EGassembler کیوانفورماتیب
(Masoudi-Nejad et al., 2006). این خروجی 

 فایل و ها سینگلتون، ها كانتیگ شامل سرویس

مربوطه  یپارامترها بود. EST های توالی بندی صف

حداقل درصد ( 8) ر در نظر گرفته شد:یزبه شرح 

 یهایدر مقابل توال یبندصف یبرا یهمانند
 یهایتواله كتابخان( از 4) درصد 38كننده:  آلوده

 یهایتوالپوشش  یبرا گیاه جو تکرارشونده
( 9استفاده شد. ) هاESTها از  تکرارشونده و حذف آن

ت یناقل سا یهایتوال یمركزه كتابخان یهااز داده
NCBI  ( 2د. )یها استفاده گردناقل یحذف توالبرای

كنار ها با هدف مربوط به اندامک یها یكتابخانه توال

 یها یلتواه كتابخان ،یاندامک یهایتوال گذاشتن
 گیاه جو مورد توجه قرار گرفتند. یدیپلاست

 یبررس منظوربه هاESTگذاری هم و یبنددسته

 هاکتابخانه در هاژن انیب

در رابطه با برگ در این مرحله رشدی فقط  كه ازآنجایی
 تشکیل از پس كتابخانه در شرایط تنش وجود داشت،

، EST توالی 85 حداقل با هاییكانتیگ، هاكانتیگ
چون  .گرفتند قرار مدنظر بالا بیان با هاییژن عنوان به

برای بافت ریشه كتابخانه شاهد و تنش در یک مرحله 
رشدی وجود داشت، امکان مقایسه بین دو وضعیت 

دو كتابخانه  ESTهای فراهم بود. به همین خاطر توالی
، EGassemblerس یمجدد سرو یریكارگ بهبا 
 صددر 15 حداقل نظر گرفتنو با در  باهم زمان هم

 شدند. یگذار و هم یبند ، دستهیهمانند
به تنش  دهنده پاسخ یهاmiRNA ییشناسا

 یخشک

های بافت برگ و حاصل در واكاوی داده یهاگیكانت
 C-miiافزار صورت جداگانه و با استفاده از نرم ریشه به

(Numnark et al., 2012 مورد واكاوی قرار )
ا ههای احتمالی در بین آنmiRNAگرفتند تا 

 ییها یتوالها miRNA ییشناسا یبراشناسایی گردد. 
 1(MFEIآزاد ) یمدنظر قرار گرفتند كه شاخص انرژ

 باشدكیلوكالری بر مول  8/5تر از ا بزرگی یمساو
(Zhang et al., 2006 .) 

 هاRNA های هدف میکرو بینی ژن پیش

 psRNAهای آنلاین افزار ر از نرممنظوبه این 

Target
PMTEDو  2

افزارها  استفاده شد. این نرم 3
های  ی مورد نظر را با توالیRNAتوالی میکرو

mRNA یانتخاببرای گیاه  شده ثبت BLAST  كرده و
كنند كه پتانسیل یک ژن هدف  هایی را معرفی می توالی

ه میزان افزارها بر اساس )الف( محاسب را دارند. این نرم

                                                                     
1. Minimum free energy index 

2. http://plantgrn.noble.org/psRNAtarget  
3. http://pmted.agrinome.org/by_gene.jsp  



 (93-81) 8931 پیاپی بیست و هفتم، پاییز، یکم شماره نهم، سال، فناوری گیاهان زراعیمجله علمی ـ پژوهشی زیست 84

 

 

ها و توالی هدف و )ب( miRNAشوندگی توالی  جفت
كه آیا  آنالیز ساختار ثانویه این دو توالی و محاسبه این

این دو توالی قابلیت اتصال به هم را دارند یا خیر، توالی 
كنند. همچنین این  بینی می های هدف را پیشژن
ها miRNAبینی نوع بازدارندگی  قابلیت پیش افزارها نرم
ای ژن هدف به شکل جلوگیری از ترجمه یا بر

را دارند. در این مرحله چند  mRNAكردن  قطعه قطعه
تعداد نوكلئوتیدهای ( 8شود: ) پارامتر در نظر گرفته می

ها و ژن هدف نباید miRNAغیرمکمل بین توالی 
( نوكلئوتیدهای غیر مکمل در ناحیه 4باشد. ) 2بیش از 
الی هدف نباید با تو miRNAاز  88و  85بازهای 

رود این ناحیه همان  گمان می زیرا ،وجود داشته باشد
افتد و  ایی باشد كه در آن شکستگی اتفاق می ناحیه

از آن ناحیه بریده و در نهایت منجر به  miRNAتوالی 
تا سه  ،شود. با این حال هدف می mRNAتجزیه 

از  49تا  84نوكلئوتید غیرمکمل بین بازهای 
miRNA ( نباید بیش از سه 9اشد. )ب مجاز می

صورت متوالی و پشت سر هم  نوكلئوتید غیرمکمل به
و ژن هدفش دیده شود.  RNA یکرومبین توالی 

فرض بود و بر این  افزار طبق حالت پیش تنظیمات نرم
های هدف انجام شد و  اساس جستجو برای یافتن ژن

تعدادی ژن هدف معرفی  miRNA هردر نهایت برای 
 گردید.
 تنش اعمال و گیاه کشت

در قالب طرح كاملاً  اسپلیتل یفاكتور صورت ش بهیآزما
)متحمل در  نیمروز یزراع رقم یدر گلدان رو یتصادف

و ( Kuhkan et al., 2011) برابر تنش خشکی(
 Hordeumاسپانتانئوم ) یپ جو وحشیاكوت

spontaneum )(02 یبا شماره دسترسTN220  از
 تركیب دو عاملاجرا شد.  (شد هیته رانیا یبانک ژن مل

و ژنوتیپ  (FCدرصد  95ی در آبیار )شاهد و یآبیار
 اصلی و عنوان عامل)رقم نیمروز و گونه اسپانتانئوم( به

ساعت  24و  42برداری در سه سطح صفر،  زمان نمونه

به عنوان عامل فرعی لحاظ  پس از اعمال تنش خشکی
 ها در شرایطسپس گلدان پس از كاشت، گردیدند.

μ mol mساعت روشنایی به میزان 84گلخانه با 
-2

 S
-

ساعت  84گراد و درجه سانتی 49در دمای  1815
. در ندگراد قرار گرفتسانتی درجه 45تاریکی در دمای 

برای ایجاد  هاتمام گلدان ،هاچهگیاه برگی 4مرحله 

 هاآنه قوه نامیكه ری وبذ ند وشرایط یکسان تنک شد
داشتند كاهش رشد یاهانی كه گاز دست رفته بود یا 

عدد  9د و تعداد كل گیاهان در هر گلدان به دنخارج ش
میزان  به برگی 9تا مرحله گیاهان  همه .رسانده شد

855 FC برگی  9شدند و بعد از مرحله آبیاری  درصد
 95 ی دراریآبتیمارهای مورد نظر به مدت دو هفته )

اساس  برداری بر( اعمال گردید، سپس نمونهFCدرصد 
 .تیمارهای زمانی انجام شد

 شده های شناساییmiRNAبررسی بیان 

و آغازگرهای  Stem-Loopآغازگرهای اختصاصی 
برای هر  qRT-PCRاختصاصی برای تکثیر در 

miRNA  شده توسط  دستورالعمل ارائهمطابق با
Varkonyi-Gasica et al. (2007 .طراحی گردید )

صورت  ترایزول محلولبا استفاده از  RNAاستخراج 
 95مقدار  qRT-PCRپذیرفت. برای انجام واكنش 

 dNTP 85میکرولیتر از  9/5به  RNAنانوگرم از 
 89دقیقه در دمای  9مولار اضافه شد و به مدت میلی

قرار داده شد. سپس مخلوط حاصل گراد سانتیدرجه 
شد. یک میکرولیتر از  مدت دو دقیقه روی یخ گذاشتهبه

DTT 8/5  برداری میکرولیتر آنزیم نسخه 9/5و مولار
 یکرولیترمیک  معکوس به مخلوط اضافه شد و در ادامه

اضافه گردید.  Stem-loop RT PCR primer از
( cDNAبرداری معکوس )ساخت مراحل واكنش نسخه

 بود. 8به شرح جدول 
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 نتایج و بحث
به تنش  دهنده پاسخ یهاmiRNA ییشناسا

 در جو یخشک

نظر گرفتن شاخص ها و با بین كانتیگبا جستجو در 
 8/5تر از ا بزرگی یمساو 1(MFEIآزاد ) یانرژ

و تعداد  85برابر با  E-valueكیلوكالری بر مول، 
 miRNA عدد، دو 2نوكلئوتید اشتباه حداكثر 

( دارای miR414ها )كه یکی از آن ندشد ییشناسا
 یهان كتابخانهیب (≥59/5P) داربیان افتراقی معنی

توالی  .در ریشه جو بود یخشک تنش و اهدش
miRNAآورده شده  9شده در جدول  های شناسایی

 است.
 تجزیه و تحلیل آماری

 SAS 9.1 افزار نرمتجزیه و تحلیل آماری با كمک 
چند انجام گرفت و مقایسات میانگین با آزمون 

درصد صورت  9 احتمال دانکن در سطح یا دامنه
 پذیرفت.

ترین دقیق Audic and Claverie (AC)آزمون 
سات یژن در مقا آزمون برای شناسایی تغییرات بیان

ن یو با ا یاحتمال شرطه محاسبیه و بر پا است یجفت
کسان است ی یمورد بررس یهاان ژنیفرض كه ب

 .(Audic and Claverie 1997)كند یسه میمقا
ها توسط miRNAبرای مثال، بیان افتراقی 

محققین بسیاری گزارش شده است، اما براساس 
در  miRNAن یک های مختلف، بیانتایج گزارش

تواند متفاوت باشد شرایط تنش در گیاهان مختلف می
مثال، در گیاه آرابیدوپسیس در شرایط تنش  طور به

با كاهش بیان همراه است، با این  miR169خشکی 
حال در برنج و در شرایط تنش خشکی، این 

miRNA دهد افزایش بیان نشان می
(Hackenberg et al., 2015.) مطالعات نشان 

ها در گیاه جو، miRNAكه تغییر در بیان  دهند می

                                                                     
1. Minimum Free Energy Index 

DREB3افزایش بیان  تأثیر تحت شدت به
باشد می 2

(Hackenberg et al., 2015.) جریان تنش  در
ها، miRNA های مورد هدفدر گیاه جو، ژن خشکی

بیشتر در فرایندهای مانند رشدونمو گیاه و 
 Mohseni Fardهورمونی نقش دارند ) های سیگنال

et al., 2017 بر اساس مطالعه .)Mohseni Fard 

et al. (2017 تعداد ،)ژن تحت كنترل  829
ها در رقم مقاوم به تنش miRNAتنظیمی مثبت 

( نیز 2010) .Kantar et alخشکی جو قرار داشتند. 
های جو در شرایط تنش miRNAبه شناسایی 

متعلق  miRNA 41خشکی نشان دادند كه تعداد 
 اند كردهدر جریان تنش تغییر بیان پیدا خانواده  81به 

دادند. بررسی ژن را هدف قرار می 229كه حدود 
miRNA ها دهد كه طول آننابالغ جو نشان میهای

نوكلئوتید  22نوكلئوتید با متوسط  889تا  28بین 
بررسی الگوی  (.Kantar et al., 2010باشد )می

در جو در شرایط سایر  miRNAتغییرات بیان 
دهد كه در هر مرحله غیرزیستی نشان می های تنش

 ،طور مثال ، بهباشند میرشد، بافت و نوع تنش متفاوت 
است  برُ مشخص شده در پاسخ گیاه جو به تنش عنصر

هایی كه در ریشه افزایش miRNA كه میزان بیان
 تر از( پایینmiR5051و  miR2004بیان دارند )مانند 

miRNAند است كه در برگ )مانیی هاmiR171  و
miR444a( افزایش بیان داشتند )Ozhuner et al., 

2013.) 
 

 معکوس برداریمراحل واكنش نسخه .8جدول 

 چرخه زمان   (C°)دما  مرحله

 8 دقیقه  95 88 8

 8 ثانیه 95 95 4

 8 یهثان 95 24 9

 85 ثانیه،  8 95 2

 8 دقیقه 9 19 9
 

 
 

 

 
 

                                                                     
2. Dehydration-responsive element-binding protein 3  
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 های مورد بررسی miRNAآغازگرهای مورد استفاده برای  .4جدول 

 Stem -loop RT PCR primer miRNA (9'-9'آغازگر رو به جلو ) (9'-9'آغازگر برگشتی )

CTCGACCCTGGG

AC GT 
CTCGCTTTCGGAAAGGAG

ATTT 
GTGCTATCCACTGCAGGGTCCGACCTATTCG

CACTG GATACGACCAGGGC miR414 

AGAGTTGAGGCC

AG GATTGAA 
CTCGCTTTCTCTTGTGAGC

TGA 
GTGCTATGGAGTGCACCCTGGCAGGTATTCG

CACTG GATACGACCAGGGG 
miR210

2-5p 
 

 (≥59/5P)ریشه جو  ESTهای آمده از كتابخانهدستهای بهشده در بین كانتیگهای شناساییmiRNA. 9جدول 

miRNA م كانتیگنا بالغ شناسایی شده MFEI(kcal/mol)  توالیmiRNA 

ath-miR414 Contig 377 -0.774 5':UUUUCAUCAUCAUCAUCGUCA:3' 
osa-miR2102-5p Contig 219 -0.648 5':CGGCUCGCCGCCGCCGCCAA:3' 

 
واریانس بیان این  تجزیه miR414 بررسی بیان

miRNA  تنش، ژنوتیپ و زمان  تأثیرنشان داد كه
درصد بر بیان آن  9و  8، 9ح ترتیب در سطبه

 (. با توجه به نتایج حاصل2باشد )جدول دار می‌معنی
كه در شرایط تنش، بیان این ژن  مشخص شد

ساعت پس از تنش بالاترین  42یابد و افزایش می
(. 8دو ژنوتیپ مشاهده شد )شکل  میزان بیان در هر

در ژنوتیپ نیمروز و ژن  نیا انیساعت ب 24از  بعد
برابر نسبت به شاهد  4و  88/4 ترتیب به نئوماسپانتا

)اسپانتانئوم در شرایط عدم تنش و زمان صفر( 
افزایش یافت. در همین رابطه و براساس نتایج 

Guleria & Yadav (2011 بیان این ژن در )
های مسن بود و با های جوان بالاتر از برگبرگ

مشخص  گذشت زمان بیان این ژن كاهش نشان داد.
های مورد هدف درصد از ژن 92 ست كه تقریباًا شده

و  82و  برداری دخیل هستنداین ژن در فرایند نسخه
درصد به ترتیب در تغییرات پروتئین و ترمیم  3

DNA ( دخالت دارندGuleria and Yadav, 

 یژن نقش مهم نیهدف اهای (. به علاوه، ژن2011

SNF2 یسیرونو میدر تنظ
 C2H2 zinc نیپروتئ ،1

finger خانواده  یهانیو پروتئF-Box دارند (Yin et 

al., 2010) توان نتیجه گرفت كه بنابراین می؛
miRNAمتعدد درگیر در یهاژندر تنظیم بیان  ها 

-ژن یی. شناسادارند نقش یخشک تنش به مقاومت

 یکیوانفورماتیب یهاهدف با استفاده از روش یها
ه ( نشان داد ك2014) .Bakhshi et al توسط

TCP یبردارنسخه یفاكتورها
SBPو  2

3، ARF
و  4

از  شتریب 8آرگونات  نیژن كدكننده پروتئ نیهمچن
پاسخگو به  یهاmiRNAهدف توسط  یهاژن ریسا

 .شوندیكنترل م یستیرزیغ یهاتنش
 

)میانگین مربعات( بیان نسبی  واریانس تجزیه‌.2جدول 
miRNAهای مورد مطالعه 

miR2102 miR414 منابع تغییر دیدرجه آزا 
**

52/89 *
 تنش 8 232/3

582/5 **
 رقم 8 839/8

 رقم×  تنش 8 558/5 598/5

 خطا 1 9444/5 59/5

898/5 *
 زمان 4 519/8

                                                                     
1. SWItch/Sucrose Non-Fermentable  
2. Teosinte Branched 1, Cycloidea, PCF1 

3. SQUAMOSA promoter binding protein-like  
4. Auxin response factors  
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 زمان× تنش 4 232/5 512/5

 زمان× رقم 4 821/5 882/5

 زمان× رقم× تنش 4 828/5 588/5

 خطا 88 534/9 458/5

 ضریب تغییرات  8/1 9/8
 درصد. 8و  9داری در سطح  دهنده معنی شان* و **: ن

 
 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 
 

  

 
اسپانتانئوم در شرایط شاهد و زمان  گونهنسبت به  miR414مقایسه بررسی اثرات متقابل تیمارهای آزمایش بر بیان نسبی  .8شکل 

 (درصد 9صفر )آزمون دانکن در سطح 

 
 miR2102-5pبررسی بیان 

نشان داد كه اثر تنش در ها دادهتجزیه واریانس  نتایج
-، معنیmiRNAبیان این  بردرصد  8 احتمال سطح

(. در شرایط تنش بیان ژن 2)جدول  بوددار 
miR2102-5p  كه بعد  یطور بهبا افزایش همراه شد

ساعت بیان این ژن در ژنوتیپ نیمروز و  24از 
برابر نسبت به  1/4و  2/4به ترتیب  اسپانتانئوم

شاهد )اسپانتانئوم در شرایط عدم تنش( افزایش 
یافت، اما بین تیمارها در شرایط شاهد با یکدیگر و در 

داری مشاهده شرایط تنش با یکدیگر اختلاف معنی
Sharma et al. (2015 )تر (. پیش4نگردید )شکل 

به افزایش بیان این ژن در گیاه برنج در پاسخ به 
اگرچه رسنیت اشاره نموده بودند. تنش آرسنات و آ

اما نقش  ،ها از نظر تعداد اندک هستندRNAکرویم
را  اهانیگ ی ها ژن انیدر ب ها آن یكنندگ میتنظ
مورد  یهاmRNAاغلب  رایز ،گرفت دهیناد توان ینم

-Jonesهستند ) یسی، عوامل رونوهاmiRNA هدف

Rhoades et al., 2006.)  
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 اسپانتانئوم در شرایط شاهد و گونهنسبت به  miR2102-5pمقایسه بررسی اثرات متقابل تیمارهای آزمایش بر بیان نسبی  .4شکل 

 (درصد 9زمان صفر )آزمون دانکن در سطح 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

ها و RNAکرویم نیب میارتباط مستق ن،یهمچن
 است شده شناخته زین یطیمح یها پاسخ به تنش

(Allen et al., 2005).  در این تحقیق نیز بیان
miRNA های مورد بررسی در ژنوتیپ مقاوم به

خشکی از میزان بالاتری برخوردار بود كه مهر 
ها توسط miRNAكارگیری این تأییدی بر به

. باشد میهای مقاوم در برابر تنش خشکی ژنوتیپ
ها در مواجهه با miRNAاین  هایاز نقشیکی 

باشد، بر فاكتورهای رونویسی میها تنش به تأثیر آن
ها miRNAكه توسط  یسیرونو یفاكتورها بیشتر

پاسخ به  یندهایاز فرا یاریدر بس شوند، یكنترل م
 نقش دارند زیستی و غیر زیستی های تنش

(Khraiwesh et al., 2012).  لازم به ذكر است كه
بلکه در  ،در شرایط مختلف تنها نهها miRNA انیب

 ,.Kong et al) متفاوت است یزن گیاهان مختلف

2010 .) 
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