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 هستند رونویسی عوامل از  بزرگی گروه  رمزکننده WRKY ژنی  یخانواده

غیرزیستی  زیستی  هایتنش به دهندهپاسخ هایژن تنظیم در که   دخیل  و 

ژاپونیکا  در ژنی خانواده این اعضاء گردآوری برای باشند.می   برنج 

(Oryza sativa ssp. Japonica)، های اهپایگدر   چندگانه جستجوی 

مختلف اعضا اطلاعاتی  شناسایی  منظور  به  شد.  انجام    یمرتبط 

 WRKYژنی خانواده یشدهحفاظت هایتوالی اساس بر   tblastnجدید،

اطلاعاتی   برنج  پایگاه  مخفی و    NCBIدر  مدل  اساس  بر  جستجو 

با استفاده از    ی نیپروتئ   هاییتوال  ی ساز  ف یهمرد  .صورت گرفتمارکوف  

افزار    افزارنرم   از   استفاده  با   یکی لوژنتیفدرخت    زیآنال و    ClustalWنرم 

MEGA10  از عضو 165 آمده، دستبه نتایج براساس  ید.گرد  انجام 

که   یافت برنج در WRKY ژنی یخانواده بودند.   63شد  جدید    عضو 

تعداد  توالی مبنای  بر  موجود  انگشت   WRKY هایدمینهای  ساختار  و 

گروه   سه  در  شدستهاصلی  روی  اساس  بندی  این  بر  در    21دند.  پروتئین 

انگشت روی   I، 53  گروه با ساختار    در گروه HxC 23Cx7Cxپروتئین 

III   پروتئین با ساختار انگشت روی 82وHxH 23-22Cx5-4Cx در گروه 

II     .گرفتند شد.   روی ژن هر  مکانقرار  مشخص  های  گروهکروموزوم 

ژنی   خانواده  کروموزوم  WRKYمختلف  روی  مخبر  برنج های  تلف 

ژن  اند.  توزیع شده تعداد  کروموزوم یک  OsWRKYبیشترین    32)  روی 

بررسی  (عضو دنبال  به  داشتند.  ژنقرار  تعیین  و  تکمیلی  کاندید  های  های 

ها، می توان از آنها در راستای امیدبخش دخیل در تحمل به هر یک از تنش

تنش به  تحمل  باافزایش  غذایی  امنیت  تامین  و  نظر  مورد  از    های  استفاده 

 .بهره بردهای مهندسی ژنتیک یا اصلاح مولکولی کارهرا

 

، WRKY،  زیرگونه ژاپونیکا  برنج،  ،فیلوژنتیک  آنالیز  کلیدی: هایواژه

 .عوامل رونویسی

 

WRKY gene family encodes a large group of 

transcription factors regulating biotic and abiotic stress-

responsive genes. In order to identify the WRKY gene 

family members in rice (Oryza sativa ssp. japonica), 

multiple searches were done in the related databases. 

Rice WRKY-conserved sequences were used as the 

templates for tBLASTN searches in datasets for finding 

new members. An HMM profile of WRKY domain 

was also used to find WRKY gene family. Multiple 

sequence alignment was done using clustalW software, 

and phylogenetic trees were drawn using MEGA10 

software based on a neighbour-joining method with a 

1000 repeats bootstrap index. According to the results, 

165 members of the WRKY gene family were found in 

rice, of which 63 were new members. Sequences were 

divided into three main groups based on the number of 

WRKY domains and the structure of zinc-finger motifs. 

Conclusively, there were 21 proteins with two WRKY 

conserved domains in group I, 53 proteins with one 

WRKY conserved domain and Cx7Cx23HxC zinc-

finger motif in group III and 82 proteins with one 

WRKY conserved domain and Cx4-5Cx22-23HxH 

zinc-finger motif in group II. The chromosomal 

location of OsWRKYs was detected on the rice genome. 

The different groups were distributed on various 

chromosomes. The greatest number of OsWRKY genes 

(32 members) were located on chromosome 1. 

Following complementary research and identification 

of promising candidate genes involved in tolerance to 

each stress, they can be used to increase tolerance to the 

desired stresses and provide food security using genetic 

engineering or molecular breeding approaches. 
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 مقدمه  
 نیتررراز مهررم یکرری( Oryza sativa Lبرررن) )

سروم   کیاز    شیب  غذای  که  زراعی است  محصولات
زیسریی و   یهراتنش  .کندرا تامین میجهان    تیجمع

 عملکرددر رشد و   مؤثرعوامل    نیتراز مهم  غیرزیسیی
، 2050شود که تا سال  یزده م  نیو تخم  ندسیهبرن)  

کشرت جهران  لقابر یهرانیزم ازدرصد    50از    شیب
 Singhal et) ردیرقررار گ تنش خشرکی ریتحت تأث

al., 2016) .هرای اثرگرذاری محیطری هرایترنش
گیاهان  عملکرد نهایت در و نمو و رشد بر چشمگیری

 گیاهان سازگاری .(Cattivelli et al., 2008)دارند 
 بره محیطری، وابسریه هرایترنش برا رویارویی برای
تنش است،  در مولکولی درگیر فرایندهای از ایشبکه

های دخیل و بررسی خصوصیات ژن شناسایی بنابراین
اسرت  ای ضرروریشربکه سرامان  تنظیمرات ایرن در
(Vinocur and Altman, 2005). 

ها هسیند که گروهی از پروتئین  1رونویسیعوامل  
هرای وسیله تنظریم بیران ژن فرآیندهای سلولی را به

 هفرت درصردکننرد.  دسرت کنیررل مریهدف پرایین
(Cowell et al., 1992 )هررای گیرراهیپررروتئین، 

اهمیرت ایرن حراکی از هسریند کره   رونویسیعوامل  
 Olsenاست )های گیاهی ها در تکامل گونهپروتئین

et al., 2005 .)انرد کره عوامرل مطالعات نشان داده
 ،bZIP  ،bHLH  ،WRKY  ،MYB  رونویسی ماننرد

DREB    و عناصر دخیل در انیقال پیام مانند پروتئین
کینازهرا( در  MAP) کینازهرای وابسریه بره کلسریم

هرای کنیرل تنظیم میراان بیران بسریاری از پروتئین
های کنندهتنظیمترین  عملکردی نقش دارند و از مهم

(. Rushton et al., 2010) باشرندهرا میکنیرل ژن
 هرایبارگیرین خانواده از WRKY رونویسی عوامل

 در تنظیم و باشندمی گیاهان در رونویسی کنندهتنظیم

نام این کنند. می شرکت زیسیی فرآیندهای از بسیاری

 
1. Transcription Factor 

آن  شررردهحفاظتخرررانواده از چهرررار اسرررید آمینررره 
 tryptophan (W)، arginine (R) ،lysineشرامل

(K)  و tyrosine (Y)    گرفیه شده اسرت. خرانواده
یکی از ده خانواده بارگ ژنی هسریند  WRKY ژنی

که در گیاهان عالی و تمام اجداد سبا گیراهی کشر  
 جدیرد های(. یافیهEulgem et al., 2000) اندشده

 خرانواده بره مربرو  هرایپروتئین که دهدمی نشان

WRKY   در مهارکننده و کنندهفعال عنوان هب  اغلب 

 هرایژن .کننردمری شررکت گیاهی مهم فرآیندهای

WRKY  ژنری هرایخرانواده تررینقدیمی از یکی 

 سلسرله تکامرل طری در که هسیند رونویسی عوامل

انرد شرده گسریرده شردگی مضراع  دچرار گیراهی
((Rushton et al., 2010; Berri et al., 2009.  

 WRKY رونویسی عوامل هاینقش دانشمندان

 پیری زنی، جوانه در فرایندهای زیسیی میعددی مثل

 همچرون غیرزیسریی و زیسیی هایتنش به پاسخ و

 برن) دررا روشن ساخیه اند.   خشکی و سرما هایتنش

 خشکی تنش به تحمل در رونویسی عوامل این شنق

(. Rushton et al., 2010اسرت ) رسریده به اثبرات
 وجود WRKY به ژنی یخانواده این نامگذاری دلیل

 ایرن هرایپرروتئین تروالی در ایاسیدآمینه 60 دمین
 پروتئینری دمین این آمینی انیهای که در است خانواده
رد دا وجرود WRKYGQK 2شردهحفاظرت موتیر 

(Eulgem et al., 2000 .)ایرن از کمری تعرداد در 
 جرایگاینی در کمری تغییررات تروالی ایرن هاپروتئین

 ، WVKY ،WKRY ،WRRYمثرل هااسریدآمینه
WSKY و WKKY اسرت داشریه (Xie et al., 

 دمرین، ایرن کربوکسیلی در انیهای همچنین. (2005
 و سیسیئین هایحاوی اسیدآمینه رویانگشت ساخیار
 سراخیار دارد. شده وجودحفاظت صورتبه یدینهیسی

-Cys2 و  Cys2-His/Cys هایبه فرم رویانگشت

His2 وجود ( دارندEulgem et al., 2000  موتی .)

 
2. Conserved 



 23 کا یدر برن) ژاپون WRKY یسیخانواده عوامل رونو یو گروه بند ییشناسادریانی و همکاران:  

 

 WRKYGQK اتصال برای 1رویانگشت ساخیار و 
 ضررروری W (cis elementعناصررر سرری  ) برره

 Wشرررده تررروالی حفاظت حضرررور باشرررند.مررری

(TTGACT/C) برارگ شریار روی DNA  در  و
 رونویسری عوامرل توسر  هردف هرایژن پرومروتر

WRKY هراآن بره اتصرال از پر  و شردهشناسایی 
گردنرد مری مروردنظر هرایژن بیران تنظریم موجرب

(Eulgem et al., 2000 .)مبنای بر ژنی خانواده این 

-انگشرت موتی  خصوصیات و  WRKYدمین تعداد
  Iد. گرروهشرونمری گروه تقسریم چهار به هاآن روی

 یک دارای IIIو  II گروه و WRKY دمین دو دارای

در  رویانگشرت سراخیار باشرند،مری  WRKYدمین
به طروری است میفاوت II و  I هایگروه با III گروه
-Cys2 صرورتبره III گرروه موتیر  در ایرن کره

His/Cys هرایگروه در و I و II صرورتبره Cys2-

His2  باشد. گروهمی II تفاوت سراخیار نایمب بر نیا 

 IIeترا  IIa هرایزیرگرروه بره WRKY دمرین در

دو زیر گروه تقسریم  IVشوند و گروه می بندیتقسیم
 در موجود دمین دو از   (Xie et al., 2005). شودمی

 در موجرود )دمرین هرادمرین از فق  یکری اول گروه

 برر را W تروالی کربوکسیلی( کرار شناسرایی انیهای

 بره آن یگرر )انیهرای آمینری(د دمرین و دارد عهرده

 واقع دمرین در کندمی کمک اتصال بودن اخیصاصی

دمرین  برا مشابهی عملکرد I گروه کربوکسیلی انیهای
WRKY هررای گروه هررایپررروتئینII و III  دارد

(Eulgem et al., 2000).  
اعضرای شناسرایی تمرامی  این مطالعره، از هدف
بنردی در برن) ژاپونیکا، گرروه WRKY ژنی خانواده

هرا تحلیرل فیلروژنییکی دقیرن آن و صحیح و تجایه
برروده اسررت. نیررای) ایررن پررتوهش برررای تمررامی 
پتوهشگرانی که کارشان به نحوی برا اعضرای ایرن 
خانواده ژنی مرتب  است مفیرد خواهرد برود. پر  از 

 
1. Zinc-Finger Structure 

مطالعات تکمیلی از جمله بررسی الگوی بیان اعضا و 
 بررای هرانژ ایرن بیوان از است ها، امیدعملکرد آن

جهرت افراایش  در گیاهران ورزی دسرت و اصرح 
 .برد بهره های زیسیی و غیرزیسیی تنش به تحمل
 

 روش ها مواد و  
 استفاده با WRKY ژنی خانوادهی  اعضا شناسایی

 مرتبط اطلاعاتی هایپایگاه از

 در جسریجو برا ژنری اعضرای خرانواده شناسرایی
 در یرونویسر عوامرل برا مرتب  اطحعاتی هایپایگاه

 شروع  O. sativa ssp. japonica (Osj)گیاه برن) 
اعضای  پروتئینی و نوکلئوتیدی توالی (. 1شد )جدول 

  .شدند آوریجمع WRKY یخانواده

 
 در اسیفاده مورد هایداده پایگاه آدرس و اسامی .1 جدول

 WRKY  ژنی اعضای خانواده شناسایی
URL Database 

http://planttfdbcbi.edu.cn TFDB 

ricephylogenomics.ucdavis.edu

 / / : http 

Rice Phylogenomics 

Database 

http://grassius.org/index.php Grass 

funricegenes.github.io/categorie

s  / / : http 

Funricegenes 

http://rice.plantbiology.msu.edu/

annotation_community_families

.shtml 

Rice Genome 

Annotation Project 

https://www.uniprot.org/ Uniprot 

https://rapdb.dna.affrc.go.jp/ Rap-DB 

http://pfamsanger.ac.uk/ Pfam 

http://plantsensembl.org/ Ensemble Plants 

 
tblastn برنج شده درحفاظت هایتوالی براساس 

اعضرای  شدهپروتئینی حفاظت هایتوالی از اسیفاده با
 (Wu et al., 2005برن) ) گیاه درWRKY  خانواده

tblastn  نوکلئوتیردی هرایعلیه داده ( (بررنnr) در 

 شرد. انجرام NCBI اطحعراتی هرایداده پایگراه
 یهازیرگروه تمامی   WRKYشدهحفاظت هایدمین

 ،IIa ،IIb ،IIc ،IId ، IIe، (Iپروتئینری بررن) خانواده

III  وIv  ( در tblastn گرفینرد.  قررار مورد اسریفاده
 وجرود WRKY اعضرای خرانواده تشرخی  جهرت
 عنروانخرانواده بره این کلیدی و شدهحفاظت ساخیار
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در  شرده پیردا هرایتروالی یعنی شد؛ اسیفاده شاخ 
 خرانواده شردهحفاظت سراخیارهای داشرین صرورت

 انگشرت و WRKYGQK مثرل WRKYپروتئینی 
 .شدند ثبت های جدیدتوالی عنوانروی به
 

 Hidden) مارکوف یمخف مدل اساس بر جستجو

Markov Model) 

کرد    ابیردا   ، مارکوف   ی مخف   مدل   اساس   بر   جسیجو   برای 
  WRKY  شرده حفاظت   ن ی دمر  بررای    HMMدسیرسی 

 (PF03106  ) گرراه ی پا   از  Pfam   سرر    .  شررد   افررت ی در
  WRKY  ی ژنر  اعضای خرانواده   یی شناسا سیجو برای  ج 

  برا   Rice Genome Annotation Project  گاه ی پا   در 
 . شد   انجام   ( 1)جدول   hmmer  آنحین  اباار   از   اسیفاده 
 
 ژنی  اعضای خانواده هایتوالی دمین در تأیید

  هررای دمررین   حضررور   از   اطمینرران   حصررول   منظور برره 
شرده،    یافت   در اعضا   WRKYخانواده ژنی    شده حفاظت 
   Pfamهرررای پایگررراه   هرررای مربوطررره در تررروالی 

 (http://pfam.xfam.org/ ) ،  InterPro    (https:// 

www.ebi.ac.uk/interpro/protein/UniProt/  ،)
SMART   (https://SMART.embl.de/ 

SMART/  ،)PROSITE   (https://prosite. 

expasy.org/cgi-bin/prosite/ )    مورد جسریجو قررار
 گرفیند. 

 
 فیلوژنتیک مطالعات و یبندطبقه

  بررن) دو گونره در WRKY ژنری خرانواده اعضرای
(O. rufipogon, O. nivara) اطحعراتی پایگراه از 

TFDB یاعضرا یرافین منظروربره و شردند گرفیره 
 اعضا این پروتئینی توالی بندی،جدید و گروه احیمالی

 پایگاه  tBLASTNتوس  برن) هایپروتئین علیه بر

NCBI  گرفت قرار وجسیج مورد. 

های  شده پروتئین حفاظت های مربو  به دمین  توالی 
برررن) بررا اسرریفاده از  WRKY ژنرری    اعضررای خررانواده 

اعضرایی کره  در  همردیر  شردند.    ClustalWافاار  نرم 

هرای انیهرای  بودنرد، دمرین  WRKY دارای دو دمرین 
طرور جداگانره همردیر   هرا بره آمینی و کربوکسیلی آن 

هرا براسراس رو   یکی آن . س   درخت فیلروژنی شدند 
برا     2انردازی برا آزمرون خرودراه   1ها ترین همسایه نادیک 
 ترسیم شد.     MEGA10افاار توس  نرم   1000تکرار  

  بندی گروه   به  توجه  با  WRKY خانواده  اعضای  همه 
  و منراطن  شردند  مرترب   برود  فیلوژنییرک  درخرت  در  که 

  MEME  افراار نرم   توس   گروه  هر  شده حفاظت  و  مشابه 
 (https://meme-suite.org/meme/tools/meme  )

 .شد  مشخ  

 
 اهژن یکروموزوم  یابیمکان

 ژنری اعضای خانواده تک به تک پروتئینی هایتوالی
مرورد  NCBI پایگراه در برن) ژنوم مقابل در برن) در

 با کروموزوم روی ژن هر مکان و گرفیند قرار جسیجو
 افراارنررم توسر  شرماتیک صرورتبره مگابراز اندازه

MapChart شد ترسیم (2002 Voorrips,.) 
 

 بحث  و نتایج

 WRKY  ژنی اعضای خانواده شناسایی

 149و    81،  105،  130،  129در برن) ژاپونیکرا تعرداد  
 هرایاز پایگراه ترتیرببه OsWRKY توالی پروتئینی
 TFDB ،Rice Phylogenomicsاطحعررراتی 

Database ،Grass،  funRiceGenes وRice 

Genome Annotation Project شرد.  آوریجمرع
 براسرراس  tblastnجدیرد، یبررای شناسرایی اعضرا

در پایگراه  برن) در خانواده این شدهحفاظت هایتوالی
جسیجو براسراس مردل مخفری و    NCBIاطحعاتی  
و  7ترتیب منجر به شناسایی که به  انجام شد  مارکوف

 تکرراری  هرایتوالی  نهایرت،  در  .توالی جدید شد  60
مذکور، با اسیفاده از رو    جسیجوهای  از  هآمددستبه

تشرخی    Excelدر برنامره    Duplicateپیدا کردن  

 
1. Neighbor-joining 

2. Bootstrap 



 25 کا یدر برن) ژاپون WRKY یسیخانواده عوامل رونو یو گروه بند ییشناسادریانی و همکاران:  

 

هایی کره منیسرب . همچنین توالیشدند داده و حذف
به جایگاه کروموزومی یکسانی بودند، به عنوان یرک 

 از  اطمینران  حصرول  عضو در نظر گرفیه شدند. برای
توالی هرای پروتئینری یافرت  WRKY حضور دمین

 PROSITEو  Pfam ، SMARTپایگرراه دره شررد
 هررایرونوشررت و تنهررا گرفینررد قرررار جسرریجو مررورد

بودنرد انیخرا    WRKYدمرین پروتئینی کره دارای
عضو جدید پیردا شرد و  63بدین ترتیب، تعداد    .شدند

 هرایمکاناز    حاصل  پروتئینی  توالی  165  مجموع  در
بره  و شدند ژاپونیکا شناسایی برن) در  WRKYژنی

 حفظ همخوانی با کارهرای پیشرین، نامگرذاریدلیل  
 Jimmyاعضای صحیح معرفی شده در منابع قبلی )

and Babu, 2019; Ross et al., 2007) سایت  و
TFDB   تغییر داده نشرد، فقر  اعضرای تکرراری یرا

نادرسررت بررا اعضررای درسررت کرره در ایررن پررتوهش 
شناسایی شدند جایگاین شدند و بقیه اعضای جدیرد 

شماره گذاری قبلری نرام گرذاری شردند هم در ادامه  
 (.1)شکل 
 
تجزیه  وWRKY  ژنی اعضای خانوادهبندی گروه

 فیلوژنتیک و تحلیل

 WRKY شردهحفاظت دمرین پایه بر فیلوژنی درخت
هرای بر اساس شباهتیافت شده ترسیم شد و    اعضا

ژنری  خرانواده بنردیگروهساخیاری به کار رفیه برای 
WRKY (بندیطبقه  دهگانههای  در زیرگروه  در برن 

 دوپرروتئین دارای   21بر ایرن اسراس  (.  1  )شکلشد  
پروتئین  I ، 53در گروه WRKY شده دمین حفاظت

 با سراخیار انگشرت روی  WRKY دارای یک دمین
HxC23Cx7Cx در گروهIII   های دارای پروتئیناز و

Cx 4- با سراخیار انگشرت روی  WRKYیک دمین

HxH 24-22Cx5،  6 در زیرگرروه پرروتئینIIa ، 14 

 پرروتئین در زیرگرروه IIb ، 29پرروتئین در زیرگرروه
IIc، 22 زیرگرروه پرروتئین در IId  پرروتئین در  11و

در درخرت فیلوژنییرک قرار گرفینرد کره  IIe زیرگروه
ی پرروتئین دارا  سره  .شرودرسم شرده مشراهده مری

و انگشت روی نراق    WRKYهایی از دمین  توالی
XX2C    گرروه  بودند کره درaIV    .قررار داده شردند 

 مررریند یفقررر  دارا OsWRKY نیپرررروتئ شرررش
WRKY  بره گرروه    نید و بنرابرابودنIVb   منیسرب

  WRKYدر پیدا کردن اعضای خرانواده ژنریشدند. 
و تروالی   WRKYGQK  شدهداشین ساخیار حفاظت

ذکرر   شایان  .دقت بررسی و تائید شد  انگشت روی به
گراار  شرده هرای نراق   است دلیل انیخا  توالی

 بررودن موتیرر عنوان اعضررای ایررن خررانواده، دارابرره
WRKYGQK  و شرررباهت زیررراد سررراخیاری برررا

و   NCBI و یا ثبرت در پایگراه  WRKYهایتوالی
HMM1 برره نررامWRKY  شررباهت  .برروده اسررت

ها ها بین گروهتوالی  شدهحفاظتهای  ساخیاری دمین
 وIId  ، IIe( و )IIc،I ( ،)IIb  ،IIa) هرایو زیرگرروه

III)  نشان از وجود جرد مشریرد در مشهود است که
 1هرا در شرکل  ها و زیرگروهاین گروه  باشد.ها میآن

 .(1 )شکل اندنیا کنار یکدیگر قرار گرفیه
  Ib گرروه و( 53) عضرو بیشیرین دارای III گروه

پرتوهش   بر اسراس نیرای)(.  2)شکل  بود  بدون عضو  
زیرر میعلن بره    OsWRKY  165عضو از    82  ،حاضر
)شرکل  (درصرد 50بریش از   باشند )یعنیمی  IIگروه  

 19عضو جدید گراار  شرده   63ال (. همچنین از  2
توزیع فراوانری  (.  -2)شکل    بودند  IIIعضو از گروه  

بررن) روی   WRKYژنی    اعضای خانوادهبندی  گروه
های مخیلر  برر دهد که گروهها نشان میکروموزوم

(. 3اند )شرکلهای مخیل  توزیع شدهروی کروموزوم
( و کمیررین تعرداد 32)  WRKYبیشیرین تعداد ژن  

قررار  10( بره ترتیرب روی کرومروزوم یرک و 2ژن )
(. بعرد از کرومروزوم یرک 4و    3  هایگرفیند )شرکل

بیشیرین تعداد ژن روی کرومروزوم پرن) و سره قررار 
داشیند. بیشیرین تراکم ژنی در روی کروموزوم یرک، 

 (.4سه و پن) بود )شکل 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 

 
1. Hidden Markov Models   
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IVb IVa III IIe IId IIc IIb IIa Ia Group 

         Color 

 شده حفاظت نیدم هیپا بر  ژاپونیکا برن) در WRKY  ی ژن خانواده یلوژنیف درخت. 1شکل 
 

 
 یاعضاتعداد  (  ،برن) ژاپونیکا WRKYخانواده ژنی  شدهشناخیه دیجد یاعضاشده و یمعرف شی از پ یاعضابندی گروه (ال  . 2شکل 

 ها برن) ژاپونیکا به تفکیک زیرگروه WRKYخانواده ژنی  شناخیه شده دیجد یشده و اعضا یمعرف شیاز پ

 ب الف



 27 کا یدر برن) ژاپون WRKY یسیخانواده عوامل رونو یو گروه بند ییشناسادریانی و همکاران:  

 

 
 ژاپونیکا  )های برنکروموزوم روی WRKYژنی  خانواده فراوانی توزیع نمودار  -3شکل 

 

 

 

 
 های برن) ژاپونیکاکروموزوم روی WRKYژنی   جایگاه اعضای خانواده . 4شکل 
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   دو گونره دیگرر از بررن) درخت فیلروژنییکی  ترسیم  
 (O. rufipogon, and O. nivara )    نیررا صررحت

همچنرین    (. 5شرکل  )   کرد   تأیید شده را  ی انجام بند گروه 

محرل    و   WRKY  ی ژن   خانواده   شده های حفاظت موتی  
هرای  زیرگروه   ها/ هر یک از گروه   در ها  گیری موتی  قرار 
 (. 6شکل )   شدند   مشخ     WRKYژاپونیکا   برن) 

 

 
IVb IVa III IIe IId IIc IIb IIa Ia Group 

         Color 

   با دو گونه دیگر برن) .O)  (sativa ssp. japonicaژاپونیکا  برن) در WRKY  ی ژن خانواده یلوژنیف درخت . 5شکل 
(O. rufipogon, O. nivara)  شدهحفاظت  نیدم اساس  بر 

 

 
ها/ هر یک از گروه درها و محل قرار گیری موتی  WRKY ی ژن خانوادهشده های حفاظت. شکل شماتیک موتی 6شکل 

 ( MEMEافاار  شده با نرمترسیم)ژاپونیکا  برن)های زیرگروه
 

 
 

 



 29 کا یدر برن) ژاپون WRKY یسیخانواده عوامل رونو یو گروه بند ییشناسادریانی و همکاران:  

 

 

ب  ه تفکی  ک   WRKY  یژن     خانوادهی  اعضا  نقش

 هاها و زیر گروههگرو

 از عضرو 21شرامل  گرروه ایرن)رنگ قرما(:  Iگروه 

در بررن) ژاپونیکرا اسرت  WRKYپروتئینری  خانواده
های این گرروه در نقش ژن ال (.-2و  1 های)شکل

ها اثبات شده اسرت. بررای مثرال مقاومت به بیماری
طور بررره بررررن)در  WRKY70 یسررریرونو عامرررل

 Chiloر )اوحملرره گیرراهخ هنگررام دراخیصاصرری 

suppressalis از طرین بررهم کرنش برا و( القاشده 
W-box  ،  کیجاسرمون  دیاسر  مثبت  میتنظ  با  (JA )و 

در  را دفرراع ،(GA) نیبرررلیجبیوسررنیا  یمنفرر میتنظرر
 (.Li et al., 2015) ددهرریمرر قرررار تیرراولو

OsWRKY4  مهرم  مثبرت  کنندهمیتنظ  کی  عنوانبه 
 یمراریب  بره  یدفراع  یهراپاسرخ  در  که  کندیم  عمل
 JA/ET  بره  وابسریه  پیام  ریمس  نیطر  از  برن)  غحف

 ژن .(Wang et al., 2015) دارد نقررررش
OsWRKY24 در کرره اسررت یمثبیرر کننرردهمیتنظ 

 هاسرلولاز طریرن طویرل شردن    دانه  اندازه  شیافاا
 ژن 1پیوسیه انیب .(Jang and Li, 2018) دارد نقش

WRKY30    ددروناا  کیجاسمون  دیاس  تجمع  ،برن)در، 
 یقارچ  یزایماریب  عوامل  به  مقاومت  و  PR  ژن  انیب
(. Peng et al., 2012) دهردیمر شیافاا برن) در را

 فعال نازهایک MAP توس  OsWRKY30همچنین 
 کنرد جرادیا بررن) در را یخشرکبه    تحمل  تا  شودیم
(Shen et al., 2012.) پیرام  ریمسر در ریدرگ یاجاا

-OsMKK4-OsMPK1 ،زخررم و آسرریب رسررانی

OsWRKY53،  میتنظر  در  یمهمر  نقرش  تواننردیم 
 زیسیی داشریه  وزیسیی    ریغ  تنش  نیب  میقابل  ارتبا 

 انیرربافرراایش  .(Yoo et al., 2014) باشررند
WRKY89    ءمراورا  اشرعه  برابرر  در  مقاومت  ،برن)در 

 اهرانیگ در را یمراریب برابرر  در  مقاومرت  و  B  بنفش
 (.Wang et al., 2007) دهدیم شیافاا برن)

 از عضو 6شامل  گروه ایننگ آبی(: )ر IIaگروه 

 
1. Constitutive 

در بررن) ژاپونیکرا اسرت  WRKYپروتئینری  خانواده
الررر (. مطالعررات قبلررری نیرررا -2و  1 های)شررکل

OsWRKY28،OsWRKY62 ، OsWRKY71 و 
OsWRKY76  گررروهرا در IIa یهرراژن WRKY 
 Peng et؛ Eulgem et al., 2000) قرار داده بودند

al., 2008 )اء ایرن گرروه در اعضررسرد . به نظر می
کره   همشخ  شردباشند.    مؤثرآرایش سیسیم ریشه  

OsWRKY76  بره انرواع  یسرلول یهاپاسخیم تنظ با
 ,.Yokotani et al)زیسریی  وزیسریی  ریرغترنش 

در  RSOsPR10 یرانب یمتنظ  سبب  یتا حد  ،(2013
شده و در نییجه سبب افاایش   برن)  یجانب  یهایشهر

و شروری  بره  مرل  تح  یشو افراا  یشه، عملکردرشد ر
 ,.Yamamoto et al)شررود مرری خرراد یخشررک

2018.)  OsWRKY28    و  فسرفات  تجمرع  میتنظربا 
 بررن)  در  یبارور  و  شهیر  سیمیس  یمعماردر    آرسنات،

 OsWRKY164 (.Wang et al., 2018نقش دارد )
دو عضو جدید یافت شرده در ایرن   OsWRKY40  و

رود در آرایرش سیسریم گروه هسیند که احیمال مری
 قش داشیه باشند.   شه نری

 15شرامل  گرروه این)رنگ سبا تیره(:  IIbگروه 
در برن) ژاپونیکرا  WRKYپروتئینی  خانواده از عضو

 نیطر ازOsWRKY5 ال (. -2و  1های است )شکل
NAC  دیاسرر وسررنیایب ریمسرر و یریررپ بررا مرررتب 

 دکنریمر تسرریع را بررن) بررگ شردن ریپ  کیایآبس
(Kim et al., 2019.) 

 29شرامل  گرروه ایرن)رنگ مشرکی(:  IIcگروه 
در برن) ژاپونیکرا  WRKYپروتئینی  خانواده از عضو

ال (. این گروه ژنی در تحمرل ترنش   2است )شکل  
زیسریی از جملره خشرکی، اسرمای و   وزیسریی    ریغ

 OsWRKY08  انیرببیماری نقرش دارنرد. افراایش  
 در را یاسرررما ترررنش تحمرررل ،ترررنش از یناشررر

Arabidopsis خشردبیمر بهبرود (Song et al., 

 OsWRKY10  یسیرونو  تنظیمی  یآبشارها  (.2010
 یبراز  Xa1  بره  مقاومت  و  اولیه  دفاع  در  یمهم  نقش

 برابرر در را یمنریا عیسر  پاسخ  کی  بیوانند  تا  کنندیم
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 .(Choi et al., 2020) کننررد جررادیا پرراتوژن
WRKY11    در برابر عامل بیماریاا و   برن)در مقاومت

 ,.Lee et al)ارد قرش دتحمل بره ترنش خشرکی ن

 رزنرده،یغ و زنرده یهراترنش یهراتیمار در (.2018
OsWRKY23  برگ  یریپ  توس   یتوجهقابل  طوربه 

 پراتوژن  توسر   یآلودگ  و  1مداوم  شونده با تاریکیالقا
 دیاسر نیهمچن و Pyricularia oryzae Cav برن)
 ،یعریطب رشرد  یشرا در .شد القا  (SA) کیلیسیسال

OsWRKY23  ًریرپ  یهرابررگ  و  شرهیر  در  منحصرا 
 فرراکیور(. Jing et al., 2009) شررودیمرر داریررپد

 دیاسر  کراهش واکرنش  برا  OsWRKY29  یسیرونو
 کنردیمر  سررکو   بررن)  در  را  برذر  خوا   ک،یایآبس
(Zhou et al., 2020.) هرایژن OsWRKY36 و 

OsWRKY102  های تشکیل دیواره رماده مهارکننده
 شیافراا جبمو  اثانویه سلولی هسیند و جهش در آنه

( شد درصد  32  و  28  تا)  نیگنیل  اانیمدر    یتوجهقابل
(Miyamoto et al., 2020 .)OsWRKY67 برره 

 و  کندیم  میتنظ  را  XA21  و  اولیه  مقاومت  مثبت  طور
 به  مقاومت  یکیژنی  بهبود  یبرا  بخشدیام  دیکاند  کی
(. افراایش Vo et al., 2018) اسرت برن) در یماریب
 و کیایآبسر دیاسر امپیر رد OsWRKY72 ژن  انیب

 کنردیمر  دخالت  Arabidopsis  نیاکس  انیقال  ریمس
(Song et al., 2010.) 

 22شرامل  گرروه ایرن)رنگ نرارنجی(:  IIdگروه 
در برن) ژاپونیکرا  WRKYپروتئینی  خانواده از عضو

ال (. این زیرر گرروه نقرش -2و    1  هایاست )شکل
 در  WRKY13  ژنهرا دارد.  مهمی در تحمل بیماری

 دربره قرار     غرحف  گیآلرود  برابر  در  مقاومت  میتنظ
 ,.Lilly et alاست ) مؤثر  Oryza sativa L برن)

 در OsWRKY6 ژن هیرولررررروگ انیرررررب(. 2018
Arabidopsis  یدفراعپاسخ    با  مرتب   یهاژن  انیب 

 را  زا یماریب عوامل برابر در مقاومت و  کندیم فعال  را

 
1. Continuous-dark-induced leaf senescence 

(. Hwang et al., 2011) دهرردیمرر شیافرراا
OsWRKY51،  کننردهمیتنظ کیر عنوانبره برن)  در 

 Xanthomonas برابرر در یدفراع پاسرخ در مثبرت

oryzae pv کندیم عمل (Hwang et al., 2016.) 
 عضو  11شامل   گروه این)رنگ بنفش(:    IIeگروه  

در برن) ژاپونیکا اسرت  WRKYپروتئینی  خانواده از
 OsWRKY31  ال (. بیان برالای-2و    1های  )شکل

تواند یمو   دهدیم  شیافاا  را  یماریب  برابر  در  اومتمق
باعر  رشرد عمل کند و    یناکس  پیامانیقال    یردر مس
 Zhang etشرود ) یجرانب یهایشهر یلو تشکریشه 

al., 2008 .)ماژول OsWRKY80-OsWRKY4 به 
 بررن) مقاومرت در  مثبت  کنندهتنظیم  مدار  کی  عنوان

 Peng et)باشد می Rhizoctonia solani برابر در

al., 2016.) 
 53شرامل  گروه این)رنگ سبا روشن(:  IIIگروه 

در برن) ژاپونیکرا  WRKYپروتئینی  خانواده از عضو
  III هرای گرروهژنالر (. -2و  1 هرایاست )شکل

کننرد، ها بازی میایل ه نقش بسیار مهمی را در تک
 ترین گرروه خرانوادهنظر تکاملی پیشرفیه  این گروه از

WRKY آمرده و موجرب سرازگاری گیراه  حسا  به
 .(Zhang and Wang, 2005) شرررروندمی

OsWRKY74 و شررهیر در طورعمرردهبه و هسرریه در 
تنش کمبرود فسرفات   تحملو در    شودیم  انیب  برگ

(Pi )ن،یررا بررر عررحوه .دارد نقررش OsWRKY74  
( N)  ازت  و(  Fe)  آهن  کمبود  به  پاسخ  در  است  ممکن

 باشرد  شریهدا  شنقر  بررن)  در  سرما  تنش  نیهمچن  و
(Dai et al., 2015 .)OsWRKY22، پاسررخ در 

 Magnaporthe) 2بلسرت بیمراری در برابر مقاومت

grisea )دارد نقرش (Abbruscato et al., 2012)، 
 انیرب  یسرازفعال  نیرطر  از  ومینیآلوم  تحمل  باع و  

OsFRDL4 برررن) در یراتیسرر ترشررح شیافرراا و 
Oryza sativa شررودیمرر (Li et al., 2018) .

 
2. Blast 



 31 کا یدر برن) ژاپون WRKY یسیخانواده عوامل رونو یو گروه بند ییشناسادریانی و همکاران:  

 

 وارهیرد  بیآسر  از  یناش  یسیرونو  فاکیور  انیباایش  اف
 کلوز رسو  شیافاا به  منجر  ،OsWRKY42  ،یسلول

 ,.Pillai et al) شرودیمر شروری ترنش تحمرل و

-WRKY45  یسریرونو  کننده-میتنظ  آبشار  (.2018

2-WRKY13-WRKY42  بره  برن)  مقاومت  یبرا 
(.  Cheng et al., 2015ت ) اس   از ی ن   مورد   ی قارچ   ی مار ی ب 
  بره   مقاومت   ، تنش  از  ی ناش  OsWRKY45 ان ی ب ش فاای ا 
  Arabidopsis  در   را   ی خشررک   برره   تحمررل   و   ی مررار ی ب 

  ی سری رونو   عامل   (. Qiu et al., 2009)   دهد ی م   ش ی افاا 
OsWRKY47   ترنش   به   پاسخ   ی برا   ی مثبی   کننده م ی تنظ  

  (. Raineri et al., 2015)   اسرررت   آ    کمبرررود 

OsWRKY82   پاسرخ   زنرده   ر ی غ   و   زنده   تنش   دو   هر   به  
  عوامرل   به   ی دفاع   پاسخ   م ی تنظ   در   است   ممکن   و   دهد ی م 
  توسر   زنرده   ر یرغ   ی ها تنش   برابر   در   تحمل   و   زا ی مار ی ب 

  نقش  لن ی ات  به  وابسیه رسانی پیام  ر ی مس  / ک ی جاسمون   د ی اس 
 . ( Peng et al., 2011)   باشد   داشیه 
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