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 مهمترین از یکی خاک شوری واست  یکوفیتگل یاهگ یک برنج

ه برنج متحمل ب دستیابیکه  ییآنجا از. باشدمیبرنج  یدتول هایمحدودکننده

در  به تنش است، ییپاسخگو پیچیده سازوکاردرک  یازمندن شوری تنشبه 

 ناوریف یقشده از طر یدتول هایداده یزشده تا با آنال تلاش یقتحق ینا

نظور م ین. بدشوند شناسایی شوری تنش به پاسخگو مهم هایژن ریزآرایه،

 برابردو  ،نژ 13798 تعداد و گرفتند رارق آنالیز مورد ریزآرایه داده سری نه

 شناسی یهست نتایج. دادند نشان نرمال شرایط به نسبتدار معنی یانب ییرتغ

اد که در دنشان  بودند، شده بیان افزایش دارای متحمل ارقام در که هاییژن

 دسته در هاژن بیشتر یعملکرد مولکول و یستیز یندهایبخش فرآ

 در شدند. یغن داریمعنی طور به برنج ژنتیکی زمینه به نسبت رونویسی

 ازهاکین پروتئین دسته از کلیدی های ژن بیشتر که شد مشخص هاب آنالیز

 ییقطب شناسا کینازهای یناز جمله مهمتر CPK10و   PFKهستند،

 در یدیبه عنوان ژن کل GCN5 رونویسی، عوامل درمیانباشند.  یشده م

 ار کلیدی ژن 10هاب  یزآنال تایجن کل، درشد.  ییهاب شناسا یزآنال

 سیگنال و هاترانسپورتر تنظیمی، عوامل دسته از که نمود شناسایی

 یابیتبدست آمده در جهت تحقق دس یجنتا رودمی انتظار. بودند ترارسانی

 .شود واقع استفاده مورد شوری تنش به متحمل برنج به

 

هاب،  زیآنال ریزآرایه، یهاداده ی،تنش شور برنج، :یدیکل واژه

 .یشناسیهست

 

 

Rice is a glycophyte plant and salinity stress is one of 

the most important obstacles for the rice production. 

Understanding complex molecular mechanisms of plant 

response to salt stress is necessary for developing salt 

tolerant rice. In this study, microarray data analysis was 

used for identification of salt stress responsive genes. 

By analysis of 9 microarray data sets, 13798 

differentially expressed genes were found. Gene 

ontology analysis of up-regulated genes in the salt 

tolerant genotypes showed that transcription factors 

enriched against rice genetic background. Based on the 

hub analysis results, most of the key genes were protein 

kinases, for example CPK10 and PFK. Amongst the 

transcription factors, GCN5 identified as the key gene 

in the hub analysis in this study. Totally, 10 hub genes 

were identified which belong to regulatory factors, 

transporters and signal transduction effectors. We hope 

that the obtained results would be beneficial toward 

developing the salt tolerant rice. 

 

Keywords: Oryza sativa, Salt stress, Microarray data, 

Hub analysis, Gene ontology. 
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 مقدمه
و  یاهانرشد گ یبرا یجد يدتهد یشور تنش
 شش. باشدمیدر سطح جهان  یکشاورز یداتتول

 هایزمین از درصد 20 و دنیا هایزمین کل از درصد
 باشندیم شور مختلف سطوح در جهانقابل کشت 

Munns et al., 2008)) .منجر به کاهش  شوری
. با شودمیمرگ آن  يتو در نها یاهسرعت رشد گ

 يشافزا هاويتاز اول يکی ،مسئله یتجه به اهمتو
 یزراع یاهاندر گ یسطح تحمل به تنش شور

 یاهانگ پاسخ سازوکار یدنراستا فهم ين. در اباشدمی
 ارزشمندی اطلاعات تواندمی یدر مواجه با تنش شور

 به زراعی گیاهان تحمل سطح بالابردن جهت در
 . دبگذار اختیار در گیاهان اصلاح و شوری تنش

 سازوکار بهتر درک به ژنی بیان الگویاز  آگاهی
 .کندمی کمک یطیمح هایپاسخ به تنش یکیژنت

 در را یاهاندر گ هاتمام ژن یانب الگوی يزآرايهر آنالیز
 از شدت به که است گیاهی برنج. گذاردمی یاراخت

 یرتاث یو شور خشکی همچون محیطی هایتنش
 در اين. يابدمیش کاه يدا  آن شد یدو تول پذيردمی

 به برنج به دنیا مردم از نیمی از بیش که است حالی
. بر اساس آمار ارائه اند وابسته اصلی محصول عنوان

 یاز لحاظ دارا بودن اراض يرانا يونسکو،شده توسط 
تا  200 ینجهان مقام پنجم را دارد و ب حشور در سط

ن مازندرا یلان،گ یکاربرنج یهزار هکتار از اراض 300
 Mirdar) شودمی يدتهد یو گلستان با شور

mansuri et al., 2012يش(. با توجه به افزا 
که  طلبدمیشور،  یاراض يندهو گسترش فزا یتجمع

 تولید کارايی يی،غذا یتامن ینتام یدر راستا
 يندر واحد سطح بالا رود که ا یمحصولات کشاورز
در  یبه تنش شور پاسخ سازوکارمهم جز با درک 

 .باشدنمی يرپذامکان هانیاگ
 يونیو  یاسمز سطح دو در شوری که آنجا از

در سطح گسترده  کند،میرا دچار تنش  یاهگ
و  کندمی مختلدر سلول را  یوسنتزیب یرهایمس

 ينچند یانم هاکنش برهم از ایمجموعه یاهپاسخ گ
 ی. لذا صفت تحمل به تنش شورباشدمی یرمس
 هایسالکه در  یلعاتاست و با تمام مطا یکژنیپل
پاسخ به  یو مولکول یسلول سازوکاردر ارتباط با  یراخ

 يجادا را یاطلاعات ارزشمند وشد  انجام یتنش شور
تحمل  یمیتنظ سازوکاراز  یهنوز درک درست یکرد، ول

 یتحت تنش شور یاهو حفظ رشد گ یبه تنش شور
 یقاترابطه تحق ينا در که طلبدمیوجود ندارد و 

 .(Zhou et al., 2016) پذيرد صورت یترکامل
 تحمل ايجاد در مسئول هایژن شناسايی جهت

 گرفته صورت ایگسترده مطالعات شوری تنش به
 و شناسايی زمینه اين در بسیاری هایژن و است

 به تحمل بودن ژنیک پلی به توجه با. اندشده معرفی
 هایژن تمامی آوریجمع با که طلبدمی شوری، تنش

 هايیژن روی بر جامعی یمطالعه تاکنون شدهمعرفی
 شوری تنش تحت ایملاحظه قابل بیان تغییر که

 ديد تا گیرد انجام دارند، نرمال شرايط به نسبت
 ايجاد در هاژن اين مجموع عملکرد به نسبت جامعی
 ,.Seo et al) گردد ارائه شوری تنش به تحمل

 در Jyotika et al.  (2016)زمینه اين در(. 2015
 EST 7746تعداد شده، بیان توالی هایبرچسب سطح

 دادند، قرار تحلیل و تجزيه مورد و دانلود NCBI از را
 پروموتر، تجزيه و شناسیهستی هایبررسی از پس
 به تحمل ايجاد در بخش امید نامزد ژن 10 تعداد
 ,.Jyotika et al) نمودند معرفی را شوری تنش

 متفاوتی عملکردی ایهگروه در هاژن اين. (2016
 صورت مطالعات نیز ريزآرايه سطح در.شدند معرفی
 ,.Wang et al) داده سری يک سطح در گرفته

 هایداده از سری چهار تحلیل و تجزيه و( 2013
 ,.Seo et al) هاداده پايگاه در موجود ريزآرايه

 تغییر بیشترين با هايیژن و است شده ارائه(  2015
 .شدند معرفی متفاوت کارکردی هایگروه از بیان

 سری آنالیز با تا است شده سعی پژوهش اين در
 شناسايی و هاداده پايگاه در موجود آرايه ريز هایداده
 يااز دو برابر  یش)ب افتراقی بیان یدارا هایژن تمام
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 وحساس و متحمل،  هایژنوتیپ درکمتر از نصف( 
 يیشناسا همچنینو  برنج، گیاه مختلف هایبافت
  ینی،کنش پروتئدر شبکه برهم یدیکل هایژن

برنج به  یدهپاسخ یرهایاز مس یتریقشناخت دق
 .گردد حاصل یتنش شور

 

 هاروش و مواد
 ریزآرایه هایداده آنالیز

 یبه تنش شور دهندهپاسخ هایژن شناسايی جهت
 هایداده درپايگاه موجود ريزآرايه هایدادهاز  یسر نه

NCBI  از قسمتGEO (Gene Expression 

omnibus) نه ينا یز(. آنال1شدند )جدول  يافتدر 
و  affy یافزارنرم بستهبا استفاده از  هادادهاز  سری

Bioconductor يسینوزبان برنامه یبر رو R  انجام
 در افتراقی بیان دارای هایژن يیشد. جهت شناسا

 یانب ییرتغ یدارا هایژن تمامی شوری، تنش شرايط
به  يا -2 یکمتر و مساو يا+ و 2 یمساو يا تریشب

+ 1 یمساو يابزرگتر و  Log Fold Change یعبارت
 یندر نظر گرفته شد، همچن -1 یتر و مساوو کوچک

adjusted P-Value تر و کوچک یقتحق يندر ا
  .لحاظ شد 05/0 یمساو
 
 هاژن یبند دسته

انجام  VennDiagramو بسته  R 3.2.2افزار با نرم
 .رفتگ

 
 پژوهش يندر ا یزبرنج مورد آنال يزآرايهر یهاداده .1 جدول

 دوره نموی تنش بافت ژنوتیپ نوع داده تکنولوژی دسترسی شماره سری داده رديف

1 GPL2025 GSE58603 Affymetrix cel IR64 برگ و ريشه 
140 mM NaCl+ 

10 μM ABA 
(salt) 

 گیاهچه

2 GPL17380 GSE48395 ALLIGNMENT txt Nipponbare  , 
Pokkali 

 گیاهچه 250mM NaCl گیاهچه

3 GPL6864 GSE20746 ALLIGNMENT txt Nipponbare 150 ساقه و ريشه mM NaCl گیاهچه 

4 GPL2025 GSE16108 Affymetrix cel CSR27, 
MI48, 

 گیاهچه mM NaCl 150 گیاهچه

5 GPL2025 GSE14403 Affymetrix cel 

FL478, 
Pokkali , 
IR63731, 

IR29 

 ريشه
 2NaCl and CaCl

(5:1 molar 
concentration) 

 گیاهچه

6 GPL2025 GSE4438 Affymetrix txt 

IR63731 
and IR29 
Agami , 
M103 

 گیاهچه 2NaCl and CaCl ساقه

7 GPL2025 GSE3053 Affymetrix txt FL478 , IR29 2 ساقهNaCl and CaCl گیاهچه 

8 GPL2025 GSE21651 Affymetrix cel Oryza sativa برگ NaCl گیاهچه 

9 GPL8852 GSE79043 Agilent txt Oryza sativa 120 گیاهچه mM NaCl گیاهچه 

 
 (PPI) پروتئینی کنشبرهم شبکه رسم

 Riceافزار تحت وب  نرم در هاژن نهايی فهرست

Interaction Viewer  و فهرست  شد واردPPI 
رسم شبکه  یبعد برا یشد. در مرحله یهته

 ينمؤثر در ا یهاژن يیو شناسا پروتئینی کنشبرهم

                                                                     
1. Protein-Protein Interaction (PPI) 

 ,.Cytoscape (Smoot et alافزار شبکه از نرم

 ,.Cytohubba Plug-in (Chin et alو  (2011

 جهت که باشدمی ذکر به لازم. شد استفاده (2014
 4 از شبکه در( hub genes) قطب هایژن شناسايی
 ،Cytohubba (Degree محاسباتی الگوريتم
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MNC1، MCC2، Closeness )گرديد استفاده. 
 

 ژن شناسی هستی آنالیز

  AgriGOافزار تحت وب استفاده از نرم با يهتجز اين
(Du et al., 2010) افزار نرم ينصورت گرفت. در ا

با  یهاژن یدارا یعملکرد یهاگروه يیجهت شناسا
 یفراوان يسهمقا یو برا SEA3از روش  یافتراق یانب

 Suggested فهرست از عملکردی گروه هر یهاژن

backgrounds بود، استفاده  ژن 23155 حاوی که
و   p-valueطور جهت محاسبه ینشد. هم

adjusted p-value  از  یببه ترتFisher exact 

test و Yekutieli (FDR under dependency) 
 هر اساس بر بررسی مورد هایاستفاده شد. تمام ژن

و  زيستی های فرآيند ،سلولی اجزای اصلی گروه سه
 شدند. یلو تحل يهو تجز یبندگروه یعملکرد مولکول

 

 و بحث  نتایج
قرار  تجزيهکه مورد  يزآرايهر هایداده از سری نه از

 افتراقی یانب یژن دارا 13798در مجموع  ،گرفتند
 يزآرايهر هایداده سری مشخصات. شدند شناسايی
 یدارا هایژن آمده است. 2ول در جد یزمورد آنال

و نرمال در  یتنش شور يطمتفاوت تحت دو شرا یانب
در دو  Rافزار در نرم Vennداده با بسته  یسر نه ينا

 متحمل و حساس هاییپدر ژنوت شده، مشاهدهدسته 
ژن تنها در  468اساس تعداد  ينکه بر ا شدند، تقسیم

 یانب ژن تنها در ارقام متحمل 11597ارقام حساس و 
 ژن 1733 میان، اين درالف(.  -1)شکل  بودند هشد
 تنش شرايط در متحمل و حساس ژنوتیپ دو هر در

 نه یانذکر است که از م شايان. داشتند بیان شوری
هر دو  ايشآزم چهار ی،مورد بررس يشآزما یسر
 یپتنها ژنوت يشآزما چهارحساس و متحمل،  یپژنوت

مورد  حساس را یپتنها ژنوت يشآزما يکمتحمل و 

                                                                     
1. Maximum Neighborhood Component 

2. Mathews Correlation Coefficient 

3. Singular enrichment analysis  

 (.2قرار داده بودند )جدول  یبررس
 متفاوت بیان با هایژن از بعضی بین اين در
 هانژ از برخی و بیان افزايش نرمال شرايط به نسبت

 هایژن اين بندیدسته. بودند بیان کاهش دارای نیز
ال نرم يطنسبت به شرا یانکاهش ب يا يشافزا یدارا

 آورده شده است.  ب -1در شکل 
% 9دند، نشان دا یافتراق یانکه ب يیهاژن یانم از
 رد داشتند، بیان افزايش حساس ارقام در هاژناز 

 هب نسبت شور شرايط در متحمل ارقام در که صورتی
. در نقطه شدند بیان کاهش دارای نرمال شرايط
ان نش یانها در ارقام حساس کاهش بژن %7/0مقابل 
 یانب فزايشا متحمل ارقام در هاژن ینهم یدادند ول
طور هبکه  ژنی 5927 همراه به هاژن نوع اين. داشتند
 یانب يشافزا یدر ارقام متحمل دارار یاختصاص

 باشند.  یم یتشدند، حائز اهم
 ارقام در تنهاکه  هايیژن اهمیت جهت به

 شدند، دارمعنی بیان افزايش دارای متحمل
 بررسی AgriGoافزار با نرم هاژن اين شناسیهستی

صورت  بهکه  هايیژن شناسیهستی نتايج. دش
 شده بیان افزايش دارای متحمل ارقام در یانحصار
 44 يستیز يندهاینشان داد که در بخش فرآ بودند،

 هاگروه يناز جمله مهمتر ؛شده بودند یغن یدسته ژن
 به دهندهپاسخ(، 1.10E-102) رونويسی به توانمی

 هاحرکم به دهندهپاسخ(، E2.60-75) 4تنش
(57-E3.10 ،)6امیپ انتقال (20-E1.20 )پردازش و 

 نمود اشاره( E4.60-260) دارتروژنین باتیترک
 تحت برنج در شده انجام یهایبررس در (.2 )شکل
 هاگروه نيمهمتر جزء یژن یهاگروه نيا یشور تنش
 Yi et) اندشده یمعرف یستيز یندهايفرآ بخش در

al., 2016.) 

                                                                     
4. Response to stress 
5. Response to stimulus 
6. Signal transduction 
7. Nitrogen compound metabolic process 
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 مورد آنالیز در اين پژوهشهای ريزآرايه برنج داده .2جدول 
 افزايش بیان کاهش بیان ژنوتیپ نوع داده بافت مرحله نموی شماره دسترسی رديف

1 GSE58603 برگ و ريشه گیاهچه cel 
 786 912 حساس

 821 1035 متحمل

2 GSE48395 گیاهچه گیاهچه txt 6309 6732 متحمل 

3 GSE20746 ساقه و ريشه گیاهچه txt 3099 2392 متحمل 

4 GSE16108 گیاهچه گیاهچه cel 
 203 169 حساس

 199 312 متحمل

5 GSE14403 ريشه گیاهچه cel 16 41 متحمل 

6 GSE4438 ساقه گیاهچه txt 21 0 حساس 

7 GSE3053 ساقه گیاهچه txt 
 0 0 حساس

 0 0 متحمل

8 GSE21651 برگ گیاهچه cel 
 1728 4071 حساس

 78 243 متحمل

9 GSE79043 گیاهچه گیاهچه txt 23 0 متحمل 
  

   
 )ب(             )الف(                             

 راقی بر اساس ارقام حساس و متحملهای با بیان افتبندی ژندسته .1شکل 

 

 ارقام در بیان افزايش دارای هایژن از دسته اين 
 مهمی هایدسته در مولکولی عملکرد بخش در حملمت

 ینازیک تیفعال(، 1.90E-44) رونويسی عوامل همچون
(1.90E-150 )یهاگروه با مرتبط یسيرونو عوامل و 

 برنج یکیژنت نهیزمبه  نسبت( E3.70-188) فسفر

                                                                     
. Genetic Background  

دهنده پاسخ هایژن بیشترين(. 2شده بودند )شکل یغن
 هایژنوتیپدر  یانب يشافزا یدارا یبه تنش شور

(. 2بودند )شکل ( 6.10E-89متعلق به هسته ) ،متحمل
 هایداده از سری سه روی بر که تحقیق يک در

 نتايج شد، انجام شوری تنش تحت برنج ريزآرايه
 دارمعنی بیان افزايش که ژن 2751 شناسیهستی
 مولکولی عملکرد بخش در را دسته 28 داشتند،

 Downحساس  Upمتحمل 

 Down متحمل Up حساس
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 (،GO:0006350) یرونويس هایدسته  کرد، مشخص
 

 همراهبه (GO:0016301) کینازی فعالیت
 مهمترين جز( GO:0005215) هادهندهانتقال
 Seo) شدند معرفی تحقیق اين در شدهغنی هایگروه

et al., 2015.) 
 صورت افتراقی هایژن در نیز ديگری بندیدسته
 بر افتراقی یانب یدارا هایژن اساس اين بر. گرفت
 بندیدسته مورد شدند، بیان بافتی چه رد اينکه اساس
 (.3)شکل  گرفتند قرار

 

 
 برنج در ارقام متحملانحصاری  انیب شيافزا ی دارایهاژن یشناسیهست جينتا .2 شکل

 

 
 های دارای بیان متفاوت بر اساس بافتبندی ژن. دسته3شکل 
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 ،يشهچهار بافت ر به مربوط يزآرايهر هایداده
 بندیدسته در. است هبود یاهچهو گ برگ، ساقه

از  که شد مشخص بافت اساس بر شده بیان هایژن
ور طبه هاژن %22/3 افتراقی، بیان با هایژنکل 

 نبیاکه  یداشتند در صورت یانب يشهر در یانحصار
ه ک. از آنجا نشد مشاهده يگرد هایبافت درها آن
 دهنده به تنشپاسخ وعض ينبه عنوان مهمتر يشهر

کمک  تواندیم هاژن اين بررسی باشد،می یشور
ش در مواجهه با تن يشهر يیبه درک پاسخگو یبزرگ
 (.3شکل) نمايد یشور

 مطالعه در ريشه اهمیت جهت بهراستا  ينا در
تنها  که هايیژن برنج، در شوری تنش به تحمل
مورد  بودند، يشه( در ر4219) یافتراق یانب یدارا
 بخش در(. 4ر گرفتند )شکلقرا یشناس یهست يهتجز

که  يیهاگروه نيمهمتر جمله از يستیز هایفرآيند

 باتیترک یکیبه پردازش متابول توانیمشدند  یغن
دهنده به (، پاسخ=E2.40FDR-191) 1دارتروژنین

 3هادهندهانتقال (،=E7.30FDR-82) 2تنش
(FDR=5.20E-70 )یسيرونو عوامل و 
(FDR=4.70E-49 )(4 شکل) نمود اشاره. 

 عملکرد بخش در شهير در یشناسیهست هيتجز
 از که نمود يیشناسا را شده یغن دسته 21 یمولکول

شدند و در  یغن شهيدسته تنها در ر 17 تعداد، نيا
 یمهم یهاگروه هاآن نیب از. نشدند داریبرگ معن

 عوامل(، FDR=4.10E-89) ینازیک تیفعال مانند
 یرسان امیپ نالگیس و( FDR=1.00E-18) یسيرونو

(FDR= 0.039 را )در(. 4اشاره نمود )شکل  توانیم 
 يیهاژن شتریب که شد مشخص یسلول مکان یبررس
 گاهيجا دارند نقش شهير در تنش به پاسخ در که

  (.4شده است )شکل  یغن شتریهسته ب
 

 
 دارای بیان افتراقی انحصاری در ريشه یهاژن یشناسیهست جينتا .4شکل 

 

1. Nitrogen compound metabolic process 

2. Response to stress 

3. Transport 
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 جينتا ،Yi et al. (2016) مطالعه در
 به پاسخ در شهير تیاهم بر دیتأک با یشناسیهست
 تعداد نيشتریب که شد انیب برنج، در یشور تنش
 و هامحرک به دهندهپاسخ یهاگروه در هاژن

 در(. Yi et al., 2016) شدند یغن هادهندهانتقال
 هایدسته که است شده مشخص تحقیق اين

 د،کننمی نمايندگی را بیشتری هایژن که عملکردی
برنج دارند  در شوری تنش به پاسخ در مهمی نقش

(Jyotika et al., 2016.) 
 

 های دارای بیان افتراقیآنالیز هاب برای ژن

 یبرا هاب زیآنال ،یدیکل یهاژن يیشناسا جهت
 9 در متحمل یهاپیژنوت دسته در یافتراق یهاژن

منظور  نيبدگرفت.  صورت هيزآراير یهاداده یسر
در هر  یافتراق یهاژن فهرستابتدا با وارد کردن 

افزار تحت وب در نرم MSU-lociمورد با فرمت 
وارد شدند  Rice interaction viewerتحت عنوان 

( آنها PPI) ینیپروتئ یهابرهم کنش فهرستو 
وارد نرم  ینیکنش پروتئبرهم فهرست نيبدست آمد. ا

با استفاده  و شد Cytoscape version 2.8.0افزار 
هاب  یهاژن ،Cytohubba Plug-in الگوريتم 4از 
آمد،  دستهب ینیپروتئ یهابرهم کنش فهرست یبرا

 آمده 3در جدول  کیتفک بهکه  مشخصات آنها 
 .است

 

 

 

 

 اندبرنج شناسايی شده های متحملهای کلیدی که در ژنوتیپژنفهرست  .3 جدول

 کنندهانتخاب الگوريتم
مکان سلولی 

 ژن
 نام ژن دسته عملکردی ژن

علامت اختصاری 
 ژن

 رديف

mcc کیناز میتوکندری PFK Os05g0524400 1 

Closeness,degree,mcc سیگنال ترارسانی سیتوپلاسم Auxin-regulated 

protein-like 
Os07g0486500 2 

Closeness,degree,mnc,mcc تنظیم کننده رونويسی هسته GCN5 Os10g0415900 3 

Closeness انتقال دهنده پتاسیم کلروپلاست METK3 Os01g0293000 4 

degree,mnc هسته 
تنظیم کننده مسیرهای 

 متابولیکی
- Os04g0629700 5 

mcc کیناز غشا CPK10 Os03g0788500 6 

mcc ینازک هسته 
Pyruvate 

dehydrogenase kinase 

1 
Os07g0637300 7 

mcc کیناز هسته Glycine-rich RNA 

binding protein 
Os03g0670700 8 

mcc 
کلروپلاست و 

 پلاستید

انتقال دهنده و پاسخ دهنده 
 به محرک های اکسیداتیو

TRXM Os12g0188700 9 

closeness فاکتور رونويسی هسته - Os03g0646800 10 

 
هاب  آنالیز که در کلیدی هایژن بررسی طی
ها در ژن ينا بیشترکه  شدمشخص  شدند، شناسايی

 نقش هاکیناز. گیرندیقرار م ینازهاک یندسته پروتئ
 جمله از سلولی مختلف فرايندهای در کننده کنترل

 & Hadiarto) دارند عهده بر را هامحرک به پاسخ

Tran, 2011). PFK، CPK10، Pyruvate 

dehydrogenase kinase 1  وGlycine-rich 

RNA binding protein یدیکل ینازهایجمله ک از 
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 . باشند میپژوهش  ينا درشده  شناسايی
CDPK هاژن ين. ادارند عضو 31ها در برنج 

 مثل مختلف هایتنش به دهی پاسخ در فعالی نقش
در  هاژن ينا القای و دارند شوری و خشکی سرما،
موجود در  1سیسبه عناصر  شوری، تنش به پاسخ

به  هاCDPK کلی. به طور است مرتبط آنهاپروموتر 
 رونويسی، عوامل هاییتفعال یصورت مثبت و منف

و  يونی ترانسپورترهای متابولیکی، هایيمآنز
 یو خشک یتنش شور تحتآب را  هایدهندهانتقال
 در لذا .(Boudsocq et al., 2013) کنندمی یمتنظ
 یمینقش تنظ هاژن اين که شده مشخص قیقاتتح
 که طورهمان .دارند شوری تنش به دهیپاسخدر  یمهم
 هایپروتئین افزايش با شوری تنش تحت گیاه دانیممی
 انرژی که کندمی یسع یکیمتابول یرهایدر مس یردرگ
 هاژن اين از يکی کند، تامین را خود نیاز مورد

Pyruvate dehydrogenase kinase 1 گیاه. است 
 يشبه افزا یازن گیردمیقرار  یتحت تنش شور یوقت
 شوری تنش به متحمل گیاهان درو  دارد یانرژ یدتول
ژن  يناز جمله ا ATP یدتول هایيرساختز يشافزا
 .(Kosova et al., 2013) شودمی يدهد

Glycine-rich RNA-binding proteins 

(GRPs) هستند، رونويسی از پس هایکنندهیمتنظ 
جمله تنش  از هاتنش به پاسخ در کلیدی نقش که
 يشمتحمل تحت تنش افزا یاهانو در گ دارند یشور

 یاهانژن در گ ينا یانب يشافزا با. کنندمی یداپ یانب
به تنش  یاهسطح تحمل گ که استشده  يدهمختلف د

 يابدمی یانب يشوزن خشک آن افزا یزو ن یشور
(Wang et al., 2012). ینازهایک يگرمله دج از 

توان به یشده م يیشناسا یدیمهم کل
Phosphofructokinase (PFK)  که از  نموداشاره

مرتبط  2ژنی شبکه در کننده محدود هایيمجمله آنز

                                                                     
. Cis-regulatory elements  

. Pathway 

 یاهگ تنش، يطشرا درکنترل کربن هستند.  مسیربا 
را با  ROSاز تجمع  یناش یبتا آس کندیم یسع
 ،SOD مانند یيهايمو آنز ینسطح پرول يشافزا

POD  وCAT کاهش دهد (Inupakutika et al., 

امر منجر به  ينا تنش، زمان افزايش با(. 2016
 يی. از آنجاشودمی گیاه متابولیکی هایفعالیتکاهش 

با حفظ  یاهدر کنترل کربن نقش دارد، گ PFKکه 
تواند یتنش م يطژن تحت شرا ينا یتسطح و فعال

ATP يدنما نیخود را تام یازمورد ن (Yao et al., 

2016; Lee et al., 2016). 
را  رونويسی عوامل یمیتنظ هایژن دوم دسته
 به توانمی هاژن ين. از جمله اشوندمیشامل 
GCN5 .ژن در  ينا اشاره کردUniprot  در بخش

 یزو ن رونويسی عاملعنوان به زيستی يندهایفرا
ر د یزشده است و ن یمعرف يسیکننده رونویمتنظ

 یستونکننده هفعال نقش یبخش عملکرد مولکول
آن عنوان شده است.  یترانسفراز برا یلاست
ص به عنوان شناسه هدفمند خا یستونه یلاسیوناست

 شناخته ژنتیکاپی فرآينددر  يسیرونو یمدر تنظ
 زانیم کروماتین، در شکل تغییر طريق از که شود،می
سعه و تو ژن در رشد اين. کندمی یمرا تنظ يسیرونو
ر د ژن يندارد، اثبات شده است که ا ینقش مهم یاهگ

در  یجمله شور مختلف از هایتنشبه  یدهپاسخ
 کندمی ايفاطور برنج نقش ینمختلف، هم یاهانگ
(Fang et al., 2014.) 

 یبرا یمو پتاس يمسد هایيون شوری تنش تحت
در  چنانچه کنند،میباهم رقابت  یاهورود به داخل گ

به عنوان  یمجذب پتاس یمواجهه با تنش شورزمان 
تحمل  یاهباشد، گ سديم يونغالب نسبت به  يون

 ترتیب بدين و دهدمینشان  یبه تنش شور یشتریب
. از جمله يابدمی کاهش گیاه در سديمی سمیتّ

 شدند، شناسايی تحقیق اين در که کلیدی هایژن
 عملکرد uniprot در کهباشد، یم METK3 ژن

Potassium binding شده است.  يفآن تعر یبرا
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توسط  یاهآن در گ يگیریو جا یمجذب پتاس
 یمپتاس ینجهت تام یمی،مختلف پتاس یترانسپورترها

است  یاتیح یارشور بس يطدر شرا یاهگ یازمورد ن
(Chen et al., 2015). 

 و هاسلول تخريب به منجر شوری تنشبرنج  در
دل تعا یجهنت در شود،می یزيولوژيکیف هایفرايند

 ژنیاکس هایگونه سطح و ريزدمی هم به متابولیکی
 یاهانگ يطشرا يندر ا يابد،می يشفعال افزا
 در یهموستاز يجادا یرا برا متفاوتی راهکارهای

تنش  يط. تحت شراگیرندمی کاربه هايشانسلول
 ژن ينا شود،میدر سلول القا  TRXM یخانواده ژن

ل تعاد يجادر کاهش و ااست و د یدوردوکتازاکس يک
ROS واقع  مؤثرخصوصا  در برنج  یاهانگ درها
 .(Krasensky et al., 2014) شودمی

 که است نیاز شوری تنش به تحمل ايجاد جهت
 ترانسپورتری، جمله از متفاوت کارکردهای با هايیژن

 در تا شوند، بیان تنظیمی هایژن و ترارسانی سیگنال
 در. نمايند تحمل ايجاد اهگی در شوری تنش با مواجهه

 سه اين تمام در که است شده مشخص نیز پژوهش اين
 هایژنوتیپ در کلیدی هایژن عنوان به هايیژن ،دسته

 شوری تنش. اندشده معرفی شوری تنش به متحمل
 در سمیتّ ايجاد و سیتوزول در سديم تجمع به منجر
 يطشرا ينتحت ا ،(Roy et al., 2014) شودمی سلول

 فیزيولوژيکی هایواکنش در مهم يون عنوان به یماسپت
 تعادل حفظ که است شده گزارش و کندمی ايفا نقش
 تنش به گیاه تحمل افزايش در تواندمی پتاسیم و سديم
 نظر به .(Qian et al., 2017) شود واقع مؤثر شوری
 متحمل هایژنوتیپ موجود، نتايج به توجه با رسدمی

 طريق از سديم اندازه از بیش ورود از جلوگیری بر علاوه
 در هاآن ترينکلیدی که پتاسیمی ترانسپورترهای بیان
 تا کنندمی سعی است، بوده METK3 پژوهش اين

 گیاه طرفی از. کنند حفظ را يون دو اين میان تعادل
 تامین جمله از نیز را سلولی ختلفم فرايندهای متحمل

 با مواجهه در کربن ورود و انرژی تولید هایزيرساخت
 کنترل رونويسی هایکنندهتنظیم طريق از شوری تنش
 که است شده بیان مختلف هایبررسی در. نمايندمی

 پاسخ در را نقش مهمترين رونويسی هایکنندهتنظیم
 اين(. Rama et al., 2016) دارند شوری تنش به دهی
 فرآيند در رونويسی، سطح در تنظیم بر علاوه عوامل
 Shinozaki) کنندمی ايفا مهمی نقش نیز یامپ انتقال

et al., 2007 .)ژنتیکی، عوامل بر علاوه زمینه اين در 
 و دهیپاسخ در یمؤثر نقش نیز ژنتیکیاپی فاکتورهای

 اين جمله از. کنندمی ايفا شوری تنش به تحمل ايجاد
 شکل تغییر و شدن استیله ژنتیکیاپی فاکتورهای
 جمله از و کنندمی تنظیم را یرونويس که است کروماتین
 یپژوهش معرف يندر ا GCN5 عوامل اين ترينکلیدی

 مطلب اين بر تاکیدی پژوهش اين نتیجهشده است. 
 بسیار شوری تنش به دهیپاسخ مکانیسم که است

 شودمی کنترل زيادی هایژن توسط و است پیچیده
(Priyanka et al., 2015). هایژن شناسايی بنابراين 

 بهبود برای را بیشتری امید تواندمی کلیدی و قطب
 ايجاد گیاهان ساير و برنج در شوری تنش به تحمل
 اين در شده معرفی قطب هایژن که است امید. کند

 سطح بالابردن جهت برنج، ورزیدست در تحقیق
 .گیرند قرار استفاده مورد شوری تنش به آن تحمل

 

 سپاسگزاری
است که از طرف طرح  یااز پروژه یپژوهش قسمت اين

 یعیو منابع طب یعلوم کشاورز دانشگاه یکلان شور
قرار  يتمورد حما یفناوريستستاد توسعه ز و یسار

ها برای تأمین منابع مجموعه يناز ا یلهوس ينگرفت، بد
 .دردگمیتشکر و قدردانی  ،مالی اين پروژه
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