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برداری اختصاصی گیاهی یک خانواده بزرگ عوامل نسخه NACخانواده ژنی 

کند. با ایفا میها های متنوعی در مراحل نمو گیاهی و پاسخ به تنشاست که نقش

امکان  Hordeum vulgare cv. Morexیابی ژنوم تکمیل پروژه توالی

در جو فراهم گردید. در این پژوهش  NACمطالعات بیوانفورماتیکی خانواده ژنی 

-در توالی NACژن غیرتکراری رمزکننده  73پایش ژنومی، در کل  با استفاده از

شناسایی شد. یک درخت  Hordeum vulgare cv. Morexهای ژنومی 

های و تعدادی از توالی  HvNACهای پروتئینی تبارشناسی مرکب با توالی

 15شده برنج و آرابیدوپسیس ترسیم شد و آنها به شناخته NACپروتئینی 

 HvNACهای بندی شدند. مشخص شد که پراکنش ژنزیرگروه مشخص طبقه

صورت به NACهای های جو غیریکنواخت است. بیشتر ژنروی کروموزوم

اند. بیشتر بندی شدهاند و معدودی از آنها با دو یا سه ژن خوشهانفرادی قرار گرفته

 در HvNACهای دست ژنشده در نواحی بالادست و پایینردیابی cisعناصر 

های غیرزیستی و به مقدار نسبتاً اندک در پاسخ به پاسخ به نور، پاسخ به تنش

 HvNACهای بیان ژن، ژن in silicoتند. در آنالیز های زیستی دخیل هستنش

طور های مختلف بیان شدند و در مراحل نموی بهای از بافتدر دامنه گسترده

در شرایط تنش غیرزیستی تا  HvNACهای عمده بیان نشدند، همچنین، ژن

های زیستی بیان شدند. این اطلاعات حدودی و به مقدار نسبتاً کمتر در تنش

رماتیکی چارچوبی برای مطالعات ژنومی و عملکردی این خانواده ژنی در بیوانفو

 کند.جو فراهم می
 

آنالیز بیان بیوانفورماتیکی، پایش ژنوم، تراشه ژنی  های کلیدی:واژه

Affymetrix barley1برداری، ، عوامل نسخهHordeum vulgare  

 

NAC gene family is one large family of plant-specific 
transcription factor that plays various roles in plant 
developmental stages and stress responses. The possibility 
of bioinformatics studies on NAC gene family in barley was 
provided with completion of the genome sequencing of 
Hordeum vulgare cv. Morex project. In this research using 
genome scanning, 73 non-redundant NAC-encoding genes 
in total were identified from the genomic sequences of 
Hordeum vulgare cv. Morex. A composite phylogenetic 
tree was constructed with HvNAC protein sequences and a 
number of known rice and Arabidopsis NAC protein 
sequences and tree was classified into 15 distinct subgroups. 
It is revealed the uneven distribution of the HvNAC genes 
on barley chromosomes. Most members of NAC genes were 
not located in groups (singletons) and few members of this 
family were located in groups with two or three genes. Most 
detected cis elements in upstream and downstream of 
HvNAC genes were involved in response to light, response 
to abiotic stresses and relatively low in response to biotic 
stresses. In silico gene expression analysis revealed that 
HvNAC genes were expressed in a wide range of tissues and 
is not highly expressed in developmental stages. Also, the 
HvNAC genes partly is expressed in stress conditions, 
especially in abiotic stresses and relatively less expressed in 
biotic stresses. This bioinformatics information provide a 
framework for genomics and functional studies of this gene 
family in barley.   
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Bioinformatics expression analysis, genome scanning, 
Hordeum vulgare, Transcription factor. 

 

 NACبرداری بندی و آنالیز بیان بیوانفورماتیکی خانواده ژنی عوامل نسخهشناسایی، طبقه
 Hordeum vulgare cv. Morexدر ژنوم 
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 مقدمه
ها هستند که برداری گروهی از پروتئینعوامل نسخه

های وسیله تنظیم بیان ژنفرآیندهای سلولی را به
کنند. بخش بزرگی از دست کنترل میهدف پایین

برداری های اختصاصی گیاهی عوامل نسخهوتئینپر
ها در تکامل هستند که معرف اهمیت این پروتئین

. (Olsen et al., 2005)های گیاهی هستند گونه
برداری دارای دو ساختار پروتئینی یک عامل نسخه

که  DNAباشد که شامل دامنه اتصال به می دامنه
در  DNAاختصاصی  cisمسئول اتصال به عناصر 

های هدف است و دامنه تنظیمی که انداز ژنناحیه راه
باشد های هدف میبرداری ژنمسئول تنظیم نسخه

(Riechmann et al., 2000)های خانواده . پروتئین
های عوامل یکی از بزرگترین خانواده NACژنی 
 Olsen et)برداری اختصاصی گیاهان هستند نسخه

al., 2005)های . اولین پروتئینNAC  تعیین
( گل no apical meristem) NAMشده خصوصیت
 ATAF، (Souer et al., 1996)اطلسی 

(Arabidopsis transcription activation 

factor و )CUC (cup-shaped cotyledon )
 NACکه نام  (Aida et al., 1997)آرابیدوپسیس بودند 

طور از اول حرف این سه پروتئین گرفته شده است. به
شامل یک   NACبردارینسخهمعمول، خانواده عامل 

در انتهای آمینی و یک   NACشدهحفاظت دامنه کاملاً
 transcriptionبرداری )ناحیه متغیر تنظیمی نسخه

regulatory: TR در انتهای کربوکسیل است )
(Olsen et al., 2005)شده. دامنه حفاظتNAC   در

و تشکیل  DNAبه انتهای آمینی مسئول اتصال 
. این دامنه تقریباً دارای باشدمیهمودیمرها و هترودیمرها 

بندی طبقه A-Eهای اسید آمینه بوده و به زیردامنه 150
. در مقابل، ناحیه (Olsen et al., 2005)شده است 

عنوان یک تواند بهانتهای کربوکسیل متنوع است و می
برداری عمل کند نسخه کنندهشخاموکننده یا فعال

                                                                                                                                                    
1. Domain  

(Yamaguchi et al., 2010; Puranik et al., 

2011). 
در تعدادی از  NACبرداری عوامل نسخه

-فرآیندهای زیستی مانند کنترل تقسیم سلولی میانجی

 Kim et)رسانی سیتوکینین وسیله پیامشده بهگری

al., 2006)های گیاهی ، تنظیم رشد سلول(Kato et 

al., 2010)های جانبی ، نمو ریشه(Quach et al., 

 Yang et al., 2011; Shah)و پیری برگ  (2014

et al., 2013) بیوسنتز فیتوالکسین ،(Saga et al., 

 ,.Mitsuda et al)های ثانویه ، تشکیل دیواره(2012

2007; Zhao et al., 2010) تشکیل گل ،
(Hendelman et al., 2013) پاسخ به آلودگی ،

 Voitsik et al., 2013; Yokotani)عوامل بیماریزا 

et al., 2014) نمو دانه ،(Park et al., 2011)  و نمو
کنند. نقش ایفا می (Zhao et al., 2014)فیبر 

هستند،  NACهایی که حاوی دامنه همچنین، پروتئین
گری تشکیل ریشه در فرایندهای تنظیمی مانند میانجی

، برش (Xie et al., 2000)رسانی اکسین جانبی و پیام
mRNA یز ر گریبا میانجیmRNA( هاmiRNA) 

 ,.Xie et al)کوئیتین و تجزیه پروتئین وابسته به یوبی

2002; Mallory et al., 2004)  نقش دارند. حرکت
های در حال توسعه ها به دانهمواد غذایی از برگ

(Uauy et al., 2006)  و تعداد پنجه(Mao et al., 

بر این، آنها همچنین د. علاوهکننرا کنترل می (2007
تشکیل آوند چوبی  ترکیب دیواره سلولی گیاهان در طی

(xylogenesis نمو فیبر و تشکیل چوب در گیاهان ،)
 ,Demura and Fukuda)کنند آوندی را کنترل می

2007; Zhong and Ye, 2007; Zhong et al., 

2008) . 

همچنین، بسیاری از اعضای خانواده ژنی عوامل 
های توانند پاسخ به تنشمی NACبرداری نسخه

غیرزیستی را هماهنگ کنند. در برنج، بیان 
OsNAC5 ،OsNAP، OsNAC6 و SNAC1 

. شوندمیسرما و شوری بالا القا  ،خشکی تنش وسیلهبه
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به شوری ژن در برنج تراریخته تحمل  4فرابیان این 
( را بهبود بخشیدند. dehydrationکشیدگی )بالا و آب

ای تحمل فزاینده SNAC1کننده ژن گیاهان گندم بیان
 ,.Nakashima et al)به خشکی و شوری نشان دادند 

2007; Takasaki et al., 2010; Saad et al., 

2013; Chen et al., 2014). طور مشابه، برنج به
مقاومت  OsNAC045 کنندهتراریخته فرابیان

به هر دو تنش شوری و خشکی نشان داد  ایفزاینده
(Zheng et al., 2009)های. فرابیان ژنOsNAC9  
اختصاصی ریشه منجر به طویل شدن   OsNAC10و

ها گردید و تحمل به خشکی در گیاهان برنج ریشه
دار تراریخته را افزایش داد که منجر به افزایش معنی

عملکرد دانه تحت شرایط خشکی مزرعه گردید  
(Jeong et al., 2010; Redillas et al., 2012) .

 NACهمچنین، نقش دو ژن عامل رونویسی 
(TaNAC4   وTaNAC8 در آلودگی عامل )

های ( و تنشstripe rustبیماریزای زنگ نواری )
 ,Xia et al., 2010b)غیرزیستی مشخص شده است 

a) . 

بت برداری در گیاهان نسهای عوامل نسخهخانواده
 وبه جانوران در سطوح بسیار بالاتری وجود دارند 

یش همچنین میزان بیان بیشتری دارند. در گیاهان، ب
له وسیبرداری متفاوت بهخانواده عوامل نسخه 50از 

اند شده های مدل مانند برنج شناساییآنالیز توالی گونه
(Xiong et al., 2005) . ژن  151در ژنوم برنجNAC 

 NAC (Nuruzzamanژن  117و در آرابیدوپسیس 

et al., 2010) در ژنوم ،Cucumis melo L. 82  ژن
NAC (Wei et al., 2016) ، در ژنومsugarcane 

،  NAC (Ramaswamy et al., 2017)ژن  85
 شناسایی شده است
 یابی ژنوم جو با کیفیت بالاتکمیل توالی

(http://www.gramene.org یک فرصت عالی ،)
های متعلق به برای آنالیز پایش ژنومی تمام ژن

کند. در جو، فقط های ژنی اختصاصی فراهم میخانواده

                                                                                                                                                    
1. High resolution genome sequencing of barley 

اند تعیین خصوصیت شده NACهای تعداد اندکی ژن
و عملکردهای بیشتر آنها نیاز به ارزیابی دارد. در این 

در جو بر اساس  NACهای خانواده پژوهش، ژن
وسیله پایش ژنومی مطالعات بیوانفورماتیکی به

 هایژنجو بر اساس  NACهای شناسایی شدند و ژن
گردیدند.  بندیخویشاوندی طبقه شده و روابطگزارش

صورت شماتیک ترسیم جایگاه ژنومی مشخص و به
 NACهای دست ژنهای بالادست و پایینشد. توالی

انجام  in silicoآنالیز شدند. همچنین، آنالیزهای بیان 
 گرفت.  

 

 هامواد و روش
 NACهای رمزکننده دامنه شناسایی ژن

 Hordeum ژنوم شدهبینیهای پیشپروتئین

vulgare cv. Morex  که از سایتGramene 

(http://www.gramene.org/ دانلود شده بودند با )
 ,.HMMER V.3 (Finn et alافزار  استفاده از نرم

برای  2(HMMبر اساس مدل مخفی مارکوف ) (2011
( در پایگاه PF02365) NAC شدهدامنه حفاظت

( بررسی http://pfam.xfam.org)  Pfamاطلاعاتی
 HMMخام  NACشدند. آنالیزها با استفاده از دامنه 

کمتر از  E-valueهایی با منجر به شناسایی پروتئین
-10کمتر از   value-Eهایی با گردید. از پروتئین 5-10

اختصاصی  NAC HMMاستفاده گردید تا  10
Hordeum vulgare cv. Morex  بر اساس مدل

hmmbuild افزار با استفاده از نرمMEME  درThe 

MEME Suite (http://meme-suite.orgسا ) خته
 ,.Jupe et al., 2012; Lozano et al)شوند 

 Hordeumاختصاصی  NAC HMM. با (2012

vulgare cv. Morex افزار با استفاده از نرمMAST 
کاندیدای های پروتئین The MEME Suiteدر 

NAC  در این ژنوم باvalue-E  شناسایی  10-5کمتر از
های یک های تکراری نسخهشدند. همچنین توالی

دستی حذف شدند.  صورتهای ناقص بهپروتئین و توالی

2. Hidden Markov Model 
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ها توالیدر  NACبرای تایید مجدد حضور دامنه )های( 
SMART (-smart.emblاطلاعاتی  از پایگاه

heidelberg.de استفاده گردید. همچنین، اطلاعات )
های خانواده عوامل جایگاه درون سلولی پروتئین

 Plant-mPLocبا استفاده از سایت  NACرونویسی 
(http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/plant-

multi.مشخص شد ) 
 

های ژن دستو پایینهای بالادست آنالیز توالی
NAC 

نوکلئوتید بالادست جایگاه شروع رونویسی  1000
(TSS)1 های دست جایگاه پایان رونویسی ژنو پایین

اطلاعاتی  از پایگاه NACخانواده 
EnsemblePlants  مورد آنالیز قرار گرفتند. برای

، شامل جایگاه اتصال cisشناسایی عوامل تنظیمی 
 3از پایگاه اطلاعاتی 2(TFBSعوامل رونویسی )

Plant CARE  (http://bioinformatics.psb. 

ugent.be/webtools/plantcare/html استفاده )
 شد.

 

 همردیفی چندگانه و آنالیز درخت خویشاوندی

شده جو شناسایی NACهای پروتئینی همردیفی توالی
-های شناختهبه همراه یک توالی پروتئینی از زیرگروه

گیاه برنج و  NACخانواده عوامل رونویسی  شده
انجام شد. درخت خویشاوندی بر اساس آرابیدوپسیس 

توسط  5پشتوانه تکرار 1000و  4روش اتصال همسایه
 ترسیم MEGA 6 (Tamura et al., 2013)افزار نرم
 شد.

 
روی ژنوم  NACهای ترسیم جایگاه کروموزومی ژن

 جو

های کاندیدای برای تعیین محدوده کروموزومی ژن
 Hordeum vulgareژنوم  NACرمزکننده خانواده 

                                                                                                                                                    
1.  Transcription Start Site 

2. Transcription binding site  

3. Cis-Acting Regulatory Element  

cv. Morex  از پایگاه اطلاعاتیEnsemblplants 
(http://plants.ensembl.org/index.html )

 افزاراستفاده گردید و با استفاده از نرم
Genomepixelizer (Kozik et al., 2002) 

 کروموزوم جو ترسیم شدند. 7روی  NACهای ژن

 

  in silico آنالیز بیان ژن

ان برای دستیابی به دیدگاهی در رابطه با الگوی بی
هایی با و دست یافتن به ژن NACخانواده ژنی 

-ریزآرایه ها بر اساسدار، آنالیز دادهاختلاف بیانی معنی

های زیستی، غیرزیستی و مراحل های پاسخ به تنش
، GSE6325 ،GSE6990 ،GSE15970نموی )

GSE17669 ،GSE10329 ،GSE10332 ،
GSE27821 ،GSE27822 ،GSE23896 ،
GSE10328 ،GSE10330 ،GSE14521 ،
GSE15295 ،GSE18758 ،GSE16754 ،
GSE12584 ،GSE17238 ،GSE17240 ،
GSE20279 ،GSE33398 ،GSE33405 ،
GSE34102 ،GSE8712 ،GSE9365 ،
GSE11182 ،GSE20034 ،GSE23595 ،
GSE33397 ،GSE33413  وGSE33842 انجام )

 های گردید. ابتدا داده
 K Affymetrix gene chip 22بیان ریزآرایه که با 

 های زیستی و غیرزیستی و برای تنش
 GEOمراحل نموی آزمایش شده بودند از بخش 

دریافت شدند  NCBIپایگاه اطلاعاتی 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov .) 

شده جو و های شناساییهمچنین فایل اطلاعات ژن
شماره دسترسی آنها بعد از عضویت در پایگاه اطلاعاتی 

Affymetrix  افزار از نرمدریافت شد. با استفاده
Expression Console v1.3.1.187 های بیانی داده

 RAMسازی شدند. از روش نرمال CEL.خام با پسوند 

4. Neighbor-joining 

5. Bootstrapping 
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های حاصل از کاوشگرهای استفاده گردید تا ارزش
چندگانه یک مجموعه کاوشگر به یک ارزش بیانی منفرد 

زمینه کاهش با دقت بیشتر تبدیل شود و اختلالات پس
س کاوشگرهای با انطباق عالی درحالیکه از یابد )بر اسا

شود( و سپس پوشی میکاوشگرهایی با عدم انطباق چشم
 sketch quantile normalizationبا استفاده از  

شده های نرمالسازی انجام گرفت. سپس دادهنرمال
( با استفاده ANOVAریزآرایه بر اساس آنالیز واریانس )

 Flexarray software version 1.6.1افزار از نرم

 Log2اعداد و  P-value < 01/0چنانچه  آنالیز شدند.

Fold Change  افزایش  باشند، -1یا کمتر از  1بالاتر از
. نقشه دار در نظر گرفته شدیا کاهش بیان معنی

-برای ردیابی ژن ای با روش اقلیدسیهای مرتبهخوشه

 TM4افزار هایی با بیان متفاوت با استفاده از نرم

microarray  (.org/mev.html4http://www.tm )
)بر اساس  HCL2بندی به روش ترسیم شد. خوشه

 Averageو  Pearson correlationهای فرضپیش

linkage clustering.انجام شد ) 
 

 نتایج و بحث
شناسایی اعضای خانواده ژنی عوامل رونویسی 

NAC 
 ژنومبا توالی کامل در  NACژن  73در کل، 

Hordeum vulgare cv. Morex ند شناسایی شد
 صورت دستیژن دارای توالی ناقص به 7و  (1)جدول 

 حذف شدند. 
 

 NACرسم درخت خویشاوندی عوامل رونویسی 

های برای توضیح روابط خویشاوندی در میان ژن
HvNAC  ،و استنتاج تاریخچه تکاملی این خانواده ژنی

استفاده از همردیفی  یک درخت خویشاوندی ترکیبی با
های و برخی از توالی HvNACکل توالی پروتئینی 

در برنج و آرابیدوپسیس ترسیم شد.  NAC شدهشناخته
بررسی درخت خویشاوندی آشکار کرد که خانواده 

HvNAC گیرند. گروهی که در دو گروه عمده قرار می
شده شناخته NAC های شباهت بالایی با پروتئین

بندی شدند و گروهی که شامل آنها طبقهداشتند و با 
شده نیستند و اعضای آن شناخته NACهای پروتئین

برنج و آرابیدوپسیس در یک  NACهای با پروتئین
 گروه قرار نگرفتند. 

بار تکرار  1000در  HvNACهای برخی از پروتئین
شدند  بندیخوشهموارد با هم  %100اندازی در خودراه
شناسایی شدند و  3های همولوگنعنوان پروتئیکه به

بار تکرار  1000در  HvNACهای برخی از پروتئین
 NACهای موارد با پروتئین %100اندازی در خودراه

 عنوانبهبندی شدند که برنج و آرابیدوپسیس طبقه
 شناخته شدند. 4های اورتولوگپروتئین

 
 NAC یابی کروموزومی مکان

روی  HvNACهای برای بررسی پراکنش ژنومی ژن
ر دها، جایگاه کروموزومی بر اساس جستجو کروموزوم

شناسایی شد. جایگاه  Ensemblplantsپایگاه داده 
ه نشان داده شد 1کروموزومی و طول هر ژن در جدول 

 است.
 

 
 

 
 

 

 
 

روی  NACهای منتخب گروه و جایگاه سلولی ژن ، نامDNAرشته جهت ژن روی . نام ژن، جایگاه کروموزومی، 1جدول 
 Hordeum vulgare cv. Morexژنوم 

Name Chromosome No: Region (direction) Groups Cellular location 
MLOC_58950 1: 125689887-125692608 (-) NAC2 Extracellular 
MLOC_6901 1: 155312778-155315307 (-) Special barley Extracellular 

MLOC_63743 1: 342272435-342274734 (+) ATAF Nuclear 
MLOC_69621 1: 362063067-362065484 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_7757 1: 410900812-410902367 (+) TERN Nuclear 

MLOC_60079 2: 17551186-17556091 (+) Special barley Nuclear 
MLOC_8116 2: 388621632-388623157 (-) NAP Nuclear 

MLOC_65400 2: 47014225-47016545 (+) CUC Nuclear 

                                                                                                                                                    
1. Euclidean method 

. Hierarchical clustering  
3. Homologous  

4. Orthologous  
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MLOC_11017 2: 509266928-509267926 (+) Special barley Extracellular 
MLOC_19175 2: 521776688-521778532 (+) NAC7 Nuclear 
MLOC_15681 2: 527340088-527341305 (+) NAC6 Nuclear 
MLOC_11732  2: 542429489-542434348 (+) Special barley Nuclear 
MLOC_36501 2: 542601994-542603727 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_12466 2: 548528158-548530426 (+) NAC22 Nuclear 
MLOC_43934 2: 551777309-551782928 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_15746 2: 552636713-552638528 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_67250 2: 623734216-623736051 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_66083 2: 624147213-624149867 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_36942 2: 625430360-625433979 (-) TIP Extracellular 
MLOC_21966 2HL: 1267937-1270098 (-) Special barley Nuclear 
MLOC_65714 2HS: 809115-810344 (-) CUC Nuclear  
MLOC_63121 3: 27533592-27534937 (-) CUC Nuclear 
MLOC_6066 3: 353055762-353060427 (-) TIP Nuclear 

MLOC_74840 3: 419832907-419835463 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_70929 3: 468147952-468149608 (+) NAC4 Nuclear 
MLOC_66537 3: 479157711-479161316 (+) Special barley Nuclear 
MLOC_57215 3: 507718704-507721302 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_75795 3: 50825766-50831630 (-) Special barley Nuclear 
MLOC_59162 3: 509106587-509108844 (+) ATAF Nuclear 
MLOC_81739 3HL: 3325158-3326078 (+) Special barley Extracellular 
MLOC_72737 3HS: 778109-779086 (+) CUC Nuclear 
MLOC_61270 4: 134643717-134646193 (-) NAC5 Nuclear 
MLOC_64057 4: 243692949-243694787 (+) CUC Nuclear 
MLOC_65101 4: 243961733-243964197 (+) NAP Nuclear 
MLOC_68284 4: 251124512-251126601 (-) CUC Nuclear 
MLOC_65456 4: 519946083-519947449 (+) NAC34 Extracellular 
MLOC_56769 4: 523895650-523902866 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_71128 4: 532866311-532868605 (+) NAC2 Nuclear 
MLOC_57427 4: 536327434-536329018 (-) CUC Nuclear 
MLOC_5832 5: 130036968-130038817 (+) CUC Nuclear 

MLOC_55957 5: 289790342-289792006 (-) Special barley Nuclear 
MLOC_68185 5: 443875935-443878451 (-) CUC Nuclear 
MLOC_64240 5: 46097559-46102301 (+) NAC1 Nuclear 
MLOC_66348 5: 506578760-506580961 (-) Special barley Nuclear 
MLOC_4952 5: 506659835-506661693 (+) Special barley Nuclear 

MLOC_37104 5: 532180436-532182278 (+) NAC3 Nuclear 
MLOC_60153 5: 80255630-80256700 (+) TERN Nuclear 
MLOC_4747 5: 83059763-83061537 (+) NAP Nuclear 

MLOC_37843 5HL: 109778-113485 (+) NAC2 Nuclear 
MLOC_37844 5HL: 114413-117268 (+) NAC2 Nuclear 
MLOC_56103 6: 373542125-373546822 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_79696 6: 471322478-471323473 (+) Special barley Extracellular 
MLOC_5165 6: 524082694-524085842 (-) NAC22 Nuclear 

MLOC_40602 7: 123252123-123252985 (+) Special barley Extracellular 
MLOC_5374 7: 145232320-145233851 (-) CUC Nuclear 

MLOC_75524 7: 16480061-16482557 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_53086 7: 2016492-2022883 (+) NAC7 Nuclear 
MLOC_75297 7: 2088391-2089265 (-) TIP Nuclear 
MLOC_13932 7: 227833421-227835858 (-) CUC Nuclear 
MLOC_59591 7: 228075402-228078094 (+) Special barley Extracellular 
MLOC_50406 7: 256768212-256772511 (+) TIP Extracellular 
MLOC_67296 7: 310159755-310163663 (+) Special barley Nuclear 
MLOC_37364 7: 312421569-312424622 (-) Special barley Extracellular 
MLOC_66924 7: 315947529-315949900 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_19933 7: 420085707-420087512 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_72553 7: 466653156-466656377 (-) Special barley Nuclear 
MLOC_53744 7: 564646925-564651351 (-) NAC1 Nuclear 
MLOC_25708 7: 565570615-565574354 (+) NAC1 Nuclear 
MLOC_56943 7: 599936747-599938808 (-) CUC Nuclear 
MLOC_15184 7: 600384793-600386399 (+) NAC34 Nuclear 
MLOC_58272 7: 67509069-67510545 (-) CUC Nuclear 
MLOC_17128 7HL: 2243668-2246010 (-) NAC7 Nuclear 
MLOC_65286 7HL: 513895-516632 (-) CUC Nuclear 

 نمایش داده شده است. -با علامت  reverseبا علامت + و جهت  forwardجهت 
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شده برنج و شناخته NACهای پروتئین و جو HvNACهای پروتئینهای توالی بر اساس . درخت خویشاوندی1شکل 

اند  )به راهنمای جدول مراجعه گردد( و بر های مشخص نشان داده شدهبا رنگ NACهای آرابیدوپسیس ترسیم شد. زیرگروه
 .اندگذاری شدهشده از آرابیدوپسیس و برنج ناماساس نام پروتئین)های( شناخته

 

ژن دارای جایگاه  NAC ،65ژن  73در کل از 
کروموزوم جو بودند )شکل  7کروموزومی مشخص روی 

روی ژنوم  HvNACهای (. پراکنش کروموزومی ژن2
 NACهای کاملاً غیریکنواخت است. بیشتر ژنجو 

اند و معدودی از آنها در انفرادی قرار گرفته صورتبه
، 2، 1های اند. کروموزومیابی شدههای ژنی مکانخوشه

 18و  3، 9، 8، 8، 14، 5ترتیب دارای به 7و  6، 5، 4، 3

دارای بیشترین  7هستند. بنابراین کروموزوم  NACژن 
بعد از آن قرار دارد.  2است و کروموزوم  NACتعداد ژن 

یافت شده است.  6ژن روی کروموزوم  3در مقابل، فقط 
های مختلف نزدیک در کروموزوم NACژن  7ن، همچنی

 NAC هایژنبر این  اند، علاوهناحیه تلومری قرار گرفته
در کل، هیچکدام از   شدگی نشان ندادند.مضاعف

 ها نبودند.  ها دارای کلیه زیرگروهکروموزوم
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 کروموزوم جو 7روی  HvNACهای . پراکنش ژنومی ژن2 شکل

 
های دست ژنبالادست و پایین هایتوالیآنالیز 

NAC. 

در  NACدست ژن های بالادست و پایینآنالیز توالی
نشان داده شده است. بیشترین فراوانی در  2جدول 

 TATA-boxدست مربوط به نواحی بالادست و پایین
که در  Sp1و  G-boxبود.  CAAT-boxو سپس 

پاسخ به نور دخیل هستند در رده بعدی فراوانی قرار 
های متعددی شناسایی شدند که داشتند )البته موتیف

در پاسخ به نور دخیل بودند(. فراوانی بعدی مربوط به 
Skn-1_motif کننده عنصر تنظیمcis  موردنیاز برای

فراوانی بیان ژن آندوسپرم بود. پس از آن، بیشترین 
 دخیل در پاسخ به cisکننده مربوط به عنصر تنظیم

متیل جاسمونات  (،ABREاسید آبسیزیک بود )
(CGTCA-motif  وTGACG-motif و همچنین )

( در درجه بعدی TCA-elementاسید سالیسیلیک )
طور قابلبه TCA-elementقرار داشتند ولی تعداد 

ل در پاسخ دخی cisکننده ای از عناصر تنظیمملاحظه
 به متیل جاسمونات و اسید آبسیزیک کمتر بود.

القاءشده در تنش  MYBهمچنین، جایگاه اتصال 
دخیل در  cisکننده (، عنصر تنظیمMBSخشکی )

( و circadianروزی گیاه )های شبانهکنترل فعالیت
هوازی ضروری برای القاء بی cisکننده عنصر تنظیم

(ARE .فراوانی بالایی داشتند )Box-W1  عنصر(
-CCGTCCدهنده به الیسیتورهای قارچی(، پاسخ

box کننده )عنصر تنظیمcis سازی مربوط به فعال
)جایگاه اتصال  CCAAT-boxاختصاصی مریستم(، 

MYBHv1 برداری که یک عامل نسخهMYB 
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وسیله اسید جیبرلیک در گیاه جو است که شده بهتنظیم
های جو ردیابی شده و نقش مهمی در تنظیم در دانه

 کندزنی ایفا میژن در طی توسعه آندوسپرم و جوانه
(Gubler et al., 1995, 1999))،GARE-motif  

-TGAدهنده به جیبرلین(، )عنصر پاسخ P-box و 

element دهنده به اکسین(، )عنصر پاسخ 

LTRکننده تنظیم )عنصرcis  دخیل در پاسخ به دمای
دخیل در پاسخ  cisکننده )عنصر تنظیم HSEپایین(، 

  .به تنش گرما( فراوانی نسبتاً بالایی داشتند
-Cهای لازم به ذکر است که موتیف

repeat/DRE کشیدگی(، )پاسخ به سرما و آب

TATC-box کننده )عنصر تنظیمcis  دخیل در پاسخ
 cis کنندهتنظیم)عنصر  AuxRR-coreبه جیبرلین(، 

)عنصر  RY-elementدخیل در پاسخ به اکسین( و 
دخیل در تنظیم اختصاصی بذر( نیز  cisکننده تنظیم

)عنصر  MSA-likeمشاهده شدند. تنها یک موتیف 
دخیل در تنظیم چرخه سلولی( در  cisکننده تنظیم

 NACهای دست ژنبالادست و یک موتیف در پایین
-MBSI ،MBSII ،MRE ،CCAATده شد. مشاه

box  وMBS  جایگاه اتصالMYB  99هستند که 
-دست ژنموتیف در پایین 98موتیف در بالادست و 

 مشاهده شد. NACهای 

 
 HvNACدست ژن های بالادست و پایین. آنالیز توالی2جدول 

Function Downstream Upstream Name of motifs 

part of a conserved DNA module array (CMA3) 2 0 3-AF3 binding site 

- 2 0 E2Fb 

elicitor-responsive element 2 0 ELI-box3 

- 2 0 F-box 

cis-acting regulatory element root specific 1 0 motif I 

part of a light responsive element 2 0 Pc-CMA2c 

- 3 0 Y-box 

light responsive element 0 1 4cl-CMA2b 

light responsive element 0 1 AAAC-motif 

involved in endosperm-specific negative expression 2 1 AACA_motif 

part of a light responsive element 1 1 CG-motif 

part of a light responsive element 6 1 chs-CMA2a 

part of a light responsive element 3 1 chs-Unit 1 m1 

part of a light responsive element 1 1 GATT-motif 

- 1 1 H-box 

MYB binding site involved in flavonoid biosynthetic genes 

regulation 

1 1 MBSI 

MYB binding site involved in flavonoid biosynthetic genes 

regulation 

1 1 MBSII 

cis-acting element involved in cell cycle regulation 1 1 MSA-like 

cis-acting regulatory element related to meristem specific 

activation 

1 1 OCT 

part of a conserved DNA module involved in light 

responsiveness 

1 2 ATCC-motif 

part of a conserved DNA module involved in light 

responsiveness 

4 2 ATC-motif 

element for maximal elicitor-mediated activation (2copies) 1 2 AT-rich sequence 

part of a light responsive element 3 2 chs-CMA1a 

regulatory element involved in cold- and dehydration-

responsiveness 

3 2 C-repeat/DRE 

elicitor-responsive element 7 2 EIRE 

- 1 2 GC-repeat 

element involved in differentiation of the palisade 

mesophyll cells 

2 2 HD-Zip 1 

- 2 2 JERE 

 HvNACدست ژن های بالادست و پایین. آنالیز توالی2جدول ادامه 
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Function Downstream Upstream Name of motifs 

cis-acting regulatory element 1 2 OBP-1 site 

- 2 2 plant_AP-2-like 

cis-acting regulatory element involved in the root-specific 

expression 

1 3 as1 

binding site of AT-rich DNA binding protein (ATBP-1) 1 3 AT-rich element 

part of a light responsive element 1 3 chs-CMA2b 

cis-acting regulatory element related to meristem specific 

activation 

2 3 dOCT 

part of a light responsive element 4 3 Gap-box 

part of a light responsive element 2 3 GTGGC-motif 

element involved in the control of leaf morphology 

development 

2 3 HD-Zip 2 

part of an auxin-responsive element 1 3 TGA-box 

wound-responsive element 7 3 WUN-motif 

part of a light responsive module 3 4 AT1-motif 

- 3 4 box E 

protein binding site 5 4 Box III 

cis-acting regulatory element involved in light 

responsiveness 

2 4 C-box 

cis-acting element involved in ABA and VP1 

responsiveness 

1 4 CE3 

- 2 4 E2Fa 

part of a light responsive element 5 4 LAMP-element 

MYB binding site involved in light responsiveness 10 4 MRE 

part of a light responsive element 1 4 TGG-motif 

cis-acting element involved in gibberellin-responsiveness 5 5 TATC-box 

enhancer 7 6 TA-rich region 

- 4 7 AC-I 

- 7 7 CTAG-motif 

abscisic acid responsive element 4 7 motif IIb 

part of a light responsive element 2 7 rbcS-CMA7a 

part of a light responsive element 2 8 box II 

part of a light responsive element 0 8 L-box 

light responsive element 7 9 3-AF1 binding site 

- 4 9 AC-II 

ethylene-responsive element 14 9 ERE 

cis-acting regulatory element associated to the TGAGTCA 

motif 

4 10 ATGCAAAT motif 

cis-acting regulatory element involved in auxin 

responsiveness 

8 10 AuxRR-core 

- 5 10 box S 

part of a conserved DNA module involved in light 

responsiveness 

13 11 ATCT-motif 

- 16 11 TCCACCT-motif 

part of a light responsive element 14 12 GA-motif 

involved in shoot-specific expression and light 

responsiveness 

6 13 as-2-box 

cis-acting regulatory element involved in seed-specific 

regulation 

16 15 RY-element 

part of a module for light response 33 16 AE-box 

- 5 16 GCC box 

- 15 16 TATCCAT/C-motif 

part of a light responsive element 10 17 TCCC-motif 

MYBHv1 binding site 21 20 CCAAT-box 

part of a light responsive element 21 20 GATA-motif 

auxin-responsive element 30 20 TGA-element 

 HvNACدست ژن های بالادست و پایین. آنالیز توالی2جدول ادامه 
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Function Downstream Upstream Name of motifs 

cis-regulatory element involved in endosperm expression 38 21 GCN4_motif 

light responsive element 16 21 MNF1 

light responsive element 38 23 Box I 

fungal elicitor responsive element 25 23 Box-W1 

part of a light responsive element 25 23 TCT-motif 

- 27 23 W box 

cis-acting element involved in heat stress responsiveness 28 24 HSE 

part of a light responsive element 29 25 CATT-motif 

gibberellin-responsive element 27 25 GARE-motif 

gibberellin-responsive element 19 25 P-box 

- 39 27 AAGAA-motif 

cis-acting regulatory element related to meristem 

expression 

34 28 CAT-box 

cis-acting regulatory element involved in zein metabolism 

regulation 

30 29 O2-site 

cis-acting element involved in salicylic acid 

responsiveness 

43 30 TCA-element 

cis-acting regulatory element related to meristem specific 

activation 

31 36 CCGTCC-box 

cis-acting element involved in defense and stress 

responsiveness 

28 37 TC-rich repeats 

cis-acting regulatory element 35 39 A-box 

enhancer-like element involved in anoxic specific 

inducibility 

29 39 GC-motif 

part of a light responsive element 43 39 I-box 

cis-acting element involved in light responsiveness 30 40 ACE 

part of a conserved DNA module involved in light 

responsiveness 

41 42 Box 4 

light responsive element 32 42 GT1-motif 

cis-acting element involved in low-temperature 

responsiveness 

16 42 LTR 

cis-acting element conferring high transcription levels 26 45 5UTR Py-rich stretch 

part of a light responsive element 41 49 GAG-motif 

cis-acting regulatory element essential for the anaerobic 

induction 

68 50 ARE 

cis-acting regulatory element involved in circadian control 70 53 circadian 

MYB binding site involved in drought-inducibility 63 70 MBS 

cis-acting regulatory element involved in the MeJA-

responsiveness 

71 101 CGTCA-motif 

cis-acting regulatory element involved in the MeJA-

responsiveness 

70 101 TGACG-motif 

cis-acting element involved in the abscisic acid 

responsiveness 

60 126 ABRE 

cis-acting regulatory element required for endosperm 

expression 

132 134 Skn-1_motif 

light responsive element 169 200 Sp1 

cis-acting regulatory element involved in light 

responsiveness 

193 323 G-Box 

common cis-acting element in promoter and enhancer 

regions 

1137 992 CAAT-box 

core promoter element around -30 of transcription start 1660 1405 TATA-box 

 
 HvNACهای آنالیز بیان ژن

های بندی سلسله مراتبی بیان ژننقشه خوشه
HvNAC  (، 3در آزمایشات تنش غیرزیستی )شکل

( نشان 5( و مراحل نموی )شکل 4تنش زیستی )شکل 
داده شده است. طیف رنگ قرمز افزایش بیان ژن و 

. اعداد دهدمیطیف رنگ سبز کاهش بیان ژن را نشان 
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Log2 Fold Change  افزایش بیان معنی 1بالاتر از-

دار در نظر گرفته کاهش بیان معنی -1دار و کمتر از 
های های پاسخ به تنشبر اساس ریزآرایهشدند. 

از  K Affymetrix gene chip 22غیرزیستی با 
-نقشه خوشه NCBIپایگاه اطلاعاتی  GEOبخش 

ترسیم  HvNACهای بندی سلسله مراتبی بیان ژن
 شدند.

های تنش بندی سلسله مراتبی آزمایشنقشه خوشه
نشان داده  3ر شکل دHvNAC غیرزیستی جو برای 

، MLOC_59162 (ATAF)های ژن .شده است
MLOC_37104 (NAC3)  وMLOC_64240 

(NAC1)  در آزمایش تنش خشکی زمانی که محتوی
( نسبت به GSE6990_1رسید ) %7آب خاک به 

کنترل افزایش بیان نشان دادند. همچنین، ژن 
MLOC_37104 (NAC3)  در آزمایش تنش

رسید  %19خشکی زمانی که محتوی آب خاک به 
(GSE6990_2 نسبت به کنترل افزایش بیان نشان )

 داد.
در آزمایش تنش  MLOC_37104 (NAC3)ژن 

 5در روز مقاوم به خشکی  HS41-1 خشکی در ژنوتیپ
( و در ژنوتیپ GSE15970_3اعمال تنش خشکی )

Martin  ال تنش خشکی اعم 3روز مقاوم به خشکی در
(GSE15970_6 نسبت به کنترل افزایش بیان نشان )

در  MLOC_37104 (NAC3)داد. جالب است که ژن 
  حساس به خشکی در روز اول Moroc9-75ژنوتیپ 

( نسبت به GSE15970_10اعمال تنش خشکی )
اعمال تنش خشکی نسبت به کنترل  5کنترل و در روز 

(GSE15970_13افزایش بیان نشان داد ) ،همچنین .
 Martinدر ژنوتیپ  MLOC_64057 (CUC)ژن 

اعمال تنش خشکی  3روز مقاوم به خشکی در 
(GSE15970_6 و )روز بعد از اعمال تنش خشکی  5
(GSE15970_8 نسبت به کنترل افزایش بیان نشان )

 داد.
در آزمایش   MLOC_37104 (NAC3)ژن

GSE10329_3  در ژنوتیپDicktoo مای در د

 به کنترل افزایش بیان نشان داد. زیرصفر نسبت

در آزمایش  MLOC_64057 (CUC) ژن
 Albina f-17های سازگاری به سرما در ژنوتیپ

(GSE10332_2) ،Xantha b-12 (GSE10332_4 )
نسبت به کنترل  Xantha s-46 (GSE10332_5 )و 

 MLOC_59162 خود افزایش بیان نشان داد. ژن

(ATAF) و ژنMLOC_37104 (NAC3)  ر د
، GSE10332_1آزمایش سازگاری به سرما )

GSE10332_2 ،GSE10332_4  و
GSE10332_5هایژنوتیپ ( در Albina e-16 ،
Albina f-17 ،Xantha b-12 و Xantha s-46 

 نسبت به کنترل خود افزایش بیان نشان دادند.
در آزمایش  MLOC_37104 (NAC3)ژن 

GSE27821_3  در سرمادهی کوتاه نسبت به حالت
 نشده افزایش بیان نشان داد.ورنالیزه

  (NAC1)و MLOC_37104 (NAC3)ژن 
MLOC_64240 ( در آنالیز بساک جوGSE10330 )

زایی میکروسپور، در بررسی اثر تیمار مانیتول روی جنین
روز بعد از اعمال تیمار مانیتول نسبت به قبل از اعمال  3

 کاهش بیان نشان دادند. تیمار مانیتول
های جو در ریشه 2HgClسمیت  تأثیردر بررسی 

(GSE15295 ،) ژن(NAC3) MLOC_37104 
نسبت به کنترل افزایش بیان و ژن  

MLOC_64240 (NAC1)  نسبت به کنترل کاهش
 بیان نشان داد.
های تنش بندی سلسله مراتبی آزمایشنقشه خوشه

نشان داده  4در شکل  HvNAC زیستی جو برای 
در تنش  MLOC_59162 (ATAF)شده است، ژن 

کاهش بیان   4-28زیستی شته در ژنوتیپ 
(GSE12584_1 و ژن )MLOC_64240 

(NAC1) در ژنوتیپlina    افزایش بیان
(GSE12584_2.نشان داد ) 

که به  Morexاز ژنوتیپ  GSE33398در آزمایش 
( Fusarium graminearumبیماری فوزاریوم )

 MLOC_37104حساس است استفاده شد. ژن 
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(NAC3)   و(ATAF) MLOC_59162  در آلودگی
ساعت بعد از آلودگی  Morex ،96گیاه جو ژنوتیپ  سنبله

تیمار با آب  در برابر GZT40یافته قارچ با سویه جهش
(. ژن GSE33398_1افزایش بیان نشان دادند )
MLOC_64057 (CUC) ،MLOC_37104 

(NAC3) ،(CUC)  MLOC_57427 و(ATAF)  
MLOC_59162  گیاه جو ژنوتیپ  سنبلهدر آلودگی

Morex ،96  ساعت بعد از آلودگی با سویه وحشی قارچ
Z3639 یافته قارچ در برابر سویه جهشGZT40 

(. افزایش GSE33398_2افزایش بیان نشان دادند )

 سنبلهدر آلودگی  MLOC_37104 (NAC3)بیان ژن 
ساعت بعد از آلودگی با  Morex ،48گیاه جو ژنوتیپ 

تیمار با آب  برابر در برابر Z3639سویه وحشی قارچ 
(. همچنین، افزایش بیان GSE33398_3مشاهده شد )

، MLOC_64057 (CUC)های ژن
MLOC_37104ژن ،(ATAF)  MLOC_59162 

گیاه  سنبلهدر آلودگی  MLOC_70929  (NAC4)و
ساعت بعد از آلودگی با سویه  Morex ،96جو ژنوتیپ 
در برابر تیمار با آب نیز مشاهده شد  Z3639وحشی قارچ 

(GSE33398_4.) 
 

 
 HvNAC های غیرزیستی برای های تنشبندی سلسله مراتبی آزمایش. نقشه خوشه3 شکل

 
 

 
 HvNAC های زیستی برای های تنشبندی سلسله مراتبی آزمایش. نقشه خوشه4شکل 
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 MLOC_64057 ،(NAC3) (CUC)های ژن
MLOC_37104 و(ATAF)  MLOC_59162  در

 trichothecene mycotoxinتنش ایجادشده با 

deoxynivalenol  در گلچه گیاه جو ژنوتیپMorex ،
ساعت  12(، GSE33405_1ساعت ) 1
(GSE33405_2 و )24 ( ساعتGSE33405_3 بعد )

از آلودگی در برابر کنترل افزایش بیان نشان دادند و 
ساعت  MLOC_70929 ،12  (NAC4)ژن

(GSE33405_2 و )24 ( ساعتGSE33405_3 بعد )
 کنترل افزایش بیان نشان دادند.از آلودگی در برابر 
های بندی سلسله مراتبی آزمایشنقشه خوشه

نشان  5در شکل  HvNAC مراحل نموی جو برای 
بر  Yarivدر بررسی اثر معرف داده شده است. 

های آلورون در جو، ژن اسید جیبرلیک سلول رسانیپیام
MLOC_64240 (NAC1)  با استفاده از تیمار

در برابر کنترل  Yarivعرف همراه مجیبرلین به
(GSE8712_1و ژن )های(ATAF)  

MLOC_59162  و(NAC3) MLOC_37104 
در برابر  Yarivهمراه معرف در تیمار جیبرلین به

افزایش بیان نشان دادند.   (GSE8712_2جیبرلین )
در تیمار جیبرلین در  MLOC_64057  (CUC)ژن 

افزایش بیان و ژن  (GSE8712_3برابر کنترل )
(NAC3) MLOC_37104  کاهش بیان نشان

 دادند. 
در آزمایش  MLOC_64057 (CUC)ژن 

زنی در آندوسپرم ساعت بعد از جوانه 72بذر،  زنیجوانه
 24( و نسبت به GSE9365_8نسبت به حالت کنترل )

( افزایش بیان نشان داد. GSE9365_9ساعت اولیه )
زنی در آزمایش جوانه _ATAF( 59162MLOC (ژن

ساعته نسبت به حالت کنترل  24بذر در گیاهچه 
(GSE9365_1 ،)24 زنی نسبت به ساعت پس از جوانه

-(، در گیاهچهGSE9365_5حالت کنترل در آندوسپرم )

روز بعد از  16روز بعد از گلدهی نسبت به  25های دانه 
 8(، در نمو دانه جو در GSE9365_11گلدهی )

(GSE9365_12 و )16 (GSE9365_13 روز بعد از )

روز بعد از گلدهی، در  4گلدهی در آندوسپرم نسبت به 
( روز بعد از گلدهی GSE9365_15) 25آندوسپرم 
روز بعد از گلدهی افزایش بیان نشان داد.  4نسبت به 

ها زنی بذر، در گیاهچههمچنین، این ژن در مرحله جوانه
زنی نهساعت پس از جوا 24ساعت نسبت به  72

(GSE9365_4 و در آندوسپرم )24ساعت نسبت به  72 
ساعت  72( و GSE9365_9زنی )ساعت پس از جوانه

( GSE9365_10زنی )ساعت پس از جوانه 48نسبت به 
 (NAC3)ژن  کاهش بیان نشان داد.

MLOC_37104 های در آزمایش نمو دانه، در گیاهچه
عد از گلدهی روز ب 16روز بعد از گلدهی نسبت به  25دانه 

(GSE9365_11 و در پریکارپ )روز بعد از گلدهی  8
( افزایش GSE9365_17روز بعد از گلدهی ) 4نسبت به 

زنی بذر در بیان نشان داد و همین ژن در آزمایش جوانه
ساعته  48(، GSE9365_1ساعته ) 24گیاهچه 

(GSE9365_2 و )72 ( ساعتهGSE9365_3 نسبت )
ساعت  24پرم به حالت کنترل، در آندوس

(GSE9365_5 ،)48 ( ساعتGSE9365_6 و )72 
زنی نسبت به ( پس از جوانهGSE9365_8ساعت )

زنی ساعت پس از جوانه 72حالت کنترل و در آندوسپرم 
( GSE9365_9زنی )ساعت پس از جوانه 24نسبت به 

  (NAC4)کاهش بیان نشان داد. ژن
70929MLOC_ زنی بذر، در در آزمایش در جوانه

ساعته نسبت به حالت کنترل  24گیاهچه 
(GSE9365_1 و در آندوسپرم )ساعت  24
(GSE9365_5پس از جوانه ) زنی نسبت به حالت کنترل

ساعت پس از  72ها افزایش بیان داشت و در گیاهچه
( کاهش GSE9365_4ساعت ) 24زنی نسبت به جوانه

در نمو  MLOC_57427   (CUC)ژن بیان نشان داد.
 16( و GSE9365_12) 8دانه جو در 

(GSE9365_13 روز بعد از گلدهی در آندوسپرم نسبت )
( GSE9365_14) 16روز بعد از گلدهی، همچنین  4به 

روز بعد از  8روز بعد از گلدهی در آندوسپرم نسبت به 
روز بعد از  25گلدهی افزایش بیان نشان داد. این ژن 

 8(، GSE9365_15) 4گلدهی نسبت به 
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(GSE9365_16 و )16 (GSE9365_18 روز بعد از )
گلدهی در آندوسپرم افزایش بیان نشان داد. این ژن در 

زنی ( پس از جوانهGSE9365_6ساعت ) 48آندوسپرم 
ساعت پس از  72نسبت به حالت کنترل، در آندوسپرم 

ساعت  24( و GSE9365_8نسبت به کنترل ) زنیجوانه
( کاهش بیان نشان GSE9365_9زنی )پس از جوانه

زنی بذر در جوانه _1NAC( 64240MLOC(داد. ژن 
( نسبت به حالت GSE9365_3ساعت ) 72در گیاهچه 

زنی نسبت ساعت پس از جوانه 72ها کنترل و در گیاهچه
زنی افزایش ( پس از جوانهGSE9365_4ساعت ) 24به 

 بیان نشان دادند. همچنین، در نمو دانه جو در آندوسپرم
( روز بعد GSE9365_7) 16( و GSE9365_6) 8در 

روز بعد از گلدهی افزایش بیان  4از گلدهی نسبت به 
 داشت.

در مرحله سوم،  MLOC_64057 (CUC)ژن 
زنی نسبت به کنترل افزایش بیان چهارم و پنجم جوانه

و  GSE23595_2 ،GSE23595_3داشت )
GSE23595_4.) ژن(ATAF)  MLOC_59162 

زنی نسبت به کنترل افزایش بیان م جوانهدر مرحله دو
 (NAC3)های (. ژنGSE23595_1داشت )

MLOC_37104 و(CUC)  MLOC_57427  در
زنی نسبت به کنترل کاهش بیان کلیه مراحل جوانه

 داشتند.
 (NAC3)و  MLOC_59162  (ATAF)ژن

MLOC_37104 ،14  افشانی روز پس از گرده 21و
در دانه نسبت به  10-11و ژنوتیپ  Karlدر ژنوتیپ 

  (CUC)و ژن برگ کاهش بیان نشان دادند 
MLOC_57427  افزایش بیان نشان داد

(GSE33413_1 ،GSE33413_2، 
GSE33413_3  وGSE33413_4 همچنین ژن .)

(NAC1) MLOC_64240 14  روز پس از
در دانه  10-11و ژنوتیپ  Karlافشانی در ژنوتیپ گرده

نشان داد  نسبت به برگ افزایش بیان
(GSE33413_1  وGSE33413_3 .) 

  (CUC)و ژن MLOC_59162 (ATAF)ژن 
MLOC_57427  در جو مالت در دو ژنوتیپ

روز بعد از  Morex ، 3و   88Ab536زمستانه
و  GSE33842_1کاهش نشان دادند ) زنیجوانه

GSE33842_2 .) 
در مرحله پر شدن  MLOC_64057 (CUC)ژن 

(، در دانه GSE16754_2پالئا ) نسبتدانه در ریشک 
(، در دانه نسبت به GSE16754_4نسبت به ریشک )

( و در دانه نسبت به پالئا GSE16754_5لما )
(GSE16754_6 کاهش بیان نشان داد. ژن )

MLOC_59162 (ATAF)  در ریشک نسبت پالئا
(GSE16754_2 کاهش بیان نشان داد. ژن )

MLOC_70929 (NAC4) و(NAC3)  
MLOC_37104  در دانه نسبت به ریشک

(GSE16754_4 در دانه نسبت به لما ،)
(GSE16754_5 و در دانه نسبت به پالئا )
(GSE16754_6 کاهش بیان نشان دادند و )

و  MLOC_57427  (CUC)هایژن
MLOC_64240 (NAC1)  در دانه نسبت به ریشک

(GSE16754_4 در دانه نسبت به لما ،)
(GSE16754_5و در دانه نس ) بت به پالئا
(GSE16754_6.افزایش بیان نشان دادند ) 

اسید  تأثیردر  MLOC_64057 (CUC)ژن 
جیبرلیک و اسید آبسیزیک نسبت به اسید آبسیزیک در 

اسید  تأثیر(، در GSE18758_2دانه )آلورون 
دانه آلورون جیبرلیک نسبت به کنترل در 

(GSE18758_3 و در )یافته جهشsln1  بدون تیمار
هورمونی نسبت به کنترل در آلورون دانه 

(GSE18758_4 افزایش بیان نشان داد و ) تأثیردر 
اسید جیبرلیک و اسید آبسیزیک نسبت به اسید 

( کاهش GSE18758_5)در آلورون دانه  جیبرلیک
  (NAC3)بیان نشان داد، درحالیکه در ژن

MLOC_37104  .نتایج معکوس مشاهده شد
در  MLOC_70929 (NAC4)ای ژن همچنین بر

بدون تیمار هورمونی نسبت به   sln1یافتهجهش
( کاهش بیان GSE18758_4کنترل در آلورون دانه )

 مشاهده شد.
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 HvNAC های مراحل نموی برای بندی سلسله مراتبی آزمایش. نقشه خوشه5شکل 

 
در دامنه  HvNACهای در آنالیز بیان ژن، ژن

 های مختلف، همچنین در شرایطای از بافتگسترده
تنش غیرزیستی و به مقدار نسبتاً کمتری در تنش 

کرد که  زیستی بیان شدند. البته باید به این نکته توجه
گر سط دیشده توگیری بر اساس مطالعات انجامنتیجه

باشد و مطالعات عملکردی کافی روی محققین می
 انجام نشده است.   HvNACهای تمام ژن

های ورزیها در دستمنظور استفاده از ژنبه
های ژنتیکی و انتقال ژن، باید ابتدا کلیه داده

آوری، تجزیه و ها جمعبیوانفورماتیکی در مورد ژن
ارزیابی دقیق  تحلیل، تفسیر و تلفیق گردد و سپس باید

 Realبا استفاده از فن  RNAسنجی مطالعات کمیت

time PCR های( منتخب تا بتوان ژن انجام گیرد(
 برای یک پروژه اصلاحی را معرفی نمود.
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