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در این پژوهش نوع و فراوانی عناصر تنظیمی در نواحی پروموتری خانواده ژنی  

DVL    در گیاه آلوروپوس لیتورالیس مورد مطالعه قرار گرفت. همچنین بیان ژن

AlDVL8   شوری،    عنوان به تنش  تیمار  تحت  خانواده  این  اعضای  از  یکی 

گیری شد. نتایج  ندازه لیک و سیتوکینین ا جیبر اسید سالیسیلیک،  اسید های  هورمون 

بررسی پروموتری حاکی از آن بود که این خانواده ژنی عناصر تنظیمی متفاوتی  

تنش  انواع  به  پاسخ  هورمون برای  و  می ها  دارا  عناصر  ها  این  از  برخی  باشد. 

ژن  تمامی  پروموتری  ناحیه  در  نقش  تنظیمی  بیانگر  احتمالًا  که  موجودند  ها 

گر   ا ه DVLعمومی   همچنین،  ناحیه  است.  در  تنها  تنظیمی  عناصر  از  وهی 

ژن  از  بعضی  که می پروموتری  اختصاصی  ها موجودند  فعالیت  با  مرتبط  توانند 

ها باشند. تیمارهای اعمال شده به غیر از سیتوکینین سبب افزایش بیان ژن در  آن 

ساعت    6ساعت و کاهش بیان در زمان    24و    12،  3های  هوایی در زمان اندام 

از اعمال   در همه زمان پس  تیمار سیتوکینین  در  تنش شد.  را  بیان ژن  اندام  ها 

به   بیان ژن دیده شد،  تقریباً روند معکوس  بافت ریشه  داد. در  افزایش  هوایی 

زمان   در  که  زمان    6صورتی  در  ژن و  بیان  افزایش  ساعت    24و    12ساعت 

ه بیان ژن  تحقیق نشان داد ک   کاهش بیان در تمامی تیمارها مشاهده شد. نتایج این 

AlDVL8  شد و بیان آن در    القا اندام هوایی و زمینی با تیمارهای آزمایشی در

به  بافت  تغییرات هورمون دو  به  توجه  با  بود.  و  صورت معکوس  تنش  ها طی 

پاسخ  عناصر  وجود  و  ژنی  خانواده  این  بیان  نواحی  القای  در  تنش  به  دهنده 

کاندیدی برای تحمل به    عنوان به اند تو خانواده ژنی می ها، این پروموتری این ژن 

 ها پیشنهاد گردد.  تنش 

 

کلیدیواژه پروتئینی،   :های  خانواده  شوری،  تنش  سیگنالی،  پپتیدهای 

 . عناصر تنظیمی، گیاه هالوفیت

In this study, the type and frequency of regulatory 

elements in the promoter regions of DVL gene family 

in Aeluropus littoralis were studied. Relative 

expression of AlDVL8 gene as a member of this family 

was also measured under the salinity stress, salicylic 

acid, gibberellic acid and cytokinin. The results of the 

promoter study indicated that, this gene family has 

different regulatory elements for responding to stresses 

and hormones. Some of these regulatory elements are 

present in the promoter region of all genes, possibly 

indicating the general role of DVLs. Some others are 

present only in the promoter region of some genes that 

may be related to their specific activity. Treatments 

other than cytokinin increased gene expression in the 

shoot at 3, 12, and 24 hours and decreased expression 

at 6 hours. Cytokinin treatment at all times increased 

gene expression. In the root, almost the reverse trend of 

gene expression was observed, so that at 6 hours, 

increased gene expression was observed in all 

treatments, and at 12 and 24 hours, decreased 

expression was observed in all treatments. The results 

of this study showed that the expression of AlDVL8 

gene in shoot and root organs was induced by 

experimental treatments and its expression was inverse 

in these two different tissues. Due to the changes in 

hormones during stress,  expression induction of this 

gene family, and the presence of stress-responsive 

elements in the promoter regions of these genes, this 

gene family can be suggested as a candidate for stress 

tolerance. 

 

Keywords: Gene expression, Gene family, Halophyte 

plant, Regulatory elements, Salt stress. 
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 مقدمه  
در ژن  پروموتری  نواحی شروع   بالادست  ها    نقطه 

  یک   قدرت   و  اختصاصیتاند.  گرفته   قرار   رونویسی 
  موجود   تنظیمی  های موتیف  واسطه  به  عمدتا    پروموتر 

موتیف   . شود می   مشخص   آن   توالی  در نواحی    ها این 
توالی   از  صورت    DNAکوچکی  به  که  هستند 
شوند و  می   ورهای رونویسی متصل اختصاصی به فاکت 

توالی به ضروری  اصلی  هایعنوان  پروموترها    و 
.  (Hudson and Quail, 2003)شوند  محسوب می 

و  بیانی   پروموترها   از   برخی دارند  همیشگی  و    دائمی 
دهند  می   پاسخ   درونی   یا   محیطی   عوامل   به   دیگر   گروهی 

 (Dabrowska et al., 2012 ) .   و   ها موتیف   شناسایی  
  و   نحوه بیان   از   تری بیش   درک   به منظور   ها آن   ساختار 
به   ها ژن   تنظیم  می ضروری  آید  نظر 

 (Mongkolsiriwatana et al., 2009 )   نظر   و به 
های دارای عملکرد مشابه، دارای نواحی  رسد که ژن می 

 (. Xie et al., 2020)  باشند تنظیمی مشابه نیز می 
  با   توان می   را   پروموتری  نواحی   در   تنظیمی   عناصر 

  پایگاه  در شده موجود  شناسایی قبل از عناصر  به توجه
 ,.PlantCARE    (Lescot et alها از جمله   داده 

  شناسایی PLACE   (Higo et al., 1999)  و(2002
نیز   جدید   تنظیمی   عناصر   این،   بر   علاوه .  کرد   را 
  به  شوندهمتصل   نواحی  از  قبلی  اطلاع  بدون  توان می

  نواحی   آن  تکرار  از  استفاده  با  و  رونویسی  فاکتورهای 
کرد     شناسایی  بیان  هم  های ژن   پروموترهای  در
(Van Helden, 2003).   ،تحلیل   بنابراین و    تجزیه 

  هنگامی   بیوانفورماتیک،  ابزار  از  استفاده  با  پروموترها
  شود،   ترکیب  ها ژن   بیان   تحلیل   و   تجزیه   با  که

  رونویسی   فاکتورهای   گیاهان،   در  . است  ترکاربردی 
  و   نموی   فرآیندهای   سلول،  فیزیولوژی  در  مهمی   نقش
کنند  می   ایفا  ها تنش محیطی و    های محرک   به  پاسخ 

(Chow et al., 2016).  در   گیاهان  که  راهبردی  
  بیان   شامل  گیرندمی   کاربه  تنش   شرایط  به  سازگاری

  از   پس   ت. اس  رونویسی   فاکتورهای   طریق   از   ها ژن
رونویسی  فاکتورهای    پروموتری   نواحی   به  اتصال 

  در مسیرهای سیگنالی و  موجود  هایژن   بیان   ها، ژن
می تنش   به  پاسخ تنظیم   ,.Zhou et al)شوند  ها 

به .(2010 گیاهان  موجودات  همچنین  عنوان 
مکانیسم  دارای  و  غیرمتحرک،  دریافت  جهت  هایی 

هستند.  گپاسخ  خود  اطراف  متغیر  محیط  به  ویی 
سیگنالی سیگنال به   پپتیدهای  خارجی  عنوان  های 

می  به فعالیت  که  گیرندهکنند  دریافت  واسطه  ها 
تنش  می به  پاسخ  القای  موجب  ادامه  در  و  شوند 
پپتی می انتقال   دهای سیگنالی کوچکشوند.  از طریق 

به   سلول  انتشار  واسطه  به  دریافتی  سلول  اطلاعات 
به تنش  گیاه  زیستی و غیرزیستی  سبب واکنش  های 

در  می که  کوچک  سیگنالی  پپتیدهای  از  یکی  شوند. 
شده  شناسایی  پروتئینیگیاهان  خانواده  ها  DVLاند 

 .  ( Sudan et al., 2018) هستند
توالی وجست شناسایی  منظور  به  این  جو  های 

به   منجر  امروز،  به  تا  آرابیدوپسیس  در  ژنی  خانواده 
حداقل   از   20شناسایی  ژنی   عضو    DVLخانواده 

د(Valdivia et al., 2013)است  شده تحقیقی  .  ر 
  از  برخی لیتورالیس با  پروتئوم گیاه هالوفیت آلوروپوس 

مقایسه شد و    ژنومی   گستره   در   گندمیان  تیره   گیاهان 
  اورتولوگی   ژنی   هایگروه  شناسایی  به   نتایج آن منجر

  مشترک   بررسی   مورد   هایگونه   همه  در   که  گردید 
همچنین    گیاه   به  پارالوگ   ژنی   گروه   70  بودند. 

  این   گروه  ترین کرد و بزرگ   دای پ  اختصاص  آلوروپوس
با  DVL  ژنی  خانواده   مجموعه   72-  39  ازهاندها 

)  آمینهاسید (.  Hashemi et al., 2019بود 
آن هاهالوفیت بالای  تحمل  دلیل  شوری،  به  به  ها 

مولکولی   دستکاری  برای  ارزشمندی  ژنتیکی  منابع 
تنش  گلیکوفیت به  تحمل  افزایش  برای  و  هستند  ها 

اس مورد  می شوری  قرار  درک  تفاده  بنابراین  گیرند. 
شومکانیسم به  تحمل  هالوفیتهای  در  و  ری  ها 

آن گلیکوفیتتفاوت  با  است  ها  مهم  بسیار  ها 
(Zouari et al., 2007)  .  در موجود  مورد  دانش 

ناقص است، زیرا در    DVLعملکرد زیستی پپتیدهای  
ها  این ژن   های خاموش شده و موتانت برخی از لاین 
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از نظر اختلالات زیستی،  های قابل فنوتیپ تشخیصی 
نشده ژن مشاهده  کوچک  اندازه  دلیل  به  های  است. 

DVL   جهش آن   فراوانی  نمی در  زیاد  خیلی  باشد.  ها 
نتایج   حاکی  می این  افزونگی تواند  یا  ژن  1از  و  ها 

باشد  خاصی  بسیار  شرایط  در  اختصاصی    فعالیت 
(Wen et al., 2004Narita et al., 2004;)  تنها .

فعالیت  شواهد مورد  در  این  موجود  زیستی  های 
لاین  در  شده  مشاهده  تغییرات  از  ژنی  های  خانواده 

ها در  باشد که بیانگر نقش مهم آن تشدید بیان شده می 
ژنی   خانواده  این  اصلی  نقش  تعیین  است.  گیاهان  نمو 

  32توجه به اینکه توالی محافظت شده  مشکل است و با  
های  تغییرات در لاین   ها برای ظهور آمینواسیدی در آن 

ترین نقشی که  باشد، محتمل شده کافی می بیان تشدید  
های سیگنالی  ها در نظر گرفت، نقش توان برای آن می 

   . ( Valdivia et al., 2013) است  
نق که  آنجا  خانواده  از  برای  احتمالی  سیگنالی  ش 

می   DVLژنی   بسیار  متصور  اطلاعات  و  باشد 
محدودی در این زمینه موجود است، در تحقیق حاضر  
این   پروموتری  ناحیه  بیوانفورماتیکی  تحلیل  و  تجزیه 
خانواده ژنی در گیاه هالوفیت آلوروپوس لیتورالیس به  

پاسخ  تنظیمی  عناصر  شناسایی  به  منظور  دهنده 
خانواده  ها و عوامل محیطی مؤثر در بیان این رمون هو

از   پس  همچنین  گرفت.  قرار  مطالعه  مورد  ژنی 
از هورمون  برخی  تنظیمی،  عناصر  این  و  شناسایی  ها 

تیمار در نظر گرفته    عنوانبه های القاکننده بیان،  تنش 
ژنی   خانواده  اعضای  از  یکی  بیان  القای  و  شدند 

DVL    مورد منتخب  تیمارهای  قرار  تحت  بررسی 
نهایت در  ا  گرفت.  تنظیمی،  ارتباط حضور  عناصر  ین 

ژن   بیان  تغییرات  با  تنش  و  هورمونی  تیمارهای 
 مطالعه شد.  

 

 

 
1. Redundancy 

 ها  مواد و روش 
 مواد گیاهی

گیاه  پایه  نیاز  مورد  گیاهی   Aeluropusهای 

littoralis    پژوهشکده زیست   کی ژنتاز  فناوری  و 
ب گیاهان  شدند.  تهیه  طبرستان  صورت  کشاورزی  ه 

قلمه  طریق  از  و  ساقه  غیرجنسی  یافتند.  های  تکثیر 
دار شده در محلول غذایی هوگلند و به  های ریشه قلمه

رشد   از  پس  و  شدند  نگهداری  هیدروپونیک  صورت 
گیاهان به مدت یک ماه در محلول هوگلند، تیمارها  

( شوری  تیمار  اعمال  شدند.  غلظت  NaClاعمال  با   )
تدریجی )پاساژدهی( انجام  مولار به صورت  میلی   600

محلو به  هوگلو  هورمون ل  شد.  اضافه  -6 هایند 
یک    عنوانبه(  100 μM)(  BAP) بنزیل آمینوپورین

 (،750 μM)(  SAنوع سیتوکینین، اسید سالیسیلیک )

اندام هوایی  روی   (100 μM) (GA3اسید جیبرلیک )
نمونه  شدند.  پاشی  محلول  در  گیاهان  برداری 

اعمال    24و    12،  6،  3های  زمان  از  پس  ساعت 
نمونه گرفت.  انجام  فرتیمارها  مایع  نیتروژن  در  یز  ها 

فریزر   در  نظر  مورد  آزمایشات  انجام  تا  و    -70شدند 
 گراد نگهداری شدند.  درجه سانتی 

 
 DVLهای تجزیه وتحلیل پروموتر ژن

آلوروپوس  شناسایی   DVLهای  ژن  گیاه  در  شده 
می   16لیتورالیس   ای مورد  از  باشند.  ژنی  خانواده  ن 

توالی داده  آلور های  گیاه  ژنوم  که  یابی  لیتورالیس  وپوس 
فناوری طبرستان موجود  در پژوهشکده ژنتیک و زیست 

جفت باز نواحی بالادست   1000اند. است، شناسایی شده 
آغاز   نقطه  ژن از  هر  عناصر    رونویسی  شناسایی  برای 

لازم   گرفت.  قرار  استفاده  مورد  پروموتری  به  تنظیمی 
قرائت  به  توجه  با  که  است  از  ذکر  آمده  بدست  های 

ه توالی  بالادست  ناحیه  طول  ژن یابی،  از  کدام  ها  ر 
جفت باز    500متفاوت بود و از نواحی پروموتری بالای  

تر در نظر  وتری کوتاه های با ناحیه پروم استفاده شد و ژن 
برای   گرفته نشدند. بدین صورت دو ژن حذف شدند. 
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 های توالی  تنظیمی  عناصر  تعداد  و  نوع  شناسایی 

اطلاعاتی  از  پروموتری،     PLACEبانک 
 (https://www.dna.affrc.go.jp/PLACE  استفاده )

نواحی   در  موجود  تنظیمی  عناصر  میان  از  گردید. 
پاسخ  عناصر  تنش دهنده  پروموتری،  هورمون به  و  ها  ها 

 مدنظر بودند و تنها این عناصر بررسی شدند. 

 
 ژن  نبیا الگوی بررسی

 .cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

گیاه به صورت جداگانه با استفاده از   اندام هوایی و ریشه 
دستگاه لیزکننده بافت )تیشولایزر( و نیتروژن مایع پودر  

استفاده از  کل از بافت گیاهی با  RNA   شدند. استخراج 
 ( تریزول  طبق  Threezol, Rirageneکیت  و   )

گر  انجام  سازنده،  شرکت  از  ف دستوالعمل  پس  ت. 
نمونه RNAاستخراج   کیفیت  از  ،  استفاده  با  ها 

آگارز   ژل  کمیت    1/ 5الکتروفورز  شد.  تأیید  درصد 
اسپکتروفوتومتری  نمونه  روش  از  استفاده  با  نیز  ها 

حذف   منظور  به  شد.  از  ژنومی    DNAمشخص 
تیمار  نمونه  از  استخراجی،  شرکت    DNase Iهای 

Thermo Scientific   دستوالعمل   استفاده شد که طبق
با استفاده    cDNAم گرفت. سپس ساخت  شرکت انجا 

شرکت   کیت  با    Thermo Scientificاز  مطابق 
انجام شد. سپس  سازنده    cDNA  دستورالعمل شرکت 

 ساخته شده با نسبت پنج برابر رقیق شد. 

 
  RT-qPCRلیز بیان ژن با استفاده از روش آنا

نرم  از  استفاده  با  پرایمر    AlleleIDافزار  طراحی 

)جدول   گرفت  بیان  اندازه (.  1انجام  سطوح  گیری 
و با استفاده از    ABIژن هدف با استفاده از دستگاه  

  RealQ Plus Master Mix Greenکیت  
دمایی   انجام شد. چرخه  دانمارک  امپلیکون  شرکت 

بود؛   صورت  بدین  روش  این  در  استفاده    95مورد 
سانتی  سانتی   95دقیقه،    15گراد  درجه  اد  ر گ درجه 

سانتی   60ثانیه،    15 برای    60گراد  درجه    35ثانیه 
نمونه  ذوب  منحنی  آنالیز  آستانه  چرخه.  چرخه  و  ها 

نرم  این  محاسبه     StepOne plusافزار با  در  شد. 
ژن  از  یکی  بیان  خانواده  پژوهش    DVLهای 

مورد  نماینده   عنوان به  خانواده  این  اعضای  از  ای 
آن  در  آنجا که  از  قرار گرفت.  پروموتری  ا بررسی  لیز 

ژن   خانواده،  بیش   DVL8این  عناصر  دارای  ترین 
پاسخ  تنش تنظیمی  به  و هورمون دهنده  ) ها    110ها 

ژن  این  بیان  بررسی  است،  تیمار    مورد(  تحت 
ها مورد مطالعه قرار گرفت.  شوری و برخی هورمون 

مرجع  ژن  به    RPS3, EF1aهای  توجه  با 
د در گیاه  ی های مرجع کاند ای که بر روی ژن مطالعه 

 Hashemi) آلوروپوس لیتورالیس انجام گرفته بود  

et al., 2016 )  پرایمرهای توالی  شدند.  انتخاب   ،
جدول   در  استفاده،  مورد  آورده    1اختصاصی 

نرمال شده  برای  ژن است.  بیان  میانگی سازی    ن ها، 
ژن  به هندسی  مرجع  شد. های  گرفته  روش   کار  از 

CTΔΔ-  2   داده کمی  آنالیز  به  برای  مربوط  های 
شد   استفاده  نسبی  بیان   Livak and) میزان 

Schmittgen, 2001 ) با   شاهد   با   تیمارها   .  مقایسه  
 . گرفت   انجام    T  آزمون   از   از   استفاده 

 
 پرایمرهای مورد استفاده . توالی 1جدول 

 نام ژن کد دسترسی  آغازگر یتوال (bp) یریقطعه تکثطول 

107 
ATTCACTGGCTGACCGGATG 
GTGCCAAGGGTTGTGAGGTC JZ191044 RPS3 

97 TGCTGTCGGTGTCATCAA 
CTTCCATCAAACGCCTCATT EE594715 EF1a 

200 TACATGGACGACAAGAGCAA  
CTCCAGCACACCAGCAT Alg9140 ALDVL8 
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 نتایج و بحث  
ت دارای  ژن  هر  پروموتری   منحصربه رکیبناحیه 

ژن را از   آن بیان که باشدمی  تنظیمی عناصر از فردی
خارجی  پاسخ در و مکانی زمانی، نظر عوامل    به 

تنظیم این کند.می  مختلف  شناسایی    عناصر  بنابراین 
تواند  می  ژن  ارتباط آن با تنظیم بیان  نحوه تنظیمی و

 ,.Ibraheem et al)کند    ها کمک ژن  نقش تعیین به

بر (2010   پروموتر،   آنالیز  از   حاصل  نتایج   اساس   . 
های  موتیف  دارای DLVتوالی پروموتری خانواده ژنی 

پاسخ  میان، عناصر  این  در  به  متعددی هستند.  دهنده 
) هورمون  تنش   39ها  و  ) مورد(  حضور    23ها  مورد( 

موتیف 2و    1  های)شکل  دارند تنظیمی  (.  های 
هورمون پاسخ  به  گیاهی  دهنده  آهای  بسیزیک  اسید 

(ABA( )مورد(،    16(  جیبرلیک  )GAاسید   )11  
  CK( )2)  مورد(، سیتوکینین   Aux( )6مورد(، اکسین )

) اسیدمورد(،   )SAسالیسیلیک  اسید    2(  و  مورد( 
)JA)  جاسمونیک  نواحی پروموتری    2(  این  در  مورد( 

)شکل   شدند  پروموترهای  1شناسایی  از  یک  هر   .)
تنظی  DVLهای  ژن عنصر  یک  با  حداقل  مرتبط  می 

به هورمون تنش   پاسخ  یا  و  بنابراین  ها  داراست  را  ها 
ژن  تنش این  به  گیاه  پاسخ  در  و  ها  محیطی  های 
 توانند نقش ایفا کنند.  های هورمونی می پاسخ 
 

 (ABAاسید آبسیزیک )

هایی که با تعداد بالا در تمامی نواحی  یکی از موتیف 
ژنی   خانواده  شده   DVLپروموتری  ت اسشناسایی 

شناسای  نام  MYCی  جایگاه  با  ها 
MYCCONSENSUSAT  این  می تعداد  باشد. 
ناحیه پروموتری   مورد بود که در    14-4توالی در هر 

ترین  های تنظیمی موجود، بیش مقایسه با سایر موتیف 
ر ناحیه شناسایی  تکرار  بود. همچنین  ها  MYCا دارا 

می  قرار  تنظیمی  موتیف  همین  زیرگروه  در  گیرد،  که 
عنوان  نیز   از    9در    MYCATERDبا  مورد 

ها به  پروموترهای مورد بررسی موجود بود. این توالی 

پروموتر ژن در  پاسخ   rd22و  erd1 ترتیب  دهنده  که 
 Simpson et)باشند، شناسایی شدند  آبی می به کم

al., 2003; Abe et al., 1997) توالی های  . 
و تنش    ABAدر پاسخ به هورمون    MYCشناسایی  

 Busk and)گردد  خشکی موجب القای بیان ژن می 

Pagès, 1998)یکی توالی   .  از  تعداد  دیگر  با  که  ها 
های پروموتری وجود داشت  مورد در اکثر توالی   1-2

حیه  است. این توالی نیز در نا  MYBجایگاه شناسایی  
ژن   به    عنوان به   rd22پروموتری  پاسخگو  ژن  یک 

ژن   دارد.  حضور  آبی  و    AtMYC2 (bHLH)کم 
AtMYB2 (MYB)    آرابیدوپسیس گیاه    عنوان به در 

کن رونوفعال  سیگنالینگ  نده  مسیر  در    ABAیسی 
دارند همچنین نقش   هایژن  از تعدادی بیان و 

تنظیم   به دهندهپاسخ  را  خشکی  و  شوری  تنش 
 عنوانبه   MYB2.( Abe et al., 2003)کنند  می

در هایهورمون   رونویسی عامل آبسیزیک   اسید 

ناحیه   .(Du et al., 2009)کند می  عمل تنش شرایط
اتصال   توالی DBFمرکزی  دیگر  از  توالی  با  های  ها 

پروموترهای     ABAبه  دهندهپاسخ  اکثر  در  بودند که 
تعداد   با  بررسی  شدند.    7-2مورد  مشاهده  مورد 

DBFفاک از  نوعی  واقع  در  رونویسی  ها  تورهای 
bZIP   می به  محسوب  پاسخگو  عناصر  که  شوند، 
ABA    هستند(Kim et al., 1997)  .ABI5   یک
می   ABAبه    دهنده پاسخ ژن   آرابیدوپسیس  باشد  در 

رونویسی   فاکتور  یک  می   bZIPکه  کد    کندرا 
(Finkelstein and Lynch, 2000)  دیگر از   .

که در پروموتر    ABAدهنده به  عناصر تنظیمی پاسخ 
DVLشد،    ها عناصر  ABREمشاهده  این  بودند.  ها 

داشتند.   حضور  پروموترها  از  مورد  پنج  در  تنظیمی 
ABRE  رونویسی فاکتور  اتصال  جایگاه  ها  ABFها 

درمی پروموتر   پژوهشی  باشند.  القایی  فعالیت 
Rd29A  آرابیدوپسیس  هگیا از سازیهمسانه  از پس 

 حاصل نتایج  .گرفت قرار بررسی مورد گیاه توتون در

حاک  مطالعه  این  که  از  بود  آن  از  تنش  ABAی   ،
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گردید    Rd29Aپروموتر   القای باعث خشکی و شوری
(Rahnama and Haghighat, 2014).   

 
 ( GAجیبرلین )

تنظیمی   توالی    عنوانبه  WRKY71OSعنصر 
می   W-boxمرکزی   تمامی  محسوب  در  که  شود 

عدد موجود بود. این    9-1ها با تعداد  پروموترهای ژن 
ژن در  پروموتری  شناسایی    WRKY71 ناحیه  برنج 

و   مسیر    عنوانبه شده  رونویسی  بازدارنده  یک 
( است  جیبرلیک  اسید   ,.Zhang et alسیگنالی 

تنظیمی  (.  2004   pyrimidine boxعنصر 
اسپاسخ  جیبرلین  به  در  دهنده  که  از    9ت  عدد 

تعداد   با  ناحیه    2-1پروموترها  این  عدد مشاهده شد. 
رونویسی فاکتور  اتصال  است.    BPBFجایگاه 

های پاسخگو  در تنظیم بیان ژن    BPBFهای پروتئین 

 ,.Mena et al)اند  به جیبرلین در جو شناسایی شده

به  (2002 پاسخگو  تنظیمی  عناصر  این  بر  علاوه   .
نیز در برخی از    CAREو     GAREعنوانجیبرلین با  

این   که  داشتند  حضور  بررسی  مورد  پروموترهای 
برنج    REP-1عناصر تنظیمی در ناحیه پروموتری ژن  

 Sutoh and)اند  در پاسخ به جیبرلین شناسایی شده

Yamauchi, 2003). 
 

 ( CKسیتوکینین )

متصل  به  عنصر  موتیف   ARR1شونده  از  های  یکی 
تمامی   تنظیمی در  که  مورد    DVLژن    14است 

تعداد   با  است. مورد مشاهده شده   99بررسی مجموعا  
دهنده به  یک عنصر پاسخ   عنوان بهاین عنصر تنظیمی  

رونویسی محسوب می  شود  سیتوکینین و فعال کننده 
(; Ross et al., 2004Sakai et al., 2000) . 

 

 
است.  ها در شکل آورده شدهدهنده به هورمون . نوع و فراوانی عناصر تنظیمی پاسخDVL. آنالیز ناحیه پروموتری خانواده ژنی 1شکل 

باشد که به صورت اختصاصی، به منظور شناسایی هر عنصر  می PLACEاعداد موجود در مقابل هر عنصر تنظیمی، اعداد موجود در پایگاه 
 . استتنظیمی داده شده
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 ( Auxاکسین )

های پروموتری به جز یک مورد حداقل  در تمامی توالی 
پاسخ  تنظیمی  عنصر  بود.  یک  موجود  اکسین  به  دهنده 

تنظیمی   باشد  به گوگرد می   دهنده پاسخ   SUREعنصر 
پاسخ  به عنصر  اتصال شونده  توالی  دارای  به  که  دهنده 

مورد از پروموترهای    12باشد و در  می   ( ARF)   اکسین 
تعد   مورد  با  دیگر    5-1اد  مطالعه  از  بود.  موجود  عدد 

بالا  موتیف  تکرار  با  اکسین که  به  تنظیمی مربوط  های 
به   اتصال  جایگاه  شد،  مشاهده  پروموترها    ASF-1در 

بود که در هشت مورد از پروموترها موجود بود. جایگاه  
به   به  ARFاتصال  و توالی    NtBBF1، جایگاه اتصال 
دهنده  ظیمی پاسخ عناصر تن از دیگر    SAUR  موجود در 

  7به اکسین در پروموترها هستند که در ناحیه پروموتری  
از ژن    ASF-1ها وجود داشتند. جایگاه اتصال به  مورد 

القای   سبب  و  است  موجود  پروموترها  از  بسیاری  در 
 Redman) شود  ها به واسطه اکسین می رونویسی ژن 

et al., 2002 ) . 
 

 ( SAاسید سالیسیلیک )

تنظیمی   تعداد    W-boxعنصر  در    4-1به    12عدد 
تنظیمی   موتیف  این  شد.  مشاهده  پروموترها  از  مورد 

آرابیدو ژن  پروموتر  طبق  در  و  شد  شناسایی  سیس 
های  تحقیقات انجام شده این توالی به واسطه پروتئین 

WRKY  شده با   القاSA  شوند شناسایی می(Yu et 

al., 2001)  . 
 

 ( JAمونیک )ساسید جا

پاسخ  تنظیمی  عناصر  از  محدود  مورد  به  چند  دهنده 
JA    عناوین مرکزی    T/G-boxبا  توالی  -GCCو 

box   ژن پروموتری  نواحی  شدند.  در  مشاهده  ها 
T/G-box   ژن پروموتری  ناحیه  و    pin2های  در 

LAP   است. این نواحی در   شناسایی شده  فرنگیگوجه
 ,.Boter et al) نقش دارد    JAها به واسطه  القای ژن 

  JAنیز در پاسخ به    GCC-box. توالی مرکزی  ( 2004

می  مشارکت  اتیلن  .  ( Brown et al., 2003)   کند و 
پا  تنظیمی  ک سخ عناصر  محیطی  شرایط  به  در  دهنده  ه 

ژن  پروموتری  شامل    DVLهای  ناحیه  شد،  مشاهده 
 ( خشکی  به  پاسخگو  )   8عناصر  سرما  مورد(،    4مورد(، 

 ( شدن  تنفس    2اتیوله  و  مورد(  )یک  شوری  مورد(، 
 (. 2مورد( بودند )شکل    3هوازی ) بی 

 

 خشکی 

تنظیمی خانواده     MYBCOREعنصر  ها  MYBاز 
نواحی   12در   از  بررسی،    مورد  مورد  پروموتری 

موتیف   این  شد.  در    MYBبه    شوندهمتصل مشاهده 
پروموتری    ATMYB2و  ATMYB1های  ژن  ناحیه 
شده  شناسایی  مشاهده  جایگاه  این  بر  علاوه  است. 
از   به  MYBدیگری  که  متصل    ATMYB2ها 

شد.  می مشاهده  پروموترها  از  مورد  سه  در  شود، 
ATMYB2    نش خشکی  های دخیل در تتنظیم ژن در
  نیز   ACGT. توالی  (Urao et al., 1993)نقش دارد  

  10-2مورد از پروموترهای مورد بررسی با تعداد    8در  
ژن   پروموتر  در  توالی  این  شد.  مشاهده    erd1عدد 

شده  تنش  شناسایی  تحت  ژن  بیان  القای  در  و  است 
دارد نقش  .  (Simpson et al., 2003) خشکی 
موتیف  متصل همچنین  فاکتورهای  های  به  شونده 

رونویسی القا شونده تحت شرایط تنش خشکی نیز در  
موتیف  این  شد.  مشاهده  پروموترهای  از  ها  برخی 

تنظیمی  عنصر  مرکزی  موتیف  از  بودند    عبارت 
DRE/CRT1  ا ناحیه  ها  CBF2  .CBFتصال  و 

پروتئین  عنوان  با  متصل همچنین  به  های  شونده 
پا کم عناصر  به  می سخگو  شناخته  شوند  آبی 

(DREBs)3  (Xue, 2002)  .DREB  دو این  به  ها 
می  متصل  پروموتری   Dubouzet et) شوندناحیه 

al., 2003).   
 

 
 

 

 
 

 

 
1. Dehydration-responsive element/C-repeat   
2. C-repeat (CRT) binding factor   
3. Dehydration-responsive element-binding proteins 
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است. اعداد  ها در شکل آورده شدهدهنده به تنش . نوع و فراوانی عناصر تنظیمی پاسخDVL. آنالیز ناحیه پروموتری خانواده ژنی 2شکل 

باشد که به صورت اختصاصی، به منظور شناسایی هر عنصر  می PLACEموجود در مقابل هر عنصر تنظیمی، اعداد موجود در پایگاه 
 است. تنظیمی داده شده

 

 شوری

تعداد    11در     GT-1موتیف با  مورد    3-1پروموتر 
ناحیه   در  بار  اولین  برای  توالی  این  شد.  مشاهده 

ژن   و    SCaM-4پروموتری  شد  شناسایی  سویا 
در   که  بود  آن  از  حاکی  توالی  این  روی  بر  مطالعات 

ژن   دارد    SCaM-4بیان  دخالت  شوری  اثر  تحت 
(Park et al., 2004)  . 

 
 سرما 

دهنده  که یک عنصر پاسخ   LTRE-1عنصر تنظیمی  
می  پایین  دمای  نواحی  به  از  مورد  پنج  در  باشد، 

است. عنصر  شده  ی با تعداد یک مورد مشاهدهپروموتر 
ناحیه    LTRE-1تنظیمی   در  بار  اولین  برای 

  blt4.9جو شناسایی شد. ژن    blt4.9پروموتری ژن  
در  پاسخ  پروموتری  ناحیه  این  و  است  به سرما  دهنده 

 Dunn et)القای بیان آن در شرایط سرما نقش دارد  

al., 1998)  تنظیمی مرکزی عنصر  ناحیه  همچنین   .
LTRE    با موتیفCCGAC    پروموتر مورد    5نیز در

تعداد   با  موتیف    3-1بررسی،  این  شد.  مشاهده  عدد 
ژن   در  بار  اولین  در    cor15aبرای  و  شد  شناسایی 

نقش     BN115بیان ژن نیز  در شرایط سرما  کلزا  در 
 .  (Baker et al., 1994)داشت 

 
 شدناتیوله 

تنظیمی    ACGTو    BRE-likeتوالی   عناصر  از  نیز 
که در پاسخ ژن به اتیوله شدن نقش دارند و    هستند

ها  DVLمورد از نواحی پروموتری    5و    9به ترتیب در 
توالی  این  داشتند.  و  حضور  تاریکی  در  تنظیمی  های 

ژن   بیان  القای  موجب  خشکی  تنش  شرایط  تحت 
 .  (Simpson et al., 2003)شوند می
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 هوازیتنفس بی 

از موتیف   سه  با بیان بی مورد  ها  هوازی ژن های مرتبط 
پروموتری ژن   2  و   7 ، 3در   مشاهده    DVLهای  ناحیه 

موتیف تنظیمی محافظت شده    16ای  شدند. در مطالعه 
پروموتری   ناحیه  م   ژن   13در  در  تخمیری  دخیل  سیر 

شده  شناسایی  متفاوت   Mohanty et) است    گیاهان 

al., 2005 )   های تنظیمی در  که سه مورد از این موتیف
 ها مشاهده شدند.  DVLناحیه پروموتری  

تنش  با  مقابله  برای  محیطی،  گیاهان  های 
هورمونی، تغییرات   ات راهبردهای متنوعی از قبیل تنظیم 

های مرتبط با تنش  ژنتیکی ژن ردوکس و تنظیمات اپی 
  میان   از  . ( Ryu and Cho, 2015) گیرند  را به کار می 

آبسیزیک، هورمون  اسید  اسید سالیسیلیک،   های گیاهی 
  دفاعی   پاسخ   در   مهمی   نقش  اتیلن  اسید جاسمونیک و 

تنش   عوامل   به   گیاهان  کنند.  می   ایفا   غیرزیستی   های و 
نشان    توجهی   قابل   شواهد  همچنین  که  دارد  وجود 

فعالیت می  که  آبسیزیک،   دهد  سالیسیلیک،   اسید  اسید 
و  جاسمونیک  فعالیت  اسید  با  ها،  اکسین   اتیلن 

سیتوکینین   ها اسیدجیبرلیک    به   گیاهان   پاسخ   در   ها و 
  معمولا  .  ( Bari and Jones, 2009) تداخل دارد    تنش 

  های تنش   برابر   در   گیاهان   دفاع   اسید آبسیزیک مسئول 
  خشکی،   مانند   محیطی   شرایط   زیرا   است،   غیرزیستی 

شود  می  آن  سطح   افزایش   موجب  گرما   سرما و   شوری، 
 (Zhang et al., 2006 ) .   عناصر از  تعداد  این  حضور 

هورمون  به  پروموتری  پاسخگو  ناحیه  در  ها 
ح    DVLهای ژن  آلوروپوس  که  گیاه  است  آن  از  اکی 

می  ژنی  خانواده  این  هورمون بیان  تغییرات  به  ها  تواند 
های  های محیطی پاسخ دهد و در نتیجه تنش طی تنش 

 ها گردد.  تواند موجب تنظیم بیان آن محیطی می 

 
 AlDVL8ن بیان ژ

اندام هوایی گیاه تحت  در   AlDVL8سطوح بیان ژن  
)شکل  گرفت  قرار  متفاوت  تیمارهای    3در    (. 3تأثیر 

شاهد   به  نسبت  تیمارها  تمامی  تنش  اولیه  ساعت 
برای   بیان  افزایش  این  که  دادند  نشان  بیان  افزایش 

اسید جیبرلیک  تنش  اسید سالیسیلیک و  های شوری، 
و  معنی  شوری  تنش  بود.  برابر    SAدار  دو  موجب 

ژن بیان  و  شد  نظر  مورد  ژن  بیان  تحت   شدن 
ترتیب    GAو     BAPتیمار بر  برا  1/1و    6/1به 

زمان   یافت. در  بیان    6افزایش  تغییرات  روند  ساعت، 
شوری،   تیمارهای  واقع  در  بود.  کاهشی  و    SAژن 

GA    بیان کاهش  موجب  ترتیب    8/2و    4/3،  4به 
تمام  که  شاهد شدند  به  نسبت  کاهش  برابری  این  ی 

 دار بودند.  ها نسبت به شاهد معنی بیان 
 

 
 SA(750 ی هامولار(، هورمونمیلی 600یی. تیمارهای آزمایشی شامل تنش شوری )اندام هوادر  AlDVL8 ژن. سطح بیان 3شکل 

ساعت پس از اعمال   24و  12، 6، 3ها در میکرومولار( بودند. نمونه برداری  100)  BAPمیکرومولار( و 100) GAمیکرومولار(، 
 دهد.(را نشان می درصد پنج و درصد یک لاحتما سطح در یدارمعنی ترتیب  به )** و *  تیمارهای آزمایشی انجام گرفتند.

 

 
 

 



 ( 95-109)  1399زمستان  ودوم،ی س یاپیسال دهم، شماره دوم، پ ، یزراع اهانیگ یفناورست یز یمجله علم 104

 

 

افزایش    BAPتیمار   موجب  ) تنها    0/ 66اندکی 
دار نبود.  برابری( در بیان ژن شد که از نظر آماری معنی 

افزایش بیان    12در   از اعمال تنش مجددا   ساعت پس 
سالیسیلیک   اسید  تیمار  برای  که  شد  مشاهده  ژن 

برابر(    8/ 2یک )افزایش  برابر( و اسید جیبرل   1/ 6)افزایش  
از اعمال تنش نیز    ساعت پس   24دار بود در زمان  معنی 

برابری بیان تحت شرایط شوری مشاهده    0/ 4افزایش  
دار نبود. همچنین کاهش غیر  شد که از نظر آماری معنی 

دار اسید سالیسیلیک نیز مشاهده شد. در این زمان  معنی 
میزان    GAتیمار   به  ژن  بیان  که  شد  رابر  ب   4سبب 

افزایش معنی  به شاهد  تیمار  نسبت  یابد و    BAPداری 
 یز سبب افزایش بیان یک برابری شد. ن 

  AlDVL8اندام هوایی سطوح بیان ژن  علاوه بر  
در ریشه گیاهان نیز تحت تیمارها بررسی شد و نتایج  
حاکی از تغییرات سطح بیان تحت تیمارهای آزمایشی  

ساعت(    3رداری )(. در زمان اولیه نمونه ب4بود )شکل  
به ترتیب موجب افزایش    GAو    SAتیمار شوری و  
معنادار   شاهد    0/ 7و    8/0،  1بیان  به  نسبت  برابری 

تیمار   تنها  زمان  این  در  کاهش    SAشدند.  موجب 
نسبت به شاهد شد.    AlDVL8بیان یک برابری ژن  

ساعت پس از اعمال    6توجهی در زمان  به طور جالب 
شوری،   طور  بیا  GAو    SAتیمار،  به  را  ژن  ن 

برابر افزایش دادند. در    5/6تا    5/ 5معناداری به میزان  
ساعت پس از اعمال تیمارها نیز بیان ژن به    12زمان 

قابل  معنی طور  و  بیش توجه  یافت.  ترین  داری کاهش 
با   شوری  تنش  تیمار  در  کاهش  و    6/7میزان  برابر 

برابر بود. در    2/1با     BAPترین میزان کاهش درکم
ژن س   24 بیان  نیز  زمان  اعت  در  بود.    24  کاهشی 

و    GAساعت پس از اعمال تنش، تیمارهای شوری،  
BAP   برابر    6دار بیان به میزان  موجب کاهش معنی

هورمون   تیمار  شدند.  شاهد  به  زمان    SAنسبت  در 
 ساعت، تغییر محسوسی در بیان ژن ایجاد نکرد.  24

  تحت   ژن   این   بیانی   الگوی   کلی   صورت   به
  ملا  کا  هوایی   اماندو    ریشه  در  آزمایشی   یتیمارها
  بیان   بر  متفاوت  های زمان   در   تیمارها  و   بود  متفاوت 

  چهار   روی  بر  که  ای  مطالعه  در.  بودند   تأثیرگذار  ژن
  بیان   شد،  انجام  آلوروپوس  DVLژنی    خانواده  از  عضو
  شوری   تأثیر   تحت  شدت  به  هاژن   این   از   مورد  در دو
  این   در  شده   لعهمطا  هایژن   بیان   و   گرفت  قرار

  گزارش   ریشه  بافت  از  تربیش   برگ  بافت  در   آزمایش 
  بیان   مختلف  هایزمان   در  هاژن   این  بر  علاوه.  شد

  مختلف   هایبافت   در  دادند،  نشان   خود   از  متفاوتی 
 Hashemi) کردند  ارائه  را  خود  خاص  بیانی  الگوی

and Ghorbani, 2021) . 
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  تحقیقات   با  مطابق  نیز AlDVL8 ژن  بیان
( Hashemi et al., 2021) همکاران  و  هاشمی
  در .  شد  القا   هازمان   از   برخی  در  شوری  تنش  تحت

  و   تیمارها   تحت   متفاوتی   بیانی   الگوی   نیز   ما   تحقیق 
  بیان   جالبی   طور   به .  شد   مشاهده   متفاوت   های زمان 
  بود،   یکدیگر  عکس   تقریبا   هوایی  اماندو   ریشه   در  ژن

  ژن   بیان   که  ساعت  6  زمان   در  که  صورت  بدین
  ریشه   بافت  در  بیان  یافت،  کاهش   هوایی  امانددر 

  که   نیز  ساعت  12  زمان  در  همچنین.  یافت  افزایش
  هوایی  اماند در  داشت  کاهش   ریشه  در   ژن   ن بیا  سطح
  24  زمان   در .  شد   مشاهده  ژن   بیان   افزایش   گیاه 

  بافت   دو  در  معکوس  بیانی  الگوی  همین  نیز  ساعت
در    . داشت  وجود  معکوس  ژن  بیان  الگوی  همچنین 

ژن  برای  ریشه  و  برگ    AlDVL3های  بافت 
تحت تنش شوری در پژوهش هاشمی و     AlDVL6و

ش مشاهده  نتایج  دهمکاران  با  منطبق  که  است  ه 
می ت حاضر  )حقیق  (.  Hashemi et al., 2021باشد 

  در  AlDVL8 ژن  که  گرفت  نتیجه  توان می   بنابراین
  بیان   این  ولی  شود می  بیان  ریشه  و  هوایی  امانددو   هر

  تنها   احتمالا    و  دارد   مکمل  و  معکوس  حالت  تربیش
 است.   فعال هوایی  اماندیا   و ریشه  در   بیان

  بر  ( Wen et al., 2004) همکاران  و  ون  عه ل مطا  در 
 DVL خانواده   از   ژن   پنج   بیان   آرابیدوپسیس   گیاه   روی 

 DVL های ژن   که   بود   آن   از   حاکی   نتایج .  شد   مطالعه 

 DVL1 بیان .  شوند می   بیان   متفاوتی   های بافت   در   ا عمدت 

  در   تنها   هفته   یک   از   نیز پس  DVL2 بیان .  بسیار کم بود 
  برگ   و   ساقه   بافت   در  DVL3 بیان .  شد   گزارش   ساقه 

  بالایی   بسیار   بیان  DVL4 ژن   با   رابطه   در .  شد   مشاهده 
  ریشه،   در   بیان   سطح   که   حالی   در   شد،   دیده   ها برگ   در 

  تری بیش   بیان  DVL5 داد.   نشان   کاهش   ها گل   و   ساقه 
  همچنین .  ( Wen et al., 2004) داشت    برگ   و   گل   در 
 DVLهای ژن   بیان   روی   بر   که   دیگری   تحقیق   در 

  های بافت   در   ها آن   تصاصیت خ ا   شد،   انجام   آرابیدوپسیس 
  در   ژنی   خانواده   این   از   برخی .  رسید   اثبات   به   متفاوت 

  در   تنها   دیگر   برخی   و   داشتند   بیان   ها بافت   تمامی 
 ,.Valdivia et al) داشتند    رونوشت   خاصی   های بافت 

  گفت   توان می   مشابه   تحقیقات   نتایج   به   توجه   با .  ( 2013
  زمینی   ام اند  و   هوایی   ام اند  دو   هر   در  AlDVL8 بیان   که 
ای که بر  علاوه بر این در مطالعه  .گیرد می   انجام (  ریشه ) 

موتیف  تشکیل روی  انجام  های  ژنی  خانواده  این  دهنده 
  های گرفت حاکی از آن بود که بیان اختصاصی در بافت 

به    ... و  گل  ریشه،  برگ،  جمله  از  گیاهی  مختلف 
و  موتیف  دارد  بستگی  ژن  هر  دهنده  تشکیل  های 

صاصی  های مشابه دارای بیان اخت های دارای موتیف ژن 
(. بنابراین  Guo et al., 2015خود در هر بافت هستند ) 

بافت  در  بیان معکوس  بافت و حتی  اختصاصی  ها  بیان 
درونی می  ساختار  نتیجه  موتیف   تواند  در  و  موجود  های 

مطالعه شده در    AlDVL8هر ژن از این خانواده و ژن  
نوع  این تحقیق باشد. در واقع این موتیف  ها در نهایت 

 کند.   تصاصی هر ژن را تعیین می عملکرد اخ 
  در  موجود  تنظیمی  عناصر  مطالعه  با  همچنین

  عوامل   به   توانمی  AlDVL8 ژن  پروموتری   ناحیه
  عناصر   میان   از (.  2  جدول )  ردبپی   آن  بیان   محرک
 ژن  تنشی   عوامل   و  هاهورمون   به  دهندهپاسخ   تنظیمی

AlDVL8   میان   در  را(  110)  عناصر  تعداد  ترین بیش  
  ژن   این   پروموتری   ناحیه.  بود   دارا مطالعه  مورد  ژن   14

  و   مورد  یک )  شوری  تنش  به  دهنده پاسخ   عنصر   دارای
  ، (عدد   پنج  و   نوع  دو)   SA  های هورمون   ، (عدد  یک
CK  ( عدد  12  و   مورد  یک) ،  GA  (در   و  مورد   سه  

  تأثیر  تحت   ژن   این   بیان  سطوح.  بود  عدد(   25  مجموع 
 ،SA  شوری،   تیمار  واقع  در .  گرفت  قرار   تیمارها   این

BAP و GA بافت در   ژن بیان  القای موجب کدام هر  
  ها زمان   برخی در  وجود این با شدند، مشخصی زمان و

  سایر   به  تمالا حا  که  شده   مشاهده  نیز   بیان  کاهش
  این   در   و   باشدمی   مرتبط  گیاه   فیزیولوژیک   عوامل 
در    صورت   بیشتری  مطالعه   است  نیاز   زمینه گیرد. 
 موجب DVL خانواده  هایژن  بیان ای افزایشمطالعه
  که  شد   های متعددی ژن   بیان  کاهش   یا   بیان   افزایش 
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دارند    نقش  سیگنالی  مسیرهای   در  احتمالا 
(Valdivia et al., 2013)  .افزایش   دیگر  طرف  از  

  بیان  افزایش   موجب   آرابیدوپسیس DVL16 بیان ژن  
  ها ژن   از   یک   هیچ   که شد   تراریخت   گیاهان  در   ژن   17

  تنظیمی   و  سیگنالی   مسیرهای   با   مشخصی   ارتباطی 
 .  (Narita et al., 2004)نداشتند  لسلو تقسیم

آرابیدوپسیس  تراریخت  لاین    داده   بیان   افزایش   در 
بیان   ژن   422  تعداد  ، AtDVL4ژن   با   شده    افزایش 
  فاکتورهای   ها، ژن   این   میان   در .  دادند   نشان   توجهی قابل 

 رونویسی   فاکتور   و   داشتند   را   فراوانی   ترین ش ی ب   رونویسی 

NAC1  داد.   نشان   را   پاسخ   ترین بیشNAC1    یک  
  همچنین .  است   اکسین   به   دهنده پاسخ   رونویسی   فاکتور 
  های ژن   محیطی   شرایط   به   دهنده پاسخ   های ژن 

از هورمون   به   دهنده پاسخ    برخوردار   بالایی   فراوانی   ها 
  پپتیدهای ی ل پ   این   نقش   از   حاکی   نتایج   این .  بودند 

  هورمونی   تغییرات   و   محیطی   شرایط   به   پاسخ   در   کوچک 
افزون  (.  Larue et al., 2010)   است   تنشی   شرایط   در 

و یکی از اعضای    AtDVL16بر این، در تحقیقی ژن  
( در گیاه  Os01t0972300از گیاه برنج )   DVLخانواده 

بیان   افزایش  تغییرات  آرابیدوسیس  بود،  شده  داده 
ایجا  اندام   د موفولوژیکی  در  لاین شده  این  های  های 

ها به تأثیر  های ساختاری ژن تراریخت علاوه بر موتیف 
داده  هومون  ارتباط  اکسین  و  سیتوکینین  جمله  از  هایی 
  مطالعات   به   توجه   با   (. بنابراین Guo et al., 2015شد ) 
  این   و   ها تنش   ها، هورمون   میان   ارتباط   به   حدی   تا   دیگر 

  کار سازو   و   نقش   اما   برد، ی پ   توان می   کوچک   پپتیدهای 
 شود.   مطالعه   تحقیقات بعدی   در   باید   تنش   برابر   در   ها آن 

  خانواده   این   پروموتری   بررسی   نتایج   کلی   صورت   به 

  عناصر   به   مربوط   های توالی   که   بود   آن   از   حاکی   ژنی 
تنش   دهنده پاسخ   تنظیمی  و  های  انواع  غیرزیستی 
در هورمون    جود و   ن ای   با .  هستند   موجود   نواحی   این   ها 
  پروموترهای   تمامی   در   تنظیمی   عناصر   این   از   برخی 
می اند  شده   مشاهده   بررسی   مورد    از   حاکی   توانند که 

  و   ها تنش   به   پاسخ   در   ژنی   خانواده   این   مشترک   فعالیت 
  در   که   پروموتری   نواحی   مقابل   در .  باشند   ها هورمون 
  برای   احتمالا   ندارد،   حضور   ها ژن   تمامی   پروموتر 
  بیان   نتایج .  دارند   کاربرد   ها ژن   تر اصی اختص   های فعالیت 

  و   هوایی   ام اند  در   ژنی   خانواده   این   از   AlDVL8  ژن 
  تیمارهای   تأثیر   تحت   ژن   بیان   که   داد   نشان   ریشه 
  از   حاکی   نتایج   این .  گیرد می   قرار   هورمونی   و   شوری 
  و   است   تنش   و   ها هورمون   واسطه   به   ژن   بیان   القای 
  پروموتری   یه ناح   در   موجود   تنظیمی   عناصر   با   مطابق 
  افزایش   ها زمان   برخی   در   چرا   اینکه   اما .  است   ها ن هورمو 

  است، شده   مشاهده   بیان   کاهش   ها زمان   برخی   در   و 
و    گیاه   درونی   فیزیولوژی   به   تواند می  پاسخ  و 

زمان سیگنال  در  مرتبط دهی  متفاوت    که   باشد   های 
  صورت   زمینه   این   در   تری بیش   تحقیقات   بایست می 
  درونی   های هورمون   سطح   نش ت   ی ط   که   آنجا   از .  گیرد 
  بیان   بر   تنش   طی   هورمون   میزان   و   کند می   تغییر   گیاه 
  اثر   به   توجه   با   و   باشد   اثرگذار   تواند می   ژنی   خانواده   این 
  عناصر   سایر   حضور   و   ها ژن   این   بیان   بر   شوری   تنش 

  نواحی   در   خشکی   جمله   از   تنش   به   دهنده پاسخ   تنظیمی 
  احتمالی   ش نق   توان می   ژنی،   خانواده   این   پروموتری 

  و همچنین نقش سیگنالی تحت تنش را   تنش  به   تحمل 
 . گرفت   نظر   در   ژنی   خانواده   این   برای 
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