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A B S T R A C T   

Corn (Zea mays) belongs to Poaceae family. In recent years, the cultivated area and its uses 

have increased rapidly in most countries of the world. The Iranian johenson grass mosaic 

virus is one of the most important potyviruses of cereals, and the most effective way to 

combat it is to use resistant cultivars. In the present study, the response of 12 corn hybrids 

to this virus was investigated using a randomized complete block design. The extract of 

infected plants was inoculated mechanically on the leaves of corn hybrids at the four-leaf 

stage. Indirect ELISA test and RT-PCR test were performed using specific primers in order 

to ensure infection of the samples using IJMV specific antibody. One month after 

inoculation, notes were taken of phonological and morphological characteristics and 

measurements of the severity and percentage of infection showed significant differences 

between treatments. The results of the indirect ELISA test showed that the inoculated 

samples reacted positively with the virus. After performing the RT-PCR test, the 

amplification of a fragment of 327 base pairs in the inoculated samples indicated the 

presence of IJMV. By examining all traits, especially the severity and percentage of 

infection and yield, the hybrids were categorized. So that hybrids No. 3 and 4 

(KLM78023/35-1-1-1-1× MO17 and K47/2-2-1-4-1-1-1 x K18) were more susceptible to 

IJMV virus, but hybrids No. 5 and 12 (KSC 705 and K47/2-2-1-2-2-1-1-1× K18 (KSC715) 

were relatively resistant or tolerant to the virus. Therefore, they are recommended for use 

in future corn breeding work. 
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  چكيده

كشـت و مـوارد مصـرف آن در اغلـب      يرسطح ز يراخ هاياست. در سال Poaceae) از خانواده  Zea maysذرت (
هـاي   ويـروس  ترين پوتيويروس موزائيك ايراني قياق يكي از مهماست. يافته  يشبه سرعت افزا جهان يكشورها

هيبريـد ذرت   12واكـنش   ثرترين روش مبارزه با آن استفاده از ارقام مقاوم است.در پژوهش حاضرؤغلات است و م
هاي كامل تصادفي مورد بررسي قـرار گرفـت. عصـاره    ، در قالب طرح بلوكنسبت به ويروس موزائيك ايراني قياق

زنـي گرديـد. آزمـون    گياهان آلوده روي برگ هيبريدهاي ذرت، در مرحله چهار برگي، بـه صـورت مكـانيكي مايـه    
هـا  منظور اطمينان از آلـودگي نمونـه   آغازگرهاي اختصاصي به از استفاده با RT-PCRالايزاي غيرمستقيم و آزمون 

هاي فنولوژي و مورفولوژي و انـدازه گيـري ميـزان    زني، يادداشت برداري از ويژگي انجام شد. يك ماه پس از مايه
داري بين تيمارها بود. نتايج ارزيابي آزمون الايزاي شدت و درصد آلودگي صورت گرفته نشان دهنده اختلاف معني

-RTيروس واكنش مثبت نشان دادند. پس از انجام آزمـون  زني شده با وهاي مايهغير مستقيم نشان داد كه نمونه

PCR، نشان دهنـده حضـور ويـروس موزائيـك      زني شده،هاي مايهباز در نمونه جفت 327 اندازه به اي قطعه تكثير
داري بـين  اخـتلاف معنـي   ويژه شدت، درصد آلـودگي و ميـزان عملكـرد    صفات به ايراني قياق بود. با بررسي تمام

-KLM78023/35-1-1( 4و  3ده شد و هيبريدها دسته بندي شدند. به طوريكه هيبريدهاي شـماره  تيمارها مشاه

1-1-1 × MO17  وK47/2-2-1-4-1-1-1 × K18 نسبت به ويروس (IJMV تـر بـوده ولـي هيبريـدهاي     حساس
در مقابـل ويـروس مـذكور نسـبتا      )K47/2-2-1-2-2-1-1-1 × K18 (KSC715)و  KSC 705(  12و  5شماره 
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   مقدمه
است. ذرت كه به Poaceae ) از خانواده Zea maysذرت (

فرانسه و آلمـاني مـايز نـام دارد،    انگليسي كورن و در زبان 
بومي آمريكاي مركزي و جنوبي بوده و سـابقه كاشـت آن   
در كشورهاي مختلف جهان چندان طولاني نيست. امـا در  

هاي اخير سـطح زيـر كشـت و مـوارد مصـرف آن در      سال
اغلب كشورهاي جهان به سرعت افزايش پيدا نموده است. 

ز لحـاظ ميـزان   باشـد كـه ا   اين گياه سومين غله جهان مي
توليد بعد ازگندم در رتبه دوم و از نظر سـطح زيـر كشـت،    

  .)FAO, 2020مكان سوم را بعد از گندم و برنج دارد (
نـوع ويــــروس    50ذرت ميـــزبان طبيعي بـيش از  

ويروس موزائيك ايرانـي  ). Zambrano et al, 2014است (
هـاي غـلات   ويروسترين پوتييكي ازمهم) IJMV( 1قياق
بـار  اولـين  كه )Masumi et al, 2018( باشدايران ميدر 

از روي قيـاق و از شـيرازو    Izadpanah (1982) توسـط  
ــس از آن  ــم  پ ــاق داراي علائ ــورگوم و قي از روي ذرت، س

 Afsharifar( موزائيكي از ديگر مناطق كشور گزارش شـد 

, Izadpanah and Kamran , 1991;and Izadpanah
1995; Moini and Izadpanah, 2001; Masumi 

and Izadpanah ,1995 .(ــپس  Afsharifar andس

Izadpanah )1991(    با مطالعه روي عامـل موزائيـك ذرت
 .ويروس معرفي كردندآن را پوتي )شيراز( در منطقه بيد زرد

-SCMVسرم با آنتي IJMVابتدا به دليل واكنش خفيف 

D  اي از عنـوان سـويه  از آمريكا، آن را بـهSCMV   تحـت
ــوان  -SCMV-MS )Sugarcane mosaic virusعن

maize shiraz نامگـذاري كردنــد ( )Afsharifar and 

Izadpanah, 1991 .( تحقيقات بعدي نشان دادSCMV-

MS   ــه ــا گونـ ــاطي بـ ــان  SCMVارتبـ ــدارد و از ميـ نـ
هاي گزارش شده از غـلات تنهـا بـا ويـروس     ويروس پوتي

ــك ذرت از ) Zea mosaic virus, ZeMV( موزائيـ
فلسطين اشغالي قرابت دارد و ميزان تشابه آنها كمتر از حد 

عنـوان گونـه جديـد،    تمايز بين گونه اسـت و بنـابراين بـه   
IJMV ناميده شد )Masumi and Izadpanah, 2000 .(

قياق منبع اصـلي ايـن ويـروس اسـت و ذرت و سـورگوم      
علائـم موزائيـك روي    و باشـند هاي زراعي آن ميميزبان

                                                                             
1. Iranian Johnson grass mosaic virus, IJMV 

 Zare et( اسـت IJMV عمدتا مربوط به آلودگي به  قياق

al, 2005; Masumi et al, 2018 .(   

اي از ي رشـته هـاي هـاي غـلات ويـروس   ويروسپوتي
ــدميان  ــانواده گن ــنس  در خ ــوتيج ــانواده  پ ــروس و خ وي

گسترش وسيعي در دنيا دارند  شود كهميويريده گفته  پوتي
گـروه بـر    ايـن . كننـد و خسارات زيادي به غلات وارد مـي 

تـا مـدتها   هاي سرولوژيكي پروتئين پوششي اساس ويژگي
، )MDMVويروس موزاييك كوتـولگي ذرت (  چهارشامل 

)، ويـروس موزاييـك   SCMVنيشـكر ( ويروس موزائيـك  
) بـود  JgMV(و ويروس موزائيك قياق ) SrMV(سورگوم 

)Shukla, 1989ذرت (ويروس موزائيك ها ). بعدZeMV (
، چين ) ازPeMV( ستومموزائيك پنياز اسرائيل و ويروس 

)، ويروس موزاييـك  IJMVويروس موزاييك ايراني قياق (
) و ويـــروس موزاييـــك جنـــوبي مـــرغ BGMVمـــرغ(

)SBGMV   ،به اين گروه اضـافه شـدند (SCMV   اولـين
روي نيشـكر و   1919ويروس از اين گروه بود كه در سال 

. )Fan et al, 2003( در ذرت گزارش شـد  1963در سال 
از خوزسـتان   1372ر ايران اين ويروس اولين بار در سال د

  ).Amiri and Izadpanah, 1993گزارش شد (
ها، بـا  استفاده از ارقام مقاوم در جهت مديريت بيماري

هاي فراواني كه دارد، امروزه دغدغه بسياري توجه به مزيت
باشد. با توجه بـه گسـترش كشـت ذرت در    از كشورها مي

هـاي ويروسـي   نيز افزايش علائم بيمارياستان گلستان و 
آن، بررسي واكنش ارقام و يا هيبريدهاي مختلف ذرت بـه  

كه داراي پراكنش وسيعي در مـزارع ذرت   IJMVويروس 
باشـد، امـري ضـروري اسـت. بـرهمين      استان گلستان مي

هيبريـد ذرت نسـبت    12واكنش  در پژوهش حاضر اساس
بررسـي برخـي   به ويروس موزائيك ايراني قياق براسـاس  

صفات مهم مورفولوژيكي و فنولوژيكي مورد مطالعـه قـرار   
  گرفت.
  

 شناسي پژوهشروش

اين پژوهش در مزرعه ايستگاه تحقيقاتي كشاورزي عراقي 
ارتفاع از سطح دريا (محله كه در ناحيه شمال شرقي ايران 

 55درجـه و   85/36 و داراي عـرض جغرافيـايي  ) متر 5/5
دقيقه مـي باشـد    20درجه  27/54دقيقه، طول جغرافيايي 
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ذرت  هيبريدهاي العملعكس انجام  شد. به منظور بررسي
موزاييك ايراني قياق، آزمايش حاضـر در  نسبت به ويروس 

تكـرار و در دو   4بـا   كامل تصـادفي هاي بلوكطرح قالب 
و عدم آلودگي با ويروس  IJMV شرايط آلودگي با ويروس

  .انجام شد(شاهد) 
  

  مواد گياهي
در اين تحقيق ازهيبريدهاي موجـود در بانـك بـذر مركـز     
تحقيقات و آموزش اسـتفاده شـد، نـام ايـن هيبريـدها در      

  ارايه شده است.  1جدول 
  

  ذرت اسامي هيبريدهاي مورد بررسي .1جدول 
Table 1. The names of corn hybrids 

investigated 
  نام هيبريدها

Names of hybrids  
 شماره هيبريدها 

Number of  hybrids  
KLM77021/4-1-2-1-2-4-1 × MO17 1 

KLM78027/2-1-3-1-1-1 × K18  2  
K47/2-2-1-4-1-1-1 x K18  3  

KLM78023/35-1-1-1-1-1 × MO17  4  
K47/2-2-1-2-2-1-1-1 × K18 (KSC715)  5  

KLM77012/4-1-1-5-1-2-1 × MO17  6  
K47/2-2-1-2-2-1-1-1 × K166B  7  

KLM75010/4-4-1-2-1-1-1 × MO17 8  
KLM77002/10-1-1-1-1-3-1 × K18  9  

KLM78018/6-1-1-1-3-2 × K18  10  
KSC 704 11  
KSC 705  12  

  
  كشت بذور و عمليات داشت

متـر و نيـز    60/5رديف كاشت به طـول   4هر كرت شامل 
هـا روي رديـف   متر و فاصله بوته سانتي 75ها فاصله رديف

متـر در نظـر گرفتـه شـد. هيبريـدهاي مـورد        سانتي 5/17
اي كپـه  16 رديـف  6 ارزيابي هر كدام در يك كرت شامل

رديف  4يك رديف بعنوان رديف مورد آزمايش،  .كشت شد
طـول  . عنوان بادشكن و يك رديـف نيـز بعنـوان شـاهد    به

سانتيمتر و  75 هامتر، فاصله رديف 60/5 هاي كاشترديف
بذر كشـت   4 در هر كپه .متر بود سانتي 5/17 هافاصله كپه

هـاي اضـافي   ها، بوتـه برگه شدن بوته 5-3شد و در زمان 
جهت كنترل . تنك و فقط دو بوته در هر كپه نگهداري شد

هاي هرز وجين دستي صورت گرفت و جهت كنتـرل  علف
ها با سم مـالاتيون سمپاشـي   آفات هر دو هفته يكباركرت

  گرديد.

  انتقال ويروسمنبع ويروس و فرآيند 
هـاي  از قسـمت  هيبريـدها  زنـي جهـت مايـه  ، در اين تحقيق
موزاييـك  ويـروس  محك (ارزن مرواريدي) بـه  مختلف گياه 
كه در گلخانه تحقيقاتي دانشگاه شـيراز تهيـه    كوتولگي ذرت

و  مناسـب  هاي آلـوده بافت پس از انتخاب د.گرفته شگرديد، 
سـرد، مايـه   هـاون چينـي   ها با اسـتفاده از  آن 1سازيهمگن

كه داراي قابليت  IJMVتوجه به ماهيت  با شد.ويروس تهيه 
باشـد، در   انتقال مكانيكي از طريق عصاره شيره گيـاهي مـي  

  زني به طريق مكانيكي انجام شد.مايه ،مراحل كليه
  

  سازي مايه تلقيحمنبع و آماده
 اززنـي و انتقـال عصـاره    مايه تلقيح ويـروس بـراي مايـه   

گيـاه محـك سـورگوم پيـام كـه قــبلا      هـاي جـوان    بـرگ 
حـاوي غلظـت   خالص سازي شده بود كـه   IJMVويروس

 آلـودگي  علايـم  داشـتند و  )OD=7/2(بالاتري از ويروس 
 انتخاب شد. پس از انتخـاب  ،را خوب نشان دادند يويروس
ها بـا اسـتفاده از   سازي آنو همگن مناسب هاي آلودهبافت

بدين منظور از د. هاون چيني سرد، مايه ويروس تهيه گردي
 بافت گياه مذكور آلوده به ويروس موزائيك ايراني قياق، در

، در pH 7 مـولار،  05/0 برابر حجم بافر فسفات پتاسـيم  5
عصاره با استفاده از پارچـه   .گيري شدهاون سترون عصاره

ململ به داخل ظرفي مناسب صاف گرديد و سپس تا موقع 
دست ي بهعصاره .مصرف در داخل ظرف يخ قرار داده شد

آمده روي برگ گياهان مورد مطالعه كه قبلاً با كاربوراندوم 
صـورت   گردپاشي شـده بودنـد، در مرحلـه چهـاربرگي، بـه     

بوتـه   12 بوته و جمعاً 3 از هر تيمار(زني شد مكانيكي مايه
به نحوي كه انگشت آغشـته شـده بـه مايـه     ). از هر تيمار

دو بـرگ از گيـاه   تلقيح ويروسي به آرامي بـر روي سـطح   
زني شده زير جريان ملايـم آب  هاي مايهكشيده شد. برگ

، گياهاني كـه پـودر   )بوته 12در تيمار شاهد (. شسته شدند
عنوان شاهد منفي كربوراندوم روي آنها پاشيده شده بود، به

غلظـت   .زنـي شـدند  تنها با محلول فسـفات پتاسـيم مايـه   
  = C) طبـق فرمـول   5/138زنـي ( ويروس جهت مايه

ميزان  ODغلظت ويروس،  Cمحاسبه شد. در اين فرمول 

                                                                             
1. Homogenization 
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ضـريب جـذب    Eنانومتر و  260جذب نوري در طول موج 
 7/2ويريـده برابـر بـا    هاي خـانواده پـوتي  كه براي ويروس

  ).Clark and Adams, 1977(است،  بدست آمد 
  

  )Indirect ELISAمستقيم (آزمون اليزاي غير
ويـروس و اطمينـان از آلـوده بـودن     به منظور تعيين غلظـت  

از آزمون  IJMVهاي تلقيح شده با عصاره گياه آلوده به نمونه
استفاده گرديد.   IgG-IJMVباديالايزاي غيرمستقيم با آنتي

 Clark and آزمــون بــا اصــلاحاتي در روشمراحــل ايــن 

Adams  )1977(  .در آزمون الايزا صورت كه بدينانجام شد
(كنتـرل منفـي) بـا     جذب عصاره برگ سالم با توجه به ميزان
آستانه جذب گياهان آلوده تعيين  ،X+3 SDل استفاده از فرمو

انحراف معيار  SDميانگين جذب و   X ،در اين فرمول. گرديد
  .هاي حاوي نمونه سالم است چاهك
  
  RT-PCRو آزمون  cDNAتهيه 
از  RNAويروسي مستلزم آزاد شدن  RNAاز  cDNAتهيه 

 1بـرداري معكـوس  پوشش پروتئيني و استفاده از روش نسخه
 mRNAمورد مطالعه توسط كيت  ويروس RNAباشد.  مي

capture  استخراج شد. پس از استخراجRNA   با اسـتفاده از
آر ان اي بـه  الكتروفورز ژل آگاروز مورد بررسي قرار گرفـت.  

تبـديل بــه   نســخه بـرداري معكــوس  دام افتـاده در واكـنش  
cDNA براي همين منظـور جهـت تهيـه     شود.ميcDNA ،

بـه   2برداري معكـوس طبـق جـدول    نسخهمخلوط واكنش 
درجـه   42سـاعت در   يـك و به مدت  شد اضافه ميكروتيوب

بـرداري  نسـخه گراد نگهداري شد. از محصول واكنش سانتي
  .گرديداستفاده  PCRدر واكنش معكوس

 Thermocyclerدسـتگاه  ( PCRبراي انجام واكنش 
ــدورف  ــركت اپن ــدول ) ش ــق ج ــات لازم طب و  3 از تركيب

اسـتفاده  ) Seifers et al., 2000( 4آغازگرهـاي جـدول   
درجــه  94ي متشــكل از يــك چرخــه PCRشــد. برنامــه 

دقيقه به منظور واسرشته سازي اوليه  4گراد به مدت  سانتي
درجـه سـانتيگراد    94سازي در  چرخه شامل واسرشته 35و 

ثانيه در دماي مناسب  45به مدت  اتصالثانيه،  30به مدت

                                                                             
1. Reverse Transcriptase, RT  

به تناسـب هـر جفـت     اتصالدماي ( براي هر جفت آغازگر
درجـه بـه    72در  بسـط آغـازگر  و  )4جدول  مطابق آغازگر
در دماي بسط نهايي دقيقه و به علاوه يك چرخه  1مدت 

   .دقيقه بود 15درجه به مدت  72
  

 معكوس بردارينسخه واكنش مورد نياز برايمواد  .2جدول 
Table 2. Required materials of the reverse 

transcription reaction 
 50 مقدار مواد در هر واكنش

 (ميكروليتر) ميكروليتري
The amount of material per 

reaction is 50 µM (µM)  

 نوع ماده
Type of material   

2  dNTPs (10 mM) 
2  DTT (Dithiotreitol) (100 mM) 
10  Mmulv RT buffer (5x) 
3  Reverse Primer (RCF1) 

10µM 

1  Mmulv Reverse Transcriptase 
(200U/µl)(Fermentas) 

32  Deionized water 

  
  PCRدر واكنش  مورد نيازمواد  .3جدول 

Table 3. Materials needed in PCR reaction  
   25مقدار مواد در هر واكنش 

  ميكروليتري (ميكروليتر)
The amount of material per   

reaction is 25 µM (µM)  

  نوع ماده
Type of material  

2.5  Taq buffer (10×) 
0.75  MgCl2 (50 mM) 
0.5  dNTPS (10 mM) 
1  Primer-forward (10 μM) 
1 Primer-reverse (10 μM) 

0.25  Taq DNA polymerase (5 U/μl) 
2  cDNA 
17  Deionized water 

  
دماي و  PCRآغازگرهاي مورد استفاده در واكنش  .4جدول 

 هااتصال آن
Table 4. Primers used in PCR reaction and their 

binding temperature 
 )�( دماي اتصال

Annealing 
temperature °C)  

 توالي
Sequence

  
 نام آغازگر

Primer name 

55  Forward 5´-ATg gTH Tgg 
TgY ATH gAR AAY gg-3´ Oligo1n 

55  Reverse 5´-TgC TgC KgC 
YTT CAT YTg-3´  Oligo2n 

  H=(A/C/T)و R= (A/G) ،Y= (C/T) ، K=(G/T)كدهاي دژنره: 

  
ي ژل و انجام الكتروفورز براي بررسـي نتـايج   تهيه

  PCRآزمون 
براي بررسي نتايج آزمون آگاروز يك درصد الكتروفورز ژل  از

PCR  بـر   مربوطـه  ژل انجام الكتروفورز، پس ازشد. استفاده
مـورد بررسـي قـرار     UV Transilluminator روي صفحه
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ــا كمــك ماركرهــاي   گرفــت و از آن عكســبرداري شــد و ب
  شد. مخصوص اندازه قطعه تكثير شده تخمين زده

  
  گيري صفاتبرداري و اندازهنمونه

زنـي هيبريـدهاي ذرت بـه ويـروس     يك ماه پس از مايـه 
IJMV هاي مورد نياز از مراحـل مختلـف   بردارييادداشت

رشد و نمو (تعداد روز از سبز شدن تا ظهـور كاكـل، تعـداد    
روز از ظهور كاكل تـا رسـيدن فيزيولوژيـك، تعـداد روز از     

هاي مربوط گيريسبز شدن تا رسيدن فيزيولوژيك) واندازه
به خصوصيات مورفولوژيكي هيبريدها مانند ارتفاع بوتـه و  

هـاي مربـوط   گيريپس از برداشت نيز اندازه ارتفاع بلال و
به تعداد دانه در هر رديف، تعداد رديف دانـه، قطـر بـلال،    
قطر چوب بلال، عمق دانه، وزن هزار دانه، عملكرد بلال و 
عملكرد در هر كرت انجام شـد. همچنـين صـفاتي چـون     

  . )5(جدول  شدت و درصد آلودگي نيز محاسبه شد
  
همراه گيري در پژوهش حاضر بهليست صفات اندازه .5 جدول

  م اختصاريلائع
Table 5. The list of characteristics measured in the 

present study along with abbreviations 
شماره

No.  
نام صفت
Adjective 

  كد
Code. 

1  
  ظهور كاكلشدن تا از سبز  تعداد روز

The number of days from germination to 
the appearance of the crown 

DGEE  

2  
  فيزيولوژيكتعداد روز از ظهور كاكل تا رسيدن 

The number of days from the appearance of 
the crown to physiological maturity 

DEEM  

3  
  فيزيولوژيكتا رسيدن  از سبز شدنتعداد روز 

The number of days from germination to 
maturity  

DGM  

  ارتفاع بوته  4
Plant height  

PH  

  ارتفاع بلال  5
Cob height 

CH  

  تعداد رديف دانه در بلال  6
The number of seed rows in the cob

SRC  

  تعداد دانه در هر رديف بلال  7
The number of seeds in per row of cob

SPRC  

  قطر بلال  8
Cob diameter 

CD  

  بلالقطر چوب   9
Cob wood diameter

CWD  

  عمق دانه  10
Seed depth 

SD  

  وزن هزار دانه  11
The weight of 1000 seeds

WS  

  عملكرد كرت  12
Yield  

Y  

  شدت آلودگي  13
Severity of infection  SI  

  درصد آلودگي  14
Percentage of infection  PI  

  سنجش شدت بيماري
ايجـاد شـده در   گيري شـدت علائـم بيمـاري    جهت اندازه

)، 6اي جـدول  شماره 11گياهان آلوده (با استفاده از الگوي 
با فرمـول زيـر اسـتفاده    ) Verrier et al. )2001 از روش

  شد:

  شدت علايم= 
4نمره آلودگي) ×(تعداد برگ   

100 ×
هاتعداد كل برگ× بالاترين نمره

  
ي ميزان بازدارندگي ابيارز جهتاي  شماره 11 يگوال .6 جدول

  هاي استفاده شده روي موزائيك ايراني قياق عصاره
Table 6. The number pattern to evaluate the 

inhibition rate of the extracts used on the Iranian 
johenson grass mosaic virus 

  شرح علايم
Description of symptoms  

  درجه علايم
Degree of symptoms  

 گياه سالم
Healthy plant  

0  

 موزاييك خفيف
Mild mosaic  

1  

 موزاييك
Mosaic 

3  

 موزاييك شديد
Sever mosaic  

5  

 هاي نكروتيكيك تا دو برگ داراي رگبرگ
One to two leaves with necrotic veins  

7  

 هاي نكروتيكسه تا پنج برگ داراي رگبرگ
Tree to five leaves with necrotic veins  

9  

 نكروز ساقه
Stem necrosis  

11  

  
  هاتجزيه و تحليل داده

 Excel از نرم افـزار ها  ثبت دادهاتمام آزمايش براي از  پس
ها بر اساس طرح  داده تجزيه واريانسدر ادامه  .استفاده شد

با روش حداقل  مقايسه ميانگينهاي كامل تصادفي، بلوك
از اي بـا اسـتفاده   ) و تجزيه خوشهLSDدار (اختلاف معني

   .انجام شد SPSSو  SASهاي نرم افزار
  

  هاي پژوهشيافته
  به گياهان تيمار IJMVارزيابي نتايج مايه زني  

نشـان   )1نتايج ارزيابي آزمون الايزاي غير مستقيم (شكل 
زني شده با ويروس واكـنش مثبـت   هاي مايهداد كه نمونه
  نشان دادند.
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هاي ذرت در پليت الايزاي غير نتايج آلودگي نمونه .1شكل 
رنگ واكنش (چاهك رنگي واكنش مثبت و چاهك بي مستقيم

 منفي بوده است).
Figure 1. The results of the contamination of the 

corn samples in the indirect ELISA plate (the 
colored well has a positive reaction and the 

colorless well has a negative reaction). 
  

بـه صـورت موزائيـك و     IJMVعلائم گياهان آلوده بـه  
ها و نيز نكروز قرمز رنگ به نوارهاي زرد رنگ به موازات برگ

). اين علائـم بطـور معمـول از    2ويژه در سورگوم بود (شكل 
ها شروع شده و به سمت نوك بـرگ ادامـه پيـدا    قاعده برگ

داراي علائـم موزائيـك   هـاي قيـاق   كند. در برخي نمونـه مي
مشاهده شد كه افزايش دمـاي هـوا موجـب كـاهش شـدت      

هايي با علائم موزائيـك بـه   شود. نمونهها ميعلائم در برگ
صورت نقطه نقطه در پهنك برگ و نيز زردي پهنك برگ و 

ها در آزمون الايزا واكنش منفي نشان دادند. علائم يا رگبرگ
- شدن برگ ظاهر مـي  كمبود آهن در ذرت به صورت راه راه

هـا زرد  ها سبز و فواصل بين آنشود كه در اين مورد رگبرگ
رنگ و منظم خواهد بود. گاهي ممكن است ايـن علائـم بـا    
علائم ناشي از موزائيك نواري اشـتباه گرفتـه شـوند. علائـم     
آلودگي ويروس پس از يك ماه به صـورت موزائيـك نـواري    

  ). 3ه بود (شكل زني شده قابل مشاهدهاي مايهروي برگ
  

  و الكتروفورز RT-PCRنتايج آزمون 
به منظور اطمينان از آلوده شدن هيبريدهاي ذرت تيمار شده، 

هـا،   ويـروس  با استفاده از جفـت آغازگرهـاي عمـومي پـوتي    
Oligo1n  وOligo2n  بخشي از پروتئين پوششي ويـروس ،
تكثيـر شـد. پـس از      Ghorbani et al., (2024)بـه روش 
ــور ــارز  PCRز محصــول الكتروف ــر روي ژل آگ درصــد،  1ب

جفت باز تكثير بخشـي از   327اي در محدوده مشاهده قطعه
  ).4پروتئين پوششي ويروس را تأييد كرد (شكل

  
علائم ايجاد شده توسط ويروس موزائيك ايراني قياق  .2شكل 

  روي (الف) برگ قياق و (ب) ذرت.
Figure 2. Symptoms caused IJMV on (a) Johnson 

grass leaves and (b) maize. 
  

  
علائم موزائيك ايجاد شده در نتيجه تلقيح مكانيكي  .3شكل 

IJMV .روي هيبريدهاي ذرت  
Figure 3. Mosaic symptoms resulting from 

mechanical inoculation of IJMV on maize hybrids. 
  

   
نشانگر  1در ژل آگارز: چاهك  PCRنتايج واكنش  .4شكل 

100bp ،GenRulerTM100bp DNA Ladder  از شركت
Fermentas به  5و  4هاي شاهد و چاهك نمونه 3و  2، چاهك

جداشده از هيبريدهاي  IJMVترتيب قطعات تكثير شده مربوط به 
  تيمار شده.

Figure 4. Results of PCR reaction in agarose gel: well 
1, 100bp marker, GenRulerTM100bp DNA Ladder 
from Fermentas, wells 2 and 3, control samples, and 

wells 4 and 5, respectively, amplified fragments related 
to IJMV isolated from treated hybrids.  
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مورد بررسي در شرايط   نتايج حاصل از ارزيابي صفات
   IJMV به ويروس بدون آلودگي و شرايط آلودگي

واريـانس   ي در شرايط بدون آلودگي نتايج حاصل از تجزيه
هاي مربوط به تعداد روز از سبز شدن تا ظهور كاكـل،   داده

ــاع ــه، ارتف ــداد بوت ــور از روز تع ــل ظه ــا كاك ــ ت  دنيرس
 دنيرســـ تـــا شــدن  ســـبز از روز تعـــداد ك،يـ ـولوژيزيف
 دانه هزار وزنو  بلال فيرد هر در دانه تعداد ك،يولوژيزيف

هيبريد ذرت مورد آزمـايش، از نظـر    12نشان داد  كه بين 
  ). 7داري وجود نداشت (جدول  آماري اختلاف معني

در شرايط آلودگي به ويروس، از نظـر آمـاري اخـتلاف    
هـاي   ي واريـانس داده  داري در نتايج حاصل از تجزيه معني

 ارتفـاع مربوط به تعداد روز از سبز شدن تـا ظهـور كاكـل،    
هيبريـد ذرت مـورد آزمـايش      12بـين    و ارتفاع بلال بوته

  ).8مشاهده نشد (جدول 
  ارتفاع بلال

ي واريـانس   در شرايط بدون آلودگي نتايج حاصل از تجزيه
 12)  كـه ايـن صـفت در بـين     7ها نشان داد (جدول  داده

هيبريد ذرت مورد آزمايش در سـطح احتمـال آمـاري پـنج     
همچنين نتـايج حاصـل    دار بود. درصد داراي اختلاف معني

هاي مربوط به اين صفت نشـان   ي ميانگين داده از مقايسه

تـرين مقـدار ايـن صـفت در بـين      بـيش ) كه 9داد (جدول 
بـا ارتفـاع    12ي هيبريدها مورد آزمايش، به هيبريد شماره

ترين مقدار اين صفت به هيبريد  متر و كمسانتي 131بلال 
در متر تعلـق داشـت.   سانتي 103با ارتفاع بلال  6ي شماره

ــتلاف    ــاري اخ ــر آم ــروس، از نظ ــه وي ــودگي ب ــرايط آل ش
هـاي   ي واريـانس داده  داري در نتايج حاصل از تجزيه معني

هيبريــد ذرت مــورد  12مربـوط بــه ارتفــاع بــلال در بــين  
  ).8آزمايش، مشاهده نشد (جدول 

  
  تعداد روز از ظهور كاكل تا رسيدن فيزيولوژيك

داري  از نظر آماري اختلاف معنـي در شرايط بدون آلودگي، 
هاي ايـن صـفت    ي واريانس داده در نتايج حاصل از تجزيه

هيبريد ذرت مورد آزمايش، مشاهده نشـد (جـدول    12بين 
ي ميـانگين   ). در شرايط آلودگي، نتايج حاصل از مقايسـه 7

هاي مربوط به صـفت تعـداد روز از ظهـور كاكـل تـا       داده
تـرين  بـيش آمده اسـت.   10رسيدن فيزيولوژيك در جدول 
 61هاي مورد آزمايش، بـا   مقدار اين صفت در بين ژنوتيپ

ترين تعلق داشت.. همچنين كم 8ي روز، به هيبريد شماره
 2و  6، 10ي مقدار اين صفت متعلق به هيبريدهاي شماره

 روز زمان بود. 55و  5/53، 53به ترتيب با 

  
  هيبريد ذرت در شرايط بدون آلودگي 12مورد مطالعه بين   ي واريانس صفات تجزيه .7جدول 

Table 7. The analysis of variance of the studied traits between 12 corn hybrids under control conditions 
  منابع تغييرات

SOV 
  درجه آزادي

DF
DGEE DEEMDGMSPRC  CH  SRC SPRC CD CWD SD WS Y  

بلوك
Block 3 0.854 ns6.74 ns3.94 ns752.3 ns179.3 ns1.86 * 8.34 ns 2.385 ns1.491 ns0.42 ns2817.3 ns108940.9 ns  

 هيبريد
Hybrid 11 0.702 ns7.27 ns7.10 ns619.5 ns273.2 *4.93 **11.55 ns13.58  **5.583 **0.875 *2383.4  ns1894824.8 ** 

 اشتباه آزمايش
Experiment error  33 1.41 9.30 7.71 739 151.8 0.942 11.26 3.017 1.598 0.524 2570.7 497766.7  

 ضريب تغييرات
Coefficient of variation

- 2.24 5.52  2.56  11.01  10.51  6.50  9.95  6.68 4.90 6.80 15.88  15.54  

ns درصد. 1و  5دار بودن در سطح احتمال آماري دار نبودن، معنيمعنيي  دهندهنشان **: به ترتيب، * و 
ns, * and **: indicate non-significance, significance at 5% and 1% probability levels, respectively. 

  
 IJMVبه  هيبريد ذرت در شرايط آلودگي 12مورد مطالعه بين   ي واريانس صفات تجزيه .8جدول 

Table 8. The analysis of variance of the studied traits between 12 corn hybrids under IJMV infection conditions 
  منابع تغييرات

SOV 
  آزاديدرجه 

DF
DGEEDEEMDGM SPRC  CH  SRC SPRCCD CWD SD WS Y  

بلوك
Block 3 2.083 ns11.5 ns4.75 ns5678.5 *2208.2  **2.977 *11.7  ns 3.54 ns1.386 ns0.1507 ns2818.5 **220208.3 ns  

 هيبريد
Hybrid 11 1.796  ns 23.72 **19.03 * 1684.6 ns378.6 ns 5.549  **20.09 *18.50  **6.821 **2.602 * 1000.3  * 4064753.7 ** 

 اشتباه آزمايش
Experiment error  33 1.416 8.46 8.31 1357.6349.5 1.13 10.33 3.7080.854 0.823 573.5 558996.2  

 ضريب تغييرات
Coefficient of variation - 2.27 5.10  2.63  16.63  17.10  7.24  10.03  4.20 3.63 8.92 7.51  18.30  

nsدرصد. 1و  5دار بودن در سطح احتمال آماري دار نبودن، معنيمعنيي  دهندهنشان ، * و **: به ترتيب 
ns, * and **: indicate non-significance, significance at 5% and 1% probability levels, respectively. 
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 هيبريد ذرت در شرايط بدون آلودگي 12مورد مطالعه بين   ي ميانگين صفات مقايسه .9جدول 
Table 9. Comparison of the averages of the studied traits between 12 corn hybrids under control conditions 

صفات 
Traits

 شماره هيبريد
Number of hybrid  

CH 
(cm)  SRC  CD 

(cm)  
CWD 
(mm)  

SD 
(mm)  

Y 
(gr)  

1  abcde117.5abc15.5ab49.5abc 26.8 a 11.3 abcd 4850 
2  cde110d13.5bcd46.3abcd 25.4 abc 10.4 cd 4387.5 
3  de108.5d13.5d45.2cd 24.5 abc 10.3 de 4100 
4  abc124.5a17abcd47.8abcd 26.3 abc 10.7 a 5525 
5  cde112.7ab16abc48.6ab 27.1 abc 10.7 ab 5237.5 
6  e103bcd14.25d44.7bcd 24.8 c 9.9 abcd 4737.5 
7  abcd 122.7abc15.5abcd47.7abcd 25.8 abc 10.5 bcd 4637.5 
8  abcd118.7cd13.75d44.9d 23.9 abc 10.5 bcd 4550 
9  bcde114ab15.75abc48.7abc 24.6 ab 11.1 bcd 4537.5 
10  bcde115.2abc15.5cd45.6abcd 25.8 c 9.9 f 3212.5 
11  ab127.7bcd14.625a50a 27.8 ab 11.08 ef 3462.5 
12  a131bcd14.25bcd46.5cd 24.4 ab 11.06 abc 5225 

 ..Similarity letters indicate no significant differences                                                    است. دارمعني اختلاف عدم دهنده نشان مشترك حروف

  
 IJMVهيبريد ذرت در شرايط آلودگي به ويروس 12ي ميانگين صفات مورد مطالعه بين  مقايسه .10جدول 

Table 10. Comparison of the averages of the studied traits between 12 corn hybrids under IJMV infection conditions 
 صفات
Traits

 شماره هيبريد
Number of hybrid  

DEEM  DGM  CH   
(cm)  SRC  SPRC  CD 

(cm)  
CWD 
 (mm)   

SD 
 (mm)   

WS 
 (gr)   

Y 
(gr)  

1  abc58.25 ab110.5ns115.5ab16.12bc32ab48.9 ab 26.5 a 11.20 a 359 abc 4825 
2  bc55 c106 ns106.5d13bc30.2def 43.4 cd 24.6 bc 9.40 c 293 d 3275 
3  abc56.5 abc109ns114.2d13bc32.18ef42.9 d 23.8 bc 9.75 b 328.5 d 2825 
4  ab59.2 ab111.7ns115.5a16.87abc32.68abcde 46.3 bc 26.6 ab 10.32bc 311.7 a 5450 
5  ab59.7 a112.2ns92abc15.37c29.25abcd 46.7 ab 26.5 ab 10.11 bc 314 a 5250  
6  c53.5 c106ns105cd14bc30.75bcdef 45.2 cd 24.6 ab 10.32 bc 308.2 a 5300  
7  abc56 abc109.5ns116.5abc15.25bc30.12abcdef 46.1  bc 25.6 ab 10.24 bc 319 d 3125 
8  a61 a112.5ns111.7cd13.75ab33.12cdef 44.7 cd 23.9 ab 10.4 b 321.7 bcd 3750
9  abc57.7 ab110.2ns90.2abcd14.87bc31 a49.1 ab 26.5 a 11.26 b 324.2 cd 3525 
10  c53 bc107.7ns106.2abc15.12bc30.5f42.5 bcd 24.9c 8.79 bc 306.5d 3100  
11  abc57.2 ab110.2ns118.2bcd14.62a36.12abc 47.5 a 28.1 bc 9.72 bc 319.5cd 3500  
12  abc56 abc108.5ns119.5bcd14.37a36.18abcdef 45.7 cd 24.4 ab 10.65 bc 319.7 ab 5100 

  ..Similarity letters indicate no significant differences                                                   است. دارمعني اختلاف عدم دهنده نشان مشترك حروف
  

  تعداد روز از سبز شدن تا رسيدن فيزيولوژيك
داري در نتايج حاصـل   در شرايط بدون آلودگي، اختلاف معني

هيبريد ذرت  12هاي اين صفت بين  ي واريانس داده از تجزيه
). در شـرايط آلـودگي،   7مورد آزمايش، مشاهده نشد (جـدول  

هاي مربوط به صـفت   ي ميانگين داده نتايج حاصل از مقايسه
داد روز از سبز شـدن تـا رسـيدن فيزيولوژيـك نشـان داد،      تع

 25/112و  5/112به ترتيـب بـا    5و  8ي هيبريدهاي شماره
روز، بيشترين تعداد روز از سبز شدن تا رسيدن فيزيولوژيك را 

تـرين مقـدار   داشته و در يك گروه قرار گرفتند. همچنين كـم 
و سپس روز  106با  2و  6ي اين صفت به هيبريدهاي شماره

  ).10روز تعلق داشت (جدول  75/107با  10هيبريد شماره 

  تعداد رديف دانه در بلال
ي واريـانس   در شرايط بدون آلودگي، براساس نتايج تجزيه

هيبريد ذرت مـورد   12هاي مربوط به اين صفت، بين  داده
آزمايش در سـطح احتمـال آمـاري يـك درصـد اخـتلاف       

ي  ايج حاصل از مقايسه).  نت7دار وجود داشت (جدول  معني
هاي مربوط به صفت تعداد رديف دانه نشـان   ميانگين داده

هـاي   ترين مقدار اين صـفت در بـين ژنوتيـپ   بيشداد كه 
تعلق داشت. همچنـين   4ي مورد آزمايش به هيبريد شماره

ترين تعداد رديف دانه را به كم 3و  2ي هيبريدهاي شماره
در شرايط آلودگي بـه  ). 9رديف داشتند (جدول  5/12تعداد 

هاي مربوط به تعـداد   ي واريانس داده ويروس، نتايج تجزيه



    ذرت ديبريه دوازده يفنولوژ و يمورفولوژ صفات يبرخ يرو اقيق يرانيا كيموزائ روسيو يآلودگ ريتاث يابيارز: و همكاران الواني جامي            10

 

)، اين صـفت بـين   8رديف دانه در بلال  نشان داد (جدول 
هيبريد ذرت مورد آزمايش در سطح احتمال آماري يك  12

براساس نتايج حاصل از دار داشت.  درصدي اختلاف معني
ن مقدار اين صـفت در  تريبيشها،  ي ميانگين داده مقايسه

رديـف، متعلـق    875/16هاي مورد آزمايش، با  بين هيبريد
 3و  2ي بـود و هيبريـدهاي شـماره    4ي  به هيبريد شماره

رديـف داشـتند    13ترين تعداد رديف دانـه را بـا تعـداد    كم
  ). 10(جدول 

  
  تعداد دانه در هر رديف بلال

داري   از نظر آماري اختلاف معنيدر شرايط بدون آلودگي، 
هـاي مربـوط بـه     ي واريانس داده در نتايج حاصل از تجزيه

هيبريـد ذرت مـورد    12تعداد دانه در هر رديف بلال، بـين  
در شـرايط آلـودگي،   ). 7آزمايش، مشـاهده نشـد (جـدول    

هاي مربوط به تعداد  ي واريانس داده نتايج حاصل از تجزيه
مايش، هيبريد ذرت مورد آز 12دانه در هر رديف بلال، بين 

دار  اخـتلاف معنـي   پـنج  نشان داد در سطح احتمال آماري
ــايج حاصــل از مقايســه). 8وجــود داشــت (جــدول  ي  نت

 10هاي مربوط بـه ايـن صـفت در جـدول      ميانگين داده
ترين مقدار اين صفت در بين هيبريدهاي بيشآمده است. 

به ترتيـب   11و  12ي مورد آزمايش به هيبريدهاي شماره
تعلق داشت و اين دو هيبريـد   125/36و  188/36با تعداد 

ترين تعداد دانه نيز بـه  در يك گروه آماري قرار گرفتند. كم
  عدد تعلق داشت. 25/29به ميزان  5ي هيبريد شماره

  
  قطر بلال
ي واريانس  آلودگي، نتايج حاصل از تجزيهبدون در شرايط 

هاي مربوط به قطر بلال نشان  داد كه اين صـفت در   داده
هيبريد ذرت مورد آزمايش در سطح احتمال آماري  12ن بي

). بـر  7دار بـود (جـدول    يك درصـد داراي اخـتلاف معنـي   
هاي مربـوط   ي ميانگين داده اساس نتايج حاصل از مقايسه

تـرين مقـدار ايـن صـفت در بـين      بـيش به صفت قطر بلال، 
متر قطر، متعلق بـه  ميلي 005/50هاي مورد آزمايش، با  هيبريد
  8،  3ي بود. همچنين هيبريدهاي شـماره  11ي شماره هيبريد

 97/44، 20/45ترين قطر بلال را به ترتيب به ميـزان  كم  6و  
نتـايج  ). در شرايط آلودگي، 9متر داشتند (جدول ميلي 70/44و 

هاي مربوط به قطر بـلال   ي واريانس داده حاصل از تجزيه
هيبريـد   12نشان داد، اين صـفت بـين    8مندرج در جدول 

ذرت مورد آزمايش در سطح احتمـال آمـاري يـك درصـد     
ي  دار بـود. نتـايج حاصـل از مقايسـه     داراي اختلاف معنـي 

هاي مربوط به صـفت قطـر بـلال نشـان داد      ميانگين داده
هـاي مـورد    ترين مقدار ايـن صـفت در بـين هيبريـد    بيش

لـق بـه هيبريـد    متـر قطـر، متع  ميلـي  093/49آزمايش، با 
ترين قطر كم 10ي بود. همچنين هيبريد شماره 9ي شماره
  .)10(جدول  متر را نشان داد ميلي 545/42بلال 

  
  قطر چوب بلال

ي واريانس  در شرايط بدون آلودگي، نتايج حاصل از تجزيه
) 7هاي مربوط به قطر چوب بلال نشـان داد (جـدول    داده

د آزمايش در سطح هيبريد ذرت مور 12كه اين صفت بين 
دار داشـت. بـر    احتمال آماري يك درصـد اخـتلاف معنـي   

هاي مربوط به صـفت   ي ميانگين داده اساس نتايج مقايسه
تـرين مقـدار ايـن صـفت در بـين      بـيش قطر چوب بـلال،  

متـر قطـر،   ميلـي  8225/27هيبريدهاي مورد آزمـايش، بـا   
بــود. همچنــين هيبريــد  11ي متعلــق بــه هيبريــد شــماره

ترين قطـر بـلال را بـه ترتيـب بـه ميـزان       كم 8ي شماره
در . )9(جــدول  متــر بــه خــود اختصــاص دادميلــي 98/23

هاي  ي واريانس داده شرايط آلودگي، نتايج حاصل از تجزيه
نشان داده شد، ايـن   8مربوط به قطر چوب بلال در جدول 

هيبريد ذرت مورد آزمايش در سطح احتمال  12صفت بين 
دار بود. نتايج حاصل  اي اختلاف معنيآماري يك درصد دار

هاي مربوط به صفت قطر چـوب   ي ميانگين داده از مقايسه
تـرين مقـدار ايـن صـفت در بـين      بـيش بلال نشـان داد،  

متر قطر، متعلـق  ميلي 18/27هيبريدهاي مورد آزمايش، با 
ترين قطر بلال را نيز هيبريـد  و كم 11ي به هيبريد شماره

متر به خـود اختصـاص   ميلي 792/23به ميزان  3ي شماره
  ).10داد (جدول 

  
  عمق دانه

ي  در شــرايط بــدون آلــودگي، نتــايج حاصــل از تجزيــه
هاي مربوط به عمق دانه نشان داد كـه در   واريانس داده

هيبريد ذرت مورد مطالعـه از نظـر ايـن صـفت،      12بين 
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دار در سطح احتمـال آمـاري يـك درصـد      اختلاف معني
ي  . نتــايج حاصــل از مقايســه)7مشــاهده شــد (جــدول 

هاي مربوط به ايـن صـفت نشـان داد كـه      ميانگين داده
هـاي مـورد    ترين مقدار اين صفت در بـين هيبريـد  بيش

ي متر، متعلق به هيبريد شمارهميلي 355/11آزمايش، با 
ترين با كم 10و  6ي بود. همچنين هيبريدهاي شماره 1

در  9075/9و  9225/9عمق دانه به ترتيـب بـه ميـزان    
در شـرايط آلـودگي،   ). 9يك گروه قرار گرفتنـد (جـدول   

هـاي مربـوط بـه     ي واريانس داده نتايج حاصل از تجزيه
هيبريد ذرت مورد آزمـايش در سـطح    12عمق دانه بين 

دار بـود   احتمال آماري پنج درصد داراي اخـتلاف معنـي  
ي ميـانگين   ). براساس نتايج حاصل از مقايسـه 8(جدول 

تـرين مقـدار   بـيش ربوط به صفت عمق دانه، هاي م داده
 267/11اين صفت در بين هيبريدهاي مورد آزمايش، با 

متر، به ترتيـب متعلـق بـه هيبريـدهاي     ميلي 205/11و 
بود كه در يك گروه آماري قرار گرفتنـد   1و  9ي شماره

ترين عمق دانه بـه ميـزان   نيز كم 10ي و هيبريد شماره
  ).10اختصاص داد (جدول  متر را به خودميلي 795/8

  
  وزن هزاردانه

ي  در شــرايط بــدون آلــودگي، نتــايج حاصــل از تجزيــه
 7هاي مربوط به وزن هزار دانه در جـدول   واريانس داده

ــين   ــن صــفت ب ــورد  12نشــان  داد، اي ــد ذرت م هيبري
ــي  ــتلاف معن ــايش داراي اخ ــرايط  آزم دار نيســت. در ش
هـاي   ي واريـانس داده  آلودگي، نتـايج حاصـل از تجزيـه   

)، ايـن  8داد (جـدول  مربوط به وزن هـزار دانـه نشـان     
هيبريـد ذرت مـورد آزمـايش در سـطح      12صفت بـين  

دار بـود. نتـايج    احتمال آماري پنج داراي اختلاف معنـي 
هـاي مربـوط بـه ايـن      ي ميانگين داده حاصل از مقايسه
تـرين مقـدار ايـن صـفت در بـين      بيشصفت نشان داد، 

گرم متعلـق بـه    359هيبريدهاي مورد آزمايش، با مقدار 
تـرين  نيز كـم  2ي بود. هيبريد شماره 1ي شمارههيبريد 

  ).10گرم را داشت (جدول  293وزن هزار دانه به ميزان 
  

  عملكرد كرت
ي  در شــرايط بــدون آلــودگي، نتــايج حاصــل از تجزيــه

هاي مربوط بـه عملكـرد كـرت نشـان داد      واريانس داده
ــين 7(جــدول  ــن صــفت ب ــورد  12)، اي ــد ذرت م هيبري

ل آمـاري يـك درصـد اخـتلاف     آزمايش در سطح احتما
هـاي مربـوط    ي ميانگين داده دار داشت. با مقايسه معني

ترين مقـدار ايـن صـفت در بـين     بيشبه عملكرد كرت، 
گـرم، متعلـق بـه     5525هاي مورد آزمـايش، بـا    هيبريد

بـا   10ي بود. همچنين هيبريد شماره 4ي هيبريد شماره
واحـد  ترين ميـزان عملكـرد در    گرم، كم 5/3212مقدار 

در شرايط آلـودگي، نتـايج   ). 9كرت را نشان داد (جدول 
هاي مربوط به عملكـرد   ي واريانس داده حاصل از تجزيه

 12نشــان داد، ايــن صــفت در بــين  8كــرت در جــدول 
هيبريد ذرت مورد آزمايش، در سطح احتمال آماري يك 

دار بود. براساس نتايج حاصل  درصد داراي اختلاف معني
هاي مربوط به عملكرد كـرت،   انگين دادهي مي از مقايسه

هـاي مـورد    ترين مقدار اين صفت در بـين هيبريـد  بيش
گرم، به ترتيب متعلق  5250و  5300، 5450آزمايش، با 

بود كه در يـك گـروه    5و  6، 4ي به هيبريدهاي شماره
، 3ي آماري قرار گرفتند. همچنـين هيبريـدهاي شـماره   

و  3125، 3100، 2825به ترتيب بـا مقـادير    2و  7، 10
ترين ميـزان عملكـرد در واحـد كـرت را     گرم، كم 3275

  ).10داشتند و در يك گروه آماري قرار گرفتند (جدول 
  

نتايج بررسي شـدت و درصـد آلـودگي در شـرايط     
  IJMVآلودگي به ويروس 

 11هاي جـدول   صل از جدول تجزيه واريانس دادهانتايج ح
ودگي از نظر آمـاري  نشان داد كه شدت آلودگي و درصد آل

دار بود. براساس نتـايج مقايسـه    در سطح يك درصد معني
ميانگين بين هيبريـدهاي مـورد بررسـي، علائـم شـدت و      

. هيبريدهاي )12(جدول  درصد آلودگي آلودگي متفاوت بود
كمترين شـدت   12بالاترين شدت آلودگي و هيبريد  4و  3

رين درصـد  بالات 4آلودگي را نشان دادند. همچنين هيبريد 
كمترين درصد آلـودگي را داشـت. در    12آلودگي و هيبريد 

با نشان دادن بيشـترين شـدت و درصـد     4مجموع هيبريد 
بـا   12تـرين هيبريـد و هيبريـد    آلودگي به عنوان حسـاس 

تـرين  نشان دادن كمترين شدت و درصـد آلـودگي مقـاوم   
  بود.   IJMVهيبريد در مواجه با ويروس 
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 IJMVبه  هيبريد ذرت در شرايط آلودگي 12ي واريانس شدت و درصد آلودگي بين  تجزيه .11جدول 
Table 11. The analysis of variance of severity and percentage of infection between 12 corn hybrids under 

IJMV infection conditions 
 آلودگيدرصد 

percentage of infection 

 شدت آلودگي
Severity of infection  

 درجه آزادي
Degree of freedom   

 منابع تغييرات
 Sources of Variation  

ns  9.87  ns 17.92  3  
 بلوك

Block  
** 74.58  ** 108.02  11 

 هيبريد
Hybrid  

23.05  15.33  33  
 اشتباه آزمايش

Experiment error  
15.1  12.2   -  

 ضريب تغييرات

Coefficient of variation  
nsدرصد 1و  5سطح  در دار ياختلاف معن دار، يعدم اختلاف معن يب، * و **: به ترت 

ns, * and **: indicate non-significance, significance at 5% and 1% probability levels, respectively. 
 

 IJMVبه ويروس  هيبريد ذرت در شرايط آلودگي 12مقايسه ميانگين شدت و درصد آلودگي بين  .12جدول 

Table 12. Comparison of the average severity and percentage of infection between 12 corn hybrids under 
IJMV infection conditions 

 شماره هيبريد
Number of hybrid  

 شدت آلودگي
Severity of infection  

 درصد آلودگي
Percentage of infection 

1 cd27.7 cde  6.89  
2  abcd31.2 cd 7.60  
3 a34.3 ab 12.02  
4 a 34.5 a  14.90  
5 bcd28.9 cde 7.02  
6 bcd28.5 cde 6.98  
7 cd27.6 de 6.24  
8 d26.5 de 6.24  
9 cd27.6 de 6.37  

10 abc31.9 bcd 9.16  
11 ab32.7 bc 10.51  
12 e21.6 e 3.64  

  .Similarity letters indicate no significant differences                                                     است. دارمعني اختلاف عدم دهنده نشان مشترك حروف

  
شده بين هيبريدهاي مورد  اي انجامنتايج تجزيه خوشه

 5بررسي براساس صفات درصد و شدت آلودگي در شـكل  
اي هيبريدها آورده شده است. بر اساس نتايج تجزيه خوشه

، 10، 1در سه گروه قرار گرفتند. در گروه اول هيبريـدهاي  
قرار دارند كه واكنش نيمه حساس بـه ويـروس    3و  2، 11

بـود   4يبريـد شـماره   نشان دادند. در گروه دوم كه شامل ه
واكنش حساسيت به ويـروس نشـان داد. گـروه سـوم كـه      

است واكنش نيمـه   12و  9، 8، 7، 6، 5شامل هيبريدهاي 
  متحمل يا متحمل به ويروس داشتند.

  
نتايج تجزيه واريانس مركب و مقايسه ميانگين اثـر  

  آلودگي ويروسي بر صفات مورد مطالعه  
ي مربـوط بـه اثـر    هـا طبق نتايج تجزيـه واريـانس داده  

 12بر عملكرد و اجزاي عملكرد  IJMVبيماري ناشي از 

آورده شده است، مشاهده  13هيبريد ذرت كه در جدول 
شد كه صفت تعداد روز از سبز شدن تا ظهـور كاكـل در   

هيبريـد ذرت در شـرايط طبيعـي و آلـودگي بـه       12بين 
ــي   ــاوت معن ــاري تف ــر آم ــروس از نظ داري نداشــت. وي

همچون ارتفاع بوته و تعداد دانه در هر رديف هاي  صفت
بلال در سطح احتمال آماري پنج درصد داراي اخـتلاف  

داري بين هيبريـدهاي ذرت در شـرايط آلـودگي و    معني
بودند. در مورد سـاير صـفات از    IJMVبدون آلودگي به 

جمله تعداد روز از ظهور كاكل تا رسـيدن فيزيولوژيـك،   
رسيدن، تعـداد رديـف دانـه در    تعداد روز از سبز شدن تا 

بلال، قطر بلال، قطر چوب بلال، عمق دانه و عملكـرد  
داري در سطح احتمال آماري يـك  در كرت تفاوت معني

ــين  ــد ذرت در شــرايط طبيعــي و  12درصــد در ب هيبري
  ).13آلودگي به بيماري مشاهده شد (جدول 
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 12هـا در  طبق نتايج حاصـل از بررسـي تمـام صـفت    
توان گفت آلـودگي بـه ويـروس    زمايش، ميهيبريد مورد آ

IJMV دار عملكرد كرت، عمـق دانـه،   باعث كاهش معني
نتـايج   قطر بلال، تعداد دانه در هر رديف و ارتفاع گياه شد.

هاي مورد بررسي در تحقيق حاضـر  مقايسه ميانگين صفت

هيبريد ذرت، در شرايط عدم آلودگي و آلـودگي   12در بين 
شان داده شده است. با توجه بـه  ن 14در جدول  IJMVبه 

هـاي  توان اثر آلودگي ويروس را بر صـفت نتايج حاصل مي
مختلف بررسي و عكـس العمـل هيبريـدها را از نظـر هـر      

  صفت مشخص كرد.
  

  
  IJMVاي هيبريدهاي مورد بررسي براساس درصد و شدت آلودگي به نتايج تجزيه خوشه .5شكل 

Figure 5. Results of cluster analysis of the studied hybrids based on the percentage and severity infection to IJMV 

  
  IJMV در شرايط بدون آلودگي و آلودگي به ويروس هيبريد ذرت 12صفات مورد مطالعه بين  ي واريانس مركب تجزيه .13جدول 

Table 13. Composite analysis of variance of studied traits between 12 corn hybrids under control and IJMV 
infection conditions 

  منابع تغييرات
SOV 

  آزاديدرجه 
DF 

DGEE DEEM DGM PH 
(cm)  SRC SPRC 

CD 
 (mm)  

CWD 
(mm)  

SD 
 (mm)  

Y 
(gr)  

 شرايط آزمايش
Expriment Condition 

1 12.7 ** 73.5** 45.3** 15276.2 ** 1.26ns 69.8** 4.29** 2.63* 5.53** 4927734.3** 

 شرايط×تكرار
Replication×Condition  

6  8.81 ns 54.8 ns 26.08 ns 19292.7 ** 14.53
* 60.19 ns 17.7ns 8.63 ns 1.72 ns 987447.9 ns 

 هيبريد
Hybrid×Condition 

11 15.5 ns 224.6 ** 219.9** 17074.1* 110.9** 230.6
*
 320.4** 132.8** 26.1** 56145911.4** 

 شرايط×هيبريد
Hybrid  

11  11.1ns 116.5 ns 67.6ns 8272.1 ns 3.42 ns 117.5ns 32.4 ns 3.61 ns 6.05 ns 9409453.1* 

 اشتباه آزمايش
Experiment error  

66 1.41 8.88 8.01 1048.3 1.037 10.7 3.36 1.22 0.674 528381 

 ضريب تغييرات
Coefficient of variation 

- 2.25 5.31 2.60 13.8 6.87 9.99 3.94 4.32 7.89 16.8 

nsدرصد 1و  5سطح  در دار ياختلاف معن دار، يعدم اختلاف معن يب، * و **: به ترت 
ns, * and **: indicate non-significance, significance at 5% and 1% probability levels, respectively. 
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  IJMVهيبريد ذرت در شرايط بدون آلودگي و آلودگي به  12مقايسه ميانگين صفات مورد مطالعه در بين  .14جدول 
Table 14. Comparison of the averages of the studied traits between 12 corn hybrids under control and IJMV 

infection conditions 

  شماره
 هيبريد

Number of 
hybrid  

شرايط 
 آزمايش

Expriment 
condition 

DGEE  DEEM  DGM  PH 
(cm)  SRC  SPRC  CD 

 (mm)   
CWD
(mm)   

SD 
 (mm)   

Y 
(gr)  

1  152 58.2 110.522416.1 32 48.9 26.5 11.1 4825 
  2523 53.7 107.2 237.715.5 33.3 49.5 26.8 11.3 4850 
2  151 55 106216.71330.2 43.4 24.6 9.39 3275 

  252 54.5 107.2236.513.5 35.4 46.3 25.4 10.4 4387.5 
3  152 56.5 109.2243.21332.2 42.9 23.7 9.58 2825  

  253 57.2 109.7235.213.5 32.7 45.2 24.5 10.2 4100  
4  153 59.2 111.7213.516.8 32.7 46.3  25.6 10.3 5450 

  252 57.2 109.7246.21735.6 47.8 26.3 10.7 5525 
5  153 59.7 112.2195.715.3 29.2  46.7 26.5 10.1 5250 

  253 56 1092281634.2 48.6 27.1 10.7 5237.5  
6  151 53.5 106243.21430.7 45.2 24.5 10.3 5300  

  252 54 106.5247.214.2 32 44.7 24.8 9.92 4737.5 
7  15356109.5227.515.2 30.1 46.1 25.6 10.2 3125 

  25356.2109.5256.515.5 34.8 47.7 25.8 10.5 4637.5 
8  15161112.523113.7 33.1 44.7 23.9 10.3 3750 

  25355.2108.526513.7 33.6 44.9 23.9 10.4 4550 
9  15257.7110.217214.8 31 49.1 26.5 11.2 3525 

  25354.7107.7239.715.7 31.8 48.7 26.4 11.1 4537.5 
10  15253107.7224.515.1 30.5 42.5 24.9 8.79 3100 
  25254.5107.2266.715.5 30.8 45.6 25.8 9.90 3212.5 
11  15257.2110.2227.714.6 36.1 47.5 28.1 9.70 3500 
  25355.710.5243.214.6 36.4 50 27.8 11.1 3462.5 
12  15256108.523914.3 36.1 45.7 24.4 10.6 5100 
  25353106258.714.2 33.7 46.5 24.4 11.1 5225 

  Experiment conditions: 1- IJMV infection and 2- no infection (control)                                    (كنترل) عدم آلودگي -2و  IJMVآلودگي به  -1شرايط آزمايش: 

  
ــي    ــه ژنتيك ــام داراي زمين ــيع ارق ــروزه كشــت وس ام

هاي پرآزار بيمارگرها يكنواخت، باعث تكامل فزاينده سويه
هـاي گيـاهي شـده    هاي گسترده بيماريگيريو بروز همه

است. بنابراين نياز فراواني بـه توليـد مقاومـت بـادوام بـه      
هاي  يمارگرها در گياهان وجود دارد. عملكرد ذرت در سالب

ويـژه در    هـاي ويروسـي بـه    اخير بـه دليـل تـاثير بيمـاري    
هاي اول، به شدت كاهش يافته اسـت. طبـق نتـايج     كشت

 Estakhr and دسـت آمـده از پژوهشـي كـه توسـط      بـه 

Choukan )2006 ( انجام شد، با يك ماه تاخير در كاشت
هـاي گيـاهي در ذرت بـه شـدت      وسدرصد آلودگي به وير

 كــاهش يافــت و بــه يــك تــا دو درصــد رســيد و هيبريــد
OSSK602  كيلوگرم در هكتار بيشـترين   10215با توليد

كه در تاريخ كشت قبلي،  عملكرد دانه را داشت. در صورتي

به دليل درصد بالاي آلودگي بـه ويـروس كوتـولگي زبـر،     
هـا   ي آنتـن در هكتـار داشـت.در بررس ـ    6عملكرد حدود 

هـاي كوتـولگي زبـر و     بيشترين درصد آلودگي به ويـروس 
ــد  مشــاهده شــد و  KSC704موزائيــك ايرانــي در هيبري

كمترين درصد آلودگي نسبت به ويروس كوتولگي زبـر در  
و نسبت به ويـروس موزائيـك ايرانـي در     BC572هيبريد 
هـا،   ديده شـد. همچنـين در پـژوهش آن    ZP677هيبريد 

ه در بين هيبريدها به دليـل تفـاوت در   اختلاف عملكرد دان
ها بود و تاخير در كاشت، اثر قابل  درصد آلودگي به ويروس
ها بيان كردنـد كـه    ها داشت. آن توجهي بر كنترل ويروس

ها بوده و  ارقام چيني داراي تحمل خوبي نسبت به ويروس
هـاي اصـلاحي    ها در برنامه هاي مقاومت آن توان از ژن مي

ــرد ( در  ).Estakhr and Choukan, 2006اســتفاده ك
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هاي ويروسي، استفاده از ارقام مقاوم راستاي كنترل بيماري
هـاي  ترين و موثرترين راه مبارزه بـا ويـروس  احتمالاً ارزان
ها باعث عملي نبودن كنترل شيميايي بيماري. گياهي است

ترين استراتژي  عنوان اميدبخشگرديده مقاومت ژنتيكي به
). Mostafavi Neishaburi et al., 2020مطرح گـردد ( 

هزينه كشت ارقام مقاوم از هزينـه كشـت ارقـام حسـاس     
بيشتر نيست، همچنين در استفاده از ارقام مقاوم بـه علـت   

هاي پرهزينه ديگر مثل كنترل ناقلين، در عدم نياز به روش
بـه عـلاوه، بـه واسـطه     . جويي خواهد شـد ها صرفههزينه

شيميايي، از آلودگي محيط زيست و اجتناب از مصرف مواد 
به وجود آمدن ناقلين مقاوم به مـواد شـيميايي جلـوگيري    

اســتفاده از ارقــام مقــاوم بــه ويــژه در كنتــرل  . شــودمــي
ها به طريـق ناپايـا منتقـل    هايي كه به وسيله شته ويروس

  ).Sylvester, 1969( شوند، مفيداستمي
د و هاي ويروسي شـدي  بنابراين از يك طرف آلودگي

مخلوط در ذرت و از طرف ديگـر عملـي نبـودن كنتـرل     
هـاي ويروسـي باعـث     ويژه در مورد بيمـاري  شيميايي به

تــرين  عنــوان اميــدبخشگرديــده مقاومــت ژنتيكــي بــه
). از Toit and Pataky, 1999استراتژي مطرح گـردد ( 

به بعد مشخص شـد كـه مقاومـت ژنتيكـي      1918سال 
روسي بوده كه قابل هاي ويبهترين روش كنترل بيماري

). رابينسـون  Smith and White, 1988توارث اسـت ( 
مقاومت را به قدرت ميزبان در جلوگيري از بروز بيماري 

شوند، تعريـف  يا عواملي كه باعث كند شدن بيماري مي
ــرد ( ــه و  ).Robinson, 1969ك ــرل ژنتيكــي، تهي كنت

هاي كاملا مقاوم باعـث عـدم آلـودگي    استفاده از واريته
هـاي  يط زيست، كـاهش خسـارت بيمـاري و هزينـه    مح

گـردد و در  هاي كنترل بيمـاري مـي   ناشي از ساير روش
هر صورت كاري صحيح و قابل اعتبار اسـت كـه بهـره    

ــان  ــادي را امك ــي اقتص ــذير م ــازد (پ  Mostafaviس

Neishaburi et al., 2019     بـه طـور كلـي عوامـل .(
گياهي و نيـز  بسياري در ايجاد مقاومت در ارقام مختلف 

ها نقش دارند. با اين وجود اسـتفاده  شكستن مقاومت آن
ها، با توجـه بـه    از ارقام مقاوم در جهت مديريت بيماري

هاي فراواني كه دارد، امـروزه دغدغـه بسـياري از    مزيت
  باشد.كشورها مي

هـاي بـين متابوليسـم ميزبـان و     مقاومت از ناسازگاري
ژنتيكـي كنتـرل    عامل بيماري كه هر يك توسـط عوامـل  

 Mostafavi Neishaburi etگـردد ( شود، ناشي مـي مي

al.,  2020هاي بزرگي در طول تـاريخ مـثلاً در   ). قحطي
 1920ايرلند، بيماري بادزدگي سيب زميني، در قبل از سال 

در امريكا به وسيله زنـگ سـاقه روي گنـدم و... در ايـران     
اده چندين سال پيش اپيـدمي زنـگ زرد روي گنـدم رخ د   

است كه تنها با كنترل ژنتيكي و نه شيميايي يا زراعي اين 
منظـور يـافتن    بـه  1382موضوع قابل رفع است. در سـال  

 17تر نسبت به ارقام ايراني، تعداد  ارقام خارجي پرمحصول
هيبريد خارجي ذرت و سه رقـم داخلـي در اسـتان فـارس     
كشت شدند. در آن سال در منطقـه زرقـان اسـتان فـارس     

ي ويروس كوتولگي زبر ذرت رخ داد و بـه هيبريـدها   اپيدم
خسارت شديدي وارد كرد. همه هيبريدها حساس بودنـد و  

ــودگي از   ــد آل ــه درص ــا  30دامن ــا   80ت ــدبود و تنه درص
آلودگي كمتـر   KSC700و  SP1042هيبريدهاي خارجي 

  ).  Estakhr and Choukan, 2006درصد داشتند ( 50از 
مـت ذرت نسـبت بـه    هايي كـه باعـث ايجـاد مقاو   ژن
شوند ممكن است در مقابل يك يا تعدادي از ها ميويروس
هاي غـلات عملكـرد مناسـبي داشـته باشـند      ويروسپوتي

)Mostafavi Neishaburi et al., 2020.(   گزارش شـده
هاي ذرت، در هر دو شرايط گلخانـه و  است كه برخي لاين

ــروس     ــار وي ــر چه ــه، در براب ، SCMV ،MDMVمزرع
SrMV  وJGMV    مقـاوم بودنـد)Kuntze et al., 1995 .(

) بــا بررســي ژنتيــك 1990همچنــين لــويي و همكــاران (
هـا بـه   بيان كردند كه برخي لاينهاي ذرت مقاومت لاين

و دو جدايــه از ويــروس  SCMVســه جدايــه از ويــروس 
MDMV .مقاوم هستند  

  
  گيري كلي   نتيجه

ــت    ــران و اهمي ــمال اي ــه اهيمــت ذرت در ش ــه ب ــا توج ب
هاي ويروسي در غلات شناسايي شده كه ويـروس   بيماري

ــاق (  ــي قي ــك ايران  Iranian Johnson grassموزائي

mosaic virus, IJMVها محسوب ترين آن) يكي از مهم
از  بـوده و  مي شود ضمن اينكه اين ويـروس بـومي ايـران   

پراكنش وسيعي در ايران برخوردار است. در ايـن پـژوهش   
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مطالعه ذرت نسـبت بـه ويـروس    هيبريد مورد  12واكنش 
موزائيك ايراني قياق در دو شرايط آلـودگي بـا ويـروس و    
عدم آلودگي با ويروس (شاهد) مورد بررسـي قـرار گرفـت.    

بـه   RT-PCRنتايج آزمـون الايـزا غيرمسـتقيم و تسـت     
هاي تيمار شده بيانگر تاييد منظور اطمينان از آلودگي نمونه
در هـر  حليل هاي آمـاري  آلودگي هيبريدها بود. تجزيه و ت

صفات مـورد  دو حالت شرايط آلودگي و عدم آلودگي، براي 
هـاي  نتـايج مقايسـه ميـانگين صـفت     بررسي انجام شد و

مربوط به عملكرد و اجزاي عملكرد از جمله عملكرد كرت، 
عمق دانه، قطر بلال، قطر چوب بلال، تعداد رديف دانه در 
بلال و تعداد دانه در هر رديف، مشخص كرد كه آلـودگي بـه   

ســبب كــاهش عملكــرد كــرت در تمــامي  IJMVويــروس 
هيبريدها شد كه در برخي هيبريدها ميزان كاهش كمتر بـود.  

توان بر اساس يـك يـا دو صـفت خـاص،     اما از آنجا كه نمي
مقاومت يا حساسيت يك هيبريد را تعيين كـرد. بنـابراين بـا    

ها بخصوص نتايج حاصله از تجزيه صفات ام صفتبررسي تم
درصد و شدت آلودگي و ميزان عملكرد محصـول و خسـارت   
بيماري در كنار هم هيبريدهاي نسبتا مقـاوم كـه در شـرايط    
وجود آلودگي ويروس تا حدي خسـارت وارد شـده را تحمـل    
رو كردند و محصول خوبي توليد كردند، شناسايي شدند. از اين

توان موع صفات مورد بررسي در اين مطالعه ميبا بررسي مج
نتيجه گرفت كه در بين هيبريدهاي مورد بررسي هيبريدهاي 

تـر بـوده و   حسـاس  IJMVنسبت به ويـروس   4و  3شماره 
در مقابل ويـروس مـذكور نسـبتا     12و  5هيبريدهاي شماره 

مقاوم و يا متحمل بودنـد و تـا حـدي خسـارت وارد شـده را      
از صـفات را حفـظ كردنـد. لـذا بـراي       تحمل و حد مطلـوبي 

  شوند.در كارهاي بهنژادي ذرت در آينده معرفي مي استفاده
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A B S T R A C T   
Tea is native to East Asia, the Indian subcontinent and Southeast Asia, and its leaves are 

used as one of the most popular drinks in the world. Environmental stresses are one of the 

most important factors affecting the quantity and quality of agricultural and garden crops, 

including tea. One of the prominent effects of environmental stresses on plants is the 

increase in reactive oxygen species (ROS) production. Ascorbate peroxidase (APX) is a 

key antioxidant enzyme to inhibit ROS in plants. This study was conducted to identify, 

study the evolution, function of the APX gene family in tea. To identify APX homologous 

proteins in the tea genome, protein sequences of the APX family from several monocot and 

dicot plants were used. BlastP results identified 9 homologous sequences from the APX 

gene family on different tea scaffolds. Based on phylogenetic relationships, APX gene 

family proteins in tea and the studied plants, including Arabidopsis, rice, maize, and potato, 

were divided into four distinct evolutionary groups. Due to the relatively equal distribution 

of genes from monocot and dicot plants in phylogenetic groups, it seems that the evolution 

of these genes occurred from a common ancestral gene before the divergence of monocot 

and dicot plants. Investigation of the expression of APX homologous genes in different 

tissues and various environmental stresses showed that CsAPX1, CsAPX3, CsAPX4, 

CsAPX5, and CsAPX8 genes had moderate to high expression levels, indicating the 

importance and key role of these genes in different growth stages and various abiotic 

stresses in plants. 
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 گستره در)  APX ( دازيپراكس آسكوربات يژن خانواده ياعضا يكيوانفورماتيب يبررس

   Camellia sinensis    ژنوم 

  
    1يعابد نيام ،)x000000026791833(اركيد: 1ياعلم يعل ،1ياعظم ديناه

 
  چكيده

هاي آن پس از فراوري به عنوان يكي از  است كه برگ شرقي جنوب آسياي و هند قاره شبه آسيا، شرق چاي بومي
محيطي از مهم ترين عوامل اثـر گـذار بـر     هاي تنش گيرد. هاي جهان مورد استفاده قرار مي ترين نوشيدني محبوب

 هـاي محيطـي در   تـنش  اثرات بارزترين باشند. يكي از محصولات زراعي و باغي از جمله چاي ميكميت و كيفيت 
هاي سـلولي داشـته    تواند اثر مخربي بر فعاليت است كه مي )ROSفعال ( اكسيژن هاي گونه توليد افزايش گياهان،

در باشـد.   ها در گياهـان مـي   ROSجهت مهار  كليدي اكسيدان آنتي آنزيم يك )APXپراكسيداز ( آسكوربات .باشد
 APXهاي پروتئيني خـانواده   در گستره ژنوم چاي از توالي APXهاي همولوگ  اين مطالعه براي شناسايي پروتئين

 APXتوانست نه توالي همولـوگ از خـانواده ژنـي     BlastPلپه و دولپه استفاده شد. نتايج  در تعدادي از گياهان تك

در  APXهاي خـانواده ژنـي    بر اساس روابط فيلوژنتيكي، پروتئينشناسايي كند. روي اسكافولدهاي مختلف چاي را 
بـه چهـار    بر اساس امتياز بـوت اسـترپ  زميني  آرابيدوپسيس، برنج، ذرت و سيبچاي و گياهان مورد مطالعه شامل 

لپه بـه نسـبت تقريبـاً مسـاوي در      هاي گياهان دولپه و تك گروه تكاملي مجزا تقسيم شدند. به دليل قرارگيري ژن
لپه و دولپـه   ها از يك ژن اجدادي قبل از واگرايي گياهان تك رسد تكامل اين ژن هاي فيلوژنتيكي، به نظر مي گروه

محيطي  متفاوتهاي  تنشهاي مختلف گياهي و  در بافت APXهاي همولوگ  صورت گرفته است. بررسي بيان ژن
داراي ميزان بيان متوسط تا زيـاد   CsAPX8و  CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5هاي  ژننشان داد كه 
  هاي محيطي بود. ها در مراحل مختلف رشدي و تنش دهنده اهميت و نقش كليدي اين ژن بودند كه نشان
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   مقدمه
 ن،يتر معروف) Camellia sinensis (L.) Kuntzeي (چا

اسـت كـه    يدرمان يالكل ريغ يدنينوشيك و  نيدارتر طعم
ايـن محصـول   نوشـند.   يجهـان آن را م ـ  تيدو سوم جمع

كشور واقع در پنج قـاره جهـان    60هميشه سبز در بيش از 
 يحـاو  يچـا  يها ثابت شده است كه برگشود.  كشت مي

 ـ  يسـت يفعال ز باتياز ترك ياريبس هـا،   فنـول  ياز جملـه پل
هسـتند كـه    دهاي ـآلكالوئ وفـرار   باتيترك نه،يآم يدهاياس

 سـت يز يكاربردهـا  يبـرا  يخـوب  ليپتانس ـ يدارا يهمگ
 .)Samynathan et al., 2021( هستند يپزشك

در  ديــبا ،غيرمتحــرك موجــوداتبــه عنــوان  اهــانيگ
گاهـاً ايـن   كننـد كـه    يمداوم زندگ با تغييرات ييها طيمح

 يـك  بيولـوژيكي  شود. سيسـتم  تغييرات منجر به تنش مي
 جريـان  دنبـال  بـه  هميشـه  كه است پويا و زا درون سيستم
 نـام  بـه  خـود  متاپايـدار  وضـعيت  حفظ براي انرژي دائمي

 هموسـتاز  اين در محيطي اختلال گونه هر. است هموستاز
 مفهوم .شود تعريف بيولوژيكي تنش عنوان به است ممكن
 بـه  1936 سـال  در "سـلي " توسـط  بـار  اولين براي تنش
 گياهـان  بـراي  نـامطلوب  محيطـي  هـاي  محدوديت عنوان
بـه   اهـان يتنش در گ .)Szabo et al., 2017شد ( تعريف

 يور بهره ايشود كه بر رشد، نمو  ياطلاق م يخارج طيشرا
 في ـط جـاد يها باعـث ا  تنش. گذارد يم يمنف ريتأث اهانيگ

 سميژن، متابول انيب رييمانند تغ ياهيگ يها از پاسخ يعيوس
 رهيــدر نــرخ رشـد، عملكــرد محصــول و غ  رييــتغ ،يسـلول 

    .)Jena et al., 2020( دنشو يم
 كه شود گفته مي محيطي عامل هر به غيرزيستي تنش

 نظـر  از. سـازد  محـدود  را گيـاه  وري بهـره  و رشد تواند مي
 رشد دليل به گذشته قرن نيم در غيرزيستي تنش تاريخي،
 تهديـد  را جهـاني  غذايي امنيت كه( انساني جمعيت سريع
 كشـاورزي  متخصصـان  و دانشـمندان  توجه مورد) كند مي
 دلايـل  بررسـي  غـذايي،  مواد تقاضاي افزايش. گرفت قرار

 ناديده اغلب كه كرد ناپذير اجتناب را محصول توليد كاهش
 بـه  شروع دانشمندان كه بود زمان همين در. شد مي گرفته
 هـاي  تـنش  از ناشـي  محصـولات،  كاهش عملكرد تخمين
 بوير ،80 دهه اوايل در. كردند آن دلايل بررسي و محيطي
 محصـول  توليد است ممكن محيطي عوامل كه زد تخمين

ــا را ــد 70 ت ــاهش درص ــد ك ــان آن از. ده ــاكنون، زم  ت
 كـاهش  بـه  كـه  اسـت  شـده  منتشـر  متعددي هاي گزارش
 اشـاره  مختلـف  غيرزيسـتي  هـاي  تـنش  دليل به محصول

 بـر  ناپـذيري  جبـران  اثـرات  هـا  تنش اين از كند. برخي مي
 كيفيـت  و توليـد  بـر  نهايـت  در و كشـت  تحت هاي زمين

  .)Cramer et al., 2011گذارد ( مي محصول
كمبـود   اد،يز اي نييپا يمانند دما يستيرزيغ يها تنش

و تـابش فـرابنفش،    ني، فلزات سنگيآب، شور بود شيب اي
ها،  تنش نيادهد.  را تحت تأثير قرار مي اهانيرشد و نمو گ

 ـنام يسـت يرزيغ يهـا  كه در مجموع بـه عنـوان تـنش     دهي
بـه   سـتم يو اكوس يكشاورز يبرا يجد يديتهد شوند، يم

. شـوند  يعملكرد محصول م ـ كاهشو باعث  روند يشمار م
 ـبا ساكن بودنشان تيماه ليبه دل اهانيگ هـا   تـنش  بـا  دي

 ـاجتنـاب   يبرا يقو يانطباق يها كيمقابله كنند و تاكت  اي
 جـاد يو رشـد ا  ءها به منظور بقـا  تحمل اثرات نامطلوب آن

مقاومت گياهان به اشـكال  ، شرايط تنشدر پاسخ به  كنند.
ــف ــط  مختل ــتوس ــارت كي ــبكه نظ ــچيپ يش ــامل  دهي ش
 يها از جمله هورمون يبالادست دهنده گناليس يها مولكول
ــنش ــهت ــا ، گون ــال اكسـ ـ يه ــم ژن،يفع  ترها،يگازوترنس

عوامـل   نيو همچن ـ ميو كلس ـ هـا  تـوكروم يف هـا،  نيآم يپل
 ـو بـه  ،ژن دسـت  نييپا  ميتنظ ـي س ـيرونو يفاكتورهـا  ژهي
 ).He et al., 2018( شود يم

 يمحصـولات جـانب  ) ROS( ژنيفعال اكس ـ يها گونه
ــميمتابول ــا س ــوژيزيف يه ــتند و دق يكيول ــاًيهس ــط  ق توس

 يم ـيآنز ري ـو غ يم ـيآنز يدانياكس يآنت يدفاع يها ستميس
 طيدر شـرا  يبه طور قابل تـوجه  هاROS. شوند يكنترل م

 ويداتياكس ـ بيكه باعث آس دنابي يتجمع م يستيرزيغ تنش
 هـا ROS را،يشود. اخ يمنجر به مرگ سلول م تيو در نها

 دهيچيپ نگيگناليدر شبكه س يديكل گرانيزبه عنوان با زين
 اي نـده ياند. شواهد فزا شناخته شده اهانيتنش گ يها پاسخ

تنش  يها در پاسخ ينقش مهم هاROSكه  دهد مينشان 
 يرهايمس ـ يسـاز  فعـال  يبـرا  يزراع ـ اهانيگ يستيرزيغ

 يو دفـاع دارد. مهمتـر از آن، دســتكار   تـنش واكـنش بـه   
 اهانيتحمل به تنش گ شيافزا يبرا يفرصت ROSسطوح 

 كنـد  ينامطلوب فراهم م يطيمختلف مح طيدر شرا يزراع
)You and Chan, 2015.(  
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 از محافظـت  بـراي  گياهان در ROS زدايي سم فرآيند
 سـمي  اثـر  برابـر  در ها آن هاي اندامك و گياهي هاي سلول
 درون يـابي  مكـان  در اسـت. تفـاوت   ها ضروريROS اين

 و اكسـيداني  آنتـي  هـاي  آنزيم بيوشيميايي خواص و سلولي
 هاي مكانيسم وجود بر علاوه ژن، بيان در متمايز هاي پاسخ
 كاره همه اكسيداني آنتي سيستم يك به منجر آنزيمي، غير
 بهينـه  سطوح كنترل به قادر كه شود نيز مي پذير انعطاف و

ROS زدايـي  سم هاي است. سيستم ROS  اجـزاي  شـامل 
آسـكوربات   اسـت.  آنزيمـي  غيـر  و آنزيمـي  اكسيداني آنتي

)AsA( و ) ــاتيون ــر هــاي اكســيدان آنتــي )،GSHگلوت  غي
 اكسيداتيو تنش برابر در گياه دفاع برايمهم  بسيار آنزيمي
 اكسـيداني  آنتـي  بافرهـاي  عنوان به كليدي نقش و هستند

 شـامل  درگيـر  آنزيمـي  غيـر  هاي اكسيدان آنتي دارند. ساير
ــدها، ــات فلاونوئي ــي، تركيب ــدها، فنل  و توكــوفرول آلكالوئي
 شـامل  آنزيمـي  هـاي  اكسـيدان  هستند. آنتـي  كاروتنوئيدها
ــيد ــموتاز سوپراكس ــكوربات ، )SOD( ديس ــيداز  آس پراكس

)APX( ، ) كاتالازCAT( ، گلوتاتيون  ) پراكسـيدازGPX( 
 عمـلاً  هـا  آنزيم اين. هستند )PrxRپراكسي ردوكسين ( و
 يـك  معمـولاً . دارند وجود سلولي درون هاي بخش تمام در

 حـذف  بـه  قـادر  كه است آنزيم يك از بيش داراي اندامك
 پراكســيد زدايــي ســم اصــلي سيســتم اســت. ROS يــك

-آسـكوربات  چرخـه  گيـاهي  هاي كلروپلاست در هيدروژن
اسـت   كليـدي  آنـزيم  يـك  APX آن در كه است گلوتاتيون

)2012 et al.,averzan 2005; C et al.,Scandalios .(   
 APX: Ascorbate( دازيآســـكوربات پراكســ ـ

peroxidase  ــاعي ) يكــي از اجــزاي آنزيمــي سيســتم دف
 يعــال اهــانيدر اكثــر گ هــاAPX .اكســيداني اســت آنتــي
هـا بـا    ميزوآنـز ياز ا يا شده است و شامل خانواده ييشناسا

حـداقل در   APX يها ميزوآنز. ايمختلف است يها يژگيو
ي توزوليس APXشوند:  يم افتجزا يم يسلول جايگاهچهار 

)cAPX ،(APX  ــا ــه غشـ ــل بـ ــلاكوئيت يمتصـ در  ديـ
 APX) و sAPX( اســتروما APX)، tAPXكلروپلاســت (
زوم  ياكس ـ يگل يشامل غشاي، كروباديمي متصل به غشا

بـه   APXمختلـف   يها زوفرميا). mAPX( زوم يو پراكس
 دهنـد  يم يپاسخ متفاوت يطيو مح يكيمتابول يها گناليس
)Gangwar et al., 2014.( 

  پيشينه پژوهش
 ـز يدر حال حاضـر، گـزارش هـا     يدر مـورد اعضـا   يادي

ــانواده ژنــ ـ ــانواده   APX يخـ ــود دارد. خـ  در APXوجـ
Arabidopsis thaliana سـه   ژن است كه هشت يدارا

هاي سيتوپلاسمي،  پروتئين APX6و  APX1 ،APX2 ژن
هاي موجـود در   به ترتيب پروتئين tAPXو  sAPXدو ژن 

ــه ژن  ــد و س ــاتريكس كلروپلاســت و غشــاي تيلاكوئي  م
APX4 ،APX5  وAPX6هاي پراكسـيداز را كـد    ، پروتئين

 ,.Panchuk et al., 2002; Narendra et alكننـد (  مي

 ـمشـابه ز  يهـا  گـزارش  نيچن ـهم). 2006 در مـورد   يادي
پنبـه   و زمينـي  ي، سـيب فرنگ مانند برنج، گوجه يمحصولات

 ,.Leonardis et al., 2000; Lu et alدارد (وجـود  

2005; Teixeira et al., 2006; Najami et al., 
2008; Tao et al., 2018a, b.(  

) خـانواده  Liang et al., 2024ليانـگ و همكـاران (  
 ).Cannabis sativa Lرا در گيـاه شـاهدانه (   APXژني 

هاي غيرزيستي مختلف مورد تجزيـه و تحليـل    تحت تنش
ژنومي قرار دادند. نتايج اين مطالعـه نشـان داد كـه سـطح     

تحـت   CsAPX8و  CsAPX6 ،CsAPX7هـاي   بيان ژن
چهار تنش سـرما، خشـكي، شـوري و اكسـيداتيو افـزايش      

تحـت تـنش    CsAPX2داري داشت. سطح بيان ژن  معني
هـاي   خشكي افزايش قابل توجهي در مقايسه با ساير تنش

 مورد بررسي از خود نشان داد.

اي  ) در مطالعـه Sun et al., 2023سان و همكـاران ( 
ــزا ( ــوم .Brassica napus Lروي كل ــتره ژن ي و )، گس

را تحت تـنش دمـاي پـايين     APXهاي  چگونگي بيان ژن
ژن بـا   18دهنده وجود  مورد بررسي قرار دادند. نتايج نشان

شده مختلف در كلزا بود كـه بـر اسـاس     سه دامنه حفاظت
بندي شـدند.   تحليل فيلوژنتيكي به سه شاخه اصلي تقسيم

، APX2 ،APX4بـــه خصـــوص  APXهـــاي  اكثـــر ژن
APX12  وAPX18 ــزاي ــان در ســطح رونويســي  اف ش بي

  تحت تنش دماي پايين از خود نشان دادند. 
Aleem et al. )2022 ( ي ژنـي  هـا  خـانواده APX و

CAT  ي بررسي كردند. در ايـن  و وحش زراعي يايدر سورا
 ـ APXژن  10و  11 بي ـبـه ترت مطالعه،   يايسـو  ومدر ژن
 يهـا  كه تعـداد ژن  يدر حال ،شد ييشناسا يو وحش زراعي
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CAT ـبـود. تجز عـدد  شده در هر گونه چهار  ييشناسا  و  هي
 ـ يشـتر يب يهمسـان  كي ـلوژنتيف يقيتطب ليتحل  نيرا در ب
حبوبات نشـان داد.   رينسبت به سا يو وحشزراعي  يايسو

و  زراعـي  يهـا  در گونه ها فيموت و نترونيا-ساختار اگزون
فشار ، Ka/Ks. با توجه به مقدار شده بودند تظاحف يوحش

 ـ يها خانواده نيتكامل ا يصلا گزينش منفي عامل در  يژن
 ـ  در حالي كـه است.  يوحش يايسو در  APX يخـانواده ژن
 منفـي مثبـت و   هر دو فشار گـزينش توسط زراعي  يايسو

  افته است. يتكامل 
Bakir and Yildirim )2022 (ژن  انيبLcAPX  را

در  ).Lens culinaris Medik( عـدس  يهـا  اهچـه يدر گ
هر دو در  LcAPXژن كردند. بررسي  يتنش خشك طيشرا

با شـدت تـنش    يمقاوم و حساس به خشك Firat-87رقم 
از مطالعه ي داشت. اين محققين متفاوت انيسطح ب يخشك
 ـكـه تغ  ندديرس ـ جهينت نيبه ا شده انجام وابسـته بـه    راتيي
 LcAPXدهد كه ژن  ينشان م LcAPXژن  انيبدر زمان 
در  دهيچيپ ميخاص و تنظ اريبس يژن انيمشخصات ب يدارا

 عدس است.در  يپاسخ به خشك

Raza et al. )2022 (در سـطح ژنـوم    عيمطالعه جام
در ايـن  . دادندانجام  APX يها كشف ژن يبرا ينيزم بادام

 ييشناسـا  ين ـيزم در ژنوم بادام AhAPXژن  166 بررسي،
 ـشـدند. تجز  يبنـد  طبقـه  يگروه اصـل  11كه در  شد و  هي
 يهــا نشــان داد كــه ژن شــده هــاي مضــاعف ژن ليــتحل

AhAPX گـزينش  فشارسگمنتال و  شدگي داراي مضاعف 
نشـان داد كـه    ها فيساختار ژن و موت يبررس منفي بودند.

نسـبتاً   نتـرون يا-اگزون يالگو كي AhAPX يها ژن اكثر
داشتند. بررسي عناصـر تنظيمـي سـيس نيـز     شده  تظاحف

هورمـون  عنصر تنظيمي مـرتبط بـا   پنج منجر به شناسايي 
 ري ـغ هـاي  تـنش عنصر تنظيمـي مـرتبط بـا    شش  ،ياهيگ

در  وسـعه مـرتبط بـا رشـد و ت    سـيس ، و پنج عنصر زيستي
ــاطق پرومــوتر  ــين .شــد AhAPXمن -ahچهــارده  همچن

miRNA ژن  33شدند كه  ييخانواده شناسا 12از  يفرض
AhAPX  فـاكتور   3257 ن،ي. علاوه بر ادارندرا هدف قرار

، AP2 ،ARF ،B3خــانواده (شــامل   38را از  يســيرونو
bHLH ،bZIP ،ERF ،MYB ،NAC ،WRKY و ،

  .شد ييشناسا AhAPXژن  162) در رهيغ

چاي همچون بسـياري از گياهـان ديگـر تحـت تـاثير      
 يچـا هاي زيستي و به خصوص غيرزيستي قرار دارد.  تنش

بـا   نيشود و بنابرا يكشت م ميد يها ستميمعمولاً در اكوس
شود كه باعـث كـاهش    يمواجه م يكمبود آب فصل طيشرا

بسـياري از منـاطق    همچنـين  شـود.  يعملكرد محصول م
همچـون   نيدر معـرض فلـزات سـنگ    يچـا تحت كشـت  

كـاهش  كادميوم، مس و آلومينيوم قرار دارند كه منجر بـه  
 ري ـغ هـاي  تـنش  شـوند.  مـي  يدانياكس ـ يرشد و پاسخ آنت ـ

تنش اكسـيداتيو  ها و ROSمنجر به افزايش توليد  ،يستيز
ــ يچــا يور بهــره شــده و در نهايــت  كنــد يرا محــدود م

)Upadhyaya and Panda, 2013(.  
اگرچه مطالعات بسياري جهت بررسي سـاز و كارهـاي   

هـاي   مولكولي و بيوشيميايي گياهان مختلف تحـت تـنش  
زيستي و غير زيستي انجام شده است اما همچنان زوايـاي  

رو مطالعه حاضر با هدف  مختلف آن ناشناخته است. از اين
شناسايي و مطالعه تكامل و كاركرد خانواده ژني آسكوربات 

 Camellia) در گستره ژنوم گياه چـاي ( APXپراكسيداز (

sinensis.انجام شد (  
  

  شناسي پژوهش روش
  در گستره ژنوم چاي APXهاي همولوگ  شناسايي ژن

گياهان اطلاعات اوليه و امكان دسترسي به داده هاي ژنومي 
گونه  - )، برنجArabidopsis thalianaآرابيدوپسيس تاليانا (

) Zea mays)، ذرت (Oryza sativa- Japonicaژاپونيكـا ( 
) سبب انتخـاب آنهـا   Solanum tuberosumزميني ( و سيب

بـه   APXهاي پروتئينـي خـانواده ژنـي     براي استخراج توالي
لـوگ در  هـاي همو  عنوان توالي اوليه جهت شناسايي پروتئين

ها با بررسي منـابع   ها و شماره دسترسي آن چاي شد. اسم ژن
هـاي   ) و بـراي دريافـت تـوالي   1قبلي به دست آمد (جـدول  
بـــه نشـــاني  EnsemblPlantsپروتئينـــي از پايگـــاه داده 

)https://plants.ensembl.orgاستفاده شد (.  
آرابيدوپسـيس، بـرنج،    در APXخـانواده   پروتئينـي  توالي

 BlastP روش بـا  اوليـه  تـوالي  زميني به عنوان ذرت و سيب

 اطلاعـاتي  در بانـك  همولـوگ  هاي پروتئين شناسايي جهت

ــوم اختصاصــي ــاي ژن ــام  چ ــه ن ــه نشــاني  TeaCoNب ب
http://teacon.wchoda.com/  شـد (  اسـتفادهZhang et 
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al., 2020تكراري هاي توالي ها، توالي تمام دريافت از ). پس 

نظـر   مـورد  وجـود دمـين   تائيـد  نهايـت  در و شـده  حـذف 
)PF00141اطلاعـاتي  بانـك  از اسـتفاده  ) با SMART   بـه

انجـام شـد    )heidelberg.de/-http://smart.emblنشاني (
)Letunic et al., 2012اده بـا وارد كـردن   ). در اين پايگاه د

 PFAMهـاي پروتئينـي و انتخـاب گزينـه      اطلاعات تـوالي 

domainsهاي كاركردي موردنظر بررسي شد. ، وجود دمين 

  
در  APXهاي همولوگ  اسم و شماره دسترسي ژن .1جدول 

  زميني آرابيدوپسيس، برنج، ذرت و سيب
Table 1. Name and accession number of 

homologous APX genes in arabidopsis, rice, corn 
and potato 

Accession number Genes Plant species 
AT1G07890 AtAPX1 

Arabidopsis 
thaliana (At) 

AT3G09640 AtAPX2 
AT4G35000 AtAPX3 
AT4G09010 AtAPX4 
AT4G35970 AtAPX5 
AT4G32320 AtAPX6 
AT4G08390 SAPX 
AT1G77490 TAPX 
OS03G0285700 OsAPX1 

Oryza sativa 
Japonica 

(Os) 

OS07G0694700 OsAPX2 
OS04G0223300 OsAPX3 
OS08G0549100 OsAPX4 
OS12G0178200 OsAPX5 
OS12G0178100 OsAPX6 
OS04G0434800 OsAPX7 
OS02G0553200 OsAPX8 
Zm00001d016802 APXa1 

Zea mays 
(Zm) 

Zm00001d003643 APXa2 
Zm00001d023582 APXa3 
Zm00001d025047 APXb1 
Zm00001d053223 APXb2 
Zm00001d047757 APXc1.1 
Zm00001d028709 APXc1.2 
Zm00001d007234 APXc2 
PGSC0003DMG401001731 StAPX2 

Solanum 
tuberosum 

(St) 

PGSC0003DMG400006175 StAPX3 
PGSC0003DMG402003646 StAPX5 
PGSC0003DMG400000894 St2341 
PGSC0003DMG400030056 St7268 
PGSC0003DMG400030063 St7286 
PGSC0003DMG400003645 St9378 

  
در گسـتره   APXهـاي   هاي پروتئين بررسي ويژگي

  ژنوم چاي
 مولكولي، وزن مانند APX هاي پروتئين عمومي هاي ويژگي

 سـايت  از آمينـه  اسـيدهاي  تعـداد  و )PIايزوالكتريـك (  نقطه
Expasy  ــاني ــه نشـــــــــــــــــ بـــــــــــــــــ

)https://web.expasy.org/protparam/   دريافــت شــد (

)Artimo et al., 2012يابي ژنوم چـاي   ). از آن جا كه توالي
هـا بـه شـكل     به صورت كامل انجام نشده است، لـذا تـوالي  

شود. اطلاعـات اسـكافولد بـه     ) ارائه ميScaffoldاسكافولد (
ل شروع و پايـان ژن بـه همـراه اطلاعـات تـوالي      همراه مح

 درون جايگـاه  بينـي  پـيش  برايپروتئيني قابل دريافت است. 

بـه   CELLO v.2.5از پايگـاه داده  هـا نيـز    سلولي پـروتئين 
ــاني ( ــد /https://cello.life.nctu.edu.twنش ــتفاده ش ) اس

)Yu et al., 2014 .(  
  

 رسم درخت فيلوژنتيكي

 سـازي  فيلـوژنتيكي در ابتـدا همرديـف   براي رسم درخـت  
 سـايت يـا   ClustalXافـزار   نـرم  از اسـتفاده  بـا  ها پروتئين

clustalW   به نشـانيhttps://www.genome.jp/tools-

bin/clustalw  .فيلـوژنتيكي بـا    سـپس درخـت   انجام شـد
 ,.Kumar et alشد ( رسم MEGA7افزار  نرم از استفاده

ــرم از آن). 2016 ــه ن ــا ك ــزار  ج ــت   MEGAاف ــا فرم تنه
FASTA هـاي   داده كند، لذا از را شناسايي ميClustalX 

 برايخروجي گرفته شد.  FASTAبه شكل  clustalWيا 

 ترين همسـايه  نزديكالگوريتم  از فيلوژنتيكي درخت رسم

آزمـون   طريـق  از شـده  رسـم  درخت شد و صحت استفاده
Bootstrap .ارزيابي شد  

  
  اينتروني-بررسي ساختار اگزوني

 APXهاي خـانواده ژنـي    جهت تعيين تعداد و طول اگزون
چنين بررسي فاز اسپلايسينگ از  در گستره ژنوم چاي و هم

) به Gene Structure Display Server )GSDSسايت 
 Hu etاستفاده شـد (  /http://gsds.gao-lab.orgنشاني 

al., 2015 ــي ــراي رســم ســاختار اگزون ــي از -). ب اينترون
ــوالي ــاي  ت ــين نتيجــه   DNA و CDSه ــومي و همچن ژن

ذخيره  Newickحاصل از درخت فيلوژنتيكي كه به شكل 
  شده بود، استفاده شد.

  
در پاسـخ بـه    APXهـاي   بررسي پروفايل بياني ژن

  هاي غيرزيستي   تنش
در گسـتره ژنـوم چـاي، از     APXهاي  جهت بررسي بيان ژن
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هاي مختلف گياه چـاي   مربوط به بافت RNA-seqهاي  داده
هاي جـوان،   شامل جوانه رأسي، گل، ميوه، ريشه، ساقه، برگ

هاي غيرزيستي مختلـف شـامل    بالغ و پير و در پاسخ به تنش
 شوري، پلي اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات حاصل از

) /http://tpia.teaplant.orgبه نشـاني (  TPIAداده  گاهيپا
، از TPIAپايگـاه داده    ).Xia et al., 2019اسـتفاده شـد (  

 ,.Shi et alهاي حاصل از مطالعات شـي و همكـاران (   داده

)، وي و Wang et al., 2013)، وانـگ و همكـاران (  2015
 Zhang) و ژانگ و همكاران (Wei et al., 2018همكاران (

et al., 2017ب مرتبط با تيمـار متيـل جاسـمونات،    ) به ترتي
ي تشـكيل  و خشك يو تنش شور يتنش سرما، مراحل رشد

از  APXهاي  ) بيان ژنHeat mapي (نقشه حرارتشده است. 
  ).Chen et al., 2018( شد ميترس TBtoolsافزار  نرم قطري

  

  هاي پژوهش يافته
و بررسـي   APXهاي خانواده ژني  شناسايي پروتئين

  ها در گستره ژنوم چاي  مشخصات عمومي آن
هاي همولوگ در گستره ژنوم چاي  براي شناسايي پروتئين

در تعدادي از گياهان  APXهاي پروتئيني خانواده  از توالي
لپه و دولپه استفاده شد. از اين رو، تعداد هشـت تـوالي    تك

ــوالي   ــرنج و ذرت و هفــت ت پروتئينــي از آرابيدوپســيس، ب
زميني به عنوان توالي اوليه استفاده شد تا  تئيني از سيبپرو

هاي همولـوگ چـاي شناسـايي     ، پروتئينBlastPبا انجام 
هاي تكراري و تأييد وجود دمـين   شوند. پس از حذف توالي

كاركردي مورد نظر، تعداد نه توالي همولوگ از خـانواده ژنـي   
APX بـه  يـابي ژنـوم چـاي     شناسايي شد. از آن جا كه توالي

ها بـه   صورت كامل انجام نشده است، لذا محل قرارگيري ژن
ها بر اساس شـماره   سازي ژن شكل اسكافولد ارائه شد. مرتب

ها ابتـدا از حـرف    اسكافولدها انجام شد و براي نامگذاري ژن
و سپس شماره  APX)، در ادامه كلمه Csاول نام گونه چاي (

 CsAPX1از  هـا  استفاده شد. به ايـن ترتيـب، نامگـذاري ژن   
 ).2خاتمه يافت (جدول  CsAPX9شروع و تا 

شده نشان داد كه  هاي شناسايي مشخصات عمومي ژن
، 2880، 565، 399، 282ها به ترتيب روي اسكافولدهاي  ژن

قرار داشتند. وزن  2447و  6255، 3982، 3815، 3364
كيلودالتون  657/31شده بين  مولكولي پروتئين هاي شناسايي

 CsAPX2كيلودالتون براي  145/84تا  CsAPX3براي 
و  CsAPX3متغير بود. كمترين طول پروتئين نيز متعلق به 

CsAPX4  پروتئين متعلق اسيدآمينه و بيشترين طول  288با
) pIاسيدآمينه بود. نقطه ايزوالكتريك ( 745با  CsAPX2به 

) CsAPX1( 11/9) تا CsAPX6( 03/5نيز بين مقادير 
 CsAPX3 ،CsAPX4هاي  حل فعاليت پروتئينمتغير بود. م

و  CsAPX5 ،CsAPX6در سيتوپلاسم،  CsAPX9و 
CsAPX8  در كلروپلاست وCsAPX2 در غشاي پلاسما 

دو جايگاه سلولي  CsAPX1بيني شد. براي پروتئين  پيش
بيني  بيني شد. پيش شامل سيتوپلاسم و ميتوكندري پيش

دو جايگاه  نيز در CsAPX7محل فعاليت براي پروتئين 
  ).2ميتوكندري و خارج سلولي بود (جدول 

 نشان داد كه در برنج APX يخانواده ژننتايج بررسي 
 زوفرميدو ا بيهشت عضو است كه به ترت يدارا
 زوفرميو چهار ا يزوم يپراكس زوفرميدو ا ،يتوزوليس

  ).Teixeira et al., 2004( كنند يرا كد مي كلروپلاست
  

 در گستره ژنوم چاي APXهاي خانواده ژني  مشخصات عمومي ژن .2جدول 
Table 2. General characteristics of APX genes family members in the tea genome 

Cellular localization 
Isoelectric  

point 
Protein  

length(aa) 
Weight  

(Kilo Daltons)
Gene  
end 

Gene  
start Scaffold Gene  

name Gene ID 

Cytoplasm 
Mitochondria 

9.11 551 61.912 908111 897441 Scaffold282 CsAPX1 TEA026035.1 

Plasma membrane 6.02 745 84.145 3034087 3016631 Scaffold399 CsAPX2 TEA030817.1 
Cytoplasm 6.72 288 31.657 399209 388039 Scaffold565 CsAPX3 TEA000543.1 
Cytoplasm 7.06 288 31.895 420631 414081 Scaffold2880 CsAPX4 TEA019211.1 
Chloroplast 6.73 421 45.658 685085 678480 Scaffold3364 CsAPX5 TEA012379.1 
Chloroplast 5.03 406 44.517 79075 72572 Scaffold3815 CsAPX6 TEA021205.1 
Extracellular Mitochondria 6.07 384 41.991 1055211 1048196 Scaffold3982 CsAPX7 TEA018635.1 
Chloroplast 5.53 352 38.2 803466 797035 Scaffold6255 CsAPX8 TEA028541.1 
Cytoplasm 6.11 450 49.897 647887 641965 Scaffold12447 CsAPX9 TEA017156.1 
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هايي  فرنگي شامل ژن در گياه گوجه APXخانواده ژني 
زومي و دو  پراكسي APXسيتوزولي، دو  APXاست كه سه 

APX كنند ( كلروپلاستي را كد ميNajami et al., 2008 .(
 Akbudak( در سورگوم APX از خانواده عضو همچنين نه

et al., 2018 ،(ژن  10و  11 بيبه ترتAPX يايدر سو 
)، هشت عضو در Aleem et al., 2022ي (و وحش زراعي

 ,Panchuk et al, 2002; Narendra et al( آرابيدوپسيس

 Populusصنوبر كاليفرنيايي (در عضو  11)، 2006

trichocarpa) (Leng et al., 2021 ،(13  عضو در ژنوم
عضو  Hongyang) (Liao et al., 2020 ،(21(رقم:  يويك

و نه عضو  16) و به ترتيب Tyagi et al., 2020در گندم (
 ,.B. rapa  )Verma et alو  B. junceaهاي  در كلزا، گونه

  شده است.  ييشناسا )2022
  

در چـاي و   APXمطالعه فيلوژنتيكي خـانواده ژنـي   
  هاي گياهي ساير گونه

  در APXهـاي خـانواده ژنـي     درخت فيلوژنتيكي پـروتئين 
  

ــه  ــوم چــاي و ســاير گون هــاي گيــاهي شــامل  گســتره ژن
زمينـي در شـكل    آرابيدوپسيس تاليانا، بـرنج، ذرت و سـيب  
دهد بـر اسـاس    يك نشان داده شده است. نتايج نشان مي

در  APXهـاي خـانواده ژنـي     روابط فيلـوژنتيكي، پـروتئين  
ــاز بــوت اســترپ گياهــان مــورد مطالعــه  ــر اســاس امتي  ب

)Felsenstein, 1985 به چهار گروه تكاملي مجزا تقسيم (
ژن مشــتمل بــر دو ژن   12شــدند. گــروه اول شــامل   

آرابيدوپسيس تاليانا، دو ژن بـرنج، سـه ژن ذرت، سـه ژن    
ژن تشكيل  10زميني و دو ژن چاي بود. گروه دوم از  سيب

نـا، دو ژن از  شده كـه شـامل دو ژن از آرابيدوپسـيس تاليا   
ــيب  ــرنج، دو ژن از ذرت، دو ژن از س ــي و دو ژن از  ب زمين

ها، كوچكترين  چاي است. گروه سوم كه از نظر فراواني ژن
گروه با كمترين تعداد ژن (هفت عدد) است شـامل دو ژن  

زمينـي و چهـار ژن    از آرابيدوپسيس تاليانا، يك ژن از سيب
گرفتنـد كـه   ژن در گروه چهارم جـاي   11چاي بود. تعداد 

شامل دو ژن آرابيدوپسيس تاليانا، چهار ژن بـرنج، سـه ژن   
  ).1زميني و يك ژن چاي بودند (شكل  ذرت، يك ژن سيب

  
هاي گياهي شامل آرابيدوپسيس، برنج،  در گستره ژنوم چاي و ساير گونه APXهاي خانواده ژني  درخت فيلوژنتيكي پروتئين .1شكل 

 زميني ذرت و سيب
Figure 1. Phylogenetic tree of APX gene family proteins in the tea genome and other plant species including 

arabidopsis, rice, corn and potato 
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هاي اول، سوم و چهارم از همـه   هاي موجود در گروه ژن
ــرنج، ذرت، آرابيدوپســيس،   گياهــان مــورد مطالعــه شــامل ب

زميني و چاي با فراواني تقريباً نزديـك بـه هـم بودنـد.      سيب
لپه و آرابيدوپسيس  ازآنجاكه ذرت و برنج در گروه گياهان تك

ر زمينــي و چــاي در گــروه گياهــان دولپــه قــرا تاليانــا، ســيب
هاي مورد بررسـي   گيرند؛ لذا قرارگيري تعداد زيادي از ژن مي

ي  دهنـده  هاي ذكرشده نشان به نسبت تقريباً مساوي در گروه
ها از يك ژن اجدادي قبل از واگرايي گياهـان   تكامل اين ژن

  ).Qu et al., 2020باشد ( لپه و دولپه مي تك
 يتكـامل  نديفرآ كيتوسط  APXمختلف  يها زوفرميا

اند.  است به وجود آمده يتكرار ژن نيكه شامل چند دهيچيپ
 ـا زي ـن APX يهـا  ژن يسـاختار  يسازمانده را  نـد يفرآ ني
 ـارتبـاط نزد  يبـرا  يو شـواهد  كنـد  يمنعكس م  ـ كي  نيب

ارائـه   يواقـع در همـان بخـش درون سـلول     يهـا  نيپروتئ
نيـز   APXهـاي   به عبارت ديگر محل فعاليت ژن .دهد يم

هـاي   گذارد. لذا قرارگيري ژن ر ميها اث در مسير تكامل آن
تواند بـه دليـل    لپه و دولپه در كنار يكديگر مي گياهان تك

 Teixeira etمحل فعاليت پروتئين در سلول گياهي باشد (

al., 2004.( 

هاي موجود در گروه سوم، فقـط از گياهـان دولپـه     ژن
زميني و چاي بـود و هـيچ    شامل آرابيدوپسيس تاليانا، سيب

لپـه در ايـن گـروه قـرار نداشـت. ايـن        اهان تكژني از گي
ي رابطه تكـاملي نزديـك در گياهـان     دهنده موضوع نشان

دولپه از نظر هفت ژن موجود در ايـن گـروه بـود. عوامـل     
ها اثر بگذارد. از جملـه ايـن    تواند بر تكامل ژن بسياري مي
شـدگي و فشـار گـزينش اشـاره      توان به مضاعف موارد مي

). وجود رابطه نزديـك بـين   Shoeva et al., 2017نمود (
، AGOهاي ژنـي   ها در خانواده اي ها و بين دولپه اي لپه تك

DCL  وRDR  نيــز در گيــاه چــاي مشــاهده شــده اســت
)Krishnatreya et al., 2021.( 

  

اينترونــي و فـــاز  -بررســي ســاختار اگزونــي   
 چاي APXاسپلايسينگ خانواده ژني 

و  DNAدر  يدي ـنوكلئوت يها يتوالها،  و اينترونها  اگزون
RNA ها در مسير رونويسـي   . اگزونهستندRNA   حفـظ

 در رونويسـي  ماًيمسـتق هـا   شوند، در حالي كه اينتـرون  مي

 pre-mRNAنشده و در مرحلـه رونويسـي   ها كد  نيپروتئ
 Zhuشوند ( اسپلايسينگ حذف مي RNAتوسط مكانيسم 

et al., 2009  .( 

هاي خـانواده ژنـي   هاي موجود در همولوگ  تعداد اگزون
APX  اگزون متغيـر بـود. كمتـرين تعـداد      16چاي بين نه تا

بـا نـه اگـزون و     CsAPX4و  CsAPX3هـاي   اگزون به ژن
اگـزون تعلـق    16بـا   CsAPX2بيشترين تعداد اگزون به ژن 

هـاي   هـا در گـروه سـوم كـه شـامل ژن      داشت. طول اگزون
CsAPX6 ،CsAPX8  وCsAPX9  ًبــود، از فراوانــي تقريبــا

شـدگي   دهـد حفاظـت   يكساني برخوردار است كه نشـان مـي  
بالايي در ساختار ژني اين گروه فيلوژنتيكي وجود دارد (شكل 

2 .(Raza et al. )2022هـاي   اي روي ژن ) در مطالعهAPX 
 ـ AhAPX يهـا  ژن اكثـر كه زميني گزارش كردند  بادام  كي
 ـيا- اگـزون  يالگو دارنـد. تعـداد   شـده   تظ ـانسـبتاً حف  ينترون

متغيـر   12گندم بين هفت تـا   APXها در خانواده ژني  اگزون
  . )Tyagi et al., 2020بود (

هــا در گــروه اول  بيشــترين تنــوع در فراوانــي اگــزون
هاي اين گـروه   مشاهده شد كه بيانگر تغييرات تكاملي ژن

ــوژنتيكي مــي ــه فيل ــره باشــد. اتصــالات پل ــا زنجي اي  اي ي
)Chainingها نيز مويد اين مطلب است كـه تكامـل    ) ژن

 بسـياري شـواهد  ها اتفاق افتاده اسـت.   تدريجي در اين ژن
 يهـا  دائماً به ژنـوم  زين ديجد يها دهد كه اگزون ينشان م

بـه   يمتعـدد  يها سميشوند. مكان يدر حال تكامل اضافه م
 ـ ري ـاز جملـه تكث  ،ها در ژنوم ديجد يها اگزون جاديا و  يژن

 . همچنــينكننــد يكمــك مــ هــا اگــزون شــدگي مضــاعف
) نيـز يكـي از دلايـل ايجـاد     Exonizationزايـي (  اگزون

 ـيا يهـا  يكـه تـوال   ييباشد، جا تواند اگزون مي بـه   ينترون
  .)Sorek, 2007( شوند يم ليتبد جديد يها اگزون

نتايج حاصل از بررسي فاز اسپلايسينگ نشان داد كـه در  
و  CsAPX6 ،CsAPX8هـاي   گروه سـوم فيلـوژنتيكي (ژن  

CsAPX9هـا، تقريبـاً يكسـان     ها مانند اگزون ) توزيع اينترون
الگوي فازي اسپلايسينگ ، CsAPX6بوده به شكلي كه ژن 

، الگوي فازي اسپلايسـنگ  CsAPX8، ژن 00100211000
، الگوي فازي اسپلايسـينگ  CsAPX9و ژن  0010021000

تـايج  داشتند. گروه اول همچنـان مشـابه ن   001100221000
ــاز    ــوع بســياري در ف ــي، تن ــوالي اگزون حاصــل از بررســي ت
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اسپلايسينگ از خود نشان دادند. الگوي فاز اسپلايسـينگ در  
ــكل     ــه ش ــروه ب ــن گ ــاي اي ، 21001020، 2100020اعض

 0010100000و  012000010202101، 20010202221
نيز به صورت  CsAPX6بود. الگوي فاز اسپلايسينگ در ژن 

  ). 2شكل بود ( 0121122212
شده هر سه فـاز اسپلايسـينگ    هاي شناسايي در همه ژن

صفر، يك و دو وجود داشت. فراواني سـه فـاز اسپلايسـينگ    
، 19/53صفر، يك و دو در مطالعه حاضر بـه ترتيـب معـادل    

صفر، يـك و دو   فاز يها نترونيادرصد بود.  34/22و  47/24
و  نيبعد از اول ن،يهستند كه قبل از اول ييها نترونيا بيبه ترت

 ـدوم كدون قرار دارنـد. فـاز    ديبعد از نوكلئوت در  نتـرون يا كي
تنهـا از   نتـرون يدر فاز ا رييتغ رايشود، ز يطول تكامل حفظ م

و  5' ياست كـه انتهـا   ريپذ همزمان امكان يها جهش قيطر
 يفازهـا  عيتوز. دهند يم رييرا به صورت مكمل تغ نترونيا 3'
و  ينشتريب صفرفاز  يها نترونيا ؛است كنواختي ريغ نترونيا
 ـ نيكمتر دوفاز  يها نترونيا  ـ يفراوان  Fedorov etد (را دارن

al, 1992; Long et al, 1998.(  
در  اول هينظرها وجود دارد.  دو نظريه در ارتباط با اينترون

درصد  35كه  گويد ميها  نترونيا كنواختي ريغ عيتوزارتباط با 
در اجـداد وجـود    يعنيهستند،  يميقد يامروز يها نترونياز ا

 ليهـا را تسـه   ژن نياول) Assembly( همگذارياند تا  داشته
 ـهـا بقا  كه اگزون ييجا از آن. كنند  هي ـاول يهـا  ژن ين ـيم ياي

)Primordial minigenes (ــر ا ــرونيهســتند، اكث ــا نت  يه
 افـزايش كـه منجـر بـه     گيرنـد  مـي قـرار  صفر  در فاز قديمي

 ـحال، ا ني. با اصفر شده است فاز يها نترونيا  ـنظر ني بـه   هي

 يـك فـاز   يهـا  نتـرون يدهد كه چرا ا ينم حيتوض كامليطور 
  . )Roy, 2003( هستند دوفاز  يها نترونيتر از ا جيرا

ــل، نظر ــدر مقاب ــرون   هي ــه الحــاق اينت ــه نظري دوم ك
)Insertional theory of intronsكند  ) است پيشنهاد مي

 الحاقممكن است از  نترونيفاز ا عيتوز يكنواختيعدم  كه
شده اسـت   شنهاديپ .شده باشد يناش نترونيا يتصادف ريغ

شـوند   الحاقثابت  يتوال يالگو كيها فقط در  نترونيكه ا
) Proto-splice site( "هي ـمحـل اتصـال اول  "كـه بـه آن   

وجود ندارد كـه   يحال، هنوز شواهد روشن ني. با انديگو يم
 نتـرون يا الحـاق از  يناش ـ نتـرون يمشاهده شده فاز ا عيتوز

 نتـرون يا شيافـزا ). Dibb and Newman, 1989باشـد ( 
تعـداد   ناشناخته در نماتدها، قارچ ها و يها سميتوسط مكان
 يشده است، در حـال  ييشناسا گريد موجودات محدودي از

مشاهده  موجوداتاز  ياريدر بس نترونيكه از دست دادن ا
  ).Roy et al., 2003( شده است

مشاهده شـد   CsAPX2شترين تعداد اينترون در ژن بي
كه به همين دليل بيشترين طول ژني را نيز دارا بود. البتـه  

 بـا بررسـي  اين ژن بيشترين تعداد اگـزون را نيـز داشـت.    
ها از AcAPX كهي گزارش شد ويدر ك APX يخانواده ژن
 ـ، بـا ا انـد  شـده  ليتشـك  نتـرون يا 22چهار الـي  تفـاوت   ني

). Liao et al., 2020( بـود  نترونيا بدون  AcAPX10كه
در ژنـوم گنـدم    APXدر مطالعه ديگري در خـانواده ژنـي   

در  نتـرون يا درصد 60ها،  تمام ژن نيدر بمشخص شد كه 
 دوو  يك هايدر فاز درصد 17و  23و پس از آن  صفر فاز

  .)Tyagi et al., 2020( قرار داشتند
 

  
 چايدر  APXاينتروني و فاز اسپلايسينگ در همولوگ هاي خانواده ژني -ساختار اگزوني .2شكل 

Figure 2. Exon-intron structure and splicing phase of APX gene family homologs in tea 
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  چاي APXهاي ژن  بيان همولوگ
هاي مختلـف چـاي    در بافت APXهاي همولوگ  بيان ژن

هــاي   ). نتــايج نشــان داد ژن  3بررســي شــد (شــكل    
توان در دو گروه متمايز تفكيـك كـرد.    شده را مي شناسايي

 CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7هاي  گروه اول شامل ژن
هاي مختلف  ها در اندام بود كه ميزان بيان آن CsAPX9و 

، گياهي شامل جوانـه انتهـايي، گـل، ميـوه، ريشـه، سـاقه      
هاي جوان، بالغ و پير بين مقادير كم تا متوسط متغيـر   برگ

ــروه دوم شــامل ژن ــود. گ ، CsAPX1 ،CsAPX3هــاي  ب
CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8     بود كـه ميـزان بيـان

هاي مختلف گياهي بين مقـادير متوسـط تـا     ها در بافت آن
بـه   CsAPX1زياد متغير بـود. بيشـترين مقـدار بيـان ژن     

در اكثـر   CsAPX3ميوه و ريشه بـود.  هاي  ترتيب در بافت
هاي مـورد مطالعـه، از ميـزان بيـان تقريبـاً يكسـان        بافت

 CsAPX4و  CsAPX3برخوردار بود. بيشترين ميزان بيان 
 CsAPX5هاي پير و بالغ مشاهده شـد.   به ترتيب در برگ

هاي پير داراي بيشترين ميـزان بيـان و در جوانـه     در برگ

ن بيان بود. تفاوت ميزان بيـان  انتهايي داراي كمترين ميزا
هاي مختلف گياهي بسيار متفـاوت   در بافت CsAPX8ژن 

در  42/7اي كه بيشترين ميزان بيان با مقـدار   بود. به گونه
در  69/1هاي جوان و كمترين ميزان بيـان بـا مقـدار     برگ

  ).3ريشه مشاهده شد (شكل 
شده همولـوگ هـاي    هاي شناسايي بندي بيان ژن تقسيم

APX  شـوري،   هـاي مختلـف شـامل    در ژنوم چاي در تـنش
ها را بـه دو   نيز آن اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات پلي

). همانند آن چه در بررسـي  4گروه مجزا تفكيك كرد (شكل 
هاي مختلف گياهي مشاهده شـد،   پروفايل بيان ژني در بافت

 CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7هــــــاي  نژ
، CsAPX1هــاي  كــم تــا متوســط و ژن داراي ميــزان بيــان

CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  داراي
دهنده نقـش   ميزان بيان متوسط تا زياد بودند. اين نتايج نشان

، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هـــــاي  كليـــــدي ژن
CsAPX5  وCsAPX8   ــدي و ــف رشـ ــل مختلـ در مراحـ

  هاي مختلف غيرزيستي بودند. تنش
  

 
  دهنده بيان زياد ژن است. دهنده بيان كم و رنگ قرمز نشان . رنگ سبز نشانچايهاي مختلف  در بافت APXهاي  الگوي بيان ژن .3شكل 

Figure 3. Expression pattern of APX genes in different tea tissues. Green color indicates low expression, red 
color indicates high expression of the genes. 
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از  ساعت پس CsAPX1 24بيشترين ميزان بيان ژن 
اعمــال تيمــار متيــل جاســمونات بــود. ســركوب بيــان ژن 

CsAPX2  هـاي غيرزيسـتي مـورد مطالعـه      در همه تـنش
، CsAPX3هـاي   مشاهده شد. بيشـترين ميـزان بيـان ژن   

CsAPX4  وCsAPX8  ــرما ــنش س ــرايط ت   CA3در ش
)acclimated plants for 3 days-Cold و ژن (

CsAPX5  ــرما ــنش ســ ــرايط تــ CA1 )-Coldدر شــ

acclimated plants for 1 days مشاهده شد. سركوب (
هاي غيرزيستي مشاهده  در همه تنش CsAPX6بيان ژن 

هاي مورد بررسـي ميـزان    اي كه در اكثر تنش شد، به گونه
بـين   CsAPX7بيان ژن معادل صفر بود. ميزان بيـان ژن  

 12( 11/3ساعت پس از تنش شوري) و  72( 65/1مقادير 
ساعت پس از تيمار متيل جاسمونات) متغير بـود. سـركوب   

هـاي غيرزيسـتي    تـنش در بسياري از  CsAPX9بيان ژن 
ساعت پـس   72و  48مشاهده شد. بيان اين ژن در شرايط 

ســاعت پــس از تيمــار پلــي اتــيلن  48از تــنش شــوري و 
هـاي   نسركوب بيان ژ ).4گليكول معادل صفر بود (شكل 

CsAPX2, CsAPX6  وCsAPX9   هـاي   در همـه تـنش
ممكـن اسـت در    هـا  دهد كه اين ژن غيرزيستي نشان مي

د و تحت شرايط تنش بـه منظـور   نشرايط عادي فعال باش
  .دنشو ميجويي در منابع سلولي، سركوب  صرفه

 ـپروفا  ـب لي در دو  BraAPXو  BjuAPX يهــا ژن اني
نشـان   Brassica rapa و Brassica junceaگونه كلـزا  

ژن  دوو  BraAPXهفـت ژن   ،BjuAPXژن  سـه داد كه 
BraAPX-R ندشو يم بيانو گرما  يخشك در شرايط تنش 

)Verma et al., 2022(.  ــيس ــين در آرابيدوپس همچن
از خــانواده ژنــي   APXSو  APX3-6 ،APXTهــاي   ژن

APX     .در ، بيان ژن متفاوتي تحـت شـرايط تـنش داشـتند
و سرما به  شوري يها تنش نيو همچن اديدرجه اول، نور ز
 تنشكه  ي، در حالكرد ميژن را تنظ انيب يطور قابل توجه

. شدها  ژنبيان منجر به كاهش  يسرما به طور قابل توجه
 ـكـه ژنوت  دادنشـان   هـا  پياكوت يكل انيب يالگو  يهـا  پي
 داشـتند  ياوتمورد مطالعه تحمل به تنش متف سيدوپسيآراب

)Filiz et al., 2019(.  
 

  
دهنده  دهنده بيان كم و رنگ قرمز نشان . رنگ سبز نشاندر چاي  مختلف غير زيستي هاي در تنش APXهاي  الگوي بيان ژن. 4شكل 

 بيان زياد ژن است.
Figure 4. Expression pattern of APX genes in different abiotic stresses in tea. Green color indicates low 

expression and red color indicates high expression of the genes. 
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در  APX هاي الگوي بيان ژنداد نتايج اين مطالعه نشان 
كه ممكن  هايي با ساير گياهان دارد ها و تفاوت چاي، شباهت

هاي  و مكانيسم ها  گونهژنتيكي  ماهيت  به دليل تفاوتاست 
  .تنظيمي مختلف باشد
هـاي   در پاسـخ بـه تـنش    APX هـاي  تنظيم بيـان ژن 

هـا در حفاظـت    دهنده اهميت بالاي اين ژن محيطي نشان
هاي محيطـي اسـت. افـزايش بيـان      تنشگياهان در برابر 

اكسيداتيو ناشـي از   تنشتواند با كاهش  مي APX هاي ژن
هـا   هاي محيطي به بقاي گياه كمـك كنـد. ايـن ژن    تنش

ل هـاي آزاد و حفـظ تعـاد    نقش مهمي در مديريت راديكال
ها دارند كـه بـراي بقـاي گيـاه      در سلول ياحيا-اكسيداتيو

هاي مولكـولي   مكانيسم .تحت شرايط تنش ضروري است
در چاي هنوز به طـور   APX هاي منجر به تنظيم بيان ژن

هاي اين مطالعـه   يافته، بنابراين كامل مشخص نشده است
گوشه اي از زواياي ناشـناخته تنظـيم ايـن ژن را     تواند مي

ريزي محققين براي افزايش تحمـل   ند و به برنامهآشكار ك
تواند كمك مـوثر   هاي محيطي مي گياه چاي در برابر تنش

هاي اصلاح سنتي و مولكولي با تاكيد  روشاستفاده از كند. 
تواند به افـزايش   احتمالا مي APX هاي بيان ژنبر افزايش 

هـاي محيطـي    تحمل گياهان از جمله چاي در برابر تـنش 
استفاده از موادي ماننـد متيـل   منجر شود. به عنوان نمونه 

كـه باعـث افـزايش بيـان     يا اسيد ساليسـيليك  جاسمونات 
تواند به عنوان يـك اسـتراتژي    شود، مي مي APX هاي ژن

هاي محيطي  تنشمديريتي براي كاهش خسارات ناشي از 
 .در كشاورزي مورد استفاده قرار گيرد

  
  گيري و پيشنهادها نتيجه

هاي خـانواده ژنـي    بر اساس روابط فيلوژنتيكي، پروتئين
APX      در گياهان مورد مطالعه بـه چهـار گـروه تكـاملي

لپه و دولپه به  مجزا تقسيم شدند. قرارگيري گياهان تك
ي  دهنـده  نسبت تقريباً مساوي در دو گروه تكاملي نشان

ها از يـك ژن اجـدادي قبـل از واگرايـي      تكامل اين ژن

هاي  باشد. البته تعدادي از ژن لپه و دولپه مي گياهان تك
ه گياهـان دولپـه آرابيدوپسـيس تاليانـا و     چاي بـه همـرا  

زميني در گروهـي مجـزا قـرار گرفتنـد كـه نشـان        سيب
دهد روابط تكاملي نزديك بين گياهان دولپه نيـز در   مي

ها وجود دارد كه منجـر بـه تفكيـك ايـن      تعدادي از ژن
هـاي   هـا شـده اسـت. تعـداد اگـزون      اي لپه ها از تك ژن

 APXواده ژنـي  هـاي همولـوگ خـان    موجود در پروتئين
اگزون متغير بود. همچنين تنـوع فـاز    16چاي بين نه تا 

هـاي فيلـوژنتيكي وجـود     اسپلايسينگ در اعضاي گـروه 
شـده هـر سـه فـاز      هـاي شناسـايي   داشت. در همـه ژن 

 يهـا  نترونيا اسپلايسينگ صفر، يك و دو وجود داشت.
 يفراوان نيكمتر دوفاز  يها نترونيو ا ينشتريب صفرفاز 
شـده همولـوگ    هاي شناسايي بررسي بيان ژنشتند. را دا

APX  هاي مختلف گياهي شـامل   بافتدر ژنوم چاي در
هـاي جـوان،    جوانه رأسي، گل، ميوه، ريشه، ساقه، بـرگ 

شـوري،   هاي مختلف محيطـي شـامل   تنشبالغ و پير و 
ها را بـه   آن پلي اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات

ر هـر دو پروفايـل بيـاني،    دو گروه مجزا تفكيك كـرد. د 
ــاي  نژ  CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7ه

، CsAPX1هـاي   داراي ميزان بيان كـم تـا متوسـط و ژن   
CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  داراي

دهنـده   ميزان بيان متوسط تا زياد بودند. ايـن نتـايج نشـان   
، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هـاي   نقش كليدي ژن

CsAPX5  وCsAPX8 ر مراحـــل مختلـــف رشـــدي و د
هاي مختلف غيرزيستي بودند. اين مطالعه، يـك گـام    تنش

چاي بـوده و   APXهاي  ابتدايي در مسير درك فعاليت ژن
هــا جهــت بررســي نقــش  در مطالعــات آتــي، ايــن يافتــه

هـا در شـرايط تـنش، مراحـل مختلـف       اختصاصي اين ژن
 رشدي و متابوليسم تركيبات زيستي كارآمد خواهد بود.
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A B S T R A C T   
Cereals, especially wheat, is one of the most important food sources for humans. Approximately 55% 
of proteins, 15% of fats, 70% of glucosides, and generally 50-55% of calories consumed by human 
come from cereals. Water scarcity is an important limiting factor in wheat production in rainfed and 
irrigated farming can affect different traits. Therefore, adaptation of plants to drought stress is critical to 
increase production. Many factors such as genotype, growth stage, intensity and duration of stress, 
physiological growth stage, different patterns of gene expression and environmental factors can 
influence the response of plants to drought stress. Different methods have been used to study the 
expression of genes, and proteomic analysis has priority for the study of the final gene product. In this 
regard, the seeds of wheat cultivars were gown in plastic pots in a greenhouse and divided into two and 
root random groups one month after growing in which water deficit stress was imposed to half of the 
pot, randomly, by increment of irrigation internal. Twenty days after imposing stress, shoot and root 
length, shoot dry and wet weight, root volume and proline content were measured in both groups. 
Protein extraction was performed by phosphate buffer method and two-dimensional electrophoresis 
was performed by IEF in 1st dimension and SDS-PAGE in 2nd dimension. Proteomic analysis of root 
tissue by two-dimensional electrophoresis with Coomassie brilliant blue staining revealed 99 
repeatable protein spots each gel. Among the identified protein spots, 15 spots were shown a 
significant change in expression under water deficit stress condition compared with the control, in such 
a way 13 spots increased expression and 2 spots with reduced expression. These spots were identified 
according to the isoelectric point and the molecular weight. These proteins based on functional groups 
were classified in starch synthesis, light respiration and metabolism, proteins involved in cell structure, 
stress response and defense, and various proteins. Proteins Peroxidase, Phosphoglycerate mutase, 
Triose phosphate-isomerase, Adenosine diphosphate glucose pyrophosphorylase, Glutathione S-
transferase, Monomeric alpha-amylase inhibitor, Cytosolic-3-phosphoglycerate kinase, Probable 
voltage-gated potassium channel subunit beta, Serine hydroxy methyltransferase, late embryogenesis 
abundant protein D-29, β-Hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase, 2-Cys peroxiredoxin BAS1 and other 
late embryogenesis abundant proteins were identified with increased changed expression under water 
deficit stress conditions indicating the importance of these proteins in reducing the effects of water 
deficit stress. The proteins S-Adenosylmethionine synthetase 3 and Germin-Like protein were shown 
reduced changed expression. The result of this research indicated that different groups of proteins 
interfering in reduction of destructive effects of water deficiency stress but the contribution of response 
/ defense and metabolism proteins were more than the others.  
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 »مقاله پژوهشي«

   آب كمبود تنش تحت باران رقم گندم شهير پروتئوم هيتجز

 
    3ييروستا مظفر ،)0000000171239914(اركيد: 2يتورچ محمود ،1يتراب نايسا

 
  چكيده
 در مهمـي  يمحدودكننـده  عامـل  آب كمبـود  و است انسان غذايي منابع مهمترين از يكي گندم بخصوص غلات،
در اين پـژوهش   .است حياتي توليد براي افزايش خشكي، تنش با آن تطابق بنابراين .دشو ميمحسوب  گندم توليد
 الگـوي  تغييرات فيزيولوزيكي و صفاتبررسي  برايمتحمل به كمبود آب است،  يي گندم رقم باران كه رقمريشه
براي اجراي آزمايش از طرح كاملأ تصـادفي در ده  پروتئيني، تحت تنش كمبود آب، مورد بررسي قرار گرفت.  بيان

 وريشـه  ، حجـم  روز پس از اعمال تنش، صفات طول اندام هوايي و ريشه، وزن تر و خشك 20تكرار استفاده شد. 
بـه    ريشـه  پـروتئين . اسـتخراج  ندگيري شـد  اندازه شرايط شاهد و تنش كمبود آبريشه در هر دو  پرولين محتواي

انجـام   -PAGE SDSو بعد دوم به روش  IEFبعد اول به روش  درو الكتروفورز دو بعدي م انجاروش بافر فسفات 
لكـه   99شناسـايي   باعـث گرديد. تجزيه پروتئوم ريشه از طريق الكتروفورز دو بعدي با رنگ آميزي آبي كوماسـي  

كمبـود آب نسـبت بـه     لكه داراي تغيير بيان معني دار در شـرايط تـنش   15. گرديدپروتئيني تكرار پذير در هر ژل 
معنـي با تغيير بيان ي پروتئيني ها لكهلكه كاهش بيان داشتند.  2لكه افزايش بيان و  13 شناسايي گرديد كهشاهد 

برچسـب زده شـده و بـه روش طيـف      PDQuestدر نـرم افـزار    دار با توجه به نقطه ايزوالكتريك و وزن مولكولي
هاي عملكردي، سنتز نشاسـته، تـنفس نـوري و متابوليسـم،     گروه ها در اين پروتئين .شناسايي شدند سنجي جرمي

-اس هـاي . پـروتئين ساير طبقـه بنـدي شـدند   و  شهاي درگير در ساختار سلولي، پاسخ و دفاع در برابر تنپروتئين
هـاي  ئينپـروت  وجـرمين تحـت تـاثير تـنش كمبـود آب كـاهش بيـان         شبهپروتئين  و 3-ازتآدنوزيل متيونين سنت

 ، گلوتـاتيون پيروفسـفوريلاز  ايزومراز، آدنوزين دي فسـفات گلـوكز  -موتاز، تريوز فسفات ،فسفوگليسراتپراكسيداز، 
 يمواحـد بتـا كانـال پتاس ـ    زيـر  يتوسولي،س ينازكيسراتفسفوگل-3، ينهيبيتورا يلازآلفا آم-ترنسفراز، مونومريك-اس

 يدروكسـي ه-، بتـا  D-29 اواخر جنين زاييهاي فراوان پروتئينترنسفراز،  يلمتيروكسيده ينحساس به ولتاژ، سر
 هـاي فـراوان اواخـر جنـين زايـي     پروتئين يرسا و BAS1 ينهردوكسيپروكس يسس -2و  يدرولازكوا ه-يلبوتيزوا

هـا در كـاهش اثرهـاي    از پـروتئين  هـاي متفـاوتي   داد كه گروه نشاننتايج اين پژوهش .نشان دادند يانب يشافزا
دخيل مي باشند ولي سهم پروتئين هاي پاسخ/ دفاع در برابر تـنش و متابوليسـم   مخرب حاصل از تنش كمبود آب 

  بيش از ساير گروه ها مي باشد.

 دانشكده ،يكشاورز يوتكنولوژيب ارشد كارشناس.  1 
  .رانيا ز،يتبر ز،يتبر  دانشگاه ،يكشاورز

 دانشكده ،ياهيگ يوتكنولوژيب و ينژاد به گروه استاد. 2 
  . رانيا ز،يتبر ز،يتبر  دانشگاه يكشاورز

 ميد يكشاورز قاتيتحق موسسه پژوهش، استاد. 3 
  .رانيا مراغه، مراغه،، كشور

  
  
  
  

  نويسنده مسئول:
  محمود تورچي

  mtoorchi@tabrizu.ac.ir رايانامه:

  
  

  01/03/1403تاريخ دريافت: 
   11/10/1403ريخ پذيرش: تا
  
  
  
  
  

 استناد به اين مقاله:

 ). 1403( ترابي، ساينا؛ تورچي، محمود و روستايي، مظفر
 كمبود تنش تحت باران رقم گندم شهير پروتئوم هيتجز
، فناوري گياهان زراعي زيست يفصلنامه علم ،آب
14)2 ،(49-35.  

 )10.30473/cb.2024.71391.1970DOI: (  

  

  هاي كليدي واژه
    . يجرم يسنج فيط ،IEF (،  SDS-PAGE ( كيزوالكتريا نقطه اساس بر يمتمركزساز ،يبعد دو الكتروفورز



  37            1403 زمستان، 48، پياپي 2ي، سال چهاردهم، شماره زراع اهانيگ يفناور ستيزنشريه علمي 

 

   مقدمه
مهمـي در توليـد گنـدم در     محدودكننـده  كمبود آب عامل

د بنابراين تطبيق گياهان شو ميزراعت ديم و آبي محسوب 
غـلات،   .با تنش خشكي، براي افزايش توليد حياتي اسـت 

بخصوص گندم يكي از مهمترين منابع غذايي براي انسان 
 يشور ، تنش كمبود آب هاي محيطي همچونشتناست. 

 محصـولات  كـه  هسـتند  يطيمح مهم عوامل از حرارت و
 قـرار  ريتـأث  تحـت  شـدت  به جهان سراسر در را يكشاورز

 بـه  جهـان  سرتاسـر  در يديتول مناطق از ياريبس دهنديم
 به يتوجه قابل يها بيآس مدت يطولان يخشكسال ليدل

 از ياريبس ـ مشـابه . انـد كـرده  وارد يكشـاورز  محصولات
 Triticum aestivum( نان گندم ديتول ،يزراع محصولات

L.( تغييـرات اخيـر در   . دارد قرار يخشكسال ريتأث تحت زين
آب و هوا، دسترسي به آب آبياري را كـاهش داده و باعـث   

ن اشده است كه تنش كمبـود آب در رشـد گياهـان و ميـز    
 Zadražnik et(ها تغييرات مهمي را ايجاد كنـد  توليد آن

al., 2013(   هـاي  د كـه خشكسـالي  شـو  مـي . پـيش بينـي
طولاني مدت در نتيجه تغييرات اقليمي در سراسـر جهـان   

از جملـه تغييراتـي   . )Sengupta et al., 2011(رخ دهند 
تـوان  آيـد، مـي  تنش خشكي در گياه بوجود مـي كه در اثر 

تغييرات پروتئيني، توليد آنتـي اكسـيدان، تنظـيم اسـمزي،     
هـا، تغييـر ضـخامت    بسـته شـدن روزنـه    ترشح هورمـون، 

كوتيكــول، مهــار فتوســنتز، كــاهش محتــواي كلروفيــل و 
. )Yordanov et al., 2000( نـام بـرد  را  كـاهش تعـرق  

تنش كمبود آب همچنين سبب ناپايداري گرده و از دسـت  
هـاي حسـاس بـه خشـكي     هـا در سـنبله گنـدم   دادن دانه

رات بيان ژن در د.  مطالعات نشان داده است كه تغييشو مي
اي با تغييرات در سطح پروتئين سطح رونويسي اغلب رابطه

ندارد. بنابراين مطالعه تغييرات پروتئوم گياهان در پاسخ بـه  
 Bogeat-Triboulot et(باشد ها مهم و سودمند ميتنش

al., 2007(. ها تحت تاثير تغييرات پس بسياري از پروتئين
 يــهزجتگيرنــد كــه قابــل رهيــابي بــا از ترجمــه قــرار مــي

ــت  ــكريپتوم نيسـ  .)Kosova et al., 2011(ترانسـ
گـروه اصـلي   هاي مرتبط با تـنش خشـكي بـه دو     پروتئين
هـاي مـرتبط بـا تـنش غيـر      پروتئين -1ند: شو ميتقسيم 

هاي زدايي و پروتئين هاي سمها، آنزيمزيستي مانند چپرون

ــا   ــرتبط ب ــروتئين -2و  mRNAم ــاي پ ــي ه ــا  تنظيم ي
)Regulatory Protein(  ،كــه شــامل پــروتئين كينازهــا

هـاي مـرتبط بـا پيـام     يا ساير پـروتئين  هاپروتئين فسفاتاز
گياهان با القـاي  . )Ashoub et al., 2013(رساني هستند 

هاي تنشي كه موجود را از آسيب اي از پروتئيندسته توليد
هاي محيطي پاسخ كنند، به انواع تنشسلولي محافظت مي

هـا همچنـين   پـروتئين  .)Kamal et al., 2010(دهند مي
كننـد كـه   دهي ميهاي سازگاري به تنش را جهتعملكرد

غشـاي پلاسـمايي، سيتوپلاسـم     بـروز تغييـر در  منجر بـه  
ند كـه در  شـو  مـي سلولي و تركيب اجـزاي داخـل سـلولي    

ها مثل تمايل سيتوپلاسم سلولي به  ننهايت خصوصيات آ
. علاوه بـر  )Kosova et al., 2011(دهند آب را تغيير مي

اند كه تنش كمبود آب در گياهـان  اين مطالعات نشان داده
باعث افـزايش توليـد اسـيد آمينـه پـرولين كـه در تنظـيم        

و نيز افزايش  )Ahmed et al., 2017( اسمزي نقش دارد
كه در  LEA(1( هاي فراوان اواخر جنين زاييپروتئينتوليد 

 ,.Moons et al( نقش دارنـد حفاظت ساختارهاي سلولي 

و تحليل دقيق و همزمان پروتئوم  تجزيهگردد. مي ،)1995
و متابولوم در ارقام گياهي تحمـل بـه خشـكي و مسـتعد،     
ــا اســترس و   ــوژي ســازگاري ب ــراي درك اصــول فيزيول ب

بنابراين با مطالعه الگوي پروتئوم،  بيوشيمي ضروري است.
كار پاسخ به تـنش كـم آبـي امكانپـذير اسـت      درك ساز و

)Caruso et al., 2009(. ها به طور از آنجايي كه پروتئين
تنش هاي محيطـي درگيـر هسـتند،      سخ بهمستقيم در پا

آل شناسايي الگـوي بيـان و    تجزيه پروتئوم يك روش ايده
 Bonhomme(هاي مرتبط با تنش است عملكرد پروتئين

et al., 2012; Shi, Ye, and Chan 2013(.  و تجزيـه 
 تحملم گياهي ارقام در متابولوم و پروتئوم همزمان تحليل

 بـا  سـازگاري  فيزيولـوژي  درك براي مستعد، و خشكي به
 پرقـدرت  تكنيك هاي. است ضروري آن بيوشيمي و تنش

"omics" يـك  در تـا  دهـد مـي  را امكان اين محققان به 
 را محيطـي  هـاي 	تـنش  بـه  گياهان پاسخ تر جامع ديدگاه
 پاسـخ هـاي  بررسـي مكانيسـم  راسـتاي   در.  كنند مطالعه

پروتئيني گندم به تنش كمبود آب، پـژوهش حاضـر بـراي    

                                                                             
1. Late embryogenesis abundant 
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 رقـم  گنـدم  يشـه متابوليكي مهـم در ر شناسايي مسيرهاي 
 طراحي و اجرا گرديـده تحمل تنش كمبود آب جهت  باران

اسـت كـه در    يينـانوا  يها از جمله گندمگندم باران است. 
ديـم   المللـي  تحقيقات بـين توسط مركز يمعرف 1393سال 

آن زمسـتانه بـوده و    يرشد يپاست. تشده مراغه معرفي 
   درصد است.  2/11آن يدانه يندرصد پروتئ

  
  ها پژوهش بر مروري

 روي ارقــام )Michaletti et al., 2018(اي مطالعــهدر 
 بـا  يخشـك  تـنش  بـا  مـرتبط  يهـا نيپـروتئ  ،گندم ايراني

 يبررس ـ مـورد  جرمـي  يو طيف سنج  2D-PAGEروش
 لكــه 85 مجمــوع در كــه داد نشــاننتــايج . گرفتنــد قــرار
 20و(حسـاس بـه خشـكي)     رقم بهارمتفاوت در  ينيپروتئ
 (متحمل بـه خشـكي)   معني دار در رقم كوير ينيپروتئ لكه

 Hao et( تحقيق ديگري در در مقايسه با شاهد وجود دارد.

al., 2015( پاســخ يهــانيپــروتئ از كيــپروتئوم هيــتجز 
 دو هـاي گره ميان و برگ شه،ير در به تنش خشكي دهنده
بـه   مقـاوم  و )CS( يخشـك  بـه  حسـاس  ،ينيچ ندمگ رقم
-HXنتايج نشان داد كـه  گرفت.  انجام )HX-10( يخشك

در برابـر تـنش خشـكي     CS به نسبت يشتريب تحمل 10
 از پـس  CS اهـان يگ ،HX-10 خلاف بربطوريكه . داشت

دچـار پژمردگـي شـدند. پروتئـوم      ،تـنش  ساعت 48 و 24
دو  الكتروفـورز   لهيبوس ـ CS و HX-10ارقـام   هـاي بافت
 733 و 993 ،965مورد بررسي قرار گرفـت و تعـداد    بعدي
 برگ و گره ميان شه،ير هاي  پروتئيني بترتيب در بافت لكه

سـنجي   طيـف  توسـط روش  تعـداد  نيا از گرديد. ييشناسا
 ،لكه پروتئيني با بيان متفـاوت در ريشـه   100تعداد جرمي 

 ، مـورد  بـرگ پروتئين در  163 و گره ميانپروتئين در  115
يي قرار گرفت. نتايج اين تحقيـق نشـان داد كـه بـا     شناسا

و  يهـاي دفـاع   پـروتئين  بيـان ، افزايش طول دوره خشكي
 پراكسـيداز   و هاي شوك حرارتـي  د پروتئينمانن اكسيداتيو

    .يابدمي افزايش شرايط تنش زابا  سازگاريبراي 
بـا مطالعـه    )Kamal et al., 2013( كمال و همكاران

تحـت   Keumkangالگوي پروتئوم در برگ گنـدم گونـه   
 وDE- 2بـه روش   روزسـه   تـنش كمبـود آب بـه مـدت    

سـتي  پلاهـاي كلرو كه عمدتا پروتئين دريافتندسنجي  طيف

ي مطالعــهدر  گــذارد.تغييريافتــه روي فتوســنتز تــاثير مــي
دو رقم گندم بهاره متحمل و  )Ge et al., 2012(ديگري 

حساس به تنش كمبود آب براي بررسي تغييـرات پروتئـوم   
ال نمو به روش پروتئوميك تحـت تـنش   هاي در حدر دانه

لكـه   152مورد مقايسه قرار گرفتند. درمجموع  ،كمبود آب
هاي الكتروفورز دو پروتئيني تغيير حداقل دو برابري در ژل

پروتئين شناسايي شده در دفاع  69بعدي نشان دادند. تعداد 
و سميت زدايي تنش، فتوسـنتز، متابوليسـم كربوهيـدرات،    

ــرو ــروتئينمتابوليســم نيت ــرهژن، پ اي و برخــي هــاي ذخي
 Ford et(هاي مهم درگير بودند. فورد و همكـاران  فعاليت

al., 2011(  اي از آزمايشـات چندگانـه،   با استفاده از دسـته
ي پروتئيني روي ژل الكتروفـورز  ها لكهتغييرات در فراواني 

دو بعدي را در سه رقم گندم نان اسـتراليايي در پاسـخ بـه    
تنش كمبود آب مطالعه كردند. يك رقم حساس و دو رقـم  
متحمل كه در توانايي حفظ عملكـرد دانـه تحـت شـرايط     

با تيمار خشكي دوره تنش خشكي متفاوت بودند در گلخانه 
 54و14اين محققين بـا اعمـال تـنش     اي رشد داده شدند.

حظـه  لاروزه بر گياه و بررسي پروتئـوم بـرگ موفـق بـه م    
ها شـدند. عملكـرد   پروتئيني تكرارپذير روي ژل لكه 5133

هاي تغيير يافته به گليكوليز و گليكـوژنز، تاشـدگي   پروتئين
فتوسنتز، ترجمـه و  پروتئين، پاسخ به تنش، چرخه كالوين، 

يكي از ارقـام متحمـل فاقـد تغييـرات      مربوط بودند.انتقال 
در طول مراحل اوليه كمبود آب بود ها معني دار در پروتئين

رقم متحمل ديگر تغييرات معني داري نشان داد. هـر  ولي 
سه گونه تغييرات مرتبط بـا افـزايش متابوليسـم در تـنش     

از طريق  عال اكسيژنهاي ف گونهاكسيداتيو و ظرفيت مهار 
افزايش سـوپر اكسـيد ديسـموتاز و كاتـالاز را داشـتند. در      

ــه ــين  )Bazargani et al., 2011(اي مطالع ــراي تعي ب
مكانيسم مولكـولي مصـرف ذخـاير سـاقه تحـت شـرايط       

ساقه دو توده محلي گندم را تحت  خشكي، الگوي پروتئوم
مقايسه كردند. با اسـتفاده از  تنش كمبود آب بعد از گلدهي 

ــداد   ــدي، تع ــورز دو بع ــوان   90الكتروف ــه عن ــروتئين ب پ
هاي پاسخ دهنده به تنش كمبود آب شناسايي شد.  پروتئين

اي بـين دو تـوده محلـي، چنـدين      تجزيه و تحليل مقايسه
پروتئين ساقه را به عنوان اعضاي اصلي در انتقـال ذخـاير   

  .  ساقه به دانه گندم معرفي كرد
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  ها مواد و روش
  گياه كشت و سازي آماده

رقم بـاران   ماده گياهي مورد استفاده در اين آزمايش گندم
تهيـه  المللي ديـم مراغـه    مركزتحقيقات بينباشد كه از مي

پلاستيكي به وزن سه كيلوگرم هاي  شد. آزمايش در گلدان
انجام شدكه با خاك زراعي معمولي پـر شـده بـود. بـراي     

گلدان آماده گرديد و بذور در عمق  30تعداد  انجام آزمايش
روز پس از كاشـت  15متري خاك كاشته شدند. سانتي 5/1

گياه در  5ها را تنك كرده و تعداد كه گياهان سبز شدند آن
ها تا مرحله سه برگي كه حـدود  نگلداهر گلدان حفظ شد. 

كشت بـذور  يك ماه طول كشيد بطور روزانه آبياري شدند. 
 گراد و شبانهدرجه سانتي 26-28 يبا متوسط دماي روزانه

  گراد صورت گرفت.ي سانتيدرجه 19-17
  
  آب كمبود تنش اعمال نحوه و آزمايشي طرح

تكـرار   10براي اجراي آزمايش از طرح كاملأ تصـادفي در  
 آبيـاري عـادي و تـنش    شـامل استفاده شد. سطوح آبياري 

هاي گلدان  كمبود آب، تيمارهاي آزمايش را تشكيل دادند.
شاهد بصورت روزانه آبياري شدند و تيمار تنش كمبـود آب  

هاي تحـت   با قطع آبياري در مرحله سه برگي براي گلدان
روز اعمـال   20روز در ميـان، بمـدت    سـه تنش به فاصـله  

روز علايم ظاهري تنش در بخش هوايي  20پس از .گرديد
  گياهان قابل مشاهده بود.

  
  گيري اندازه مورد صفات

روز پـس از اعمـال تـنش كمبـود آب، صـفات       20حدود  
وزن تـر و خشـك انـدام هـوايي، وزن تـر و       شامل رشدي

غلظت  بالاخرهطول و حجم ريشه و حداكثر خشك ريشه، 
مورد  )Bates et al.,  1973(هيدرين پرولين به روش نين

هاي آمـاري صـفات    براي تجزيه قرار گرفتند. اندازه گيري
و  SASمورفولوژيكي و تجزيه بيان پروتئين هـا از برنامـه   

  استفاده شد. Excelرسم نمودارها از 
  

  پروتئين استخراج
 تصادفي از هاي ريشه گياهچههاي  نمونهبراي تجزيه پروتئوم، 

 داخلمينيومي وهر واحد آزمايشي وزن گرديد و درون فويل آل
مايع به آزمايشگاه منتقـل گرديـد و تـا زمـان اسـتخراج       ازت

درجه سانتي گـراد نگهـداري    - 80دماي فريزر با پروتئين در 
ت ريشه داخل گرم باف يكشدند. در مرحله استخراج پروتئين 

پـروتئين و   اسـتخراج ليتر بـافر  ميلي  2 به همراههاون چيني 
 عصـاره  حـاوي  هاي ميكروتيوب .شن كوارتز، كاملا له گرديد

در  دور 15000 تنظيمـات  بـا  سپس شده ورتكس دقيقه يك
 گـراد 	سـانتي  درجـه  چهـار  دماي و دقيقه 10 مدت دقيقه به
. بـافر  گرديد منتقل جديد تيوب به روشناور و شدند سانتريفوژ
 K2HPO4 65mM, KH2PO4( پـروتئين شـامل   استخراج

2.6 mM, NaCl 400 mM, NaN3 3mM( 6/7 در =
pH باشد. تمام مراحل استخراج پروتئين روي يـخ انجـام   مي

گرديد. براي تعيين غلظت پـروتئين اسـتخراج شـده از روش    
  استفاده گرديد.  )Bradford, 1976(بردفورد 

  
  IEF Isoelectric focusing)( اول بعد الكتروفورز
 بعـد اول در ( يها، الكتروفورز دو بعدينپروتئ براي تفكيك

در ســه تكــرار  )SDS-PAGEو بعــد دوم  IEF بــه روش
 600 اورهقـرار گرفـت. ژل بعـد اول شـامل (     استفادهورد م

 آميد آكريل استوك ميكروليتر، 355 يونيزهد آب گرم، ميلي
ــر، 145 درصــد 30 ــولين ميكروليت  pH 5-8( 25/31( آمف

 آمونيوم ميكروليتر، pH 3-10 (25/31( آمفولين ميكروليتر،
ــولفات ــد 10 پرسـ ــر875/1 درصـ  TEMED و ميكروليتـ

    .باشد مي )ميكروليتر251/1
 بـا  H3PO4 بـا  نصـف  تـا  الكتروفـورز  دسـتگاه  مخزن

 حاوي اي شيشه هاي لوله درون. شد پر نرمال 02/0 غلظت
 20 و پروتئينـــي نمونـــه ميكروليتـــر 100 ،بعـــد اول ژل

 بـا  الكتروفـورز  سـپس ه گرديـد.  اضـاف  ليـز  بافر ميكروليتر
 مدت به ولت 400 دقيقه، 30 مدت به ولت 200 ولتاژهاي

 مجمـوع  در( سـاعت  يـك  مدت به ولت 600 و ساعت 16
  .شد اجرا) ساعت 5/17

  
  دوم بعد الكتروفورز

 جداكننده ژل شامل قسمتي، دو صورت به دوم بعد هاي ژل
 جداكننـده  ژل محلـول ابتـدا   .شدند تهيه  دارنده نگه ژل و
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 ژل بـافر  ليتـر،  ميلـي  5/8 جداكننـده  ژل براي آميد يل(آكر
ــده ــي pH= (3/6 8/8( جداكنن ــر، ميل ــونيزه آب ليت  2 دي

 ميكروليتـر،  120 درصـد  10 پرسـولفات  آمونيـوم  ليتر، ميلي
TEMED 20 بافر ژل جداكننـده  گرديد تهيه) ميكروليتر .

 سـديم  ليتر، ميلي 100گليسرول گرم، 75/7 تريسشامل (
 ميلـي  50 مركاپتواتانول گرم، SDS (25( سولفات دودسيل

  . باشد مي) ليتر
 مسير تعيين ژل براي آميد آكريل شامل( دارنده نگه ژل

 ليتـر،  يلـي مpH= (3 8/6( جداكننـده  ژل ليتر، بافر ميلي 1
 30 درصـد  10 پرسولفات آمونيوم ليتر، ميلي 2 ديونيزه آب

 ژل غلظت. شد تهيه) ميكروليتر TEMED  20ميكروليتر،

. بـود  % 15 و % 5 ترتيـب  به كننده جدا و دارنده نگه هاي
  رانش بافر با شيشه دو بين فضاي و پايين مخزن نهايت در

SDS-PAGE ــر ــرم،   5/7 يس(تـ ــرم، SDS  25گـ  گـ
) يـونيزه آب د يتـر ل 5/2تا  محج يگرم و مابق 36 يسينگلا
 هـر  براي آمپر ميلي 35 جريان با رانش عمليات. گرديد پر
  . شد انجام ژل

  
  ژل آميزي رنگ

 كوماسي(شامل  كوماسي بلو محلول ها با رنگ آميزي ژل
 250 اسـيد  اسـتيك  ليتر، ميلي 1250 متانول گرم، 5/7 بلو

انجـام   )ديـونيزه  آب ليتـر  5/2 تـا  حجم مابقي و ليتر ميلي
  گرفت.  

  
  پروتئيني يها لكه تجزيه و برداري تصوير

سـاخت   GS800 ومترتدانسيها توسط  تصويربرداري از ژل
آميزي (آبي شركت بيوراد و با انتخاب نوع ژل و روش رنگ

توسط انجام گرديد.   Quantity oneنرم افزار باكوماسي) 
همراه تكرارهاي  ها بهكليه تصاوير ژل PDQuestافزار نرم

ي مشـترك بـين تكرارهـا    هـا  لكـه آنها فراخوانده شـدند و  
با مشخص نمودن نقاط حداقل و حداكثر  شد. برچسب زده

)pH  وزن مولكـولي  و )، نقطه ايزوالكتريـك  8تا  5در بازه
ئيني با استفاده از ماركر پروتئيني به دست آمد. هر لكه پروت

از نظر كيفيـت و حـذف نقـاط     ها لكهپس از غربال نمودن 
هـا  هـاي كمـي حاصـل از ژل   ناخواسته در نرم افـزار، داده 

 ،يـابي پايان لكه س ازپذخيره شدند.  Excelبصورت فايل 

درصد حجمي نقاط براي تكرارهاي مختلف به دست آمد و 
بــراي درصــد حجمــي هــر لكــه پروتئينــي بــين  tآزمــون 

ي هـا  لكـه تيمارهاي آبياري انجام شد. بـدين ترتيـب كـه    
دار مشـخص شـدند و   پروتئيني داراي تغييرات بيان معنـي 

روند افزايشي و كاهشي بيان آنها در اثر تنش كمبود آب بر 
مشخص شدند. نقاطي كـه داراي   IF(1اساس فاكتور القاء (

IF  ي پروتئيني بـا افـزايش بيـان و    ها لكه بودند 2بالاتر از
ي هـا  لكـه داشـتند بـه عنـوان     5/0كمتر از  IFنقاطي كه 

 ,.Toorchi et al(پروتئيني با كاهش بيان معرفي شـدند  

 يپسينتر با ينيپروتئ يها لكه يميآنز هضم يندفرآ .)2014

ي داراي تغييرات بيـان بـه   ها پروتئين شناسايي  .شد انجام
در  MALDI-TOF  ينگـاري جـرم پپتيـد    انگشت روش
ايتاليـا   Tucsia ژنوميكس و پروتئـوميكس دانشـگاه  مركز 

  .صورت گرفت
  

 نتايج و بحث

  صفات تحليل و تجزيه
ــراي داده    ــودن ب ــال ب ــون نرم ــدا آزم ــفات  ابت ــاي ص ه

مورفولوژيكي مورد مطالعه انجام شد و نتايج نشان داد كـه  
كليه صفات داراي توزيـع نرمـال بودنـد. نتـايج حاصـل از      

آمده اسـت.   1 العه در جدولبراي صفات مورد مط t آزمون
اختلاف بين شرايط شاهد و تنش كمبود آب براي صـفات  

و طول ريشه  ب)-1(شكل  وزن خشك ريشه، حجم ريشه
و صـفات وزن تـر    01/0از نظر آمـاري در سـطح احتمـال    

در سـطح احتمـال    الـف) -1(شـكل   ريشه و ميزان پرولين
معني دار شد كه نشان دهنده وجـود تفـاوت آمـاري     05/0

از لحاظ اين صفات است. اين درحـالي اسـت    دو گروهبين 
كه براي صفات وزن خشك انـدام هـوايي، وزن تـر انـدام     
هوايي و طول اندام هوايي، اختلاف بين ميـانگين شـرايط   
شاهد و تنش كمبود آب غيـر معنـي دار گرديـد. بـه نظـر      

، در مراحـل اوليـه رشـد   نمونـه بـرداري   به دليـل  رسد  مي
در مـورد برخـي   فرصت كافي براي پاسخ به تنش گياهان 
  را نداشتند.مورفولوژيكي  صفات
  

                                                                             
1. Induction Factor 
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  براي شرايط شاهد و تنش كمبود آب tي  آمارهسطح معني داري ميانگين صفات مورد مطالعه در گندم رقم باران و  .1 جدول
Table 1. The mean of traits studied in wheat cultivar Baran and significance level of t-statistic for normal and 

water deficit stress conditions 

  صفات
  وزن تر 

  اندام هوايي
  وزن خشك 
  اندام هوايي

  طول 
  اندام هوايي

  وزن تر 
  ريشه

  وزن خشك 
  ريشه

  طول 
  ريشه

  حجم 
  ريشه

  پرولين 
  ريشه

  11/0  34/1  57/25  10/0  18/0  69/21  03/0  25/0  شاهد
  26/0  7/0  68/12  04/0  09/0  02/20  03/0  23/0  تنش

P-value ns 23/0  ns 25/0  ns 10/0  *02/0  **01/0  **01/0  **00/0  *02/0  
CV(%) 59/14  24/10  00/9  62/39  53/27  27/31  59/31  77/44  

ns،  * را نشان مي دهد. درصد 1و  5احتمال به ترتيب عدم معني داري، معني داري در سطح  **:و  
ns,* and **: Indicate non-significant and significant at the probability levels 5% and 1%, respectively. 

 

  )ب(            (الف)
 باران رقم گندم در آب شاهد و تنش كمبود در شرايطميانگين محتواي حجم ريشه (الف) و پرولين ريشه (ب)  .1 شكل

Figure 1. (a) The mean of root volume (a) and root prolin content (b) under normal and water deficit stress 
conditions in wheat cultivar Baran 

  
  تجزيه و تحليل پروتئوميك

براي بررسي تغييرات پروتئوم، استخراج پـروتئين از بافـت   
ريشه در شرايط تنش كمبود آب و آبياري عادي انجام شد. 

سـازي  در بعـد اول بـه روش متمركز  الكتروفورز دو بعـدي  
-SDSبراساس نقطه ايزوالكتريك و در بعد دوم بـه روش  

PAGE ها با آبي كوماسي انجام گرفت. و رنگ آميزي ژل
ي پروتئينـي بوسـيله نـرم افـزار     هـا  لكـه تجزيه و تحليـل  

PDQuest  ي پروتئيني بين ها لكهبا مقايسه درصد حجمي
 99شاهد و تيمار تنش كمبود آب منجر به شناسايي تعـداد  

ي مشابه ها لكهلكه پروتئين تكرار پذير شد. درصد حجمي 
تــنش كمبــود آب توســط نــرم افــزار  ورايط شــاهد در شــ

ي بـا افـزايش يـا    ها لكهبراي شناسايي  tمحاسبه و آزمون 
 15كاهش بيان معني دار استفاده گرديد. در مجموع تعـداد  

نسبت به شرايط شاهد داري  لكه تفاوت تغييرات بيان معني

 13ي داراي افزايش تغيير بيـان ها لكهنشان دادند كه تعداد 
بـود. عامـل القـا     2ي با كاهش تغيير بيان و برابر اه لكهو 

بترتيــب بــراي افــزايش و  5/0بزرگتــر از دو و كــوچكتر از 
 ,.Hajheidari et al(د كـاهش تغييـر بيـان تعيـين شـدن     

 يهـا  لكـه كـاهش بيـان    يـا . شماره و ميزان افزايش )2005
اـ  لكهاين موقعيت  و 2انتخابي در شكل  پروتئين اـي   روي ژل ه ه

  داده شده است.نشان  3آميد دو بعدي در شكل  آكريلپلي 
ها هاي محيطي از جمله تنش كمبود آب پروتئينتنش
دهـد كـه هـر    هاي مختلفي را تحت تاثير قرار مـي و آنزيم

هـاي حيـاتي سـلول    هـا و چرخـه  كدام جزئي از متابوليسم
 اسـت  شده مشخص مختلف مطالعات اساس باشند. بر مي

 يـا  بيـان  افـزايش  هـا پروتئين زا يكسري تنش در طي كه

 تـنش  طـي  در هاپروتئين از برخي و يابندبيان مي كاهش

 ;Hashimoto and Komatsu 2007(ند شـو  مـي ن بيان

Zang and Komatsu, 2007(.  
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  ر بيان معني دار تحت شرايط كمبود آب در گندم رقم بارانيغيهاي داراي تدرصد حجمي پروتئين .2شكل 

Figure 2. The volume percentage of the protein with significant expression changes under normal and water 
deficit stress conditions in wheat cultivar Baran 

  

  
تنش  تحت شرايط عادي وي پروتئيني داراي تغييرات بيان معني دار در الكتروفورز دو بعدي ها لكهنسبي و برچسب  موقعيت .3شكل

  كمبود آب در گندم رقم باران
Figure 3. The relative positions and tags of proteins spots with significant expression changes in two-
dimensional electrophoresis under normal and water deficit stress conditions in wheat cultivar Baran 
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ي پروتئينـي در ژل هـا   هـا  لكـه  بيـان  تجزيه و تحليل
ــزار  ــرم اف لكــه  15نشــان داد كــه   PDQuestبوســيله ن
لكـه كـاهش    2 داشـتند بطوريكـه  دار  پروتئيني تغيير معني

خلاصـه  . نشـان داده اسـت  ان لكه افـزايش بي ـ  13بيان و 
نـرم افـزار   هاي شناسـايي شـده توسـط     پروتئيناطلاعات 
Mascot  داراي هايپروتئينارايه شده است.  2در جدول 

) 4(شـكل   عملكـردي  گـروه  شـش  دار درمعني بيان تغيير
درگير در پاسخ و دفاع  پروتئين هايتعداد  .اندشده تفكيك

 3لكه)، تنفس نوري ( 4لكه)،  متابوليسم ( 4در برابر تنش(
 1لكـه)، سـنتز نشاسـته (    1لكه)، درگير در ساختار سلولي (

لكـه)   1لكه) و پروتئين متفرقـه (  1لكه)، سنتز اسيدآمينه (
  .گروه بندي شدند

  

  
هاي پاسخ دهنده به هاي عملكردي پروتئينگروه .4 شكل

  در گندم رقم باران كمبود آبتنش 
Figure 4. Functional group of proteins responded 

to water deficit stress in wheat cultivar Baran 

  
  تنش برابر در دفاع و پاسخ در درگير هاي پروتئين

هاي شناخته شده در پاسخ پروتئين جزو %)27لكه ( 4تعداد 
شماره ي ها لكه كه از اين ميان بودندو دفاع در برابر تنش 

تقريبا مشـابه   pIبا داشتن وزن مولكولي و  4202و  4201
 Monomeric alpha-amylaseهم، به عنوان پـروتئين  

inhibitor  .مطـابق مطالعـات    مورد شناسايي قرار گرفتنـد
هاي پروتئـاز عمومـاً در بسـياري از     انجام گرفته مهاركننده

هـا و   سازي ماننـد دانـه   ذخيره هاي ويژه در بافت گياهان به
ها پس از القاي يك تنش زيسـتي، بـا افـزايش بيـان      غده

ــاهر  ــيظ ــو م  ;Van Dam et al., 2001( ندش

Dombrowski, 2003(هاي آلفـا  هاي مهاركننده. از نقش

توان به محافظت در برابر تنش  اكسيداتيو اشاره آميلاز مي
كرد. علاوه بر اين به حفظ نشاسته دانه، يك جـزء حيـاتي   

 ,.Hajheidari et al( كننـد براي جوانه زني كمـك مـي  

. همچنين اين آنزيم نقـش مهمـي در مقاومـت در    )2007
 برابر آسـيب ناشـي از حملـه حشـرات در گياهـان دارنـد      

)Gibbs and Alli, 1998(.  كه نسبت  4704 لكه شماره
كيلو  08/48وزن   به حالت شاهد افزايش بيان نشان داد با

 Late در بيـــــان پـــــروتئين pI 11/7دالتـــــون و 

embryogenesis abundant protein D-29    درمقابـل
هـاي اصـلي   يكـي از پـروتئين  . تنش كمبود آب نقش دارد

هاي فراوان اواخـر  پروتئينان، ي بذر در گياهدهنده تشكيل
ــي ــين زاي ــن دســته از  مــي LEA(1( جن باشــد. تجمــع اي

باعث ايجـاد سـازگاري در عملكـرد گياهـان در     ها  پروتئين
ــنش  ــل ت ــت   مقاب ــده اس ــيداتيو ش ــمزي و اكس ــاي اس ه

)Mertens, Aliyu, and Cowan 2018(هـاي  . پروتئين
LEA كه عمـدتا در  هاي مولكولي تشكيل شده اند از توده

ند، يعني زماني كـه  شو ميمرحله دوم و سوم رشد بذر جمع 
مواد ذخيره شده در بذر به منظور  آمـاده سـازي آن بـراي    

كننـد  ورود به مرحله خواب شـروع بـه خشـك شـدن مـي     
)Mukherjee et al., 2006( .   بـا   5502لكـه پروتئينـي

 Cys-2افــزايش بيــان در رقــم بــاران بعنــوان پــروتئين 

peroxiredoxin BAS1 ورد شناســايي قــرار گرفــت. مــ
 هاي كوچكي با دامنه سايت فعـال ها پروتئينتيوردوكسين

Cys-Gly-Pro-Cys  پيوندهاي  احيايستند كه قادر به ه
 Eklund et( هاي هدف هستنددي سولفيدي در پروتئين

al., 1991( علاوه بر عملكرد كلي در تنظيم فعاليت آنزيم .
تيـول،   كـاهش -اكسـايش هـاي   واكـنش از طريق كنتـرل  

ها در بسياري از فرآيندها مانند جذب سولفات، تيوردوكسين
و آپوپتـوز سـلولي شـركت     DNA ، رونويسـي  فاژ جميعت

. )Holmgren 1979; Schenk et al., 1994( كننـد مـي 
هـا،  انـد كـه ايـن پـروتئين در بـاكتري     مطالعات نشان داده

هـاي اكسـيداتيو نقـش    تـنش  مخمرها و گياهان، در پاسخ
  دارند.
  

                                                                             
1. Late embryogenesis abundant 
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  لكه پروتئيني داراي تغييرات بيان معني دار در پاسخ به تنش كمبود آب گندم رقم باران 15مشخصات  .2 جدول
Table 2. The characteristics of 15 protein spots with significant expression changes under water deficit stress 

in wheat cultivar Baran 

  
 

  متابوليسم و نوري تنفس در درگير هاي	پروتئين
در گروه عملكردي متابوليسم  و تنفس  ها پروتئينگروه بعدي 

در ايـن   هاي شناسـايي شـده  از بين پروتئيننوري قرار دارند. 
 5301و  4703، 4504، 2502، 2501، 1704ي هـا  لكه گروه،

شـماره   در مسيرهاي متابوليسمي گياهان نقش دارند. پروتئين
مربـــوط بـــه  pI 48/6و  64/30بـــا وزن مولكـــولي  2501

Phosphoglycerate mutase باشد كه تحت تـنش  مي
هاي گندم افزايش يافـت. فسفوگليسـرات   كمبود آب در ريشه

يك آنزيم گليكوليزي است كه باعث تبـديل    PGMموتاز يا 
فســفات بــه يكــديگر  2- فســفات و گليســرات 3- گليســرات

. افزايش بيان اين آنزيم ممكن )Yan et al., 2006(د شو مي
هـاي دفـاعي   است به توليد انرژي بيشتر مورد نياز در فرآينـد 

ي تـنفس  كـه در چرخـه   تركيباتيمتعدد كمك كند. از ديگر 

، 1فروكتوز بيس فسـفات  اند، ) شناسايي شدهمتابوليسمنوري (
هستند  4 و اينولاز 3آلدولاز، 2تريوز فسفات ايزومراز سيتوسولي

باشـند. در ايـن مرحلـه    كه جزء مرحلـه اوليـه گليكـوليز مـي    
 6ه تريوز فسـفات و سپس ب 5به هگزوز فسفاتها كربوهيدرات

كـه   2502لكـه   .)Rocco et al., 2019(ند شـو  مـي تبديل 
شناسايي شد در مسير گليكوليز  7تريوز فسفات ايزومزاز بعنوان

 باشد كـه ايزومريزاسـيون  (مرحله اوليه توليد انرژي) درگير مي
ــفات  ــتون فس ــي اس ــرآلدهيد- Dو  8دي هيدروكس  3- گليس

                                                                             
1. Fructose-bis phosphate 
2. Cytosolic Triosephosphate isomerase 
3. Aldolase  
4. Enolase 
5. Hexose phosphates 
6. Triose phosphates    
7. Triosephosphate isomerase 
8. dihydroxyacetone phosphate 
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. نتـايج  )Kishor et al., 2005( كنـد را كاتاليز مـي  1فسفات
ها بـراي  دهد كه اين آنزيماز مطالعه ديگري نشان ميحاصل 

 دو مسير گليكوليز و كالوين نقش اساسي دارنـد  كارايي در هر
)Rocco et al., 2019(.   هاي ديگري از پروتئين 1704لكه

است كه در تنفس نوري و فرآيند متابوليسم دخيل است، اين 
افـزايش بيـان   لكه بعنوان آنزيم پراكسيداز شناسايي شد كـه  

داشته است. طي بيست سال اخيـر بـه طـور پيوسـته آنـزيم      
پراكسيداز به عنـوان شـاخص تغييـرات اكولـوژيكي در گيـاه      
معرفي شده است و تغييرات كمي و كيفي اين آنزيم در فرآيند 

 Salin(فتوسنتز و نياز نوري گيـاه بـه اثبـات رسـيده اسـت      

فسفوگليسـرات   - 3كـه بعنـوان   4504لكه پروتئيني  .)1991
هفتمـين آنـزيم   مورد شناسايي قرار گرفت،  2كيناز سيتوسولي

  بيس فسفوگليسـرات و  1،3است كه واكنش  گليكوليز چرخه
ADP  فسفوگليسـرات و  براي توليـد تـري   را ATP  كاتـاليز

فسفوگليسرات كيناز يكي از  ).Xiong et al., 2017( كند مي
هاي حياتي در چرخـه گليكـوليز اسـت، افـزايش آن در     آنزيم

دهنده الگوهـاي تغييـر شـكل كـربن در      نشان ريشه احتمالا
 Xiong et( براي تنظيم اسمزي باشـد پاسخ به افزايش نياز 

al., 2017 .(37,07بـا وزن مولكـولي    4606ه پروتئينـي  لك 
 - 3- گليسـرآلدئيد  به عنوان پـروتئين  7برابر  pI كيلو دالتون و

گرفــت.  ي قــرارايمــورد شناسـ ـ 3فســفات دهيــدروژناز 
فسفات دهيدروژناز يـك واكـنش كليـدي در    - 3گليسرآلدهيد

كند و نقش مهمي در توليد انرژي مسير گليكوليز را كاتاليز مي
 ,.Guo et al) كندهاي كربوهيدرات ايفا ميمتابوليتتجزيه و 

 ممكـن  دهيـدروژناز  فسفات- 3 گليسرآلدهيد افزايش .(2014
 بيشتري انرژي و دهد افزايش را محلول قندهاي تجمع است
 آنـزيم  ايـن  رو ايـن  از. كنـد  ايجـاد  تنش تحت گياهان براي
افزايش ايـن   .باشد تنش به تحمل شاخص عنوان به تواند	مي

نيز در ريشه كلزا گزارش شده  آنزيم توسط بنايي و همكاران،
. همچنــين افــزايش )Banaei-Asl et al., 2015( اســت

هـاي  تحت تـنش  )Tanou et al., 2009(فعاليت اين آنزيم 
 محيطي به عنوان يك راهكار موثر تحمـل تـنش، در گنـدم   

)Kang et al., 2012( شـماره   هلك ـ .يز گزارش شده اسـت ن

                                                                             
1. D-glyceraldehyde-3-Phosphate 
2. 3-phosphoglycerate kinase Cytosolic 
3. Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 

به عنوان پروتئين دخيل در متابوليسم كربن شناسايي   4703
تنش كمبود آب افزايش بيـان   گرديد. اين پروتئين در شرايط

سـرين هيدروكسـي    دار داشت. اين لكه پروتئيني بعنوانمعني
 است درتبادلات مسير تتراهيدروفولات دخيل 4متيل تراستفراز

ــي از  ــه بخش ــربن  ك ــم ك ــم   متابوليس ــوده و در متابوليس ب
 ,.Lovell et al( آمينواسيدها و نوكلئوتيـدها درگيـر هسـتند   

سـئول  سرين هيدروكسي متيل تراسـتفراز م  . پروتئين)1990
 5301لكه شماره باشند. گليسين ميتبادلات سرين و  كاتاليز 
در  5كــوآ هيــدرولاز - هيدروكســي ايزوبوتيريــل- بتــا بعنــوان

متابوليسم والين نقـش دارد. والـين نقـش بسـزايي در گـرده      
 دهـاي محيطـي دار  افشاني و در مقاومت بـه شـرايط تـنش   

)Zolman et al., 2001(.     بتـا  لكـه مربـوط بـه پـروتئين -
در شـرايط تـنش    كـوآ هيـدرولاز   - هيدروكسي ايزوبوتيريـل 

توانـد   بيان بود. اين افزايش بيان مي افزايش كمبود آب داراي
توان گفت پـرولين  مربوط به افزايش پرولين در گياه باشد. مي

هـاي محيطـي از   مهمي در پاسخ به انـواع تـنش  نقش بسيار 
را  ساير مسيرها وجمله تنش شوري و كمبود آب در گياه دارد 

 . )Zolman et al., 2001( دهدنيز تحت تاثير قرار مي

  
    نشاسته بيوسنتز در درگير	پروتئين

شناسـايي   هـاي  پروتئيناز  ديگر يكي 3106 شماره يلكه
 اين لكه بعنوان كه با افزايش بيان همراه گرديد. استشده 

ADP-glucose pyrophosphorylase )AGPase(6 
در غلات در حال رشد، سـاكارز  مورد شناسايي قرار گرفت. 

از طريق يك مسير متابوليكي كـه شـامل چنـدين مرحلـه     
سـنتز   متوالي آنزيمي است، به نشاسته تبديل مي شـود. در 

گلوكز پيرو فسفات، نشاسته  ،فسفات سنشاسته آدنوزين بي
فعاليـت دارنـد. وزن تقريبـي     7كننده سنتتاز و آنزيم منشعب

باشـد.   كيلـو دالتـون مـي    20 در حدود،  AGPaseپروتئين
 8ر گياهان داراي ساختار نوع چهارمهمچنين اين پروتئين د

توسـط  اند كـه  است و از دو زير واحد متفاوت تشكيل شده
واكنش تشكيل  AGPase ژن هاي متفاوت كد مي شوند.

                                                                             
4. Serine hydroxymethyltransferase 
5. β-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 
6. ADP-glucose pyrophosphorylase 
7. Branching enzyme 
8. Tetrameric 
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ADP-glucose  ــفات را از ــوكز و ATPو پيروفس -1-گل
كنـد. محصـول نهـايي ايـن واكـنش      اتاليز مـي ك 1فسفات

ADP-glucose    است كه پيش ماده براي سـنتز نشاسـته
. نشاسـته  )Boehlein et al., 2005( دشـو  مـي محسـوب  

كربوهيدرات اصلي ذخيره اي در غـلات  اسـت از ايـن رو    
منبع  و كند يين ميعامل مهمي است كه عملكرد دانه را تع

باشــد  اي فرآينــدهاي متــابوليكي مختلــف مــيانــرژي بــر
)Balan et al., 2018(  . 

  
  هاي درگير در ساختار سلوليپروتئين

لكه ديگري كـه مـورد شناسـايي قـرار گرفـت و در گـروه       
بـا وزن   2302عملكردي ساختار سلولي درگير است، لكـه  

كــه بـه عنــوان   مــي باشـد  pI   08/6و 85/27مولكـولي  
ــروتئين ــرمين  پ ــبه ج ــه ، د2ش ــي جون ــه در  ر ط ــي دان زن
هـاي بـالغ در   ن در برگهاي جوان گندم و همچني گياهچه

 شـبه هـاي  ند. پروتئينشو ميواكنش به حمله پاتوژن بيان 
هـاي مـرتبط بـا ديـواره سـلولي      جرمين به عنوان پروتئين

جـرمين   شـبه اند، برخـي از اعضـاي خـانواده    توصيف شده
فعاليت شبيه اگزالات اكسـيداز و سـوپر اكسـيد ديسـموتاز     

رقم  . در گندم)Gucciardo et al., 2007(دهند نشان مي
جـزو ايـن    2302رود لكـه شـماره   باران  نيز احتمـال مـي  

ها باشد كه در شرايط تنش كاهش بيان داشت. در پروتئين
در گندم تحـت تـنش    Germin-Likeبررسي ميزان بيان 

ــه   ــد كـ ــود آب دريافتنـ ــي از  Germin-Likeكمبـ يكـ
هاي موجود در ديواره سـلولي گياهـان   ترين پروتئين فراوان

طريق تقويت ديواره سلولي و جلـوگيري از  عالي است و از 
آسيب بافت، نقش مهمي در دفاع گياهـان دارنـد. در ايـن    
بررسي مشاهده كردند كه پـروتئين فـوق در ريشـه تحـت     
تنش كمبود آب رقم متحمل ابتدا افزايش و سپس كـاهش  

 .)Membré et al., 2000( بيان داشته است

  
   آمينه اسيد سنتز درگير در	پروتئين

در گروه عملكردي سـنتز اسـيد آمينـه قـرار      1702لكه 

                                                                             
1. Glucose-1- phosphate 
2. Germin-Like 

 pIكيلو دالتون و  94/43با وزن مولكولي  دارد. اين لكه 
 33- آدنوزيــل متيــونين ســنتاز- اس كــه بــه عنــوان 6/5

معني دار نشـان   بيان كاهش باران شناسايي شد در رقم
يـك آنـزيم حيـاتي     3- آدنوزيل متيونين سنتاز- اس. داد

 و تشـكيل   ATP اتصال متيونين وكنش  است كه ميان
 Horikawa et(كند آدنوزيل متيونين را كاتاليز مي- اس

al., 1990( بنايي و همكـاران . )Banaei-Asl et al., 

كاهش بيان اين آنزيم را در ريشـه كلـزا تحـت     )2015
  .اند كردهگزارش شوري را تنش 
  

  متفرقه پروتئين هاي
 كـه  pI 88/6و  62/20با وزن مولكولي  3204 شماره لكه

در شـرايط تـنش   ، هاي متفرقه قـرار دارد در گروه پروتئين
-اس گلوتــاتيون داراي افــزايش بيــان بــود و بــه عنــوان

زدايـي و   در سم ها شناسايي گرديد. اين پروتئين 4انسفرازرت
ــار      ــق مه ــيداتيو از طري ــنش اكس ــر ت ــت در براب محافظ

به عنوان آنزيم سـم   GST هاي آزاد دخيل هستند. راديكال
اتاليز تركيب گلوتاتيون با انواع تركيبات هدف به زدايي درك

 ,.Droog 1997; Dixon et al( خوبي شناخته شده است

رخي ازمطالعات پروتئوميك نشان دادند كه بيشتر ب ).2002
 Arabidopsis )Jiang هـاي در ريشه GST هايايزوفرم

et al., 2007(برنج ، )Liu et al., 2014; Chitteti and 

Peng, 2007(ــدم  و جــو) Wang et al., 2008( ، گن
)Sugimoto and Takeda, 2009 (ندشو مي قاال.  

  
  كلي گيري نتيجه

طور كلي نتـايج حاصـل از ايـن پـژوهش نشـان داد كـه       ب
و  ريشـه   خشـك ريشـه، طـول    و ميانگين صفات وزن تر

در شرايط تنش كمبود آب در گندم رقم بـاران   حجم ريشه
معني  افزايش پرولين ريشهميزان و  كاهشنسبت به شاهد 

. تجزيـه پروتئـوم بافـت ريشـه منجـر بـه       داشته استدار 
الكتروفـورز دو  لكه پروتئيني تكـرار پـذير در    99شناسايي 

روي ژل  شـده  هرظـا ي پروتئيني ها لكهشد. از بين  بعدي

                                                                             
3. S-Adenosylmethionine synthetase 3 
4. Glutathione S-transferase (GST) 
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لكه داراي تغيير بيان معنـي   15 الكتروفورز دو بعدي تعداد
دار در شرايط تـنش كمبـود آب نسـبت بـه شـاهد بودنـد.       

خشكي رقم باران در  تنش هاي دخيل در تحمل بهپروتئين
فرآيندهاي بيولـوژيكي تـنفس نـوري و متابوليسـم، سـنتز      

اسـخ و  هاي درگيـر در سـاختار سـلولي، پ   نشاسته، پروتئين
باشـند.  دفاع در برابر تنش و پـروتئين متفرقـه درگيـر مـي    

، 3-هــاي پراكســيداز، آدنوزيــل متيــونين ســنتتازپــروتئين
-موتاز، تريوز فسفات-فسفوگليسرات جرمين، شبهپروتئين 

-ترنسفراز-ايزومراز، آدنوزين دي فسفات گلوكز، گلوتاتيون
ــيلاز، -، مونومريــك5 ــا آم ــاز فســف-3آلف و گليســرات كين
فسـفات دهيـدروژناز، سـرين     3-گليسـرالدهيد  يتوسولي،س

-، بتـا  LEAهـاي ، پـروتئين 4متيـل ترنسـفراز  هيدروكسي
 سـيس پروكسـي   -2و  1هيـدرولاز  -بوتيريـل هيدروكسي

ردوكسين در شرايط تنش كمبود آب افزايش بيـان نشـان   
ها در كاهش گر اهميت اين دسته از پروتئيندادند كه نشان

 باشــد. تــنش كمبــود آب مــي اثرهــاي مخــرب حاصــل از
 كه هايي پروتئين عملكردي هاي گروه به توجه با طوركليب

 كـه  داشـت  اظهـار  تـوان  مي داشتند، دار معني بيان افزايش
 افزايش با تواند مي آب كمبود تنش شرايط در باران رقم گندم

 تحمـل  عملكـردي  هاي پروتئين حفظ و تنش به هموستازي
 دهنـده  نشان ها پروتئين بيان افزايش اين. باشد داشته را لازم
 مختلفـي  فيزيولـوژيكي  و بيوشـيميايي  مسيرهاي سازي فعال
 محيطي نامساعد شرايط با تا كنند مي كمك گياه به كه است
 مهمي نقش توانند مي هاي شناسايي شده پروتئين. كند مقابله

 حفـظ  و اكسـيداتيو  هاي آسيب برابر در ها سلول از حفاظت در
 بيان افزايش همچنين،. كنند ايفا ها پروتئين عملكرد و ساختار
 به تواند مي پرولين مانند ها اسموليت سنتز با مرتبط هاي آنزيم
 كمـك  آبـي  تنش منفي اثرات كاهش و اسمزي تعادل حفظ
 امكـان  بـاران  رقـم  گندم به ها مكانيسم اين مجموع، در. كند
 و باشد داشته بهتري عملكرد آب، كمبود شرايط در تا دهند مي
  .كند جلوگيري محصول شديد كاهش از
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A B S T R A C T   
Growth-promoting bacteria or plant probiotics are an effective part of biocompatible 
and sustainable agriculture. In this study, changes in some vegetatative i and plant 
physiological indicators and the biocontrol of P. ultimum (damping-off disease agent) 
in Lettuce plants treated with two types of growth stimulating bacteria (A lipoferum 
and A. brasilense) and a biocontrol species (B. subtilis and two gamma irradiated 
mutant isolates 419 and 600) were investigated in greenhouse conditions in the form of 
a completely randomized design (CRD) with four replications. The results showed 
bacterial treatments inthe all growth and physiological indicators, were significantly 
different from the control at the 5% level. In the P. ultimum inoculated treatments, the 
damping-off and diseases severity(DI) were significantly reduced as a result of the 
treatment with B. subtilis mutants obtained from gamma ray irradiation, but 
Azospirillium strains were not effective in biocontrol. The comparison of physiological 
inddexs in infected plants showed that peroxidase, polyphenol oxidase enzymes and 
proline increased and malonaldehyde decreased as a result of treatment with B. subtilis 
mutants. From the total results of this research, it can be concluded that the induction of 
mutation with gamma ray due to the improvement of antagonistic potential of B. 
subtilis ,leaded to increase the biological control activities of B. subtilis mutants 
without adverse effects on the growth and physiology of lettuce, so that the efficiency 
of these mutants in the biocontrol of pseudo-fungus P. ultimum and induction of 
physiological indicators of resistance in the lettuce plant is higher than that of 
Azosprilium efficiency. 
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  چكيده

تحقيـق،  د. در اين ـبخش مؤثري از كشاورزي زيست سازگار و پايدارن، گياهيا پروبيوتيك هاي محرك رشد  ياكترب
 .Pگياه كاهو و كنترل زيستي عامل بيماري مرگ گياهچـه (  ـيو فيزيولوژيك ويشـيهاي ر  برخي شاخص تغييرات

ultimum(، حركم يباكتر هيسوبا دو  ماريتحت ت ) رشدlipoferum A.  وA. brasilense (هيسـو  و B. ubtilis و 
 يهـا  هيبه عنوان سو حاصل از پرتوتابي با پرتو گاما B. subtilis  صد ششچهارصدونوزده و  يهاشماره موتانت دو
اي ه نشان داد كليه شاخص قيتحق شد. نتايج يبررس يتصادف در قالب طرح كاملاً ياگلخانه طيدر شرا ،يوكنترليب

در ) A. )lipoferum, A.brasilense, Bacillus subtilis هـا  تيمـار بـا بـاكتري    در اثر كاهو و فيزيولوژيك رويشي
هاي درصد بوتـه ميـري و    خص ، شا P. ultimumبا هآلودتيمارهاي با شاهد داشتند. در ي دار يمعن تفاوت% 5سطح 

 Azospirillum هـاي  سويه اما داري يافت؛ كاهش معني  B. subtilisهاي در اثر تيمار با موتانت بيماريشدت بروز 
هـاي   ارگر نشـان داد آنـزيم  ـآلوده به بيم گياهان هاي فيزيولوژيك در شاخصمقايسه . بيوكنترلي مؤثر نبودند ازنظر
كـاهش   دي ـلدئآ يد و مـالون  افزايش B. subtilisهاي ن در اثر تيمار با موتانتـداز و پروليـاكسي فنل پلي، دازـپراكسي

 بهبـود فعاليـت آنتاگونيسـتي،    دليـل  بـه  B. subtilisيبـاكتر  در گامـا  يپرتو باجهش  ءالقا درمجموع،. داشته است
 B. subtilisهاي موتانت وكنترلـبي توانايـي كاهو، به بهبودگياه  يولوژيزيـفبدون تأثير نامطلوب بر رشد و  هتوانست

 ـا ييكـارا  كه  شرطي  هبكمك كند؛   يهـا  خـص  شـا  القـاء  و P. ultimum قـارچ  شـبه  وكنترلي ـب در هـا  موتانـت  ني
  .باشد Azospirillum بالاتراز كاهو اهيگ در مقاومتمرتبط با  كيولوژيزيف
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   مقدمه
 خـاكبرد  يهايماريكنترل ب يبرا ييايميمواد شاستفاده از 

مـواد   نيجذب ا احتمال ؛خاك ستمياكوس يدگيچيپ ليدلبه
 هاسميكروارگانيم ريسا تيمتابول ريتأث خاك؛ يدهايدر كلوئ

نييپـا  ييكـارا  ييايميش باتيترك دنشرفعاليو غ هيتجز و
 يها يماريب هيعل ييايميش سموم كاربردبا  سهيدر مقا يتر

بنابراين توليدكنندگان محصولات كشاورزي از  .دهوازاد دار
اسـتفاده   خـاكبرد  يهـا  يمـار يب هي ـعل دزهاي بالاتر سموم

بـه   شـود و همـين امـر    نيتأمكنند تا كارايي مورد نظر  مي
جلوگيري از  برايد. انجام مي منابع آب و خاك بروز آلودگي

 قيهاي زيست محيطي، در برنامههاي مديريت تلفي آلودگي
 ي كـه بـات يتركخاك بـا   ماريت توان يم هاي خاكبرد بيماري

دارنـد را  ) B. subtilis يبـاكتر  ماننـد ( يستيماده مؤثره ز
et alRostaminia ,.( كـرد  ييايميش ـ باتيترك نيگزيجا

 مهـم  از راهكارهـاي  زيسـتي  جـزء كارايي  ). افزايش2021
 هـا  جـايگزين بـراي كنتـرل بيمـاري     ارائه تركيبات زيستيِ

يكـي از   اسـت. كاهش مصـرف سـموم شـيميايي    منظور به
ارتقـاي قـدرت   ، زيسـتي  جـزء  راهكارهاي افزايش كـارايي 

 ,.Afsharmaneshet al( زيستي است جزء در آنتاگونيستي

)، PGPRs( 1ياهي ـمحـرك رشـد گ   هـاي  باكتري ).2014
 يريتـأث هستند كـه   اهيمرتبط با گ يها كروبياز م يگروه
 يسـت يرزيو غ يسـت يز يهـا تنش ل بهتحم بهبود در ديمف

 اهـان يتوسـط گ  يبه جذب مواد مغـذ  ها يباكتر نيا. دارند
 شتريآنهاست. ب تاثيراتاز  اهيگ تسلام ءكرده و ارتقا كمك
آئرومونــاس،  شــامل ســودوموناس،  PGPRيهــا جــنس
، وميدي، كلسترلوميري، انتروباكتر، آزوسپزوآركوس، آلايكلبس

ــ  و گلوكوناســـتوباكتر، وميـــزوبيكتر، راآزوتوبـــاكتر، آرتوبـ
كـاهو بـا نـام    ). Rezaluet al., 2022(هستند ها لوسيباس

از و خـانواده آستراسـه    جـزء ) Lactuca sativa Lعلمي (
كـالري و مغـذي    منبـع غـذايي كـم    .سبزيجات برگي است

دليـل شـكل    دارد و بـه از مواد معـدني و ويتـامين    متشكل
 بـات يآن بدون اسـتفاده از ترك  ديتول تازه، صورت بهمصرف 

هاي محـرك رشـد    تأثير باكتري .رديگ يم صورت ييايميش
ــد  ــه Bacillusو Azospirillumمانن ــزايش   ب ــور اف منظ

                                                      
1. Plant growth promoting rhizobacteria (PGPR)  

 ييـد شـده اسـت   أت زني بـذر و تحريـك رشـد كـاهو     جوانه

)Rezaluet al., 2022.( كــه كاشــت كــاهو جــايي از آن 
آلـودگي بـه    كاري اسـت، درصـورت   ءصورت نشا به معمولاً
كاري و بـروز مـرگ   ءنشامرحله در  P. ultimumقارچ  شبه

ميــري) خســارت بــالاتري بــه كــاهو وارد  گياهچــه (بوتــه
  ايــن تحقيــق كــارايي دو ســويه بــاكتري      .شــود مــي

A. lipoferum و A. brasilense ) محـرك كه به عنوان 
 B. subtilis يموتانت بـاكتر  دوو  )شناخته مي شوند رشد

حاصـل   وششصد نوزده و چهارصد يره هاشما(سويههاي 
 از القاي جهش با پرتوتابي در ژنوم سـويه والـد كـه داراي   

 مطالعـه  مـورد دو هـدف  با را توانايي آنتاگونيستي هستند) 
بررســي كــارايي ايــن ســويههاي ) الــف:  اســت داده قــرار

ــايي دركــاهش ــودگ باكتري ــروز آل ــه  كــاهو اهچــهيگ يب ب
 روش از استفاده امكانبررسي ب)  ؛P. ultimumقارچ شبه
بـه   گامـا  پرتـو  بـا  Bacillusبـاكتري   ژنوم در جهش القاء

و  P. ultimum منظور افزايش قدرت آنتاگونيستي آن عليه 
بررسي اثرات جانبي تيمار بـا بـاكتري موتانـت بـر برخـي      

  هاي رشد و فيزيولوژي كاهو. خص شا
  

 پژوهش ةنيشيپ

رگرهــاي تــرين بيما  از مخــرب P. ultimumقــارچ  شــبه
 سراسـر اكزاد گيـاهي و محدودكننـده توليـد كـاهو در     خ ـ

قارچي (اووميست)  هاي شبه دنياست كه به ميكروارگانيسم
زي در خاك فعال  صورت پوده هقارچ ب . اين شبهداردق تعلّ
آلـوده، بقايـاي    ءنشـا  ،خـاك  راهماند و قادر اسـت از   مي

قـارچي،   شبه آبياري انتقال يابد. اين بيمارگرِ گياهي و آبِ
ري (اسپورانژيوم) كه هر يـك حـاوي   وبا توليد كيسه اسپ

از  شـود. زئوسـپورها پـس    منتشر مي ،صدها زئوسپور است
جوانـه زده و بـه    ،شـدن  رسيدن به سطح ريشه و سيستي

 .كنند گر، رخنه مي هاي آلوده بافت ريشه با توليد ميسيليوم
براسـاس  هاي بروز آلودگي با اين بيمارگر در كـاهو   نشانه

گياهچه گ مرصـورت   زمان بروز آلودگي ممكن است بـه 
و پوسيدگي طوقه ) يـا بـروز   ءشدن در مرحلـه نشـا   (آلوده

 ـ  شدن در مراحل اسـتقرار  (آلودهيشه ر ه و ـگيـاه در گلخان
مـرگ   ).Amaradasaet al., 2024( مزرعه) بروز نمايد

از  پساز خروج گياهچه از خاك يـا   پيشتواند  ميگياهچه 
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 نيثرترؤآورد. م ـ وارد يديشـد  رتخساو  شـود  رظاهآن 
قــارچ، كنتــرل  راهكــار بــراي مــديريت آلــودگي بــا شــبه

يم ـ را كنتـرل  نوع نيااينوكولوم بيمارگر در خاك است. 
توان با استفاده ضدعفوني خاك بـا سـموم شـيميايي يـا     

دن بسـتر كاشـت يـا خـاك     كـر  شرط غني دهي (به آفتاب
يا بـا اسـتفاده ازعوامـل    از ضدعفوني)  پس ويژه گلخانه به

داشـتن   دليـل   بـه  B. subtilis .ددازيسـتي انجـام    كنترل
بيـوتيكي   هاي خاص، ازقبيل توليد تركيبـات آنتـي    ويژگي

هـاي هيـدروليتيك و     ويژه ايتورين و آنـزيم  قارچي به ضد
زيستي موفق عليه  توانايي توليد اسپور پايدار، عامل كنترل

 ,.Constantinescuet al( ي اسـت ـهاي گياه ـ بيماري

هـاي محـرك    مطالعات نشان داده است بـاكتري  ).2010
، اگرچه فعاليـت آنتاگونيسـتي   Azospirillumرشد مانند 

افزايش حلاليت و قابليت جـذب عناصـر    با ،بالايي ندارند
موجب بهبـود   توانند ، ميماكرو و ميكروالمنت توسط گياه
را در برابر اي شده و گياه  بنيه و رشد گياه و سيستم ريشه

ــاري ــاوم  عوامـــل بيمـ ــد (كن زا مقـ  Yasari andنـ

Patwardhan, 2007 .(  
ثر در ؤباتوجه بـه اهميـت شناسـايي عوامـل زيسـتي م ـ     

و كـاهش مصـرف    كنترل زيستي بيماريهاهاي  تدوين برنامه
، در محصــولات تــازهخوري ماننــد كــاهو ســموم شــيميايي

 مقايسـه كـارايي سـويههاي محـرك    مطالعه حاضر با هدف 
بـر   B. subtilisو سويه آنتاگونيسـت   Azospirillumرشد 

 .Pبيمـــارگرعلايـــم ناشـــي از  ميـــزان كـــاهش بـــروز

ultimumر تيمار با اين باكتريهـا بـر   تأثيشد. همچنين  انجام
هاي رويشي و  مؤلفهاز طريق اندازهگيري هاي كاهو  گياهچه

و  P. ultimum، تحت تنش زيستي با بيمـارگر فيزيولوژيكي
مقايسـه شـد. بـا توجـه بـه      شرايط عادي (بـدون بيمـارگر)   

 .Pزيسـتي  مهار در B. subtilisمشاهده كارايي بهتر سويه 

ultimum ،جهش با پرتو گاما در اصـلاح ژنتيكـي    ءالقار تأثي
  و بهبــــــــــــود كــــــــــــارايي گونــــــــــــه   

B. subtilis،   ــا ســويه ــار ب ــق مقايســه تيم ــد و از طري وال
در كـاهو در شـرايط    umP. ultimعليه B. subtilisموتانت

هـاي رويشـي و فيزيولـوژيكي     مؤلفـه  گلخانه بررسي شـد و 
و  P. ultimum ، تحت تـنش زيسـتي بـا   هاي كاهو گياهچه

ــد      ــت و وال ــويههاي موتان ــا س ــار ب ــارگر درتيم ــدون بيم   ب
B. subtilis مقايسه گرديد. 

 پژوهش يشناس روش

هـاي   و موتانـت   Bacillus subtilisهـاي بـاكتري   سـويه 
بـا  كـه  حاصـل از آن   صـد  شـش و  چهارصـدونوزده شماره 

 يجهش تصـادفي حاصـل از پرتـو    ءاستفاده از تكنيك القا
از  )Afsharmaneshet al., 2014نـد ( ا گامـا توليـد شـده   

گروه  (  شناسي گياهي كلكسيون ميكروبي آزمايشگاه بيماري
پژوهشـگاه  -اي  پژوهشكده كشاورزي هسته -پزشكي گياه

دريافــت شــدند. جدايــه پــرآزار  هســتهاي) علــوم و فنــون
ــبه ــارچ ش ــز  P. ultimumق ــي  ني از كلكســيون ميكروب

 -شناسـي  گـروه بيمـاري  ( شناسي گياهي آزمايشگاه بيماري
د. ش ـدريافت  )دانشگاه تربيت مدرس -دانشكده كشاورزي

بررسي توانايي ممانعـت از رشـد سـويه والـد (پرتونديـده)      
هاي آن با اسـتفاده از روش   موتانت و  B. subtilisباكتري

محمدي و همكاران انجام شد و توانايي بيـوكنترل هـر دو   
 موتانـــت و ســـويه والـــد بـــاكتري بـــه اثبـــات رســـيد 

)Mohamadyet al., 2017.( ــه ءنشــا ــالم واريت هاي س
 ـ يپرمصرف كاهو از شـركت بهـاران    ييكـا يآمر بلنـد  چيپ

 20 دماي( اي گلخانه شرايط در و تهيه )قزوين شهرستان(
 و 16:8 تـاريكي  بـه  نـور  نسبت و سيليسيوس درجه 22تا 

كيلـويي بـا    4هـاي   . خاك گلدانشد كشت%) 85 رطوبت
 مـاس  پيت %50 و) لومي - خاك مزرعه (شني %50تركيب 
 همـة خـاك   وتنظـيم   6/6خاك گلدان حدود  pH پر شد.
، هـا  يب ايارز در كيارگان يمنظور حذف فاكتورهاها بهگلدان
سپس با عوامل باكتريـايي   شده؛ ليبا اتوكلاو استر نخست

  شد. و قارچي تلقيح 

 بــا كودزيســتي تيمــار بــا ســويههاي محــرك رشــد: دو
 Azospirillum هاي گونه حاوي هركدام مايع، فرمولاسيون

lipoferum  وA. brasilense سسـه تحقيقـات آب و   ؤاز م
 10. شـد اي اسـتفاده   بي گلخانه خاك كشور تهيه و براي ارزيا

 هـر  در ها، باكتري از يك هر براي مايع كودزيستي ليتراز ميلي
ها با فواصـل  ءبرگي نشا سهاز مرحله  رشد طي بار سه( گلدان
روي بوتـه) طبـق    گـل بـر   ةاز تشكيل ساق اي تا قبل هفته سه

  بندي استفاده شد.  شده بر روي بسته توصيه درج
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بار كين (هر گلدا ماريتتيمار با سويههاي آنتاگونيست: 
 يهــا هينشــاها) بــا ســو يبرگــ ســهرشــد در مرحلــه  يطــ

 ـيم 10 زانيآن به م يها و موتانت B. subtilisيباكتر يل
) انجـام  تـر يليليدر هر م ي(سلول باكتر 104 غلظت با تريل

هاي رويشـي (ارتفـاع ريشـه و سـاقه، حجـم       شد. شاخص
 گـل بـر   ةاز تشكيل ساق پيشريشه، وزن تر ريشه و ساقه) 

گيري شد. وزن تر به كمك ترازو بـا دقـت    بوته اندازهروي 
حجـم   نييتع يكش مدرج و براو ارتفاع توسط خط 001/0

حجم آب در استوانه مدرج استفاده شد.  ريياز روش تغ شهير
براي تعيين وزن خشك اندام هوايي و ريشه، مدت  ها نمونه

گراد قـرار داده   درجه سانتي 72ساعت در آون در دماي  48
هر گلدان براي ارزيـابي ميـزان    محصولاز كشت قبل شد.

 ،شاهد جز در هر تيمار به تكرارچهار  با كنترل بروز بيماري،
روزه  10گـرم اينوكولـوم قـارچ بيمـارگر (كشـت       5ميزان 

دوبار اتو كلاو شده) اضـافه   ةميسليوم  بر روي بذر شاهدان
ــا محاســبه درصــد    ــروز مــرگ گياهچــه ب شــد. درصــد ب

درصد محاسـبه شـد. شـاخص     صورت بههاي زنده  گياهچه
از  پـس روز  30 ،)1شدت بيماري بر حسب درصد از رابطه (

شـده   از روش اصـلاح  5تـا   1براساس مقياس  ،كشت نشا
 Fatouroset( اسـت  همحاسبه شـد  فاتوروس و همكاران

al., 2019.(  
  .يگونه علائم آلودگچيسالم و بدون ه اهانيگ -0
شـانكر   كيآلوده شده و حداقل  اهي% گ20كمتر از  -1

  متر و نكروز داشته باشد.يليم 2با ابعاد 
 ـيم 2با ابعاد  كيپيشانكر ت يدارا اهي% گ50حدود  - 2 يل

  متر باشد.
با ابعـاد   كيپيشانكر ت يدارا اهي% گ75-60 از شيب -3

  متر باشد. يليم 2
طـول   ،از سـبز شـدن از خـاك    پس اهچهيمرگ گ -4

  متر باشد.يسانت 5كمتر از  اهچهيگ
ــا  مــرگ گياهچــه قبــل -5 از ســبز شــدن از خــاك ي

  پوسيدگي بذر.
 يهــا خــص منظــور ســنجش شــابــه محلــول نيپــروتئ

گرم نمونه بـرگ)   5/0 از بافت برگي (هر تيمار ،يكيولوژيزيف
 نيپروتئ غلظت نييتع ياز روش برادفورد برا استخراج گرديد.

نــانومتر بــا  595هــا در طــول مــوج  اســتفاده و جــذب نمونــه

بـراي محاسـبه ميـزان    همچنـين  اسپكتروفتومتر قرائت شد. 
آمده از پـروتئين   دست پروتئين با استفاده از نمودار استاندارد به

 1000ـ ـ0، در محـدوده غلظـت   يگـاو  نيسرم آلبـوم خالص 
 ,.Rezalouet al( ليتـر محاسـبه گرديـد    مايكروگرم بر ميلي

 ميزان فعاليت آنزيم گايـاكول پراكسـيداز  گيري  اندازه ).2024
)POD(  توسط اين آنزيم اكوليگابراساس ميزان اكسيدشدن 

 Altunkayaet( شـد  محاسـبه نـانومتر   470در طول موج و 

al., 2011.( اكسيداز با اسـتفاده از بـافر    فنل فعاليت آنزيم پلي
 Altunkayaet( انجام شـد  پيرو گالول يسوبسترافسفات و 

al., 2011.( يك گرم برگ داخل  ،گيري كلروفيل براي اندازه
گيـري   عصاره %80در نيتروژن مايع انداخته با استون  فويل را

دور در  8000دقيقه بـا سـرعت    10مدت  هعصاره حاصل. شد
 25هـاي حجمـي    دقيقه سانتريفيوژ شد. محلول رويي در بالن

% به حجم رسانده شد. محلول حاصل 80ليتري با استون  ميلي
 470و  663، 646هاي   ا دستگاه اسپكتروفتومتر در طول موجب

 bكلروفيـل   ) و1(رابطـه   a ميـزان كلروفيـل   نانومتر قرائت و
  ) با روابط زير محاسبه شد:3) و كارتنوئيد (رابطه 2(رابطه 
  = Chlorophyll a (U/g FW))                   1رابطه 

 (12.25 Abs 663nm – 2.79 Abs 646nm) 
  

 = Chlorophyll b (U/g FW))                  2طه راب
 (21.21 Abs 646nm – 5.1 Abs 663nm) 

  

  = Carotenoid)                                  3رابطه 
 (1000 Abs 470nm–1.8 Chl a–85.02 Chl b)/198 

 يريگاندازه يهر گلدان برا ةشدتازه برداشت يهااز برگ
 يبـردار نمونـه  يطور تصادف ) بهيگرم نمونه برگ 5/0( نيپرول
هموژن كرده % 3ليتر اسيد سولفوساليسيليك  ميلي 10با  و شد

 ؛دور در دقيقـه سـانتريفيوژ شـد    14000دقيقه بـا   15و مدت 
و  نيدريه نيمحلول ن تريل يليم دو شده با سپس محلول صاف

 يمـار سـاعت در بـن  كيمخلوط و  كياست دياس تريل يليدو م
خنـك شـود. بـه هـر لولـه آزمـايش چهـار         قرارداده تا كاملاً

دقيقـه بـا همـزن مغناطيسـي      20ليتر تولـوئن اضـافه و    ميلي
مخلوط شد. مايع موجود در لوله آزمايش به دو بخـش مجـزا   

ميزان جذب بخش رنگي حاوي تولوئن در طول موج  وتقسيم 
منحنـي   نانومتر قرائت شد. مقدار پـرولين بـا اسـتفاده از    520

گيـري ميـزان پراكسيداسـيون     اندازه. ]4[دست آمد هاستاندارد ب
با ) TBA( وسيله تست تيوباربيتوريك اسيد ليپيدهاي غشايي به
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گرم بافت  5/0 مقدار آلدئيد انجام شد. دي سنجش ميزان مالون
) TCA( كلرواستيك اسيد ليتر تري ميلي 5تر برگ و ريشه در 

حاصـل بـه فـالكون انتقـال     عصاره  آنگاه ؛همگن شده 1/0%
دور در دقيقـه سـانتريفيوژ    6000 دقيقـه در  5مـدت   يافتـه و  
 ـيم چهار مقدار .گشت % 20  دياس ـ كيكلرواسـت يتـر  تـر يل يل

از محلـول   تريليليم كيبه  دياس كيتوريوباربيت %5/0حاوي 
دقيقـه در حمـام آب    30اضافه شد. مخلوط فوق مدت  ييرو

 ،بلافاصـله در حمـام يـخ    و) انكوبه سانتيگراددرجه  95گرم (
دقيقـه   10مـدت   بـه  دور در دقيقـه  6000 سـرعت  بـا سرد و 

 532. ميزان جذب مايع رويي در طول موج شتسانتريفيوژ گ
  نانومتر از آن كسر شد. 600نانومتر قرائت و جذب ناويژه در 

 بـا اسـتفاده از ضـريب تصـحيح     آلدئيـد  دي غلظت مالون
برگ  وزن تر ،واحد ميكرومول بر گرم طبقمحاسبه و  155/0

)μmol g-1 FW (توسـط   هـا  خوانشارائـه گرديـد.  حاسبه و م
  .انجام شد 6315GENWAYدستگاه اسپكتروفوتومتر مدل 

با چهار تكرار در قالـب طـرح بلـوك كامـل      شاتيزماآ
 SPSS Var. 13افـزار   با نرم آنهاي  تصادفي انجام و داده

اي دانكن  با آزمون چنددامنهها  . مقايسه ميانگينشدتجزيه 
 .گرفت صورت %5با سطح احتمال 

 پژوهش يها افتهي

  يشيرو يهابر شاخص مارهايت ريتأث
گيري شده در گياه  هاي رويشي اندازهشاخصآناليز واريانس 

زيسـتي بـا فرمولاسـيون مـايع      تحت تيمار با كود يكاهو
 اثـر   A. brasilenseو A. lipoferum هـاي  حاوي گونـه 

مقايسـه ميـانگين    .داد نشان دار ي% معن5در سطح را تيمار 
در  ذكورم دوگونه نشان داد تيمار بانيز ها  شاخص تماميدر 

ه اسـت.  داري بـالاتر بـود   صورت معنـي  مقايسه با شاهد به
  .مدعاست نيا شاهد ريزشكل 

 يها خص شود شا مشاهده مي 1طوركه در شكل  همان
بوته، وزن خشـك انـدام هـوايي و ريشـه و      طول( رويشي

 ؛داري نداشت حجم ريشه) بين دو نوع باكتري تفاوت معني
 ـ   اما در تمام شـاخص  تفـاوت   A. lipoferumا هـا تيمـار ب

 توان به ايـن نتيجـه رسـيد    داري با شاهد داشت و مي معني
كـارايي   ،A. lipoferumكه اين سويه بـاكتري همزيسـت  

  A. brasilenseدر مقايسه با بهتري در افزايش رشد بوته
  از خود نشان داده است.

 
: A:lipoferum باشاهد. A. brasilenseو A. lipoferum هاي يهبا سو ماريتحت ت يكاهو اهيگ يشيرو يهايژگيو سهيمقا .1  شكل
شاهد  اهي: گA. brasilense ،Control يباكتر با مارشدهيت اهاني: گA. lipoferum ،A. brasilense يباكتر با مارشدهيت اهانيگ

 يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گA. lipoferum + P. ultimum، اوم يت يپ مارگريشده با بماريت اهاني: گP.ultimum ،)ماري(بدون ت
A:lipoferum مارگريو ب،  A. brasilense + P. ultimum: يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ A. brasilense انگليسي . (حروف مارگريو ب

 .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0در سطح  يآمار دار ياختلاف معن ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوت
Figure 3. Comparison of vegetative characteristics of lettuce plants treated with P. ultimum, A. lipoferum and A. 

brasilense strains with the control; A. lipoferum: plants treated with A. lipoferum; A. brasilense: plants treated with 
A. brasilense; Control: control plant without pathogen treatment; and P. ultimum: plants treated with pathogen; A. 
lipoferum+ P. ultimum: plants treated with A. lipoferum and P. ultimum; A. brasilense+ P. ultimum: plants treated 

with A. brasilense and P. ultimum. (Different letters in each column indicate a statistically significant 
difference between different isolates p<0.05). 
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  ي ها والد و موتانت هيبا سو ماريتحت ت ،P. ultimum فعال نوكولوميشده با ا حيتلق يكاهو اهيگ يشيرو يهايژگيو سهيمقا .2  شكل

B. subtilis. B.subtilisيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ B.subtilis والد،B.sM600  يشده با باكترماريت اهانيگ B.subtilis  موتانت
) و ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl ،چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهاني: گB.sM419، صد شش

P.ultimumمارگر،يشده با بماريت اهاني: گ B.subtilis+P.ultimumمارگريو ب والد لوسيباس يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ ،B. 

sM600+P.ultimum  يشده با باكترماريت اهانيگ B. subtilis  مارگريو ب صد ششموتانت، B.sM419+P.ultimum: اهانيگ 
ها با رنگ ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريو ب چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت

  .)دهد نشان ميبين تيمارها را  05/0در سطح  يآمار دار ياختلاف معن يكسان،
Figure 2. Comparison of vegetative characteristics of lettuce plants treated with P. ultimum, wild type and mutants 

of  B. subtilis with the control; B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM600: plants treated with 
mutant 600 of  B. subtilis; B. Sm419: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis; Control: control plant without 

treatment; P. ultimum: plants treated with pathogen; B.subtilis+ P.ultimum: plants treated with wild type B. subtilis 
and P.ultimum; B. sM600+: P.ultimum plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and P. ultimum; BsM419+ 

P.ultimum: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and P. ultimum. (Different letters in each column indicate 
a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 

  
رويشـي   هـاي  ويژگـي آنـاليز واريـانس    بـالا، شكل  در
شـده بـا اينوكولـوم     تلقـيح  يشده در گياه كاهو گيري اندازه
ــال ــد و    P. ultimumفع ــويه وال ــا س ــار ب ــت تيم ، تح
% اثر متقابل تيمار بـا  5در سطح   B. subtilisهاي موتانت

 اردار  هـاي آنتاگونيسـت معنـي    قارچ بيمارگر و بـاكتري  شبه
 نيـز  مقايسه ميانگين در شـاخص حجـم ريشـه   . نشان داد

در   B. subtilisهاي نشان داد تيمار با سويه والد و موتانت
ريشه شده  رشد وداري باعث توسعه  طور معني % به5سطح 

قـارچ   و از بروز علايم توقف رشد ناشي از آلودگي بـه شـبه  
حجـم   با كه تاجايي ؛اوم در ريشه ممانعت نموده است تي پي

ريشه گياه نيا. داري نداشته است تفاوت معني ،سالم شاهد 
شـده بـا بيمـارگر     است كه در گياهان تلقيح يدرحال مسئله

 تمـامي ترين ميزان در  داري پايين طور معني هحجم ريشه ب
ها در شـاخص وزن   ). روند داده2(شكل  ه استتيمارها بود

خشك ريشه نيز همانند حجم ريشه بود. تيمار با سويه والد 
بـا شـاهد سـالم تفـاوت     چهارصـدونوزده  و موتانت شماره 

موتانـت   B. subtilisتيمار با سويه  اما ؛داري نداشت معني
طـور   % بـه 5داري در سـطح   طور معنـي  هب صدشششماره 
هـاي وزن   دهداري بالاتر از كنتـرل بـود. ميـانگين دا    معني

خشك اندام هوايي مشابه با شـاخص وزن خشـك ريشـه    
بودند. در شاخص ارتفاع اندام هوايي بين تيمارهـا و شـاهد   

طـور   دار نبود و فقـط گياهـان بيمـار بـه     سالم تفاوت معني
داري ارتفاع كمتـري داشـتند. بـين تيمـار بـا سـويه        معني

مارگر با بي گيدر شرايط آلود هاي آن باكتري والد و موتانت
داري  هاي رشد تفاوت معني شاخص و بدون بيمارگر، از نظر

هاي رشـد در   خص اما بالاتربودن ميانگين شا ؛مشاهده نشد
در مقايسـه بـا شـاهد، توانـايي       B. subtilisتيمار با انواع 

هـاي آن را   والـد و موتانـت    B. subtilisزيسـتي   كنتـرل 
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لقيح گيـاه بـا   ت جلوگيري از بروز علايم نشان داد. منظور به
، در داد نشان درگياهان بيماررا ترين عملكرد  ، پايينبيمارگر

ــا  ــز تفــاوت  صــدشــش موتانــت B. subtilisتيمــار ب ني
موتانــت   B. subtilisداري بــا شــاهد يــا بــاكتري معنــي

نشـان   . ايـن مسـئله  ديـده شـد  آن و والـد   چهارصدونوزده
اين موتانت در بهبود عملكرد گياه در شـرايط   دهد تأثير مي

بروز بيماري نيـز بهتـر از سـويه والـد يـا موتانـت شـماره        
  بوده است. چهارصدونوزده

در شرايط  A. lipoferumعملكرد گياهان تحت تيمار با 
داري بهتر از گياهان تحت تيمـار   طور معني به بيمارگرتلقيح با 

تيمارهـا، بهبـود    تماميطوركلي در  به .بود  A. brasilenseبا
 شاخص عملكـرد بوتـه در مقايسـه بـا شـاهد سـالم تفـاوت       

هاي باكتري  سويه ةداري نشان داد كه از تأثير مثبت هم معني
شده در تيمارها حكايت داشت. اثر تيمارهاي آزمـايش   استفاده

بـر   %5احتمال  با Azospirillumو  B. subtilisباكتري  دو
 ـشاهد ا 1 و 2 شكل .دار بود كاهو معني ارتفاع گياه مـدعا   ني

هستند. بيشترين ارتفاع گياه در شرايط عـدم تلقـيح بـا قـارچ     
بـا   صـد شـش  شماره موتانت  B. subtilisاوم در تيمار تي پي

 ؛بود A. lipoferumو   A. brasilenseگياهان تحت تيمار با
 موتانت  B.subtilisوالد و B. subtilis باكتري دو اما تيمار با

. اين داري با شاهد نداشتند فاوت معنيت چهارصدونوزده شماره
رشد در كاهو در  ءدر القا Azospirillumكارايي بهتر  مسئله،

  دهد. مي نشان  B. subtilisمقايسه با 
  B. subtilisاوم و تيمار با باكتري تي تلقيح با قارچ پي

بهتري از تيمار بـا سـاير   داري كارايي  طور معني هب نيز دـوال
شـده بـا قـارچ     . بوتـه در گياهـان تلقـيح   داشـت ها  باكتري

 .Bاوم و در شرايط بدون بيمارگر، در تيمـار شـاهد و   تي پي

subtilis داشت راارتفاع  نيكمتر چهارصدونوزده، موتانت .
مقايسه ميانگين اثر تيمارهاي مختلف بر وزن خشك كاهو 

با قـارچ   حي/ عدم تلقحيقتل طينشان داد وزن خشك در شرا
. داشـت  را زاني ـم نيشـتر يب ،A. lipoferumدر  اوم يت يپ

كمترين ميزان وزن خشك در شرايط عدم تلقيح بـا قـارچ   
مثبـت كليـه   دست آمد كه تأثير  اوم در تيمار شاهد به تي پي

 بيمـارگر دهد. تلقيح بـا   ها در افزايش رشد را نشان مي باكتري
كمترين ميـزان   ،دو موتانت والد و هر  B. subtilisبا در تيمار

در شـرايط عـدم    بيمـارگر د. تلقيح بوحاصل آن  ،وزن خشك

باعث توليد كمتـرين ميـزان وزن خشـك     نيز تيمار با باكتري
  .كاهو شد

  
 يكيولوژيكنترل ب يهاشاخص بر مارهايت ريتأث

 .Pبـا  تيمـار  تحـت  گياهـان  در گياهچه مرگ درصد مقايسه

ultimum اسـتفاده  نوكولـوم يا داد نشان اي گلخانه شرايط در 
 %80 از بـيش  و بوده پرآزار و فعال كاملاً بيمارگر جدايه و شده
تيمـار بـا    آلوده به بيمـارگر و بـدون   گياهان در گياهچه مرگ

 بروز بالاي شدت از اين نتايج .است بوده آنتاگونيست باكتري
 بيمـارگر  به شده انتخاب رقم حساسيت و كاهو در علامت اين

 تحـت  گياهـان  در گياهچـه  مرگ بروز درصد. داشت حكايت
 داري معنـي  طـور  به شماره موتانت B. subtilisسويه  با تيمار
 چهارصـدونوزده  شماره موتانت و والد سويه با تيمار از تر پايين
 تيمـار  دو ايـن  بـا  سـالم  شاهد در ميري بوته بروز ميزان و بود

 عامل اين موفقيت هاي مذكور، دادهنداشت.  داري معني تفاوت
 شـــرايط در را  P. ultimumبيــوكنترل  در آنتاگونيســت 

 هـاي  سـويه  بـا  تيمـار  امـا ). 3شكلدهد( مي  نشان اي گلخانه
Azospirillum داري معني طور به ميري بوته بروز از نتوانست 

 از اسـتفاده  ديگـر،  عبـارت  به. كند ممانعت شاهد با مقايسه در
 افــزايش در كــه مثبتــي تــأثير رغــم علــي زيســتي، كودهــاي
 در مناسـبي  كـارايي  دادنـد،  نشـان  خـود  از رشد هاي شاخص
 رشـد  اوليـه  مراحل در آلودگي بروز صورت در بيماري كنترل
  .ندارند گياهچه

ــروز شــدت ــاري ب ــابي در بيم ــه ارزي ــاليز اي، گلخان  آن
ــانس ــا داده واري ــان ه ــل داد نش ــر متقاب ــاكتري اث ــاي ب  ه

 بـا  مقايسـه  در% 5 سـطح  در بيمـاري  عامل و آنتاگونيست
 بـروز  شـدت  بـر  آنهـا  بـا  و تيمار بوده دار معني سالم شاهد

 شـده  تلقيح گياهان در. است داشته داري معني تأثير بيماري
 اي، گلخانـه  ارزيـابي  شـرايط  در  P. ultimumقارچ شبه با

 بـودن  پـرآزار  كه رسيد ثبت به علايم بروز شدت بالاترين
 را ميزبـان  واريتـه  حساسيت و شده استفاده قارچ شبه جدايه
 در تيمـار  تحـت  گياهان در مئعلا شدت ميزان. نمود تأييد

 موتانــت B. subtilis هـاي  موتانـت  سـويه  بـا % 5 سـطح 
 موتانــت و والــد ســويه بــا داري معنــي صــد تفــاوت شــش

 هـاي  ي بـاكتر  بـا  تيمارهـا  كليه اما نداشت؛ چهارصدونوزده
 تفاوت داشتند. سالم  شاهد با داري معني طور به آنتاگونيست
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  همزيســت هــاي دوســويه بــاكتري 4 شــكل بــه باتوجــه
A. brasilense و A. lipoferum بروز بيمـاري   تازنظر شد

 ؛نداشـتند   P. ultimumداري با شاهد آلـوده بـه   تفاوت معني
فتـه در گياهـان   ياديگر با ميزان شـدت بيمـاري ظهور   ازسوي

د نيز تفاوت نداشـتند.  ـوال B.subtilis وتحت تيمار با بيمارگر 
 .Aاين نتايج نشان داد كـارايي دوسـويه بـاكتري همزيسـت    

brasilense و A. lipoferum در شاخص  داري طور معني هب
  B.subtilisهاي نت تر از موتا پايين ،ميزان شدت بروز بيماري

اگونيستي دليل عدم فعاليت آنت به . اين مسئله ممكن استاست
پرآزار بودن سويه بيمارگر  نيزها عليه بيمارگر و  اين سويهثر ؤم

  اي باشد. مورد استفاده در اين ارزيابي گلخانه
  
  يكيولوژيزيف يهابر شاخص ها ر مايت ريتأث

نتــايج حاصــل از تجزيــه واريــانس نشــان داد در ســطح 
 محلولداري در ميزان توليد پروتئين  % تفاوت معني5 ،احتمال

  و تيمارهـاي  ؛تيمارها و شـاهد وجـود دارد   در برگ كاهو بين
B. subtilis ـپرتوندد ـوال  باعـث   ،و دو موتانـت منتخـب   دهي
برگ كاهو نسـبت   محلول در پروتئينتجمع دار  افزايش معني
بالاترين ميزان تجمع پروتئين در  رو، نيازا. ه استبه شاهد شد
موتانـت   B. subtilis تيمارشـده بـا بـاكتري    يگياهان كاهو

در گياهـان تحـت تيمـار بـا      گيري شد. اندازه دونوزدهچهارص
اما در گياهان  ؛داري با شاهد مشاهده نشد بيمارگر تفاوت معني
و  والد B. subtilisاستفاده از باكتري با تحت تيمار با بيمارگر

توانست به افـزايش بيـان و تجمـع پـروتئين در      آزوسپريليوم،
بافت كمك كند. بيشترين ميزان پـروتئين بـرگ در گياهـان    

 در ميـزان  كمتـرين  و A. brasilenseتيمارشده بـا بـاكتري   
. شـد  مشـاهده والـد    B. subtilisباكتري با تيمارشده گياهان

 و بيمـاري  شـرايط  در موتانـت  باسيلوس باكتري با تيمار بين
را  موضوع نيا .نداشت وجود داري معني اختلاف ماريبي بدون

  .افتيبه وضوح در 5 شكلدر  توان يم
  

  
و  B. subtilisهاي  تحت تيمار با سويه والد و موتانت يدر گياه كاهو ،P. ultimumمقايسه درصد وقوع مرگ گياهچه ناشي از  .3  شكل

گياهان  B.sM600 و بيمارگر، والد B.subtilisگياهان تيمارشده با باكتري  :B. subtilis. با شاهد A. brasilenseو  A. lipoferum هاي سويه
و چهارصدونوزده  موتانت B.subtilis: گياهان تيمارشده با باكتري B.sM419و بيمارگر ، صد ششموتانت  B.subtilis تيمارشده با باكتري

  A. brasilenseگياهان تيمارشده با باكتري :A. brasilense و بيمارگر ، A. lipoferumگياهان تيمارشده با باكتري  :A. lipoferum بيمارگر،
درج شده روي  متفاوتانگليسي گياهان تيمارشده با بيمارگر. (حروف  :P. ultimum) و با بيمارگر : گياه شاهد (بدون تيمارControl و بيمارگر،

 .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0در سطح  يآمار دار ياختلاف معن ها،ستون
Figure 3. Comparison of the of seedling damping off percentage caused by P. ultimum in lettuce plants treated 
with A. lipoferum and A. brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis with the control. B. subtilis: 

plants treated with wild type B. subtilis and pathogen; B. sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and 
pathogen; BsM419: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; A. lipoferum: plants treated with A. 

lipoferum and pathogen; A. brasilense: plants treated with A. brasilense and pathogen; Control: control plant 
without pathogen treatment and P. ultimum: plants treated with pathogen (Different letters in each column indicate 

a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 
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 يها هيو سو B. subtilis يها والد و موتانت هيبا سو ماريتحت ت يكاهو اهيدر گ ،P. ultimumاز  يناش يماريشدت بروز ب سهيمقا .4  شكل

A. lipoferum  وA. brasilense  .با شاهدB. subtilisيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ B.subtilis مارگريوالد و ب  ،B.sM600 مارشدهيت اهانيگ 
 .A،  مارگريموتانت چهارصدونوزده و ب B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گB.sM419، مارگريصد و ب موتانت شش B.subtilis يبا باكتر

lipoferumيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ A. lipoferum مارگريو ب  ،A. brasilense: يبا باكتر مارشدهيت اهانيگA. brasilense  مارگريو ب  ،
Controlو مارگريبا ب ماري(بدون ت هدشا اهي: گ (P. ultimum: حروف انگلمارگريبا ب مارشدهيت اهانيگ) .ها،¬ستون يمتفاوت درج شده رو يسي 

 ).دهد يرا نشان م مارهايت نيب 05/0در سطح  يآمار دار معني اختلاف
Figure 4. Comparison of the of diseases severity caused by P. ultimum in lettuce plants treated with A. lipoferum 
and A. brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis with the control. B. subtilis: plants treated with 

wild type B. subtilis and pathogen; B. sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; BsM419: 
plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; A. lipoferum: plants treated with A. lipoferum and 

pathogen; A. brasilense: plants treated with A. brasilense and pathogen; Control: control plant without pathogen 
treatment and P. ultimum: plants treated with pathogen. (Different letters in each column indicate a statistically 

significant difference between different isolates p<0.05). 
  

  
با  ماريتحت ت ،P. ultimum فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ در) اهيهر گرم وزن تر گ يبه ازا نيگرم پروتئ يلي(م كل نيپروتئ يسهمقا .5شكل 

 B.subtilis: ؛)ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl .شاهد و A. brasilenseو  A. lipoferum يها هيسوو  B.subtilisيها والد و موتانت هيسو
  B.sM600،،چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهاني: گB.sM419د،وال B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ
 :A. lipoferum ، A. brasilenseگياهان تيمارشده با باكتري  :A. lipoferum ،صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ

شده ماريت اهانيگ :B.sM419+P ،مارگريو ب والد B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گA. brasilense  B.s+Pگياهان تيمارشده با باكتري
و  صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يبا باكتر

 و  مارگريو ب A. lipoferum يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريب
P.ultimumدر سطح  يآمار دار ياختلاف معن ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريشده با بماريت اهاني: گ

  .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0
Figure 5. Comparison of Total protein (mg/g fw) of lettuce leaves treated with P. ultimum, A. lipoferum and A. 
brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: control plant without treatment; 
B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis; B. 
sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants treated with A. brasilense and pathogen; 

A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: plants treated with wild type B. subtilis and 
pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; B. sM600+P :plants treated 

with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: plants treated with A. lipoferum and pathogen; A. b+P: plants 
treated with A. brasilense and pathogen; P. ultimum: plants treated with pathogen (Different letters in each column 

indicate a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 
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هـا (كلروفيـل و    محتـواي رنگدانـه   زانيمگيري  هانداز
يـزان  ، مP. ultimum درشرايط عدم تلقيح بـا كارتنوئيد) 
و هر دو  والد  B. subtilisباشده گياه تيمار در aكلروفيل 

 .A و A. brasilense سـويه بـاكتري   موتانـت آن و دو 

lipoferum داري در مقايسـه   معنيافزايش دهد ينشان م
 نيهم در هم ـ ديو كارتنوئ b لياست. كلروفيافته با شاهد 

 ـدهـد. م ينشـان م ـ  شيافزا ،نسبت به شاهد طيشرا  زاني
موتانـت   و والـد   B. subtilisبـا  اهيگ ماريدر ت a ليكلروف
 A. lipoferum و A. brasilense و دو سـويه  صد شش

تغييـري نشـان نـداد و      P. ultimumدر شرايط تلقيح بـا 
 فقط در تيمـار  ؛شاهد نداشت داري با تفاوت معني درواقع،

افزايش  اوم، تي و پي  B. subtilisباموتانت چهارصدونوزده

 تيمـار همـان  فقـط در  نيـز    bميزان كلروفيـل  د.دانشان 
ميـزان   افزايش يافت و در ساير مـوارد تغييـري نداشـت.   

 .Bبــا موتانـت چهارصــدونوزده  در تيمـار  نيــزكارتنوئيـد  

subtilis  داري  ت و تفـاوت معنـي  افزايش يافاوم  تي پي و
  با شاهد داشت.

ميزان كارتنوئيد بين گيـاه شـاهد و گياهـان بيمـار     
تفــاوت Azospirillum تحــت تيمــار بــا بــاكتري   

 موتانــت B. subtilis تنهــا داري نداشــت و معنــي
داري ميـزان كارتنوئيـد    طـور معنـي   بـه  چهارصدونوزده
نشان داد. در شرايط عدم آلـودگي بـا    را بالاتر از شاهد

طور  به ها باكتري گياه با كليه تيماردر بيمارگر، رنگدانه 
  ).6(شكل  داري بالاتر از شاهد بود معني

  

  
   فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ درهر گرم وزن تر برگ)  يرنگدانه به ازا كروگرمي(م ديو كارتنوئ b لي، كلروفa ليكلروف يسهمقا .6شكل 

P. ultimum، يها والد و موتانت هيبا سو ماريتحت تB.subtilis  يها هيسوو A. lipoferum  وA. brasilense شاهد و. Controlشاهد  اهي: گ
موتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهاني: گB.sM419د،وال B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ B.subtilis: ;)ماري(بدون ت

  گياهان تيمارشده با باكتري  :A. lipoferum ،صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B.sM600،چهارصدونوزده
A. lipoferum ، A. brasilense: گياهان تيمارشده با باكتريA. brasilense  B.s+Pيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ B.subtilis و  والد

شده ماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ :B.sM419+P ،مارگريب
با  مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريو ب صد ششموتانت  B.subtilis يبا باكتر
 ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريشده با بماريت اهاني: گP.ultimum و  مارگريو ب A. lipoferum يباكتر

  .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0در سطح  يآمار دار ياختلاف معن
Figure 6. Comparison of Chlorophyll a and b and carotenoids (µg/g fw) of lettuce leaves treated with P. 

ultimum, A. lipoferum and A. brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: 
control plant without treatment; B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated 
with mutant 419 of  B. subtilis; B. sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants 
treated with A. brasilense and pathogen; A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: 
plants treated with wild type B. subtilis and pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. 
subtilis and pathogen; B. sM600+P :plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: 
plants treated with A. lipoferum and pathogen; A. b+P: plants treated with A. brasilense and pathogen; P. 
ultimum: plants treated with pathogen (Different letters in each column indicate a statistically significant 

difference between different isolates p<0.05). 
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نشان داد در  ليت آنزيم پراكسيدازنتايج سنجش فعا
   بـا  ها در شـرايط عـدم تلقـيح    اثر تيمار كاهو با باكتري

P. ultimum وB. subtilis  و صــد موتانــت شــش   
A. lipoferum،  افــزايش بيشــتري  دازيپراكســآنــزيم

  ند.داري با شاهد داشت تفاوت معني داشته است و
ــا   ــار بـ ــد و B. subtilisدر تيمـ ــت  والـ موتانـ

ــدونوزده  ــزان فعاليـــت .brasilense A وچهارصـ  ميـ
شـرايط   امـا در ؛ پراكسيداز نسبت به شـاهد كمتـر بـود   

ــيح ــا  تلقـ ــارP. ultimumبـ ــا ، تيمـ ــت  بـ موتانـ
آنزيم پراكسيداز بيشـترين    B. subtilisچهارصدونوزده

داري را بـا   كـه تفـاوت معنـي   داشت را  فعاليت افزايش
آنـزيم پراكسـيداز در   كمتـرين مقـدار    شاهد نشـان داد. 

 A. lipoferum بـا  تيمـار و وم ا تـي  شـرايط تلقـيح پـي   
  ).7(شكل  مشاهده شد

در شـكل   اكسيداز فنل پلي آنزيم فعاليت سنجش نتايج
تيمار كـاهو   ،بيمارگر تلقيح با عدم در شرايط داد ، نشان8
 مقـدار  بيشـترين  موتانت چهارصـدونوزده  B. subtilisبا 

 كمتـرين . اسـت  داشتهدر برگ گياه  را اين آنزيم افزايش
ــدار فعاليــت در ــا و گياهــان تيمارشــده شــاهد مق  .A ب

lipoferum و brasilense A. بوده است.  
 در اكسـيداز  فنـل  پلـي  آنـزيم  فعاليـت  ميزان بيشترين

 .B بـا  تيمـار  در گياهـان تحـت   تلقـيح بيمـارگر   شـرايط 

subtilis فعاليت اين آنزيم در كمترين و صد موتانت شش 
  .شدوالد مشاهده  B. subtilisتيمار با  گياهان تحت

  

  
تحت  ،P. ultimum فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ در هر گرم وزن تر برگ) يبه ازا ميآنز تيفعال Unit( دازيپراكس تيفعال يسهمقا .7شكل 

 ;)ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl .شاهد و A. brasilenseو  A. lipoferum يها هيسوو  B.subtilisيها والد و موتانت هيبا سو ماريت
:B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ B.subtilis د،والB.sM419يشده با باكترماريت اهاني: گ B.subtilis  چهارصدونوزدهموتانت شماره ،

،B.sM600  يشده با باكترماريت اهانيگ B.subtilis  صد ششموتانت،  A. lipoferum:  گياهان تيمارشده با باكتريA. lipoferum ، A. 

brasilense: گياهان تيمارشده با باكتريA. brasilense  B.s+Pيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ B.subtilis مارگريو ب والد، B.sM419+P: 
 B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ

 .A يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريو ب صد ششموتانت 

lipoferum و  مارگريو ب P.ultimumاختلاف  ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريشده با بماريت اهاني: گ
 .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0در سطح  يآمار دار يمعن

Figure 7. Comparison of Peoxidase activity (U/g fw) of lettuce leaves treated with P. ultimum, A. lipoferum and A. 
brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: control plant without treatment; 
B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis; B. 
sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants treated with A. brasilense and pathogen; 

A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: plants treated with wild type B. subtilis and 
pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; B. sM600+P :plants treated 

with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: plants treated with A. lipoferum and pathogen; A. b+P: plants 
treated with A. brasilense and pathogen; P. ultimum: plants treated with pathogen (Different letters in each column 

indicate a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 
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 ،P. ultimum فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ درهر گرم وزن تر برگ)  يبه ازا ميآنز تيفعال Unit( دازيفنل اكس يپل تيفعال يسهمقا .8شكل 
 ;)ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl .شاهد و A. brasilenseو  A. lipoferum يها هيسوو  B.subtilisيها والد و موتانت هيبا سو ماريتحت ت

:B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ B.subtilis د،والB.sM419يشده با باكترماريت اهاني: گ B.subtilis  چهارصدونوزدهموتانت شماره ،
،B.sM600  يشده با باكترماريت اهانيگ B.subtilis  صد ششموتانت، A. lipoferum:  گياهان تيمارشده با باكتريA. lipoferum ، A. 

brasilense: گياهان تيمارشده با باكتريA. brasilense  B.s+Pيبا باكتر مارشدهيت اهاني: گ B.subtilis مارگريو ب والد، B.sM419+P: 
 B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ

 .A يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريو ب صد ششموتانت 

lipoferum و  مارگريو ب P.ultimumاختلاف  ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريبا بشده ماريت اهاني: گ
 .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0در سطح  يآمار دار يمعن

Figure 8. Comparison of Polyphenol oxidase activity (U/g fw) of lettuce leaves treated with P. ultimum, A. 
lipoferum and A. brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: control plant 

without treatment; B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated with mutant 419 of  
B. subtilis; B. sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants treated with A. brasilense and 

pathogen; A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: plants treated with wild type B. 
subtilis and pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; B. sM600+P 

:plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: plants treated with A. lipoferum and pathogen; 
A. b+P: plants treated with A. brasilense and pathogen; P. ultimum: plants treated with pathogen (Different letters 

in each column indicate a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 
 

با ميزان بروز آسيب به غشـاي  آلدئيد  دي مالون ميزان
 در آنبيشترين مقدار ها مرتبط است.  سيتو پلاسمي سلول

مشـاهده شـد؛ كـه      P. ultimumشـده بـا   قـيح تل گياهان
دليـل تـأثير نـامطلوب بيمـارگر و ايجـاد تـنش        احتمالاً به

هاي درصد بروز  فيزيولوژيك در سلول بوده است و با داده
) در گياهـان  4) و شدت بيماري (شـكل  3بيماري (شكل 

گياهـان تحـت    قارچ تطابق داشت. تحت تيمار با اين شبه
 نتايج سنجش P.ultimumيح با يمار در شرايط عدم تلقت

ــزان ــالون مي ــا دي م ــد ب ــاوت   A. brasilenseآلدئي تف
يمار داري با گياهان بيمار نداشتند؛ اما گياهان تحت ت معني

ايـن   اگرچـه داري داشتند؛  تفاوت معني  A. lipoferumبا
دو ســويه بــاكتريِ همزيســت در گياهــان ســالم، تفــاوت 

 ـاداري نشان نداده بودنـد.   معني در  كـه  اسـت يدرحـال  ني
ر بــا موتانــت چهارصــدونوزده    تيمــا گياهــان ســالم،  

كمتـــرين مقـــدار  بـــه تجمـــع  B.subtilisبـــاكتري
آنتاگونيسـتي  در بافت انجاميد و با توانايي آلدئيد  دي مالون

  ).9(شكل   اين سويه موتانت منطبق بود
نشان داد  10در شكل  در بافت برگي سنجش پرولين

بـا   P. ultimum دم تلقـيح بـا  در شـرايط ع ـ  كـاهو  ماريت
بيشترين مقـدار پـرولين را     B. subtilisصد موتانت شش

و كمترين مقدار در شـرايط عـدم تلقـيح بيمـارگر،      داشته
نتايج سـنجش   .ه استبود  Bacillus subtilisمربوط به

و تيمـار بـا    Pythium ultimumپرولين در شرايط تلقيح 
A.lipoferum+P و B. subtilis شــماره  موتانــت

 ؛ امـا بيشترين مقدار پـرولين را نشـان داد   چهارصدونوزده
 صـد  شـش شـماره   موتانـت   B. subtilisتيمار با باكتري

كمترين ميـزان پـرولين     P. ultimumجز گياه آلوده به هب
  مشاهده شد.
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 هيبا سو ماريتحت ت ،P. ultimum فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ درهر گرم وزن تر برگ)  ي(نانوگرم به ازا ديآلده يد مالونيسه مقا .9شكل 

 اهانيگ B.subtilis: ;)ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl .شاهد و A. brasilenseو  A. lipoferum يها هيسوو  B.subtilisيها والد و موتانت
 اهانيگ  B.sM600، ،چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهاني: گB.sM419د،وال B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت

گياهان  :A. lipoferum ، A. brasilenseگياهان تيمارشده با باكتري  :A. lipoferum ،صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت
شده با ماريت اهانيگ :B.sM419+P ،مارگريو ب والد B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گA. brasilense  B.s+Pتيمارشده با باكتري

و  صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يباكتر
 و  مارگريو ب A. lipoferum يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريب

P.ultimumدر سطح  يآمار دار ياختلاف معن ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريشده با بماريت اهاني: گ
  .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0

Figure 9. Comparison of Malondialdehyde (ng/g fw) of lettuce leaves treated with P. ultimum, A. lipoferum and A. 
brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: control plant without treatment; 
B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis; B. 
sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants treated with A. brasilense and pathogen; 

A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: plants treated with wild type B. subtilis and 
pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; B. sM600+P :plants treated 

with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: plants treated with A. lipoferum and pathogen; A. b+P: plants 
treated with A. brasilense and pathogen; P. ultimum: plants treated with pathogen (Different letters in each column 

indicate a statistically significant difference between different isolates p<0.05). 
  

 Azospirillumگزارشاتي از تأثير يك گونه باكتري

  نشـان داده  كهافزايش تعداد برگ كاهو منتشر شده بر  
هـاي محـرك رشـد     باكتري نوع تلقيح گياه ذرت با اين

تواند باعث افزايش رشد گيـاه شـود. نتـايج تحقيـق      مي
نشــان داد اســتفاده از كودهــاي يســاري و همكــارانش 

سـبب   يوم و ازتوباكتر در كلزابيولوژيك حاوي آزوسپريل
افزايش ارتفاع بوته و وزن خشـك و تـر انـدام هـوايي     

دليـل عمـده   آنهـا   ).Yasariet al., 2007ه است (شد
افزايش وزن خشك بـرگ ذرت و افـزايش وزن تـر در    

را قابليت توليـد   P. putidaو   A. brasilenseتيمار با
توسط ايـن   مواد هورموني و تثبيت بيولوژيكي نيتروژن

 Yasarietانـد (  ذكر كرده هاي باكتري همزيست سويه

al., 2007 .(بـــا  نيـــز ســـياهدانه يهاتلقـــيح بـــذر
آزوسپريليوم، ازتوباكتر و سودموناس فاكتورهـاي رشـد   

 ,.Liet al(ه اسـت  نظيـر ارتفـاع گيـاه را افـزايش داد    

 .Aو A. lipoferum فهرست طولاني كـاربرد  ).2007

brasilense، رشـد در گياهـان    ةكنند تحريك عنوان به
 توانـد  يم ـها يباكتر نيبا ا ماريدهد ت يممختلف نشان 

 باشـد؛ اثـربخش   اهـان يبهبود رشـد و عملكـرد گ   يبرا
گزينه مناسبي براي جـايگزيني تركيبـات    ليدل نيهم به

شيميايي محرك رشد در توليد محصولاتي مانند كـاهو  
 ،يبررس ـنتـايج ايـن    ).Utkhedeet al., 2000( اسـت 
 بهبـود  منظور  بهمذكور  هيهر دو سو ييكارا دادن نشان
  .كاهوست رشد يها خص شا
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والد و  هيبا سو ماريتحت ت ،P. ultimum فعال نوكولوميبا ا كاهو برگ درهر گرم وزن تر برگ)  يگرم به ازاميكرو( نيروليسه پمقا .10شكل 

 اهانيگ B.subtilis: ;)ماريشاهد (بدون ت اهي: گControl .شاهد و A. brasilenseو  A. lipoferum يها هيسوو  B.subtilisيها موتانت
 اهانيگ  B.sM600، ،چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يشده با باكترماريت اهاني: گB.sM419د،وال B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت

گياهان  :A. lipoferum ، A. brasilenseگياهان تيمارشده با باكتري  :A. lipoferum ،صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت
شده با ماريت اهانيگ :B.sM419+P ،مارگريو ب والد B.subtilis يبا باكتر مارشدهيت اهاني: گA. brasilense  B.s+Pتيمارشده با باكتري

و  صد ششموتانت  B.subtilis يشده با باكترماريت اهانيگ  B. sM600+P، مارگريبو  چهارصدونوزدهموتانت شماره  B.subtilis يباكتر
 و  مارگريو ب A. lipoferum يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Al+P، مارگريو ب A. brasilense يبا باكتر مارشدهيت اهانيگ: Ab+P ،مارگريب

P.ultimumدر سطح  يآمار دار ياختلاف معن ها با رنگ يكسان،ستوندرج شده روي  متفاوتانگليسي (حروف  مارگريشده با بماريت اهاني: گ
  .)دهد بين تيمارها را نشان مي 05/0

Figure 10. Comparison of Proline (µg/g fw) of lettuce leaves treated with P. ultimum, A. lipoferum and A. 
brasilense strains and wild type and mutants of  B. subtilis and control; Control: control plant without 

treatment; B.subtilis: plants treated with wild type B. subtilis; B. sM419: plants treated with mutant 419 of  B. 
subtilis; B. sM600: plants treated with mutant 600 of  B. subtilis; A.brasilense: plants treated with A. brasilense 
and pathogen; A.lipoferum: plants treated with A. lipoferum and pathogen; B.s+P: plants treated with wild 
type B. subtilis and pathogen; BsM419+ P: plants treated with mutant 419 of  B. subtilis and pathogen; B. 

sM600+P :plants treated with mutant 600 of  B. subtilis and pathogen; A. l+P: plants treated with A. 
lipoferum and pathogen; A. b+P: plants treated with A. brasilense and pathogen; P. ultimum: plants treated 

with pathogen (Different letters in each column indicate a statistically significant difference between 
different isolates p<0.05). 

  
داراي دامنه ميزباني تقريبا بزرگي   P. ultimumگونه

قـارچي و باكتريـايي    زيستي استفاده از عامل كنترل. است
تـر از   بيمارگرهـا بسـيار مـؤثرتر و ايمـن    براي كنترل اين 

 ).Utkhedeet al., 2000( سموم شيميايي رايـج اسـت  

درصـد كـاهش    ،هر دو شـاخص در  مسئله، نيا به باتوجه
مرگ گياهچه و ميزان كـاهش شـدت بيمـاري ناشـي از     

گيري شد تـا ميـزان كـارايي     اندازه  P. ultimumتيمار با
و بهبــود  عوامــل باكتريــايي در بيــوكنترل   نــوع ايــن

لودگي در ابتداي فصل آهاي رشد در صورت بروز  شاخص
  هم مقايسه شود. صل رشد باواو ف

يانگين درصد مرگ گياهچه در گياهان تحـت  ممقايسه 
نشان داد گياهان تحت تيمار با سـويه    P. ultimumتيمار با

B. subtilis تـرين درصـد مـرگ     پـايين  صـد  شش موتانت
كــارايي ايــن موتانــت در  نكــهيا مهــم .اهچــه را داشــتنديگ

تيمار بـا سـويه والـد و موتانـت      بيوكنترل اين علايم بهتر از
كــــه تيمــــار بــــا  درحــــالي ؛اســــت چهارصــــدونوزده

طـور   ميري به نتوانست از بروز بوته  Azospirillumهاي سويه
 هاي استفاده از سويه ،ديگر عبارت داري ممانعت كند. به معني

Azospirillum  هـاي رشـد    شـاخص  دار معنـي با وجود بهبود
گياهچه، كارايي مناسبي در كنترل بيماري در صـورت بـروز   

ازنظـر  ندارنـد.   را ءكاشـت نشـا   نخسـتينِ آلودگي در مراحل 
تفاوت  B. subtilisهاي  سويه موتانت، مئشاخص شدت علا

داري با گياه آلـوده داشـتند و توانـايي بيـوكنترل قابـل       معني
ــد ــه دادن ــولي را ارائ ــاكتري همزيســت   ؛قب ــا دو ســويه ب ام
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 ؛ بنابرايننداشت بيمارداري با شاهد  تفاوت معني آزوسپريليوم
توان نتيجه گرفت كارايي دو سـويه بـاكتري همزيسـت     مي

Azospirillum تـر از   داري پـايين  طور معنـي  بهB. subtilis 
اما باتوجه به پرآزار بـودن سـويه    ؛بوده است (والد و موتانت)
اي، درصـدي از   استفاده در اين ارزيابي گلخانـه  بيمارگر مورد

هـاي همزيسـت    كاهش بروز علايـم در تيمـار بـا بـاكتري    
رشـد و   ءهاي القـا  دليل مكانيسم تواند به مشاهده شد كه مي

 مقاومت عمومي در گياه باشد. ءبهبود جذب مواد مغذي و القا
ــل   در ســال ــوژيكي عوام ــرل بيول ــر مبحــث كنت هــاي اخي
ــاري ــا بيم ــتفاده از ميكروارگانيســم زاي گي ــا اس ــاي  هي ب ه

كنتـرل   بـراي  B. subtilisهاي  باكتري ويژه آنتاگونيست به
باكتريـايي ريشـه گياهـان زراعـي     نيز هاي قارچي و  بيماري

  توجه فراوان شده است.
ــه مهــم B. subtilisهــاي  ســويه ــواع  ازجمل ــرين ان ت

در بهبود  رايز؛ ندشو ب ميوحسمهاي عامل بيوكنترل  باكتري
 م،يطورمسـتق  به گريد ييو ازسو م؛يمستقريطور غ به اهيرشد گ
 تي ـفعال ةزا از حـوز يمـار يدر حذف عوامل ب ييتوانا قيازطر
 سويه ).Liet al., 2007د(دارن ينقش اساس ياشهير ستميس

ــت  ــت  B. subtilisآنتاگونيس ــد متابولي ــه   تولي ــاي ثانوي ه
هاي ميكروبي شـامل   ضدقارچي و طيف وسيعي از متابوليت

2,4-diacetylphloroglucinol ،Phenazines ،
Pyoluteorin و Pyrrolnitrin هستند )Liet al., 2007.( 

عنــوان عامــل بيــوكنترل  تــر بــه پــيش  B. subtilisگونــه
P.ultimum  و تعدادي ديگر از بيمارگرهاي خاكزاد قارچي و

 ,.Mangmanget al( اسـت  هقارچي گزارش شده بـود  شبه

2023; Romeroet al., 2011; Sartiet al., 2007.( 

هـاي ايـن    كارايي سـويه والـد و موتانـت    ،دراين مطالعه
 بـراي ) .Lactuca sativa Lباكتري بر روي ميزبان كـاهو( 

 ـكنترل مرگ گياهچه و كاهش شدت بـروز علا  م بيمـاري  ئ
 كاراييها، بيدست آمده از ارزيا مشاهده شد. براساس نتايج به

ــا ــوم ءروش الق ــ B. subtilis جهــش در ژن ــود  رايب بهب
حتـي  ( آنتاگونيستي عليـه بيمارگرهـاي گيـاهي    هاي ويژگي
دسترسـي بـه    ،ايـن روش  ) كارآمـد اسـت.  هاي پرآزار جدايه
كـه  ششصد و چهارصدونوزده است  هاي شماره يها موتانت
 مناسبي براي مطالعـات ارزيـابي كـارايي بعـدي     هايكانديد
زيستي ازنظـر   هاي ايمني بررسي شود پيشنهاد مي د.ش خواهد

گاما بر  يهاي حاصل از پرتودهي با پرتو يت موتانتعدم سم
هـاي   روي ميزبان و موجودات مفيـد در اكوسيسـتم در گـام   

  بعدي انجام شود.
(والد و موتانت) باعث  B. subtilisتيمارهاي باكتري 

امـا   ه اسـت؛ دار پـروتئين بـرگ كـاهو شـد     افزايش معني
پروتئين در گياهان تيمارشده بـا بـاكتري    بيشترين ميزان
A.brasilense  و كمتـرين ميـزان در    ؛گيـري شـد   اندازه

پرتونديده ديـده   B. subtilisگياهان تيمارشده با باكتري 
موتانت در شرايط بيماري و  B. subtilisشد. بين تيمار با 

  داري وجود نداشت. اختلاف معني ،بدون بيماري
ها (كلروفيـل   ميزان محتواي رنگدانهگيري  نتايج اندازه

تيمار بـا   ها در و كارتنوئيد) نشان داد ميزان تجمع رنگدانه
(والـد و   B. subtilisو   Azospirillumهاي  كليه باكتري

ــالا ــت) ب ــه اســت موتان ــا در ؛رفت ــارگر   ام ــا بيم ــار ب تيم
داري بـا شـاهد    تفـاوت معنـي   B. subtilisهـاي   موتانت
 ـكـاهش بيشـتر شـدت علا   يكي از دلايـل   .داشتند  م درئ

 .Bهـاي   اي در تيمـار بـا موتانـت    هـاي گلخانـه   ارزيـابي 

subtilis ها در بهبود يباكتر گونه  ني، تأثير فيزيولوژيك ا
  است. اهانيگ يزرد ميها و كاهش علاتجمع رنگدانه

ميزان فعاليت آنزيم پراكسيداز در شرايط عدم آلودگي 
 .Aو صـد شـش  موتانت  B.subtilisتيمار با به بيمارگر و

lipoferum  اما با بـروز آلـودگي،   ؛بالاتر بودB.subtilis  
ــت ــأثير چهارصــدونوزده موتان ــزايش  بيشــترين ت را در اف

ــت.    ــيداز داش ــت پراكس ــزيم   فعالي ــت آن ــنجش فعالي س
ــيداز نشـــان داد  فنـــل پلـــي موتانـــت  B.subtilisاكسـ

 داشـته  در پـي فعاليـت را   ءبيشـترين القـا  چهارصدونوزده 
كمترين فعاليت اين  Azospirillumاما هر دو سويه  است؛

 .B،كـه بـا بـروز بيمـاري     نمودنـد. درحـالي   ءآنزيم را القا

subtilis   ءبيشـترين تـأثير را در القـا   صـد   موتانت شـش 
نتـايج كـاهش شـدت     اكسيداز داشت و بـا  فنل پليفعاليت 

  بيماري تطابق نشان داد.
 ســنجش پــرولين نيــز رونــد مشــابهي از پاســخ     

 B. subtilisهاي كاهو را نشان داد و فيزيولوژيك گياهچه

بيشــترين مقــدار پــرولين را در موتانــت چهارصــدونوزده  
 ؛شرايط عدم تيمار با بيمـارگر و بـروز بيمـاري نشـان داد    

افزايش  ءنيز قادر به القا  Azospirillumهاي  هرچند سويه
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درايــن  .تجمــع پــرولين در شــرايط بــروز بيمــاري بودنــد
داري كــه در  كــاهش شــدت بيمــاري غيرمعنــي ،هــاتيمار

دلايـل مختلـف    تواند بـه  شاخص بيماري مشاهده شد مي
  ازجمله افزايش تجمع پرولين باشد.

ــالون ــايج ســنجش م ــايج ســاير   دي نت ــز نت ــد ني آلدئي
 .Bگياه بـا  تيمار .ييد نمودأهاي فيزيولوژيكي را ت خص شا

subtilis    كمتــرين مقــدار  موتانــت چهارصــدونوزده
بيشــترين توانــايي  اآلدئيــد را نشــان داد كــه بــ دي الونمــ

  بيوكنترل بيمارگر تطابق داشت.
  

  شنهادهايپ و يريگ جهينت
ها، امكان استفاده  بي آمده از ارزيا دست هببراساس نتايج 

بهبـود   بـراي  B. subtilis جهش در ژنوم ءاز روش القا
 آنتاگونيسـتي عليـه بيمارگرهـاي گيــاهي    هـاي  ويژگـي 

اين  .وجود دارد ،P.ultimumقارچ  متعلّق به جنس شبه
جهــش،  ءايجــاد تنــوع ژنتيكـي ازطريــق القــا  بـا  روش
ــ ــد يم ــ توان ــه دسترس ــت يب ــا موتان و  صــد شــش يه

بهبود كارايي زيستي آنهـا   رايز نجامد؛يب ونوزدهچهارصد
اي تأييــد شــده و  در نتــايج نخســتينِ ارزيــابي گلخانــه

استفاده در مـديريت   مناسبي براي هايكانديد تواند مي

 ـا جينتـا باشـد.   P. ultimumميـري ناشـي از    بوتـه   ني
 ـتحق  وكنترلي ـدر ب B. subtilis يينشـان داد كـارا   قي

از  بهتـر  ياگلخانـه  طيدر شـرا   P. ultimum مـارگر يب
 A. lipoferumو   A. brasilenseستيهمز يها هيسو

در  يدو جـنس بـاكتر   نيا قيامكان تلف يبود؛ اما بررس
 اهيگ تيبا هدف تقو يستيز وميكنسرس جاديا يخاك برا

گنجانده  يبعد يها يدر بررس تواند يم مارگريو كنترل ب
و بـالابردن اثـر    subtilisB . با ايجاد موتانـت در  شود.

هاي ثانويه ضدقارچي  آنتاگونيستي آن و توليد متابوليت
در آينـده   تـوان بـه مبـارزه بيولـوژيكي     و ميكروبي مـي 

ارزيـابي   بيشتر و مطالعات شود يم شنهاديپاميدوار بود. 
هاي تجاري و بررسـي   ها در گلخانه اين موتانتكارايي 

ــت  ــن موتان ــارايي اي ــت ك ــاك، موضــوع  تثبي ــا در خ ه
شـود عـدم    مـي  دي ـتأك نيهمچن ـد. باشبعدي تحقيقات 

گامـا   يهاي حاصل از پرتودهي با پرتـو  يت موتانتسم
ميزبان و موجودات مفيد در اكوسيسـتم در  گياه بر روي 

  شود. بررسي هاي بعدي گام
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A B S T R A C T   
Saffron (Crocus sativus L.), a perennial plant of the Iridaceae family, is predominantly 
cultivated in Iran. Despite its high economic value both domestically and globally as a 
precious spice, its cultivation faces substantial challenges from numerous pathogens 
which significantly impact both yield and quality. Resistance genes (R-genes) encode R-
proteins that play a crucial role in activating plant defense mechanisms against 
pathogens. Nucleotide-binding site leucine-rich repeat (NBS-LRR) genes are a family of 
intracellular R-genes that confer resistance to plants by initiating Effector-Triggered 
Immunity (ETI). In this study, an in silico study was conducted on the transcriptome of 
saffron corms infected with Fusarium oxysporum to identify NBS-LRR genes at 48 and 
72 hours after inoculation using bioinformatics software and databases. Arabidopsis 
NBS-LRR gene sequences were used to identify NBS-LRR members in the saffron corm 
transcriptome. Then, the expression profile of NBS-LRR candidate genes was studied. 
Based on the results of BLASTX algorithms, 63326 transcripts were documented. The 
results of this study revealed the presence of 30 NBS-LRR gene transcripts in the 
transcriptome of saffron corms. The expression of the selected genes was significantly 
up-regulated in infected corms compared to healthy control corms. Furthermore, analysis 
of the selected NBS-LRR genes indicated that their expression levels were higher at 72 
hours after inoculation compared to 48 hours. The LRR1 gene had a higher expression 
level than the LRR2 gene at 48 and 72-hours post-inoculation. Plus, the results of this 
study revealed that NBS-LRR genes are expressed in almost all saffron tissues, 
suggesting their involvement in the saffron's response to fungal infections. The findings 
of this study suggest that NBS-LRR genes hold significant potential for utilization in 
future saffron breeding programs.  
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 »مقاله پژوهشي«

 هب آلوده زعفران يهابنه در ETI يدفاع ريمس در ريدرگ يهاژن يبرخ ليتحل و ييشناسا
 )Fusarium oxysporum( بنه يدگيپوس يماريب

 
  3ميترا خادمي، 3سجاد سهرابي، سيد )0000000282913887اركيد: (2فرهاد نظريان فيروزآبادي ،1پورنسرين همت

 
  چكيده
شـود.  است كه عمدتا در ايران كشت مـي  يانچندساله از خانواده زنبق ياهيگ ،).Crocus sativus Lزعفران (
زا عوامـل بيمـاري   ،بهـا به عنـوان يـك ادويـه گـران     و جهان رانيدر ا ارزش اقتصادي بالاي زعفران عليرغم

-Rي مقاومـت ( هاژنشود. متعددي تهديدي براي گياه زعفران بوده و باعث كاهش عملكرد و كيفيت آن مي

genesهاي )، پروتئين Rي هـا ژنكنند. ها را فعال ميكه مقاومت گياهان عليه بيمارگركنند مي را كدNBS-

LRRي هاژناي از ، خانوادهR   درون سلولي هستند كه مقاومت به گياهان را از طريق ايجاد ايمني تحريـك
 Fusarium oxysporumمـارگر يزعفران آلوده به ب كنند. در اين مطالعه ترنسكريپتوم بنهالقا مي ETIشونده 

- تلقيح با كمك نـرم افـزار  ساعت بعد از  72و  48 يدر دو بازه زمان NBS-LRR يهاژن ييظور شناسامن به

 يبـرا ، سيدوپس ـيآراب NBS-LRR ي ژنـي هـا ياز توالآناليز شدند.  in silicoهاي بيوانفورماتيك به صورت 
ي كانديـد  هـا ژنسپس، پروفايل بيـاني   استفاده شد. زعفران ترانسكريپتومدر  NBS-LRR ياعضا ييشناسا

NBS-LRR  مورد مطالعه قرار گرفت. بر اساس نتايج الگوريتمBlastx رونوشت مستندسـازي   63326، تعداد
 NBS-LRR يهـا ژنرونوشت از  30 كه ترنسكريپتوم زعفران حاوي تعداد شدند. نتايج اين مطالعه نشان داد

سـاعت پـس از    72در  هـا بيـان آن  داد كـه نشـان   NBS-LRRي انتخابي هاژنبيان  ليو تحل هيتجزاست. 
سـطح   ساعت پـس از تلقـيح   72و  48در  LRR1ژن  بيشتر بود. تلقيحساعت پس از  48 در مقايسه با تليقح

-NBS يهـا ژنمطالعـه نشـان داد كـه     علاوه بر اين، نتايج ايـن  داشت. LRR2نسبت به ژن  يبالاتر انيب

LRR همچنين در پاسخ زعفران عليه بيمارگر قارچي نقـش   و شونديم انيزعفران ب يهادر تمام بافت باًيتقر
  كرد. فادهزعفران است بهنژادي آينده يهادر برنامهاز آنها  توانيمدارند كه 

و  ديتول يارشد، گروه مهندس كارشناسي آموختهدانش. 1
ن، دانشگاه لرستا ،يدانشكده كشاورز ،ياهيگ كيژنت
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ده انشكمهندسي توليد و ژنتيك گياهي، د.  استاد، گروه 2

  آباد، ايران. كشاورزي، دانشگاه لرستان، خرم
 ،ياهيگ كيو ژنت ديتول يگروه مهندس ار،ياستاد. 3
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   مقدمه
و از چندســاله گيــاهي  ،).Crocus sativus Lن (زعفــرا

) است كه اغلب در مناطقي با Iridaceae( يانخانواده زنبق
. در )Shah et al., 2017( شـود اقليم خشـك كشـت مـي   

رنگ قرمز و يا نارنجي به صنايع غذايي از كلاله زعفران با 
دهنده و رنگ دهنده طبيعي مواد غـذايي  عنوان عامل طعم

عـلاوه،  بـه  .)Golmohammadi, 2014(شود استفاده مي
هاي موثر در طـب گيـاهي و   زعفران به عنوان يكي از دارو

شود كه اثرات دارويي آن عمـدتا مربـوط   سنتي شناخته مي
، 1هـاي اصـلي ايـن گيـاه هماننـد؛ كروكسـين      به متابوليـت 

 ,Golmohammadi(اســت  3و ســافرانال 2پيكروكروســين

 439كشـت و   ريهكتار سطح ز هزار 120با  رانيا. )2014
 ـدر تول شـرو يسـالانه پ  ديتن تول  اسـت جهـان  زعفـران   دي

)Saeedi et al., 1400(.  درصـد  20 تنهـا  حاضـر در حال 
رسـد و بقيـه   به مصرف داخل كشور مـي  زعفران محصول
شـود؛ از ايـن رو،   هاي جهان صادر ميه ساير كشورتوليد ب

 در زعفـران  صادركننده و دكنندهيتول نيعنوان بزرگتربه رانيا
بـاوجود ارزش اقتصـادي و دارويـي،     .شودشناخته مي جهان،

عقيم اسـت و  ) 2n=3x=24(يد بودن ئدليل تريپلو زعفران به
قادر به توليد بذر نيست به همين دليل از طريق بنه كشـت و  

    .)Golmohammadi, 2014(شود تكثير مي
عواملي هستند كـه   نيترمهم زءاي گياهي جهبيمارگر

كننـد و در بـين ايـن عوامـل،     توليد زعفران را تهديـد مـي  
. )Khaledi, 2020(ها از اهميت زيـادي برخوردارنـد   قارچ

 )Fusarium oxysporum( پوسيدگي بنـه بيماري قارچي 
هاي زعفران است كه نه تنهـا موجـب   ترين بيمارياز مهم

هـاي  شود، بلكه بر كيفيت و كميت بنهكاهش عملكرد مي
ــي ــاثير م ــري ت ــذارد دخت . يكــي از )Khaledi, 2020(گ

ها و كاهش خسـارت  هاي مهم براي كنترل بيماريراهكار
ها، توليد و استفاده از ارقام مقـاوم بـه بيمـاري    ناشي از آن

. لازمــه چنــين عملــي، )Ahmad et al., 2022(اســت 
ي مقاومت به بيمـاري، جهـت   هاژنشناسايي و جداسازي 

ن از هاي بهنـژادي اسـت. گياهـا   ها در برنامهاستفاده از آن

                                                                             
1. Crocin 
2. Picrocrocin 
3. Safranal 

هـاي دفـاعي كارآمـدي بـراي مقابلـه بـا حملـه        ساز وكار
هـاي مختلـف موجـود در زيسـتگاه خـود اسـتفاده       بيمارگر
 Dangl and Jones, 2001; Van Der(كننــد مــي

Biezen and Jones, 1998( .  يموانـع دائم ـ  عـلاوه بـر، 
موسـوم بـه    يگـر يد يدفـاع  يهـا سـتم يس يدارا اهانيگ
ــتميس ــاسـ ــيا يهـ ــ يمنـ ) Innate immunity( يذاتـ
)Fallahzadeh, 2018; Jacob et al., 2013(   هسـتند

 وجـود ، مـارگر يب حملـه  مـورد  ياهيگ يهاكه در آن سلول
از خـود   ييهـا كرده و بلافاصله واكـنش  حسرا  هامارگريب

 كننـد يم ـ يريجلوگ يماريبكه از گسترش  دهندينشان م
)Fallahzadeh, 2018(.  

هـاي  هاي ايمني ذاتـي گيـاهي شـامل گيرنـده    گيرنده
ــطحي  ــخيص س  PRRs )Pattern Recognitionتش

Receptors (درون سـلولي   هايين گيرندهو همچنNLR 
)Intracellular-Lular NLR Receptors(  اســـت
)Chiang and Coaker, 2015(. ــده  PRRهــاي گيرن

 4بيمـارگر هاي مولكولي مرتبط با ميكروب يـا  توانند الگومي
)M/PAMPs  ــولي ــاي مولك ــيب )، الگوه ــا آس ــرتبط ب  5م
)DAMPsهاي مؤثر خارج سلولي را شناسـايي  ) و پروتئين

مرتبط بـا   يمولكول يهاالگو .)Lolle et al., 2020( كنند
 اهي ـگ يهـا را بـرا  مـارگر يب از ي) گروه(PAMPها مارگريب

ها PAMP ييشناسا از بعد كه يمنيا به. كننديم ييشناسا
 PAMP6از  يناشــ يمنــيبــه اصــطلاح ا شــوديمــ جــاديا
)Chisholm et al., 2006( شده با الگو  كيتحر يمنيو ا

. ايمني ناشـي از  ) et alJacob ,.2013( نديگويم PTI7را 
ــور ــه )ETI( 8افكت ــخ    ب ــه پاس ــر ب ــومي منج ــورت عم ص

حساسيت و مرگ سلولي بافت اطراف محـل آلـودگي   فوق
شود و بنابراين بيمـارگر را بـه محـل آلـودگي محـدود      مي
. )Fallahzadeh, 2018; Jacob et al., 2013( كنـد مي

 يدارا ي مقاومـت هـا ژنهاي رمزشده توسط اكثر پروتئين
 =Nucleotide Binding Siteي (ديمحل اتصال نوكلئوت

NBS( نيلوساز اسيد آمينه  يغن يهانيو دم )Leucien-

                                                                             
4. Microbe-Associated or Pathogen-Associated Molecular  
    Patterns (M/PAMPs) 
5. Damage-Associated Molecular Patterns 
6. PAMP-Triggered Immunity-PTI 
7. Pattern-Triggered Immunity 
8. Effector-Triggered Immunity 
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Rich Repeats=LRR (    ــاي ــر در انته ــول متغي ــا ط ب
هــاي هــا در بــرهمكنش. ايــن دمــينهســتندكربوكســيل 

هـاي مولكـولي شـركت    پروتئين و ترارساني پيام -پروتئين
تـرين  متـداول  NBS-LRRي مقاومت گروه هاژنكنند. مي

 NBS-LRRخانواده پروتئيني ي مقاومت هستند. هاژنگروه 
 .كـرد  بنـدي به دو گروه اصـلي تقسـيم   تواندر گياهان را مي

) TIR(1- هاي اينترلوكينگيرنده Nگروه اول قسمت انتهاي 
 شـوند ناميده مـي  TNLيا  NBS-LRRكند كه را كد مي

)Zhou et al., 2004(ــروه دوم ــمت . گ را  TIR قس
ناميـده   CNLيـا   CC NBS-LRRو كنندرمزگذاري نمي

 مارپيچ-هاي مارپيچدمين ها معمولاًحاصل آن كهشوند مي

در . )Zhou et al., 2004(باشـد  مـي ترمينال  Nدر ناحيه 
 Avr9 يهـا ژنهاي وابسته به محرك، هانيپروتئ واقع اين

ــد شــده توســط  ــارگرتولي ــا بيم ــه طــور مســتقيم و ه را ب
 . )Keen, 1990( دهندتشخيص مي يرمستقيمغ

محـرك  بـه   LRRي گيـاهي  هنگامي كه يك گيرنده
دچـار   CNLو  TNLپروتئين د، شوزاي متصل ميبيماري

هـا موجـود در   يك تغيير ساختاري شده و با ساير پـروتئين 
منجر بـه مـرگ   دهد و واكنش ميهاي دفاعي پاسخمسير 

بنـابراين از گسـترش بيشـتر     شـود، ميسلول گياهي آلوده 
، NBS-LRRها ژن . تاكنون صدكندجلوگيري مي بيمارگر
زمينـي  گياهان مختلف همچون ذرت، سيب، سيب در ژنوم

هـا  شيرين، آرابيدوپسيس و نخود به دليل نقش اساسي آن
ها در ژنوم گياهان شناسـايي  در ايمني گياهي و فراواني آن

-NBS هـاي پروتئينتعريف مجموعه كاملي از شده است. 

LRR ي هـا ژنهايي را در مورد تنـوع  در ژنوم گياه، بينش
 ,Dangl and Jones( دهددفاعي موجود در گياه ارائه مي

2001; Van Der Biezen and Jones, 1998( .  از ايـن
در  NBS-LRR يهاژنشناسايي  ش حاضرپژوه هدفرو 

هـا  دخالت يا عدم دخالـت آن  نييتع منظور بهگياه زعفران 
ــاه  ــه در مقاومــت ايــن گي ــوم ب  يبررســو بيمــاري فوزاري

 پتوميدر ترنسـكر  NBS-LRR يخانواده ژن يكيوانفورماتيب
ــه ــابن ــه ب   يه ــوده ب ــران آل ــاريزعف  Fusarium يم

oxysporum f.sp. Gladioli باشدمي.  

                                                                             
9. Avirulence (Avr) gene-dependent elicitors 

  هامواد و روش
  يكيوانفورماتيب يهاليتحل و هيتجز
  خام   يهاو پردازش داده يآورجمع

بافـت بنـه    RNAيـابي  هاي حاصل از تواليعلاوه بر داده
زعفــران تحــت تيمــار قــارچ عامــل پوســيدگي بنــه       

)Darvishian et al., 2022( ، تـر  به منظور بررسي دقيـق
هـاي بيـاني   ي شناسـايي شـده، داده  هـا ژنتغييرات بيـان  
هـاي مختلـف زعفـران    از بافت RNAيابي يحاصل از توال

، جوانـه اپيكـال،   برگ، پرچم و كلالـه ، برگ، گلبنهشامل 
دريافـت شـدند. بـه     SRAجانبي و انتهايي، از پايگاه داده 

 FastQC هاي خام از نرم افـزار منظور بررسي كيفيت داده
)Version 0.11.6(  اســتفاده شــد. بــراي انجــام فرآينــد

ــاقيشــامل حــذف (تريمينــگ  ــور ب ــوالي آداپت ــده در ت مان
هاي با كيفيت پايين (بـا ميـانگين   هاي موجود، تواليتوالي

Phredscore  هـاي بـا ميـزان بـالاي     )، تـوالي 30كمتر از
ي بـا انـدازه   يهـا ) و تـوالي Nهاي خوانش نشده (نوكلئوتيد

ــر از  ــاز  100كمتـ ــت بـ ــرم )جفـ ــزار از نـ  CLCافـ

GenomicsWorkbench  شـــد ) اســـتفاده20(نســـخه. 
) clean readsهاي تميز شده (بندي (اسمبلي) خوانشسرهم

بـر   CLCGenomics Workbenchبا استفاده از نرم افـزار  
   هاي پيش فرض انجام شد.اساس شاخصه

  
  NBS-LRR يخانواده ژن ياعضا ييشناسا

در زعفران،  NBS-LRRخانواده  ياعضا ييبه منظور شناسا
 ـ  يهايابتدا توال از  سيس ـپدويآراب NBS-LRR يخـانواده ژن

ــاه داده  )TAIR  )https://www.arabidopsis.org پايگــ
شـامل   يهـا يتـوال  ييشدند. سـپس جهـت شناسـا    افتيدر
 ـشده عل افتيدر يهايتوال ،در زعفران NBS-LRRنيدم  هي

 ـنوپد يبندزعفران (حاصل از سرهم پتوميترنسكرهاي داده د ي
)، بــا SRAداده  گــاهيموجــود زعفــران در پا يانيــب يهــاداده

مـورد جسـتجو قـرار     TBtoolsافـزار استفاده ابزار بلاست نرم
 نيشـده براسـاس دم ـ   ييشناسـا  ينيپروتئ يهايگرفتند. توال

LRR    تميبـا اسـتفاده از الگـور CLUSTAL W ـهمرد   في
 يهـا ياز صـحت تـوال   نـان ياطم يبـرا  ،نيشدند. علاوه بر ا

 ينيپروتئ يهانيوجود دم يها براORFشده، تمام  يياشناس



  73            1403 زمستان، 48، پياپي 2ي، سال چهاردهم، شماره زراع اهانيگ يفناورستيزنشريه علمي 

 

LRR ،NBS ،TIR اي R  گـاه يبا اسـتفاده از پا CDD   مـورد
 ـمجدد قرار گرفتند. عـلاوه بـر ا   يابيارز  ين ـيپروتئ يتـوال  ،ني
طبقـه   Pfam في ـموت زيشده بر اساس آنال ييشناسا يهاژن
  شدند. يبند

  
  NBS-LRR يخانواده ژن يبررسي بيان اعضا

هـاي تميـز شـده عليـه مرجـع      خـوانش  يـابي پس از نقشه
ي شناسـايي  هاژنبيان  ، مقاديرترنسكريپتومي ساخته شده

در هـر   TPM(10( شده در مقياس رونوشـت در هـر ميليـون   
، هـا ژنسـازي بيـان   پس از كمي محاسبه شد. تيمار-بافت
و  |±1|تـر مسـاوي   بـزرگ  logFCهـاي بـا مقـادير    توالي

FDR ي با بيان افتراقـي  اهژنعنوان به 05/0تر از كوچك
)DEGs .بنـدي  در نهايت به منظور گـروه ) شناسايي شدند

 ايمـورد مطالعـه، از تحليـل خوشـه     هـاي در تيمـار  هاژن
ــه ــادير    ب ــر مق ــي ب ــي مبتن ــه حرارت ــيم نقش ــراه ترس هم

Log(TPM+1) .استفاده شد  
  

 ي كانديدهاژنهاي زعفران و بررسي بيان زني بنهمايه

  هاي زعفرانبنهعفوني تهيه و ضد
مـورد   ).Crocus sativus Lهاي زعفـران زراعـي (  بنه

شهد استفاده در اين مطالعه از مزراع كشت زعفران در م
هـا تحـت نظـر    برداشت و پس از ارزيـابي سـلامت بنـه   

هـــاي گيـــاهي بـــه آزمايشـــگاه متخصـــص بيمـــاري
ــوژي دانشــكده كشــاورزي، دانشــگاه لرســتان   بيوتكنول

هــا هــا، ابتــدا بنــهام آزمــايشمنتقــل شــدند. بــراي انجــ
ر دها يك دقيقـه  ضدعفوني شدند. به اين ترتيب كه بنه

عفـوني و سـپس چنـدين    درصـد ضـد   70محلول اتانول 
مرتبه با آب مقطر سـترون شستشـو داده شـدند. سـپس     

 درصد بـه مـدت   5/1ها در محلول هيپوكلريد سديم بنه
ي دهنعفوني و بار ديگر براي زدودن باقيماسه دقيقه ضد

 ـعفوني كننده، سه بار با آب مقطـر هـر بـار    مواد ضد ه ب
  دقيقه شستشو داده شدند. 5مدت 
  

                                                                             
1 0. Transcripts Per Million 

  هاي زعفران با قارچ فوزاريومزني بنهمايه
ــارچ  از  Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliق

) تهيـه  2022( همكـاران  و انيش ـيمطالعات پيشـين درو 
از جدايـه قـارچ   . )Darvishian et al., 2022( گرديـد 

Fusarium oxysporum   ــت ــا غلظ ــپور در  610ب اس
ها استفاده شـد. بـراي انجـام    زني بنهليتر براي مايهميلي

هاي زعفران منافذي ي هر يك از بنهتيمار قارچي بر رو
ميكـرو ليتـر از محلـول     5ايجاد شد و با سرنگ ميـزان  

ها تزريق گرديـد. بـراي تيمـار    سوسپانسيون قارچ به بنه
شاهد به جاي تزريق سوسپانسـيون قـارچ، از آب مقطـر    
استريل استفاده شد. در هر شيشه مربـا، تعـداد سـه بنـه     

ها بـه مـدت   سپس بنه تيمار شده يا شاهد قرار داده شد.
ساعت در انكوبـاتور قـرار داده شـدند. پـس از      72و  48

هاي تيمار، براي اطمينـان از آلـودگي   سپري شدن زمان
توسط قارچ فوزاريوم، كشت مجدد از قارچ انجام شد بـه  

واكشـت   PDAاين صورت كه مجددا در محيط كشـت  
قارچ انجام شد و به مـدت يـك هفتـه در انكوبـاتور بـا      

گـراد آنكوبـه شـدند. وضـعيت     درجه سانتي 25±2دماي 
شـناس بـا روش   رشد قـارچ توسـط متخصـص بيمـاري    

چشمي و ميكروسكوپي بررسي و صحت آزمـايش تاييـد   
  شد.  

 
 cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

 هـاي ژنـي  ي كانديـد خـانواده  هـا ژنجهت بررسي بيان 
NBS-LRR هـاي زعفـران تحـت تيمـار قـارچ و      از بنه

 RNAزني با قارچ)، اسـتخراج  هاي شاهد (بدون مايهبنه
صـورت گرفـت. بـراي اسـتخراج      cDNAو سپس سنتز 

RNA از كيــت ترايــزول (شــركت NEB  بــه شــماره
T2010S( نامه شـركت سـازنده اسـتفاده    و مطابق شيوه

 استخراج شده بـا انجـام الكتروفـورز    RNAشد. كيفيت 
RNA  درصد و كميت سـنجي غلظـت    1روي ژل آگارز
RNA   ــول ــپكتوفتومتري در ط ــتفاده از روش اس ــا اس ب
نـانومتر مـورد    230بـه   260و  280بـه   260هـاي  موج

بررسي قرار گرفت. به منظـور حـذف آلـودگي احتمـالي     
DNA   هــا از تيمـار بــا آنــزيم  ژنـومي موجــود در نمونـه

DNase I     استفاده شـد. جهـت سـنتزcDNA   از كيـت
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شركت سينا كلـون اسـتفاده شـد و سـنتز      cDNA سنتز
 .نامه شركت سازنده صورت گرفتمطابق با شيوه

  
  طراحي آغازگر

 براســاس( مــورد نظــري هــاژنتــوالي پــس از انتخــاب 
ه در ها جهت استفادطراحي آغازگر )ميزان بيان بيشترين
 AlleleIDزار با استفاده از نرم اف ـ، qRT-PCRواكنش 
ــام  ــدانج ــحت   ش ــتر از ص ــان بيش ــراي اطمين ــن . ب اي

 Primer blast ابـزار بـرخط   از شـده آغازگرهاي طراحي
  .)1استفاه شد (جدول 

  
 Real-timeبا روش  LRRي هاژنبررسي الگوي بيان 

RT-PCR 
ي مورد نظـر از واكـنش   هاژنجهت بررسي ميزان بيان 

استفاده  )qRT-PCR( اي پليمراز در زمان واقعيزنجيره

ــراي انجــام ايــن واكــنش از كيــت ســايبرگرين   شــد. ب
SinaSYBR Blue IIS-qPCR Mix,2x  ــركت ش

 25سيناكلون استفاده شد. هر واكـنش در حجـم نهـايي    
 Master Mix (2x)ميكروليتـر   5/12ميكروليتر شـامل  

ــت و    1، ــازگر رف ــر آغ ــازگر   1ميكروليت ــر آغ ميكروليت
 5/2ميكروليتــر آب عــاري از نوكلئــاز و    8برگشــت، 
-Rotorها در دسـتگاه  بود و واكنش cDNAميكروليتر 

Gene Q  شركتQiagen   انجام گرفت. شرايط دمـايي
نشان داده شـده اسـت.    2كمي در جدول  PCRواكنش 

جهــت  elf1-در ايــن آزمــايش از ژن كنتــرل داخلــي 
 Livak and(استفاده شد  هاژنسازي مقادير بيان نرمال

Schmittgen, 2001(.   هرنمونه در سه تكرار زيسـتي و
هـاي  سه تكرار فني انجـام شـد. تجزيـه و تحليـل داده    

 LinRegPCRاز نرم افزار  حاصل از آزمايش با استفاده
  انجام شد. )2020(نسخه  Microsoft Excelو 

  
  انتخاب شده و ژن كنترل داخلي NBS-LRRي هاژنهاي طراحي شده براي فهرست آغازگر. 1جدول 

Table 1. List of primers designed for NBS-LRR genes and reference gene 

  C°)(دماي اتصال 
Tm (C) 

 )35توالي آغازگر(

Sequence (5'-3')  
 نام آغازگر

Primer  

54  F: ATGACGATACTGAATCTC 
R: GTTAATTGGTTGGATGTG  LRR-1 

55  F: ACTTGTAATTGCGTTGGATGTG 
R: TCGGATACCTTGGCTCTCAG  LRR-2  

57  F: TGAACCATCCAGGACAGATTG 
R: TCTTAACCATACCAGCATCACC Elongation factor 1 (elf1-α) 

  
 انتخاب شده NBS-LRRي هاژنبراي  PCRسيكل دمايي واكنش . 2جدول 

Table 2. Temperature cycle of the PCR reaction for selected NBS-LRR genes 

 مرحله واكنش

Step  
Temperture (ºC)

  )ºCدما (
Time 
  زمان

Number of cycles 
  تعداد چرخه

 سازي اوليهواسرشت

Initial denturation  
95 5 min 1 

 سازيواسرشت

Denaturation  
95  15 s  35 

 اتصال آغازگرها

Annealing  
-  20 s  35 

 بسط

Extension 
72  30 s  35 

 بسط نهايي

Final Extension  
72  5 min  1  
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  نتايج و بحث
  بندي نوپديد ترنسكريپتوم زعفرانسرهم
 ادغـام  از اسـتفاده  بـا  زعفران يانيب ليپروفا يبندسرهم
) بـا اسـتفاده   Trimmed reads( شده ميتر يهاخوانش
(نسـخه   CLC Genomics Workbenchافـزار  از نـرم 

منحصر به فـرد شـد.    يتوال 63326 جاديمنجر به ا، )20
 Mb 65/64زعفـران   ياني ـب ليحجم كل پروفا نيهمچن

شـده از نظـر حجـم و    جاديا يانيب ليپروفا .محاسبه شد
 ـپروفا گـر يبـا د  ييتعداد رونوشت مطابقت بـالا   يهـا لي

 Hu et() 3(جـدول   داشـت گزارش شده زعفـران   يانيب

al., 2020(.  

 ـشـده عل سـاخته  يبلاست اسمبل جينتا  NR گـاه يپا هي
با حد  رونوشت درصد) 89/55( 35394 تعداد نشان داد كه

مشـابه در   ركـورد  داراي ،E-value ≤ 1.0 E-5آسـتانه  
ــ1بودنــد (شــكل  NR گــاهيپا بلاســت  جينتــا ني). همچن

ترنســكريپتوم در مطالعــه حاضــر نشــان داد كــه  ياســمبل
چوبــه مار ترنســكريپتوم شــباهت را بــا نيشــتريزعفــران ب

)Asparagus officinalis (ــس و ــا آن از پـ ــل بـ  نخـ
)Phoenix dactylifera (شكل  داشت)بـا توجـه بـه    2 .(

 ـ يهايفقدان توال  NCBIداده  گـاه يثبـت شـده در پا   يژن
ــرا  يهــاگــروه نيــيو تع يزعفــران، مستندســاز اهيــگ يب

 شيمحتـوا و افـزا   دي ـحاصـله، تول  يهارونوشت يكاركرد
  ارزشمند خواهد بود. اهيگ نيا يكياطلاعات ژنت

  
  هاي خوانش شده مرجع ترنسكريپتومي زعفراناي از كميت و كيفيت دادهخلاصه .3جدول 

Table 3. Summary of the quantity and quality of read data for the saffron transcriptome reference 

 هاپارامتر
Parameters  

 ارزش
Value 

Number of transcripts 63326 

Size of the smallest transcript (nt) 200 

Size of the largest transcript (nt) 16256 

Number of bases (nt) 64651404 

Mean length of the transcripts (nt) 9301020 
Number of transcripts greater than 1kb 23146 

Number of transcripts with ORF 22388 

N90 482 

N70 935 

N50 1413 

N30 2100 

N10 3571 

%GC 36.43 

  

 
  GO ها عليه پايگاهيابي آنو نقشه NRترنسكريپتوم زعفران عليه پايگاه داده  BLASTXنتايج . 1شكل 

Figure 1. BLASTX results of the saffron transcriptome against the NR database and their mapping to the GO database 
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 هاي با همولوژي بالا نسبت به ترنسكريپتوم زعفرانتوزيع فراواني گونه. 2شكل 

Figure 2. Frequency distribution of species showing high homology to the saffron transcriptome 
  

به  )2022همكاران ( و ي مشابه، درويشياندر يك مطالعه
 يبه آلودگ بنه زعفران پاسخ فرآيند مختلف در يهاژن سيبرر

F. oxysporum بـا  زنيمايه از بعد ساعت 72و  48 تيمار در 
 RNA-seq هايداده از حاصل نتايجپرداختند.  قارچ فوزاريوم
 يمستندسـاز توالي  38643 ميان از كهنشان داد اين مطالعه 

از ايـن   بودند كـه  يافتراق يانب يدارا توالي 2209تعداد  ،شده
نشـان   يـان ب يشافـزا  توالي 337كاهش و توالي  1832 ميان

. در همين راسـتا، ليـو و   )Darvishian et al., 2022(دادند 
هاي زعفران آلوده به قارچ ) پروفايل بياني بنه2023همكاران (

فوزاريوم را در سه و شش روز بعد از آلودگي مورد مطالعه قرار 
 ـ )Luo et al., 2023(دادنـد   ن مطالعـه منجـر بـه    . نتـايج اي

ژن  39962سـازي  يوني ژن و مستند 84544شناسايي تعداد 
ژن در روز سوم و تعـداد   14263گرديد كه از اين ميان تعداد 

ژن در روز ششم پس از آلودگي، بيان افتراقي داشتند  16397
)Luo et al., 2023(ي . همچنــين مقايســه ميــان نتيجــه

ــو و و عــهي مستندســازي شــده حاصــل از مطالهــاژن ي لي
) بـا نتيجـه   2022و درويشيان و همكاران ( )2023همكاران (

اي در دهد كه تفاوت قابـل ملاحظـه  مطالعه حاضر نشان مي
ها وجود دارد كـه از دلايـل   ي آنتعداد يوني ژن و مستندساز

هـاي  هاي پايگـاه توان به استفاده از مجموعه دادهاين امر مي
بـرداري اشـاره   زمان نمونـه  ژني از مطالعات قبلي و همچنين

  .)Darvishian et al., 2022; Luo et al., 2023( نمود
  

  NBS-LRRشناسايي خانواده ژني 
ها هاي مختلفي براي دفاع در مقابل بيمارگرگياهان مكانيسم

 Rي مقاومـت گيـاه (  هاژنها با برند. اين مكانيسمكار ميبه

genesهـاي ژن يكي از بزرگترين خانوادهشوند. ) فعال ميR 

است كه نقش مهمي در  NBS-LRR در گياهان، خانواده ژن
 Dangl and( كننـد ايفا مـي  بيماريهاي تشخيص سيگنال

Jones, 2001; Yue et al., 2012(.     مطالعـه ايـن خـانواده
هـاي ژنـومي و   ژني اطلاعات با ارزشـي در مـورد مكانيسـم   

مولكولي تنظيم ژن و عملكرد پروتئين در اختيار محققان قرار 
تـوالي   30منجـر بـه شناسـايي     نتايج ايـن مطالعـه،   دهد.مي

تنوع در  .در پروفايل بياني زعفران شد NBS-LRRكدكننده 
اينترون در بين اعضـاي خـانواده ژن    - ساختار و توزيع اگزون
هاي ژني متنوع بسيار مهم است و شواهد براي ظهور خانواده

دهد. در اين مطالعه، مي هاژنارزشمندي براي روابط تكاملي 
بـراي شناسـايي    NBS-LRRآمينه كدكننده هاي اسيدتوالي
هاي دمين پروتئينـي مـورد بررسـي قـرار     ها و ساختارموتيف

 LRRدمين  6تا  2 دارايطور ميانگين ها بهاين تواليگرفت. 
 .بـود  اسـيدآمينه  60تا  20ها حدود كه طول تقريبي آنبودند 

با شناسـه   ي) مربوط به توالفيموت 15( فيتعداد موت نيشتريب
conting-25817 در في ـموت 2( فيتعداد موت نيو كمتر بود (

همچنـين   .مشـاهده شـد   conting-29905با شناسـه   يتوال
نتايج نشان داد كه بيشترين و كمترين تعداد اسـيدآمينه كـل   

به تعداد  -13409conting ترتيب مربوط به توالي با شناسهبه
دآمينه اسي 428به تعداد  -52612contingاسيدآمينه و  1204

هاي مهمـي را در مـورد تنـوع و تكامـل     بود. اين نتايج بينش
دهـد. همچنـين در مطالعـه    ارائه مـي  NBS-LRRي هاژن

ي هاژن) به بررسي بيان 2023، السامان و همكاران (مشابهي
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NBS-LRR   ــن ــدي اي ــاژنو نقــش كلي ــه  ه در تحمــل ب
 Lathyrus( زيسـتي در گيـاه نخـود   هاي زيستي و غيرتنش

sativus ( پرداختند)Alsamman et al., 2024  نتايج ايـن .(
شناسـايي   NBS-LRRژن  276مطالعه نشان داد كه تعـداد  

 150و تعـداد   TNLژن داراي دمين  124شد و از اين تعداد 
تا  1شناسايي حاوي  هاژناست. همه  CNLژن داراي دمين 

. بـا توجـه بـه    )Alsamman et al., 2024( اگزون بودنـد  7
در مقاومـت بـه    NBS-LRRهـاي  عملكردي پروتئيننقش 

بيماري و بررسي ساختار ژني در مطالعه حاضـر و السـامان و   
هاي ارزشمندي براي مطالعه توان سرنخ) مي2024( همكاران
هـا و فاكتورهـاي   هاي تكاملي، برهمكنش با پـروتئين ويژگي

  رونويسي، تفاوت و تنوع اين خانواده ژني بدست آورد.
هـاي  در بين گونه NBS-LRRي هاژننواده تعداد خا

مختلف گياهي بسيار متفاوت اسـت و مطالعـات متعـددي    
انـد كـه هـيچ ارتبـاط مسـتقيمي بـين فراوانـي        نشان داده

ي هـا ژنو اندازه ژنوم يا تعداد كـل   NBS-LRRي هاژن
شناسايي شده وجود ندارد. در يك مطالعه كه توسط مـايرز  

ــاران ( ــت2003و همك ــورت گرف ــل ، ) ص ــه و تحلي تجزي
ژن  149وجــود  NBSي كدكننــده هــاژن يبيوانفورمــاتيك

 را در آرابيدوپســـيس نشـــان داد NBS-LRRكدكننـــده 
)Meyers et al., 2003(ـتجزي ديگري به . در مطالعه   هي

نخود در پاسخ به  مختلف يهاپيژن در ژنوت انيب ليو تحل
پرداخته  )Fusarium oxysporum f.sp. ciceriآلودگي (

بـا بيـان    NBS-LRRچهـارده ژن   شد. در مطالعه مذكور
از نقـش مـؤثر    كه نشـان  شدند ييشناسادر نخود  متفاوت

بـود   وميفوزار يپژمردگعليه بيماري مقاومت در  هاژناين 
)Priyadarshini et al., 2023(.  ي هاژنهمچنين تعداد

NBS-LRR هاي هاي گياهي و حتي در زيرگونهبين گونه
 گياهي كه باهم قرابت ژنتيكي دارنـد تفـاوت زيـادي دارد   

)Alsamman et al., 2023(در خـانواده   ،. به عنوان مثال
زميني حدودا دو در سيب NBS-LRRه تعداد ژن سولاناس

فرنگي و فلفل است ي موجود در گوجههاژنبرابر بيشتر از 
)Qian et al., 2017(.       بـا مقايسـه نتـايج حاصـل از ايـن

مطالعه با ساير مطالعات پيشين بايد به اين نكته اشاره كرد 
كه عوامل متعددي مانند انـدازه ژنـوم، توزيـع و پـراكنش     

توانند بر تعداد اعضاي ، انتخاب طبيعي و بهنژادي ميهاژن

 ,.Zhang et al(يك خانواده ژنـي گيـاهي تـاثير بگـذارد     

. با توجه به شرايط كشت زعفران در مناطق خشك )2010
و نيمه خشك ايران، احتمالا انتخاب طبيعي و بهنـژادي از  

 اند. بوده NBS-LRRعوامل موثر بر تعداد خانواده ژني 

هـاي  ي شناسـايي شـده در بافـت   هـا ژنبيـان   روند
 بررسي بيانارائه شده است.  3مختلف زعفران در شكل 

هـاي مختلـف زعفـران    بافـت  ي مورد مطالعـه در هاژن
ي شناسايي شده در انواع بافت جوانه هاژننشان داد كه 

همچنـين   ).3(شـكل  داشـتند  بيشترين ميـزان بيـان را   
ر بيان در نقشه حرارتـي  ها از نظو بافت هاژنبندي گروه

آمده است. با توجه به نقشه حرارتـي (شـكل    4در شكل 
ي شناسايي شـده در دو گـروه   هاژنكه  ) مشخص شد4

در گروه اول و  ژن 16گيرند؛ به طوري كه كلي قرار مي
ژن در گروه دوم جاي گرفتند. همچنين نتايج نشـان   14

گـروه اول   يهـا ژن داد كه مقادير بياني ثبت شده براي
گـروه دوم بــود.   يهــاژنبـراي   بيشـتر از مقـادير بيــان  

ــاژن ــه يهـ ــا شناسـ -contingو conting-56236ي بـ

ــت   27429 ــان را در باف ــزان بي ــالاترين مي ــه و ب  جوان
بـالاترين ميـزان    conting-48585 يي با شناسـه هاژن

بيان را در بافت گلبرگ دارا بودند. كمترين ميـزان بيـان   
-conting با شناسـه  ييهاژنمربوط به  هادر اكثر بافت

بود. علاوه بـر ايـن نتـايج     conting-29898و  52612
ي هـا ژنهـاي مختلـف از نظـر بيـان     بنـدي بافـت  گروه

شناسايي شده نشان داد كه بافت ريشه در گروه مجزايي 
كمتـرين ميـزان بيـان را     گرفـت و ها قـرار  از ساير بافت

 ،بافـت ريشـه  هـا داشـت. پـس از    نسبت به ساير بافـت 
هاي پـرچم و پيـاز   ترتيب در بافتكمترين ميزان بيان به

 PCAهمچنين براساس تجزيـه و تحليـل   مشاهده شد. 
) بيان بافت ريشه بسيار متفاوت و دور از سـاير  5(شكل 
هـا بيـان تقريبـا    هاي زعفران بـود و بنـه و جوانـه   بافت

يكساني داشتند. نتـايج پـژوهش حاضـر نشـان داد كـه      
هـاي هـوايي   در انـدام  NBS-LRRي هاژنان ميزان بي

هاي زمينـي ماننـد   ها بسيار بيشتر از اندامهمچون جوانه
هـاي  ريشه بود. بنابراين، نقش كليدي اين ژن در انـدام 

  مشهود است. ياهيگ مارگريب هيعلهوايي 
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 هاي مختلف زعفرانشناسايي شده در بافت NBS-LRRهاي پروفايل بيان ژن. 3شكل 

Figure 3. Expression profile of NBS-LRR genes identified in different tissues of saffron 
 

  
 هاي مختلف زعفراندر بافت NBS-LRRي خانواده هاژننقشه حرارتي بيان . 4شكل 

Figure 4. Heat map of of NBS-LRR family gene expression across different saffron tissues 
  

  
 هاي زعفرانانواع بافتژن در بيان  )PCAهاي اصلي (تجزيه به مولفه. 5شكل 

Figure 5. Principal component analysis (PCA) of gene expression in different saffron tissues 
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  ي شناسايي شدههاژنبررسي روند تغييرات بيان 
 ـابررسـي بيـان   بر اسـاس   ي هـا ژن) in silico( كويليس ـني

 ودست آمده از مطالعـه لـوو   هاي بياني بهشناسايي شده (داده
ــاران ( ــين  ) 6ل (شــك)، 2023همك ــه از ب مشــخص شــد ك

ــوالي ــوا  ت ــده، ت ــايي ش ــاي شناس ــه   ليه ــا شناس ــايي ب ه
62895contig_  25817وcontig_  48585وcontig_  و
60269contig_  4928وcontig_    ــارچي ــار ق ــس از تيم پ

بيــان  _5854contigيي بــا شناســه هــاژنافــزايش بيــان و 
ش ميـزان افـزاي   بيشـترين تري نسبت به شاهد داشتند. پايين
 پـــس از آن بـــهو  _62895contigمربـــوط بـــه  بيـــان

25817contig_ بيان يي با هاژناز بين  اختصاص داشت كه
 ـ ، بـراي  الاترافتراقي بالا، اين دو ژن به دليل دارا بودن بيان ب

  .)Luo et al., 2023( آزمايش ريل تايم انتخاب شدند
  

  NBS-LRRآناليز بررسي بيان ژن 
 پـروتئين نقـش   - معمولا در تعاملات پـروتئين  LRRموتيف 

زان ميعه، ها است. در اين مطالدارد و مسئول شناسايي بيمارگر
ــبي   ــان نس ــاژنبي ــده ( ي ه ــاب ش و  _62895contigانتخ

25817contig_(  پس از انجام واكنشReal time-PCR  و
توجـه بـه    بـا . محاسـبه شـد   CTها بـه روش  آناليز داده

در هـر دو ژن   توان چنين اظهار نمود كهمي 8و  7هاي شكل
اشته ساعت د 72ساعت بيان كمتري نسبت به تيمار  48تيمار 

ان ساعت بي ـ 72اعت و تيمار س 48است و همچنين در تيمار 
 بيشتر شده است. در تيمـار  LRR2در مقايسه با  LRR1ژن 
ه بيشتر بود LRR1ميزان بيان  7ساعت با توجه به شكل  48

  بالاتر است. LRR2و همينطور بيان شاهد نسبت به 

 زاني ـسـاعت م  48ساعت نسبت به تيمار  72در تيمار 
 بيشـتر از  LRR1ترتيـب در  شـده و بـه   شـتر يب هاژن انيب

LRR2  بيان كمتري در مقايسه بـا   شاهدبوده و همينطور
  ).7(شكل  اين دو ژن دارد

 ي متعـددي در پاسـخ بـه بيمـارگر    هاژندر گياهان، 
شوند و همچنين ممكن اسـت بيـان   فعال يا خاموش مي

ها افزايش يا كاهش پيدا كند. بنابراين بررسي بيان و آن
هـاي  يكـي از روش  NBS-LRR از جمله  هاژنمتمايز 

هـاي  مهم براي مشخص كردن اساس زيسـتي سيسـتم  
-NBSبيولوژيك است. ميـزان بيـان بـالا و پـايين ژن     

LRR هاي دفاعي در به عنوان يك عامل مهم در پاسخ
باشد. ها ميپاسخ در بنه زعفران عليه بسياري از بيمارگر

اي توســط احمــد و همكــاران در همــين راســتا مطالعــه
 NBS-LRRي هـا ژناليز گسترده ژنـومي  ) به آن2024(

ساعت بعد از آلودگي با بيمارگر  72و  48در بازده زماني 
). Ahmed et al., 2024( سوختگي آلترناريـا پرداختنـد  

نشـان  اين مطالعه  RNA-seq هايداده از حاصل نتايج
و  3396تعـداد   ساعت بعد از تلقـيح،  48در تيمار  كهداد 

بودنـد   بـالا و پـايين   يانب يدارا توالي به ترتيب 23239
تـوالي   4023ساعت بعد از تلقيح،  72همچنين در تيمار 

ــاهش و  ــوالي 2116ك ــزا ت ــانب يشاف ــد   ي ــان دادن نش
)Ahmed et al., 2024 همچنــين در ايــن مطالعــه .(

خواص فيزيكوشيميايي، سـاختار ژن و تجزيـه و تحليـل    
و حاشيه نويسي عملكردي  هاژنموتيف، هستي شناسي 

مورد بررسي قرار گرفت كه نشان از اهميت ايـن ژن در  
  هاي اصلاحي است.برنامه

  

  
  ي منتخب با بيان افتراقيهاژن آتشفشانينمودار . 6شكل 

Figure 6. The volcanic plot for selected differentially expressed genes (DEGs) 
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 Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliساعت پس از تلقيح با قارچ  48مربوط به بنه زعفران  NBS-LRR يهاژنبيان نسبي . 7شكل 

Figure 7. Relative expression of the NBS-LRR gene in saffron corms 48 hours post-inoculation with Fusarium 
oxysporum f.sp. Gladioli 

 

  
 Fusarium oxysporum f.sp. Gladioliساعت پس از تلقيح با قارچ  72مربوط به بنه زعفران   NBS-LRRنسبي ژنبيان  . 8 شكل

Figure 8. Relative expression of the NBS-LRR gene in saffron corms 72 hours post-inoculation with Fusarium 
oxysporum f.sp. Gladioli 

  
در هر  Real time-PCRمقايسه نتايج حاصل از واكنش 

ــازه  LRR1ســاعت نشــان داد كــه  72و  48ي زمــاني دو ب
)62895contig_(   ــه ــبت بـ ــالاتري نسـ ــان بـ  LRR2بيـ
)25817contig_( 72دهد و بيـان در بـازه زمـاني    نشان مي 

در  LRR1ي هاژنساعت بود. بيان  48ساعت بيشتر از بيان 
شود بازده زماني بيشتري بعد از تلقيح با قارچ فوزاريوم بيان مي

ي نقـش مهمـي در   هـا ژنو احتمالا اين  )8و  7 هاي(شكل
فعال كردن مكانيسم دفاعي گياه عليـه بيمـارگر دارد كـه بـا     

 Ahmed et( ) مطابقـت دارد 2024نتايج احمد و همكـاران ( 

al., 2024.( ــه ــين در مطالع ــودي و همچن اي توســط محم
ي هـا ژن) با هدف شناسايي و بررسي بيـان  2024همكاران (
lncRNA هاي سيب زمينـي آلـوده بـه ويـروس     در گياهچه

PVY   پرداختنـد)Mahmoodi et al., 2024(   نتـايج ايـن .
عدد ژن بـا بيـان افتراقـي،     769مطالعه نشان داد كه از ميان 

عـدد ژن افـزايش بيـان     459ژن كاهش بيـان و   310تعداد 
ي هـا ژننشان دادند. طبق نتايج اين بررسي، تعداد زيـادي از  

شـده در فرآينـدهاي   بينـي هـاي پـيش  lncRNAهم بيان با 

ي گيـاه ميزبـان در   هاي دفاعبيولوژيكي مرتبط با ايجاد پاسخ
برابر تنش نقش داشـتند. نتـايج حاصـل از مطالعـه حاضـر و      

) نشان دهنده وجود يك شـبكه  2024محمودي و همكاران (
هاي برهمكنش گياه بـا بيمـارگر   تنظيم كننده ژن را در مسير

  .)Mahmoodi et al., 2024(دهد نشان مي
ه بنابراين تفاوت اصلي گياه حساس و مقاوم در شناسايي ب

هاي سازي سريع و موثر مكانيسمموقع بيمارگر مهاجم و فعال
در  LRR1دفاعي گياه اسـت كـه احتمـالا بيـان بـالاي ژن      

نشان دهنده نقش مهم ايـن ژن در پاسـخ    LRR2مقايسه با 
اوليه گياه به آلودگي قارچي است. همچنين روند بيان متفاوت 

LRR فاوتي توان به مكانيسم مولكولي متنسبت به شاهد مي
براي درك و كنترل بيمارگر اشاره نمود.  نتـايج ايـن مطالعـه    

هاي متفاوت دهد كه دوره زماني براي ارزيابي پاسخنشان مي
گياه به آلودگي بيمارگر متفاوت است. بنـابراين بيـان و تنـوع    

ها در شناسايي و با توجه به نقش آن LRRهاي بالاي دمين
افزايش مقاومت گياه عليه تواند به ، ميAvrهاي ژن سيگنال

  هاي خاص بيمارگرها كمك شاياني كند.نژاد
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  هاگيري و پيشنهادنتيجه
ترين گياهان دارويي جهـان اسـت كـه بـه     زعفران از مهم

 دلايلي از جمله نياز آبي كم، سهولت در عمليات كشـت و 

اي در ايـران و برخـي   كار، سودآوري، به صـورت گسـترده  
شـود. چـون تكثيـر زعفـران از     ها كشت ميديگر از كشور

ها چنـدين سـاله در   گيرد و بنهطريق كشت بنه صورت مي
خاك مزارع ماندگار هستند، از اين رو، بيمـاري پوسـيدگي   
ناشي از قارچ فوزاريوم كشت اين گيـاه بـا ارزش را تهديـد    

تواند يكـي  هاي مقاوم به بيماري ميكند. توسعه واريتهمي
زمينه باشد. بنـابراين كـاوش و    هاي موثر در ايناز راهكار
هاي دفاعي گيـاه كمـك   ي مرتبط در پاسخهاژنشناسايي 

كنـد. در ايـن   زيادي به مديريت بيمارگرهـاي گيـاهي مـي   
ــه بررســي تغييــرات ترنســكريپتوم و شناســايي   مطالعــه ب

در بنه گيـاه زعفـران در    NBS-LRRي ژني مهم خانواده
 Fusariumهــاي قــارچي پاســخ ايمنــي عليــه بيمــارگر

oxysporum sp. Gladioli  پرداخته شد. تجزيه و تحليل
-RNAهـاي  ترنسكريپتوم بنه زعفران با اسـتفاده از روش 

seq  صورت گرفت. نتايج اين مطالعه منجر به مستندسازي
ي مستندسـازي  هـا ژنژن شد. از بـين ايـن    63326تعداد 

به ترتيب مربـوط بـه    هاژنشده، بيشترين و كمترين بيان 
ي مستندسـازي  هـا ژنجوانه و ريشه بود. از بين اين  بافت

در بافت جوانـه مشـاهده شـد و     هاژنشده، بيشترين بيان 
هاي پرچم و پيـاز  كمترين بيان بعد از ريشه مربوط به بافت

بود. همچنين در اين مطالعه، بـا بررسـي ميـزان بيـان ژن     
NBS-LRR      مقاومت گياه زعفـران در برابـر آلـودگي بـه

كـه ايمنـي ناشـي از     ETIقارچ فوزاريوم در مرحله دفاعي 
هاي مهمي را ها بينشافكتور است، سنجيده شد. اين يافته

هاي در پاسخ به بيمـارگر پژمردگـي    NBS-LRRدر مورد
تواننـد بـه عنـوان اهـداف     دهند، كه مـي فوزاريوم ارائه مي
هاي مولكولي و مهندسـي ژنتيـك بـا    مهمحوري براي برنا

  هدف افزايش مقاومت به بيماري در گياه زعفران باشد.
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A B S T R A C T   
The wild barley (Hordeum spontaneum) plays a crucial role in enhancing drought 
resistance in cultivated barley varieties. The genetic diversity of wild barley genotypes in 
Iran indicates their superiority in drought tolerance and agronomic traits. Proteomic studies 
help identify key pathways involved in plant stress responses and facilitate the 
development of drought-resistant cultivars. In this research, based on the grain yield data of 
114 wild barley genotypes under both rainfed and irrigated conditions over two agricultural 
years (2019-2020 and 2020-2021) and using the STS index, drought-resistant and sensitive 
genotypes were identified. The experiment was conducted under two conditions: absence 
of drought stress and severe drought stress, with various genotypes examined. After 
seedling growth, drought stress was applied at the two-leaf stage, based on soil field 
capacity (FC), at two levels: 90-95% and 25-30% of field capacity. Following protein 
extraction, IPG strips with pH 3-10 and 13 cm in length were used for the first dimension, 
while 14% polyacrylamide gel was used for the second dimension. Results from two-
dimensional electrophoresis showed that 224 protein spots were reproducible. In the 
drought-resistant genotype, 32 spots and in the sensitive genotype, 29 spots exhibited 
significant changes. The resistant genotype had 22 spots with increased expression and 10 
with decreased expression, while the sensitive genotype had 16 spots with increased 
expression and 13 with decreased expression. Eight spots showed shared expression. These 
results indicate that various proteins are differentially expressed in response to drought 
stress in resistant and sensitive genotypes, highlighting the diverse strategies of plants in 
coping with environmental stresses. 
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  چكيده

 كنـد. مـي  ايفـا  را جو ارقام در خشكي به مقاومت افزايش در اساسي نقشي )Hordeum spontaneum( وحشي جو
 دارد. زراعـي  هـاي ژگـي وي و خشكي تحمل در هاآن برتري از نشان ايران در وحشي جو هايژنوتيپ ژنتيكي تنوع

 ارقـام  ايجـاد  مسـير  و كننـد مي شناسايي را گياهي هايتنش به پاسخ در درگير مهم مسيرهاي پروتئومي مطالعات
 در وحشي جو ژنوتيپ 114 دانه عملكرد هايداده از استفاده با پژوهش، اين در سازند.مي هموار را خشكي به مقاوم

 و مقـاوم  هـاي ژنوتيـپ  ،STS شاخص و )1400-1399 و 1399-1398( زراعي سال دو طي ،آبي و ديم شرايط دو
 و دش ـ انجـام  شـديد  خشـكي  تـنش  و خشكي تنش فاقد شرايط دو در آزمايش شدند. شناسايي خشكي به حساس
 اسـاس  بـر  و برگـي  دو مرحلـه  در خشـكي  تنش شرايط ها،گياهچه رشد از پس شدند. بررسي مختلف هايژنوتيپ
 اسـتخراج  از پـس  .شد عمالا اكخ زراعي ظرفيت 30-25 و درصد 95-90 سطح دو با )FC( خاك زراعي ظرفيت
 اسـتفاده  درصـد  14 آميد اكريل ليپ ژل از دوم بعد در و مترسانتي 13 و pH 3-10 با IPG از اول بعد در پروتئين،

 در و لكـه  32 مقـاوم  تيـپ ژنو در بودند. تكرارپذير پروتئيني نقطه 224 كه داد نشان بعدي دو الكتروفورز نتايج شد.
 بـا  لكـه  10 و بيـان  ايشافـز  بـا  لكه 22 مقاوم ژنوتيپ شدند. شناسايي دارمعني تغييرات با لكه 29 حساس ژنوتيپ
 برخـي  داد. نشان بيان كاهش با لكه 13 و بيان افزايش با لكه 16 حساس ژنوتيپ كه حالي در داشت، بيان كاهش

 تنش به پاسخ در مختلفي هايپروتئين كه دهدمي نشان پژوهش اين نتايج داشتند. مشترك بيان لكه) 8( هالكه از
 مختلـف  هـاي اسـتراتژي  دهنـده نشـان  كـه  شـوند مي بيان متفاوتي طوربه حساس و مقاوم هايژنوتيپ در خشكي
  است محيطي هايتنش با مقابله براي گياهان
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   مقدمه
 طـور بـه  كـه  اسـت  منظـوره  چند ايغله محصول يك جو

 غـلات  ميان در و شودمي كشت جهان سراسر در گسترده
ــه ــارم رتب ــاچ ؛2023 همكــاران، و (راج دارد را چه  و لوكين

ــوكيچ ــن ).2022 ،جـ ــاه ايـ ــي داراي گيـ ــايويژگـ  هـ
 و محلـول  فيبـر  هـا، گلوكـان -بتـا  ماننـد  فـردي منحصربه
 مصـرف  براي را آن كه است مختلف فعالزيست تركيبات
 همكـاران،  و (منگ سازدمي ارزشمند دام خوراك و انساني
 زراعـي  جد و )H. vulgar( زراعي جو ).2023 ،ليو ؛2023

 و مناسـب  مدل گياه يك عنوانبه )H. spontaneum( آن
ــينهــم ــا چن ــراي مناســب اقتصــادي صــرفه ب  كشــت ب
 ديپلوييد گونه، دو هر باشند.مي مناسب ژنتيكي برداريبهره

 ابــزار از ايمجموعــه و بــوده يكــديگر بــا تلاقــي قابــل و
 ،QTL هايداده لينكاژي، هاينقشه بر مشتمل ژنوميكس

EST،هايكتابخانه ها BAC ژنـوم  تجزيه براي هاآرايه و 
H هـاي ژنـوم  همولوگ كه A، B و D  هگزاپلوييـد  گنـدم 

 نـواحي  ).2003 ،همكـاران  و (هيـز  باشـد مي موجود است،
 تنوع مركز شامل خيزحاصل هلال و خاورميانه ايران، غرب
   ).2011 چن و نوو ;2011 (مورل، باشندمي وحشي جو

 توجهي قابل تهديد عنوانبه خشكي تنش طرفي از
 رودمي شمار به جهاني سطح در محصول وريبهره براي
 و بيوشيميايي فيزيولوژيكي، مختلف فرآيندهاي بر كه

 همكاران، و (گوسين گذاردمي تأثير گياهان مولكولي
 آب منابع كمبود علت به ).2024 همكاران، و برائور ;2024

 گياهان عملكرد ايران، در گياه براي تنش بروز نتيجه در و
 تنش اثر درك راستا همين در يابد.مي كاهش شدتبه

 مؤثري گام تواندمي عملكرد، بر آبي هايرژيم و خشكي
 باشد داشته پايدار و بالا عملكرد با هاييژنوتيپ توسعه در

 آبشارهاي پيچيده شبكه ).2023 مورال، دل (گارسيا
 از هورموني، تنظيم و ژنتيكياپي اصلاحات سيگنالينگ،

 آكسين، آبسيزيك، اسيد مانند هافيتوهورمون جمله
 تنش به گياهان پاسخ در مهمي نقش اتيلن و سيتوكينين

 سازگاري يهايسممكان پيچيدگي و كنندمي ايفا خشكي
 و (گوسين كننديم برجسته را آب كمبود شرايط در گياهان

 اين درك ).2024 همكاران، و سيم ;2024 همكاران،
 توسعه براي اندام و سلولي مولكولي، سطوح در هاپاسخ

 پذيريانعطاف صفات با خشكي به مقاوم زراعي هايگونه
 و آب شرايط با مواجهه در بالاتر عملكرد پايداري و بيشتر
  ).2024 همكاران، و (گوسين .است ضروري متغير هوايي

 تنش به گياهان پاسخ در مهمي نقش هاينپروتئ
 يهاينپروتئ ،مطالعات برخي دارند. آب) (كمبود خشكي
 شناسايي را پروتئاز يهامهاركننده و پروتئازها مانند كليدي
 در خشكي با سازگاري هايمكانيسم در كه اندكرده

 پروتئوم واژه ).2023 نگارا، و (مولاي هستند دخيل گياهان
)Proteome( به كه گرددمي اطلاق هاييپروتئين تمام به 

 ژنوم برخلاف شود.مي توليد زنده موجود وسيله
)Genome( پروتئوم است، پايدار و ثابت ماهيتي داراي كه 

 هايپروتئين عنوان به و دارد متغير و ديناميك ماهيتي
 يك در ارگانيسم اندام يا و بافت سلول، يك در موجود
 است پروتئوم اين شود.مي تعريف مشخص زماني مقطع
 پر را سلولي رفتار مولكولي مكانيسم و ژنوم بين فاصله كه
 گسترده مطالعه علم پروتئوميك ).2003 مچينف( كندمي

 برهم مطالعه و ترجمه از پس تغييرات بيان، شامل پروتئوم
 حقيقت در هاست.مولكول ساير با هاپروتئين كنش

 كل بيان الگوي بررسي امكان كه است دانشي پروتئوميك
 خاص اندامك يا بافت سلول، توسط شده بيان هايژن

 اس (گيگي كندمي فراهم را ويژه محيطي شرايط تحت
  ).2000 همكاران، و پي

 و زيسـتي  يهـا تـنش  گسـترده  طيـف  بر غلبه جهت
 تكامـل  را ياپيچيـده  يهـا مكانيسـم  گياهان غيرزيستي

 دهـي سـيگنال  از ايپيچيـده  هـاي شبكه هاتنش اند.داده
 در تغييـر  بـه  منجر كه كنندمي فعال را دفاعي و انطباقي
 تغييــرات متــابوليكي، هــايدگرگــوني هــا،ژن بيــان

 فرآيندها اين شود؛مي رشد سرعت كاهش و پروتئوميكي
ــزايش موجــب نهايــت در ــا مقاومــت اف ــاه تحمــل ي  گي
 معمـول  بطور محيط،–گياه برهمكنش مطالعه  .گردندمي
ــا ــتفاده ب ــك از اس ــاتكني ــيميايي، يه ــك بيوش  و ژنتي

ــك ــاتكني ــكريپتوميك يه ــورت ترانس ــي ص ــذيرد.م  پ
 يسـاز  آشـكار  در بزرگي سهم حاضر حال در پروتئوميك

 چنـين  يبرا دارد. تنش ترارساني و درك در دخيل ياجزا
 استفاده "محيطي  پروتئوميك" واژه از توانمي مطالعاتي،

   ).2010 جيني، و (جوزف نمود



    يخشك تنش به پاسخ در )Hordeum spontaneum( يوحش جو مقاوم و حساس يهاپيژنوت پروتئوم ليتحل: و همكاران شيرواني            86

 

 بر هاپروتئين بررسي و شناسايي پژوهش، اين در
 هدف و گرفته صورت بعدي دو الكتروفورز تكنيك اساس

 هايمكانيسم در درگير هايپروتئين معرفي و شناسايي آن
 حاصل نتايج است. وحشي جو در خشكي تنش به مقاومت

 و انتخاب براي مبنايي عنوانبه تواندمي تحقيق اين از
 ايران اقليمي شرايط در خشكي به مقاوم ارقام نژاديبه

  .گيرد قرار استفاده مورد
  

   پژوهش شناسيروش
 )STS( تنش به تحمل نمره شاخص محاسبه

 در ي،خشـك  بـه  مقاوم و حساس هاييپژنوت انتخاب يبرا
 114 تعداد ،1400-1399 و 1399-1398 يزراع يهاسال
ــ اســتان چهــار از كــه يوحشــ جــو يــپژنوت  يــرانا يغرب
 رطوبت و يخشك تنش يطشرا تحت بودند هشد يآورجمع
 آگمنت طرح از استفاده با يشآزما ينا شدند. يابيارز نرمال

 يقـاتي تحق يسـتگاه ا در يتكـرار  والـد  نـه  و تكـرار  پـنج  با
 و يكشاورز آموزش و يقاتتحق مركز به وابسته يدشتماه

   .گرديد انجام كرمانشاه استان يعيطب منابع
 در عملكـرد  در ژنتيكـي  افـزايش  يك آوردن دست به
 بـراي  خشـكي  تـنش  بـدون  و خشـكي  تـنش  هايمحيط

 داشـته  همـراه  به را زيادي هايچالش گياهي، اصلاحگران
 در دانـه  عملكـرد  ميـزان  در پيشـرفت  حـال  ايـن  با است.
 همكـاران،  و (ريچـارد  است بوده بالاتر مساعد هايمحيط
 كـاهش  براساس كه خشكي هايشاخص بنابراين ).2002

 بـراي  باشـند، مي خشكي تنش شرايط تحت ارقام عملكرد
 مقايسـه  نرمـال  شـرايط  بـا  خشكي به مقاوم ارقام گزينش

 متغيـره  چنـد  هايروش با مطابق ).2001 (ميترا، شوندمي
 شـود مـي  محاسـبه  زيـر  صـورت  بـه  STS معادله پيچيده

 و نســـب ســـاردوئي ;2013 همكـــاران، و (عبدالشـــاهي
  ):2014 همكاران،

STS= GMP+STI+HMP+MP – TOL – SSI-b 
  شدند: استاندارد زير فرمول براساس هاشاخص

Zij = (Xij-X̅)/Si  
 Zij ژنوتيپ شده استاندارد مقدار واقع در iدر ام 

 j شاخص در i ژنوتيپ مقدار Xij باشد.مي امj شاخص
 امj شاخص براي هاژنوتيپ تمام ميانگين X̅ و باشدمي

 استاندارد از بعد كه است شاخص معيارانحراف Si باشد.مي
 رگرسيون ضريب نيز b شود.مي محاسبه STS كردن
  باشد.مي هامحيط همه در عملكرد ميانگين بين خطي
 در دانـه  عملكرد بر يمبتن يهاشاخص يجنتا اساس بر

 ,N °35.0571( كردسـتان  از مـوچش  يـپ ژنوت مزرعـه، 

47.1522° E, MSL: 1368, Accession code: 
IUGB-01975( يـپ ژنوت و حسـاس،  يـپ ژنوت عنـوان  به 

 ,N, 46.5982° E °34.4965( كرمانشــاه از كــوزران

MSL: 1368, Accessioncode: IUGB-01657(  بـه 
 روش از اسـتفاده  بـا  خشكي تنش به مقاوم ژنوتيپ عنوان

  .يدندگرد انتخاب )STS( تنش تحمل يازدهيامت
  

 ايگلخانه آزمايشات

 درون مطالعـه  مـورد  هـاي ژنوتيـپ  از يـك  هـر  بذور ابتدا
 شدند. كشت متري)سانتي 20×120( پلاستيكي هايگلدان

ــا گلخانــــه رشــــدي شــــرايط  8:16 نــــوري دوره بــ
ــنايي:تاريكي) ــرايط و (روشـ ــايي شـ ــه 20–25 دمـ  درجـ

 گرديد. بهينه هارشدگياهچه براي مطلوب حد در سلسيوس
 و زراعـي  خـاك  از مخلـوطي  شامل نيز هرگلدان محتواي

 پـس  شد. گرفته نظر در خاك) : (ماسه 3:1 نسبت با ماسه
 مابقي و نگهداري بوته پنج تعداد گلدان هر در زني،جوانه از

 اسـاس  بر و منظم صورتبه آبياري شدند. حذف هاگياهچه
 هايژنوتيپ گرفت. صورت بار سه الي دو ايهفته گياه نياز

 فاكتوريـل  آزمـايش  يـك  در خشـكي  بـه  مقاوم و حساس
ــه ــب در جداگان ــرح قال ــاملا ط ــا تصــادفي ك ــرار دو ب  تك
 آزمـايش  اين در شدند. كشت گلخانه شرايط در بيولوژيكي

 و اول فـاكتور  عنـوان بـه  خشـكي  تـنش  و شاهد سطح دو
 نظـر  در دوم فـاكتور  عنـوان  بـه  بررسي مورد هايژنوتيپ
 شـرايط  هـا گياهچـه  اسـتقرار  و رشـد  از پس شدند. گرفته
 ظرفيت براساس و برگي دو مرحله در خشكي تنش اعمال
-90( خشـكي  تنش فاقد سطح دو در و )FC( خاك زراعي

 درصـد=  30-25( شـديد  خشكي تنش و )FC درصد= 95
FC( يابتـدا  تا هفته سه مدت به يخشك تنش شد. تعيين 

 ظهـور  از پـس  و اعمـال  )2002 (بـادر،  دهـي ساقه مرحله
 ارزيـابي  و بـرداري نمونـه  جهـت  لازم مقـدمات  آن علائم

ــراهم صــفات ــد. ف ــل اســتقرار و رشــد از پــس گردي  كام
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 يكسان و معين زماني بازه يك در بردارينمونه ها،گياهچه
    گرفت. صورت هاگياهچه از

  
  نيپروتئ استخراج

 پـودر  بخـوبي  مـايع،  ازت اسـتفاده  با وحشي جو هايبرگ
 .آيـد  بوجـود  يكدسـتي  و نـرم  پـودر  يك كهبطوري گرديد
 دو هـاي ميكروتيـوپ  در و وزن گرمي1/0 بصورت هانمونه
 حـدود  نمونـه  يحاو وپيت هر به شدند. ريخته ليتريميلي

 Tris-Hcl مولاريليم 20( استخراج بافر تريكروليما 2000

pH= 8.5، 250 ــيم ــيم Sucrose، 1 مــولاريل  مــولاريل
1DTT ، 15 2 مـولار يليمEDTA  درصـد  1 و -x Triton

 PMSF(3( پروتئازهـــا بازدارنـــده تريكروليمـــا 20 و )100
 ـ تـا  شـد  زده بهـم  يبخـوب  پستل با و اضافه  مخلـوط  كي
 ـ يك حدود وپيت سپس آمد، بدست همگن  قـه يدق دو يال
 شـد.  گذاشـته  طيمح يدما در قهيدق 10 و ديگرد ورتكس
درجـه   4 يدمـا  در قـه يدق 15 مـدت  بـه  هـا وپي ـت سپس
 وژيفيسـانتر  قـه يدق در دور 14000 سـرعت  با وگراد سانتي
 يهـا وپيت در و برداشته را ييرو عيما مرحله نيا در .ندشد
 هـر  يرو شد. ختهير دور مانده يباق رسوب و ختهير ديجد
 ACETON/TCA ييرو عيما حجم برابر 10 حدود وپيت
 تـر يليليم 100 تا و DTT مولاريليم 4TCA، 20 گرم 10(

ACETON( ـگرد  ورتكـس  و اضافه درصد 10 سرد   و دي
 بـه  شـد.  گذاشتهگراد درجه سانتي -20 زريفر در شب كي

ــر ــت ه ــا 2000 وپي ــول تريكروليم ــو محل  20( يشستش
 ـيم 100 تا و DTT مولاريليم  سـردACETON(   تـر يليل
)ºC20-( ـو تـه  رسوب پستل با و اضافه   قطعـه  قطعـه  الي

 قرار قهيدق 20 مدت به -ºC 20  يدما در هاوپيت .ديگرد
 15 مـدت بـه  ºC 4 يدمـا  در و درآورده را هاوپيت .گرفتند

 ـگرد فوژيسـانتر  قـه يدق در دور 14000 سرعت با قهيدق  .دي
 در قهيدق 20 هاوپيت ،ييرو عيما نيآخر ختنير دور از پس
 هر يازا به شود. خشك رسوب تا شد گذاشته طيمح يدما
 ـلا بـافر  تـر يكروليم 200-300 رسوب، گرميليم 20  8( زي

                                                                             
1. Dithio Threitol 
2. Ethylen dinitro tera acetic acid 
3. Protease Inhibitor 
4. Trichloroacetic acid 

 CHAPS، 35 درصـد  Tiurea، 4 مـولار  Urea، 2 مولار
 درصـد  2 حداكثر و DTT مولاريليم Tris، 80 مولاريليم

IPG Buffer( تريكروليم 2-3 و PMSF   ـگرد اضـافه   د،ي
 يدما در ساعت يك و شده حل خوب آن در رسوب سپس
 شد. داده قرار  طيمح

 سرعت با و قهيدق 15 مدت به طيمح يدما در هاوپيت
ــهيدق در دور 12000 ــا از .شــدند فوژيســانتر ق ــيرو عيم  ي
 ـگرد جـدا  غلظـت  نييتع يبرا را يمقداركم  50 (حـدود  دي

 -80 يدمـا  در نمونه غلظت نييتع جينتا طبق تر).يكروليم
 نظر مورد نيپروتئ غلظت نييتع .شدند داده قرارگراد سانتي

 تـر يليليم G-250، 100 رنگ گرم 1/0( برادفورد روش به
 د)درص 96 اتانول تريليليم 50 و درصد 85 كيفسفر دياس

   گرفت. انجام
  

    5فوكوسينگ ايزوالكتريك اول: بعد
  IPG ينوارها ونيدراسيره

 محلـول  انتخـاب  د،يگرد هيته ونيدراسيره محلول ابتدا
 نيپروتئ تيمحلول زانيم به يبستگ مناسب ونيدراسيره

 وره،ا يدارا معمولاً ونيدراسيره محلول كي دارد. نمونه
 ،DTT بـافر)،  IPG( كي ـوني تريزوئ اي يوني ريغ ندهيشو

IPG ونيدراس ـيره ينيس ـ باشد.يم رنگ و مناسب بافر 
 يهــاچيپــ از اســتفاده بــا و شــد خشــك كــاملا و زيــتم

 ـگرد متعادل مخصوص  تعـداد  بـه  را IPG ينوارهـا  .دي
ي دمـا  بـه  تا شد داده اجازه و آورده رونيب زريفر از لازم
 13 و pH 3 -10 بـا  IPG از تحقيق اين در برسند. اتاق

 بـه  هشد استخراج هايپروتئني گرديد. استفاده مترسانتي
 كه يطور ديگرد پخش ينيس يارهايش امتداد در يآرام
 IPG نـوار  .رديگ يجا يكنواختي زانيم آن طول كل در
 تقسم كه يطور و كرده جدا را آن محافظ و برداشته را

 ـبا شـد.  داده قـرار  اريش ـ در باشـد  نييپا به رو آن ژل  دي
 3 رنوا هر يرو انتها در .نشود جاديا حباب كه شود دقت

 رد كامل ونيدراسيره شد. ختهير يمعدن روغن تريليليم
    .گرفت انجام شب طول

                                                                             
5. Isoelectric Focusing 
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  هانيپروتئ كيزوالكتريا كردن متمركز
 كاغذ يرو پشت به و كرده خارج ينيس از را IPG ينوارها

 ينوارها .شود گرفته آن ياضاف روغن تا شد داده قرار زيتم
IPG بـار  دو مقطـر  آب يحاو ستيپ با و گرفته پنس با را 
 طلق طرف از را نوارها سپس شدند. شسته يآرام به ريتقط
 رو نوارها شود. گرفته آن آب تا داده قرار يصاف كاغذ يرو
ــه ــالا ب ــه (ژل ب ــالا) ســمت ب ــال در ب ــايكان  دســتگاه ه

 سـت يبايم ـ نوار مثبت قطب شدند. داده قرار ايزوالكتريك
 قـرار  يمنف ـ سـمت  هـم  يمنف قطب و ينيس مثبت سمت

 دسـتگاه  .شـد  پوشانده يمعدن روغن با ژل يرو گرفت.يم
IEF برنامه اتمام از پس و )1 (جدول كرده يزير برنامه را 

 ـ و يسازمتعادل محلول درون هاژل بلافاصله  ـفر در اي  زري
 .شدند داده قرارگراد درجه سانتي -80

  
 IEF دستگاه برنامه .1 جدول

Table 1. IEF device program 
 زمان

Time  
 مرحله

Stage  
 ولتاژ

Voltage 
1 hour Gradiant  Volt 500
2 hour  step  Volt 500  

2.5 hour  Gradiant  Volt 5000  
4 hour  step  Volt 5000  

  
  SDS-PAGE دوم بعد
 )2 (جدول يسازمتعادل محلول تريل يليم 10 نوار هر يبرا
 بـه  سپس .برسد اتاق يدما به تا شد آورده رونيب زريفر از
 در كدام هر و شده ميتقس يتريليليم 5 يمساو قسمت دو
 از زي ـن IPG ينوارها .شد ختهير دارپوش سر شيآزما لوله
 محلـول  در و شد آورده رونيبگراد درجه سانتي -80 زريفر

 اسـت  DTT درصـد  يـك  يحـاو  كـه  اول يسـاز متعادل
 داده قـرار  كريش ـ دستگاه يرو قهيدق 20 مدتبه و گذاشته

 دو مقطـر  آب با نوارها و ختهير دور كاملاً اول محلول .شد
 و گرفتـه  آن آب يصـاف  كاغـذ  با سپس و شسته ريتقط بار

 درصـد  پـنج  ديدواسـتام ي يحـاو  كه دوم محلول در نوارها
  .شد داده قرار كريش دستگاه يرو قهيدق 20 مدتبه

 بـافر  در را درصـد  يك آگارز مرحله نيا انجام نيح در
 )SDS گرم 1 و Glycin گرم Tris، 4/14 گرم 3( الكترود
 مقطر آب با نوارها د.يگرد حل تا داده حرارت و كرده آماده

 قالب در شده زهيمريپل ديآم لياكري پل ژلي رو بر و شسته
 برنامـه  با الكتروفورز دستگاه سپس شد، داده قراري اشهيش

 اكريل پلي ژل روش به الكتروفورز د.يگرد روشن نظر مورد
 از پـس  ).1970 (لاملـي،  شـد  انجـام  درصد 14 ژل با اميد
 ـگرد خارج شهيش از هاژل الكتروفورز اتمام  250 حـدود  د.ي

 رنـگ  گـرم  G250 )1 بلوي كوماس رنگ محلول تريليليم
 ـيم G250، 340 انـت يبلر بلو يكوماس  تـا  متـانول،  تـر يليل
 و اسـيد  فسـفريك  تـر يليليم 35 مقطر، آب ليتر يك حجم
 ـگرد اضـافه  )NH 4SO2)4( سولفات آمونيوم گرم 170  .دي

ــيم 250 ژلي رو ســپس ــوليلي ل ــگ ترمحل ــررن  100( ب
 و اليگلاس ـ كياسـت  دياس ـ تـر يليليم 50 متانول، تريليليم

 كـه ي زمـان  تـا  نكاريا شد. ختهير مقطر) آب تريليليم 350
 دسـتگاه  با هاژل د.يگرد انجام شود شفاف كاملاً ژل نهيزم

 از بعـد  شـدند.  اسـكن  Epson expressionمـدل  اسـكنر 
 شـدند،  زيآنـال  Melanie 9 افزار نرم با هاژل كردن، اسكن

 توجـه  با دار،معني بيان تغيير با پروتئيني لكه هر تينها در
 بــا لكــه شــكل و ايزوالكتريــك نقطــه مولكــولي، وزن بــه

 طـور  بـه  Uniprot سـايت  و مـرتبط  مقـالات  در جستجو
 از اســتفاده بــا نمودارهــا گرديــد. شناســايي احتمــالي

  گرديد. رسم Excel و GraphPad Prism 8 افزارهاينرم
  

 يساز متعادل محلول .2 جدول
Table 2. Equilibration solution 

 غلظت
Concentration  

 ماده
Material  

30 millimolar  Tris-Hcl pH=7.5  
7 molar Urea  

30%  Glycerol  
2% SDS  

A few crystals Bromophenol blue  
  

   پژوهش هاييافته
 هـاي جنبـه  بـا  پيچيـده  و كمي صفت يك خشكي تحمل
 كـه  است بيوشيميايي و فيزيولوژيك مورفولوژيك، مختلف
 ).2010 (بلـوم،  شـود مـي  كنتـرل  ژن زيـادي  تعداد توسط

 مهـم  معيارهـاي  همـه  بـراي  زمـان  هـم  انتخاب بنابراين
 همبسـتگي  و تـوارثي  هايقابليت گرفتن نظر در با انتخاب

 انتخاب براي روش مؤثرترين خشكي تحمل ميزان با هاآن
 بـا  شـاخص  يـك  روش اين در باشد.مي برتر هايژنوتيپ
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 هـاي ژنوتيـپ  و تعريـف  ارزيـابي  مـورد  صفات كليه كمك
 شـوند مـي  گـزينش  منفـرد  شـاخص  اين مبناي بر آلايده

 ترآسان بسيار STS معادله ).2010 همكاران، و فيضياصل(
 يك عنوان به شودمي پيشنهاد و است هاعامل به تجزيه از

 و خشـكي  بـه  متحمـل  هـاي ژنوتيـپ  شناسايي براي ابزار
 ;2013 همكاران، و عبدالشاهي( شود استفاده آن از شوري

ــر .)2014 همكــاران، و نســب ســاردوئي ــايج اســاس ب  نت
 هـاي سـال  در مزرعـه  در عملكـرد  بـر  مبتني هايشاخص
 از مـوچش  ژنوتيـپ  ،1400-1399 و 1399-1398 زراعي

 از كـوزران   ژنوتيپ و حساس، ژنوتيپ عنوان به كردستان
 انتخاب رطوبتي تنش به مقاوم ژنوتيپ عنوان به كرمانشاه

ــدگرديد ــيرواني ن ــاران، و (ش ــي .)2024 همك   روش ويژگ
STSشـاخص  يـك  مبنـاي  بـر  انتخـاب  كـه  است اين در 

 نظـر  مـد  شاخص چندين همزمان بلكه باشد،نمي مقاومت
 شد. خواهد داده قرار

 هاژل بعدي دو يكپروتئوم تحليل از آمدهدستبه نتايج
 مقـاوم  هايپژنوتي بين دارييمعن هايتفاوت دهندهنشان

 اسـت.  وحشـي  جـو  گيـاه  در خشـكي  تـنش  به حساس و
 داد نشان پروتئيني هايلكه روي بر شدهانجام هايبررسي

 كيخش ـ تنش به متفاوتي هايروش به ژنوتيپ، دو هر كه
 مختلـف  هاينپروتئي بيان در هاتفاوت اين دهند.مي پاسخ
 بـراي  هانگيا كه است مختلفي هايمكانيسم دهندهنشان
 ـ فراوانـي  .برندمي كار به تنش شرايط با مقابله  هـا روتئينپ
 حسـاس  بـه  نسـبت  مقـاوم  ژنوتيپ در خشكي تنش تحت
 ـ بـا  مقابلـه  يبرا خاص متابوليكي يهافعاليت بيانگر  نشت
 در هـا پـروتئين  از ييكسـر  بيشـتر  فراوانـي  است. خشكي
 مطالعـات  بـه  توجـه  با نيز مقاوم به نسبت حساس ژنوتيپ
  .شودمي داده نسبت بازدارنده يهاپروتئين به مختلف،
 جــو ژنوتيــپ ايمقايســه پروتئــومي آنــاليز مطالعــه در
 به حساس XZ54 و خشكي به مقاوم XZ5( تبتي وحشي

 به تحمل با مرتبط پروتئين 38 شناسايي به منجر خشكي)
 استرس، پاسخ فتوسنتز، عملكردي دسته در كه شد خشكي
 گرفتنـد.  قرار آمينه اسيد بيوسنتز و انرژي متابوليك، فرآيند

 طور به و شده تنظيم XZ5 در پروتئين 20 پروتئين، 38 از
 هـاي پروتئين اهميت كه يافت، كاهش XZ54 در همزمان
 خشـكي  بـه  تحمل در را خشكي به تحمل با مرتبط خاص

 همكاران، و (وانگ دهدمي نشان سختي به تبت وحشي در
 جـو  برگ پروتئوم پاسخ روي بر ديگري مطالعه در ).2015
ــنش تحــت ــوري، ت ــيش ش ــه 500 از ب ــي لك ــا پروتئين  ب

 تفـاوت  لكـه  124 تعداد و شدند شناسايي بالا تكرارپذيري
 سنجطيف از استفاده با دادند. نشان تيمارها بين داريمعني
 شناسايي پروتئيني لكه MALDI-TOF-TOF، 21جرمي
 هـاي مكانيسـم  در كـه  بودنـد  هاييپروتئين شامل كه شد

 انتقال و سيگنال انتقال ترجمه، كاهش،-اكسايش فتوسنتز،
 ).2011 همكاران، و (فاتحي بودند دخيل پروتئين

 ميزان عنوانبه نقاط حجمي درصد و خورده برچسب نقاط
 Interدسـتورالعمل  طبق شد. گرفته نظر در هاپروتئين تظاهر

Class Report  افزار نرم در شده ذكر Melanie هـايي لكه 
 يا و 5/1 از بيشتر تيمار دو مقايسه در هاآن حجمي درصد كه

 5 احتمـال  سـطح  در آنهـا  t-Test مقـدار  و بوده 5/0 از كمتر
 شـناخته  كانديـدا  هـاي پـروتئين  عنوانبه بود دارمعني درصد
 مناسـبي  روش هـا لكه حجمي درصد تعيين حقيقت در شدند.
 مختلـف  هـاي ژل بـين  هالكه كمي هايتفاوت بررسي براي
 ژل آنـاليز  در اسـت.  مختلـف  تيمارهاي هايژل و تيمار يك

 پروتئيني نقطه 224 ژنوتيپ، دو هر براي بعدي دو الكتروفورز
 نتايج به توجه با گرديد. مشخص بودند يتكرارپذير يدارا كه

 32 ترتيببه حساس و مقاوم ژنوتيپ در تجزيه اين از حاصله
 دو بـين  يدارمعنـي  كـاهش  يـا  افزايش يدارا كه لكه 29 و

 ايـن  آتشفشـاني  منحني 1 (شكل شدند انتخاب بودند ژنوتيپ
   .دهد)مي نشان را هالكه

ــي در ــوي بررس ــوم الگ ــت و پروتئ ــزيم فعالي ــايآن  ه
 لكـه  97 مقاوم ژنوتيپ شوري، تنش تحت جو اكسيدانتآنتي

 درصـد  22 و افزايش درصد 78( دارمعني تغييرات با پروتئيني
 تغييـرات  بـا  پروتئيني لكه 94 حساس ژنوتيپ و بيان) كاهش
 نشـان  بيان) كاهش درصد 63 و افزايش درصد 37( دارمعني
 هـاي پـروتئين  شناسـايي  بـه  منجر جرمي سنجيطيف دادند.
 شـد  انـرژي  توليـد  و اكسـيداني آنتـي  هايمكانيسم در درگير
 بر خشكي تنش تاثير بررسي در ).2013 همكاران، و نيا(رسول
 ژنوتيـپ  جو، در هاپروتئين بيان الگوي و فيزيولوژيك صفات
 ژنوتيـپ  و دارمعني تغييرات با پروتئيني لكه 23 يوسف مقاوم

 نشـان  دارمعنـي  تغييرات با پروتئيني لكه 30 موروكو حساس
  ).2013 نيا، (كشاورز دادند
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  ژنوتيپ حساس: Bو  ژنوتيپ مقاومA: . يتكرارپذير يدارا پروتئيني لكه 224 منحني آتشفشاني براي .1شكل 

 باشد.دار ميرنگ قرمز: افزايش بيان، رنگ آبي: كاهش بيان و رنگ مشكي: غير معني
Figure 1. Volcano plot for 224 reproducible protein spots.  A: Resistant genotype and B: Sensitive genotype 

Red color: increased expression, blue color: decreased expression, and black color: non-significant. 

 
 و حساس ژنوتيپ دو بعدي دو هايژل از حاصل نتايج

 95-90( خشـكي  تـنش  عـدم  شرايط در وحشي جو مقاوم
 نشـان  )FCدرصـد=  30-25( خشكي تنش و )FCدرصد=

 تـنش  به گياه پاسخ هنگام در برگي پروتئوم الگوي كه داد
 وسـيعي  طـور بـه  خشـكي  تنش عدم با مقايسه در خشكي
 وسـيع  طيـف  از حـاكي  تغييـرات  ايـن  اسـت.  كـرده  تغيير

 .بـود  خشكي تنش اعمال از پس دهنده پاسخ هايپروتئين
 و مقـاوم  هايژنوتيپ در دارمعني پروتئين لكه 29 و 32 از

 ملكولي وزن نظر از هاداده پايگاه با انطباق از پس حساس،
 ژل، تصـاوير  بـا  تطبيـق  چنين هم و الكتريك ايزو نقطه و

 در مقاوم ژنوتيپ شدند. شناسايي مشترك لكه هشت تعداد
 داد. نشـان  بيـان  كـاهش  لكـه  10 و بيان افزايش لكه 22
 13 و بيان افزايش لكه 16 در نيز حساس ژنوتيپ چنينهم
 لكـه)   (هشـت  هالكه برخي كه داد نشان بيان كاهش لكه
 داشتند. مشترك بيان نيز

 پاسـخ  پروتئـوم  يبررس در )2013( همكاران و طاهري
 بـا  Hordeum vulgare L جـو  اهي ـگ در يخشك تنش به

 768 اني ـم زا داشـتند  عنوان DIGE يتكنولوژ از استفاده
ــه ــيپروتئ لك ــذ يدارا ين ــه 37 ،يريتكرارپ ــتغ لك  راتيي
 ـ پي ـژنوت اثـرات  عنـوان به را يداريمعن  متقابـل  اثـرات  اي

 ـنها در و دادنـد  نشان پيژنوت و ياريآب سطوح  ـتجز تي  هي
 MALDI-TOF-TOF از اسـتفاده  بـا  يجرم ـ سنج فيط

 ينـدها يفرا در كـه  شـد  ييهـا نيپـروتئ  ييشناسا به منجر
 ،يدفـاع  يهـا واكـنش  ،يسـلول  ساختار ،يانرژ ،متابوليسم

 .كننـد يم ـ فـاء يا نقـش  يسـلول  زيتمـا  و يگناليس ـ انتقال
 بـرگ  پروتئوم پاسخ مطالعه با )2018( همكاران و بوستاني

 بيـان  شـوري  تـنش  شرايط در H. marinum وحشي جو
 روبيســكو، شــامل شــده شناســايي هــايپــروتئين كردنــد
 فـاميلي،  كـولين  ،ريبـوزومي  هايپروتئين اكتيواز، روبيسكو
 دهيـدروژناز  مـالات  ،RNA به شونده متصل هايپروتئين
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 مـرتبط  هايپروتئين تيوردوكسين، فروكتوكيناز، سيتوزولي،
 نمــوي مراحــل در هــاپــروتئين ايــن بودنــد. سيســتئين بــا

 متابوليسـم  ماننـد  مختلف متابوليكي هايمسير و گوناگون
 تجزيـه  پـردازش،  ترجمـه،  اكسـيداني، آنتي فعاليت انرژي،

  دارند. نقش سيگنال انتقال فتوسنتز، پروتئين،
ــامي ــروتئين اس ــاپ ــايي يه ــده شناس ــر ش ــاس ب  اس
 در مربوطــه مشخصــات ســاير و شــده انجــام يگروهبنــد

 پروتئينـي  يهـا گـروه  .اسـت  شده آورده 4 و 3 هايجدول
 متابوليسـم،  در دخيـل  يهـا پروتئين شامل: شده شناسايي
 تـنش،  بـا  مقابلـه  و اكسـيداتيو  دفاع در درگير يهاپروتئين
 مـرتبط  يهاپروتئين ،يبردار نسخه در درگير يهاپروتئين

 و يانـرژ  يمسـيرها  در درگيـر  يهـا پـروتئين  فتوسنتز، با
 يهـا پروتئين درصد 2 شكل بودند. يساختار يهاپروتئين

 تحليـل  و تجزيـه  در دهد.مي نشان را گروه هر به منتسب
 بـه  حسـاس  و خشكي به مقاوم رقم دو ايمقايسه پروتئوم

ــروتئين خشــكي،  خشــكي تــنش تحــت متفــاوتي هــايپ
 شـامل  متابوليسـم،  در دخيل هايپروتئين شدند. شناسايي

 سـاكارز  ،NADP بـه  وابسـته  ماليـك  آنزيم ليپواكسيژناز،
 افــزايش حســاس رقــم در دهيــدروژناز، بتاآلدئيــد و ســنتاز
 كنتـرل  و هـا سـلول  زدايـي سم به مربوط هايآنزيم يافتند.
 در يافتنـد،  افـزايش  خشـكي  به مقاوم رقم در نوري تنفس
ــالي ــه ح ــري ك ــم در تغيي ــاس رق ــاهده حس ــد. مش  نش
 در اسـمزي  فعـال  تركيبـات  توليـد  بـا  مرتبط هايپروتئين
 تـنش  دهـد مـي  نشـان  كـه  يافت افزايش حساس ژنوتيپ
 حسـاس  ژنوتيپ در را تريقوي اسمزي هايپاسخ خشكي
  ).2013 همكاران، و آشوب( كندمي ايجاد

  

  
  حساس ژنوتيپ :B و مقاوم ژنوتيپ:A  آنها. عمل و نقش اساس بر معنادار تغييرات داراي هايپروتئين درصد .2 شكل

Figure 2. Percentage of proteins with significant changes based on their role and action.  A: Resistant 
genotype and B: Sensitive genotype 
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 Cytosolic پـــروتئين مربـــوط 405 شـــماره لكـــه

glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase بــود 
 ژنوتيـپ  در پـروتئين  ايـن  تـنش،  مختلف سطوح هايژل در

 سـيتوزولي  آنـزيم  داد. نشـان  بيـان  افـزايش  حساس و مقاوم
 واكـنش  يـك  )GAPC( دهيدروژناز فسفات- 3- گليسرآلدئيد

 در آن ســهم امــا كنــد،مــي كاتــاليز را گليكــوليز در كليــدي
 يـا  حـذف  اسـت.  نشده تعريف خوبيبه گياه رشد و متابوليسم

 در تـوجهي  قابـل  تغييرات باعث هاGAPC حد از بيش بيان
ــطه ســطح ــاواس ــير در ه ــك مس ــاينســبت و گليكوليتي  ه

ATP/ADP و NAD(P)H/NAD(P)  سـطوح  گـردد. مي 
GAPC انرژي ها،احياكننده سلولي كلي توليد در مهمي نقش 

 دارد. كربوهيدرات هايمتابوليت و

 Ribulose bisphosphate عنوان به 717 شماره لكه

carboxylase large chain precursor  شـد  شناسـايي. 
 هايژل در لكه اين حجمي درصد به مربوط مقادير مقايسه

 تنش اثر در پروتئين اين بيان افزايش دهنده نشان رقم دو
 ـا بود. حساس و مقاوم ژنوتيپ دو هر در  ـ نيپـروتئ  ني  كي

 ـا اني ـب سطح كه است يفتوسنتز نيپروتئ  بـا  نيپـروتئ  ني
 تي ـفعال كـاهش  كند،يم دايپ كاهش نمك غلظت شيافزا

Rubisco large subunit  تي ـتثب شـدن  محـدود  باعـث 
2CO بـه  وابسـته  كـه  شـود يم ييهاميآنز ميتنظ نقص و 
 ATP يانباشـتگ  سبب امر نيهم كه هستند نيكلو كليس
 كه ييهانيپروتئ و شوديم هاكلروپلاست در NADPH و

 ويداتيفتواكس ـ يهـا انيز برابر در اهيگ از محافظت مسئول
  ابند.ييم كاهش هستند

ــه ــماره لكـ ــوط 204 شـ ــه مربـ ــروتئين بـ -Trx( پـ

M(Thioredoxin M-type, chloroplast precursor  
 در پـروتئين  ايـن  تـنش،  مختلـف  سـطوح  هايژل  در بود

 رقـم  در كـه  داشـت  بيان افزايش حساس و مقاوم ژنوتيپ
 .بـود  تـر بيش نرخ اين تحمل مكانيسم وجود دليلبه مقاوم

 سولفيدي دي ردوكتازهاي اكسيدو )Trxs( هاتيوردوكسين
 تنظـيم  را بيولـوژيكي  فرآينـدهاي  از بسـياري  كـه  هستند
 گســترده پروتئــومي و بيوشــيميايي آناليزهــاي كننــد.مــي

 موجــودات در را TrxA هــدف هــايپــروتئين از بســياري
 طـي  هـا پروتيين اين اند.كرده شناسايي مختلف فتوسنتزي

 گـي كننـده  احيـا  توان يدارا و شوندمي بيان خشكي تنش

 احيـا  و اكسيداسيون در مهمي نقش بنابراين و بوده بالايي
 يمسـيرها  در مهـم  يهـا آنزيم از آنزيم اين دارند. سلولي

ــك ــي و متابولي ــر تنظيم ــون ديگ ــه همچ ــالوين، چرخ  ك
 سـنتز  و هـا پـروتئين  پـيچش  فتوسـنتز،  ،يانـرژ  متابوليسم

 هوخشتراسـر،  و (سـانچز  گردنـد مـي  محسوب آمينواسيدها
 اكســيداني  آنتــي خاصــيت  ايــن، بــر  عــلاوه ).1999

 يهاتنش برابر در هاسلول محافظت باعث هاتيوردوكسين
 حـذف  طريـق  از و شـود مـي  هـا تنش از حاصل اكسيداتيو

2O2H ايـن  سمزدايي فرايند در آزاد، يهاراديكال برخي و 
  ).2001 (زو، نمايندمي شركت تركيبات
 Ribulose bisphosphate عنوان به 233 شماره لكه

carboxylase/oxygenase activase, chloroplast 
precursor  درصد به مربوط مقادير مقايسه .شد شناسايي 

 افـزايش  دهنـده نشـان  رقم دو هايژل در لكه اين حجمي
 Ribuloseبـود  خشـكي  تـنش  اثـر  در پـروتئين  اين بيان

bisphosphate carboxylase ـ   بـه  پاسـخ  نيپـروتئ  كي
 كنـد: يم زيكاتال را واكنش دو سكويروب است. يخشك تنش
ــدا در را D-ribulose 1,5-bisphosphate اولاً  يابتــ
 ـثان و كنـد يم لهيكربوكس كربن دياكس يد تيتثب داديرو  اًي
 كند.يم خرد يويداتياكس تيفعال لهيبوس را پنتوز ماده شيپ

 يد تيتثب ن،يكلو كليس شامل آن يكيولوژيب يهاپروسه
  باشد.يم فتوسنتز و ينور تيحساس دكربن،ياكس

ــه ــماره لك ــوط 711 ش ــه مرب ــروتئين ب  Dehydro پ

ascorbate reductase (DHAR)-Oxidoreductase بود 
  دو هـر  در پـروتئين  ايـن  تـنش،  مختلف سطوح هايژل  در

 آن بيـان  كه داد. نشان بيان افزايش حساس و مقاوم ژنوتيپ
 .بـود  بيشـتر  تحمـل  مكانيسـم  وجـود  دليل به مقاوم رقم در

 گلوتـاتيون  بـه  وابسـته  )DHAR( ردوكتاز دهيدروآسكوربات
)GSH( مستقيمي نقش و كندمي كاتاليز را دهيدروآسكوربات 
 گيـاهي  اكسـيدان  آنتـي  يـك  اسـكوربيك،  اسيد بازسازي در

 DHAR دارد. اكسيداتيو استرس برابر در دفاع براي ضروري
 و كنـد مي بازسازي را يافته كاهش آسكوربات از ايمجموعه

 كنـد. مـي  زدايـي سـم  را )ROS( اكسـيژن  فعـال  هـاي گونه
 ابرخـانواده  بـا  نزديكـي  سـاختاري  تشابه DHAR هايآنزيم
 همـان  حـاوي  و دارند )GST( ترانسفراز گلوتاتيون هايآنزيم
 DHAR فعاليت هاGST اكثر اما هستند، فعال سايت موتيف
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 بـراي  فعـال  محل در سيستئين يك وجود دهند.نمي نشان را
 ايـن  جهش زيرا است، ضروري DHAR كاتاليزوري عملكرد

  برد.مي بين از را فعاليت سيستئين

 Cp31AHv protein  عنـوان  بـه  227 شـماره  لكـه 
 ايـن  حجمي درصد به مربوط مقادير مقايسه .شد شناسايي

 ايـن  بيـان  افـزايش  دهنـده  نشـان  رقم دو هايژل در لكه
 پژنوتي ـ در .بـود  مقـاوم  ژنوتيـپ  در تـنش  اثر در پروتئين
 Cp31AHv داشـت.  بيـان  كـاهش  پـروتئين  اين حساس
 باشـد. مي )RNA )RBPs به شونده متصل پروتئين نوعي

 رنـو  مثبـت  كنترل تحت پروئتين اين بيان رسدمي نظر به
 رد پـروتئين  ايـن  بيـان  افزايش متعددي مطالعات در است.

 هـاي ژنوتيـپ  در آن بيـان  كـاهش  و مقـاوم  هـاي ژنوتيپ
 دلايـل  از يكي است ممكن كه است شده گزارش حساس

 و فـاتحي ( باشـد  پـروتئين  همـين  تنش به گياه حساسيت
  )2011 همكاران، و مولر ;2012 همكاران،
 Glyoxysomal پروتئين به مربوط 276  شماره لكه

malate dehydrogenase ــود ــايژل  در ب ــطوح ه  س
 بيـان  افزايش مقاوم ژنوتيپ در پروتئين اين تنش، مختلف

ــان كــاهش حســاس ژنوتيــپ در و  مــالات داد. نشــان بي
 و كربوهيـدرات  متابوليسم آنزيم يك )،MDH( دهيدروژناز

ــرژي ــاريوت در ان ــايوك ــديل كــه اســت ه ــالات تب ــه م  ب
 آدنـين  آميـد  نيكـوتين  با رابطه در را )OAA( اگزالواستات

 سـه  كند. مي كاتاليز NADH به )+NAD( نوكلئوتيد دي
 و MDH1، MDH2 است: شده گزارش MDH ايزوآنزيم
MDH3. MDH3 در كه است اكسيزومال گلي آنزيم يك 

 اسيد اكسيداسيون طي در كه NADH مجدد اكسيداسيون
  دارد. نقش شود،مي توليد بتا چرب

 Putative cytochrome c عنـوان  به 132 شماره لكه

oxidase subunti 6b-1  مقـادير  مقايسـه  .شـد  شناسـايي 
 نشـان  رقـم  دو هـاي ژل در لكه اين حجمي درصد به مربوط
 ژنوتيپ دو هر در تنش اثر در پروتئين اين بيان كاهش دهنده
 تنفسي زنجيره پاياني عنصر پروتئين اين بود. حساس و مقاوم

 احيـاي  جهـت  c سيتوكروم از  الكترون گيرنده و ميتوكندري
 تـنش  با معكوس رابطه پروتئين اين نرخ تغيير است. اكسيژن
 كـاهش  موجب تنش افزايش متفاوت مكانيسمي با كه داشته
 بـا  را پروتئين اين كاهش توانمي چنين هم شد. پروتئين اين

 غشـايي  خسارت و اكسيداني آنتي هايفعاليت مجدد افزايش
 بـا  نيـز  مقـاوم  ژنوتيـپ  در كـه  دانست مرتبط تنش با مرتبط
 ايـن  كـاهش  امكـان  تحمـل،  آسـتانه  از بـيش  تنش افزايش
   ).2012 (حيدروند، است محتمل پروتئين

  
 مقاوم ژنوتيپ در دارمعني تغييرات داراي هايپروتئين .3 جدول

Table 3. Proteins with significant changes in the resistant genotype 
Match ID pI MW Name Organism Function 

861 5.900 80.860 Melanoma-associated antigen p97 Gallus gallus Stress response 
276* 6.960 37.754 Glyoxysomal malate dehydrogenase Zea mays Metabolic 
965 6.300 25.100 Ribulosebisphosphate carboxylase large chain (RuBisCO large subunit) Welwitschia mirabilis Photosynthesis 
204* 8.700 44.000 Thioredoxin M-type, chloroplast precursor (Trx-M) Spinacia oleracea Metabolism 
170 6.010 53.979 ATP synthase subunit alpha Secale strictum Metabolic 
649 7.000 21.000 Alternative oxidase Triticum aestivum Photosynthesis 
405* 6.670 36.605 cytosolic glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase Pisum sativum Glycolytic process 
401 5.710 35.765 Stress-responsive protein Zea mays Stress response 
717* 6.400 31.000 Ribulosebisphosphate carboxylase large chain precursor Pisum sativum Photosynthesis 
227* 4.500 31.900 Cp31AHv protein Hordeum vulgare Transcription 
233* 8.000 41.800 Ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplast precursor Hordeum vulgare Photosynthesis 
52 7.200 53.000 Putative dihyrolipoamide Dehydrogenase Oryza sativa Metabolic 
42 6.880 83.000 Ribulose1 ,5 biphosphate carboxylase /oxygenase Hordeum vulgare Photosynthesis 
625 5.400 21.400 Elongation factor G Arabidopsis thaliana Amino-acid biosynthesis
916 6.000 18.500 Pyruvate, phosphate dikinase 1, chloroplastic Oryza sativa Photosynthesis 
661 5.500 23.300 Adenosylhomocysteinase Nicotiana tabacum Amino-acid biosynthesis
642 6.800 18.000 chloroplast-localized cyclophilin Triticum aestivum Metabolic 
712 4.600 26.100 Proteasome subunit alpha type 5 Glycine max Metabolic 
711* 6.300 26.500 Dehydroascorbate reductase (DHAR)- Oxidoreductase Triticum aestivum Stress response 
600 7.700 28.600 Thylakoid lumenal 29.8 kDa protein Ricinus communis photosynthesis 
146 5.100 53.500 ATP synthase beta subunit Catabrosa aquatica Energy 
251 4.650 33 4.48 Chitinase class III Triticum aestivum Metabolic 
132* 4.350 40.000 putative cytochrome c oxidase subunti 6b-1 Oryza sativa Photosynthesis 
961 5.200 28.100 LHCI Hurdeom vulgare Photosynthesis 
699 6.700 22.000 Thaumatin-like protein Triticum aestivum Metabolic 
266 7.000 48.300 Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, cytosolic Zea mays Stress response 
131 8.290 62.179 Chloroplastic leucine aminopeptidase Oryza sativa Photosynthesis 
662 7.428 25.000 type homeodomain protein – 1BE Arabidopsis thaliana Stress response 
912 5.500 15.100 Transketolase, chloroplast Zea mays Photosynthesis 
700 7.850 20.000 High-affinity phosphate transporter PT1- transmembrane Medicago sativa Photosynthesis 
650 6.900 24.000 Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase Triticum aestivum Stress response 

 Common proteins in resistant and sensitive genotypes :*                                             حساس و مقاوم هايژنوتيپ در مشترك هايپروتئين *:



    يخشك تنش به پاسخ در )Hordeum spontaneum( يوحش جو مقاوم و حساس يهاپيژنوت پروتئوم ليتحل: و همكاران شيرواني            94

 

 حساس ژنوتيپ در دارمعني تغييرات داراي هايپروتئين .4 جدول
Table 4. Proteins with significant changes in sensitive genotype 

Match ID pI MW Name Organism Function 
159 7.430 55.900 Glucose-6-phosphate 1-dehydrogenase, cytoplasmic isoform 1- Oxidoreductase Oryza sativa Biosynthesis  
135 6.9 64.2 Elongation factor EF-G Brassica napus Metabolic 
405* 6.670 36.605 cytosolic glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase Pisum sativum Glycolytic process 
717* 6.6 52.73 Ribulosebisphosphate carboxylase large chain precursor Pisum sativum Photosynthesis 
826 5.6 19 FTSH1 (FtsH protease 1); ATP-dependent peptidase/ATPase/ metallopeptidase Arabidopsis thaliana Stress response 
136 6.200 53.400 Ribulose-1,5-bisphosphate Oryza sativa Photorespiration 
204* 8.7 44 Thioredoxin M-type, chloroplast precursor (Trx-M) Spinacia oleracea Metabolism 
688 7.890 25.000 Manganese superoxide dismutase- Oxidoreductase Zea mays response to xenobiotic 
233* 8 41.8 Ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase, chloroplast precursor Hordeum vulgare Photosynthesis 
694 7.42 36.500 G protein beta-subunit-like protein Arabidopsis thaliana Defense 
195 7.720 48.500 Putative fructose 1-,6 biphosphate aldolase Arabidopsis thaliana Carbohydrate metabolism 
733 6.300 25.000 Oxygen-evolving enhancer protein 2, chloroplast Arabidopsis thaliana Photosynthetic 
553 7.700 29.800 Probable glutathione S-transferase DHAR2, chloroplastic Oryza sativa Metabolism 
798 5.3 29.3 Glutathione S-transferase 1 Triticum aestivum Stress response 
176 6.300 55.000 Adenosyl homocysteinase1 NP Lupinus luteus Metabolism 
711* 6.3 25.000 Dehydroascorbate reductase (DHAR)- Oxidoreductase Triticum aestivum Stress response 
267 9.700 39.200 Enoyl-[acyl-carrier-protein] reductase [NADH] 2, chloroplastic Oryza sativa subsp Biosynthetic 
227* 4.500 31.900 Cp31AHv protein Hordeum vulgare Transcription 
346 6.040 39.500 putativ fructose 1,6 by phpsphat carbohydrat metabolism aldolas Solanum lycopersicum Metabolism 
276* 6.854 40.000 Glyoxysomal malate dehydrogenase Zea mays Metabolism 
132* 4.350 40.000 putative cytochrome c oxidase subunti 6b-1 Oryza sativa Photosynthesis 
437 6.2 43 Sedoheptulose-1,7-bisphosphatase Triticum aestivum Photosynthesis 
888 5.7 15 Rubisco small subunit Triticum aestivum Drought responsive 
113 7.640 33.733 Triosephosphate isomerase, chloroplastic Fragaria ananassa Metabolism 
85 5.830 92.863 Sucrose synthase Triticum aestivum Metabolism 
835 4.6 18.8 Type I chlorophyll a/b-binding protein b Amaranthus tricolor Photosynthesis 
418 5.900 28.000 Ribulose bisphosphate carboxylase small chain Nicotiana tabacum Photorespiration 
427 6.600 28.000 Oxygen- evolving enhancer protein Zea mays Photosynthetic 
376 6.800 32.600 ATP-dependent CIp protease proteolytic subunit Oryza sativa subsp Metabolism 
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  پيشنهادها و گيرينتيجه
 مولكـولي  هـاي مكانيسـم  شناسـايي  هـدف  بـا  حاضر مطالعه
 دو پروتئـوم  مقايسـه  بـا  وحشـي،  جـو  در خشكي به مقاومت
 ايـن  نتايج پرداخت. خشكي تنش به حساس و مقاوم ژنوتيپ
 در تـوجهي  قابل تغييرات خشكي تنش كه داد نشان پژوهش

 مقاوم ژنوتيپ بين كند.مي ايجاد ژنوتيپ دو هايپروتئين بيان
 بيـان  در داريمعنـي  هـاي تفاوت خشكي، تنش به حساس و

 دو هر كه دهدمي نشان هاتفاوت اين شد. مشاهده هاپروتئين
 خشكي تنش با مقابله براي متفاوتي هاياستراتژي از ژنوتيپ
 هـايي پروتئين بيان افزايش با مقاوم ژنوتيپ .كنندمي استفاده

 دارند، نقش اكسيداتيو دفاع و فتوسنتز انرژي، متابوليسم در كه
 هاپروتئين اين كند.مي مقابله خشكي تنش با مؤثرتري طوربه
 نيـاز  مـورد  انرژي تا كنندمي كمك گياه به آبي كم شرايط در

 بـه  و كـرده  جلوگيري اكسيداتيو هايآسيب واز تأمين را خود
 از برخـي  بيان كاهش با حساس ژنوتيپ  .دهد ادامه فتوسنتز
 شـرايط  بـا  مؤثري طوربه است نتوانسته كليدي، هايپروتئين
 در اخـتلال  دهنـده نشـان  بيان، كاهش اين كند. مقابله تنش

 اسـت.  ژنوتيـپ  ايـن  در سـلولي  فرآيندهاي از برخي عملكرد
 در مختلفي هايپروتئين كه داد نشان پژوهش اين يهايافته

 شـامل  هـا پـروتئين  ايـن  دارنـد.  نقش خشكي تنش به پاسخ
 فتوسـنتز،  اكسـيداتيو،  دفـاع  متابوليسم، با مرتبط هايپروتئين
 پـژوهش  اين نتايج .هستند متابوليك تنظيم و سلولي ساختار
 مطالعـه  براي قدرتمند ابزار يك پروتئوميك كه دهدمي نشان

 شناسـايي  است. گياهان در خشكي به مقاومت هايمكانيسم
 دارند، نقش خشكي تنش به پاسخ در كه كليدي هايپروتئين

 كنـد.  كمـك  هـا مكانيسـم  ايـن  بهتر درك در ما به تواندمي
 جديـد  ارقـام  توسـعه  بـراي  تواندمي اطلاعات اين همچنين،
   . گيرد قرار استفاده مورد خشكي به بيشتر مقاومت با گياهان

 تقسيم عمده گروه چند به شده شناسايي هايپروتئين
 افزايش :متابوليسم در دخيل هايپروتئين شامل، كه: شدند
 آنزيم اين كه دهدمي نشان ژنوتيپ دو هر در GAPC بيان
 در كربوهيدرات هايمتابوليت و انرژي توليد در مهمي نقش
 تنش با مقابله و دفاعي هايپروتئين .كندمي ايفا تنش شرايط

)DHAR( دارند، اكسيدانيآنتي دفاع در مهمي نقش كه 
 اين داشتند. حساس و مقاوم ژنوتيپ در بيان افزايش
 بازسازي همچنين و احيا و اكسيداسيون تنظيم با هاپروتئين

 در مهمي نقش اسكوربيك، اسيد مانند مهم هاياكسيدانآنتي
 ايفا خشكي تنش از ناشي هايآسيب برابر در هاسلول حفاظت
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 بيان افزايش :شامل فتوسنتز با مرتبط هايپروتئين .كنندمي
 اهميت دهندهنشان ژنوتيپ دو هر در Ribulose هايپروتئين

 شرايط تحت فتوسنتزي فرايندهاي حفظ در هاپروتئين اين
  Rubisco فعاليت كاهش حال، اين با است. خشكي تنش
 تنظيم در نقص و 2CO تثبيت در محدوديت به منجر تواندمي

 انباشتگي باعث كه شود كالوين سيكل به وابسته هايآنزيم
ATP و NADPH هايپروتئين .شودمي هاكلروپلاست در 

 و Cp31AHv مانند هايپروتئين :تنظيمي و ساختاري
MDH هاسلول متابوليك تنظيم و ساختار در مهمي نقش 

 مقاوم ژنوتيپ در هاپروتئين اين بيان افزايش كنند.مي ايفا
  .است خشكي تنش به پاسخ در هاآن اهميت دهندهنشان

 توالي كه است اين پژوهش اين كاربردي پيشنهادات
 هايتكنيك با توانمي را شده شناسايي هايپروتئين دقيق
 در را هاآن دقيق عملكرد و كرد تعيين جرمي سنجيطيف

 هايتكنيك از استفاده با همچنين .نمود مشخص گياهان

 هاپروتئين تعاملي هايشبكه توانمي تعاملي، پروتئوميك
 از بهتري درك و كرد بررسي خشكي تنش شرايط در را

 با آورد. دستبه خشكي به مقاومت مولكولي هايمكانيسم
 خشكي، تنش به پاسخ در ژنتيكياپي تغييرات مطالعه

 مقاومت و هاژن بيان تنظيم در ژنتيكاپي نقش به توانمي
 از حاصل اطلاعات از استفاده با .برد پي خشكي به

 مولكولي نشانگرهاي توانمي پروتئوميك، مطالعات
 توسعه خشكي به مقاوم هايژنوتيپ انتخاب براي جديدي

 به توانمي زمينه، اين در بيشتر تحقيقات انجام با .داد
 مقاومت و بالاتر عملكرد با گياهان جديد ارقام توسعه
 امنيت نتيجه، در و كرد كمك محيطي هايتنش به بيشتر
  .داد افزايش را غذايي
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A B S T R A C T   
Genetic diversity is a crucial component of biodiversity, essential for preserving gene 
banks and enriching plant genetic resources. One way to assess genetic diversity is using 
band patterns (0 and 1) produced by PCR-based DNA markers (such as RAPD, SSR, ISSR, 
AFLP, SCoT etc.). After achieving reproducibility, the bands are selected, scored, and 
analyzed. The data is analyzed using multivariate statistical methods, including cluster and 
principal coordinate analysis. Genetic similarity or dissimilarity coefficients are used based 
on 0 and 1 data (for dominant and codominant markers), and allelic frequency coefficients 
(for codominant markers). Some algorithms such as UPGMA and Ward are employed to 
group the studied individuals and investigate their genetic relationships. Quantifying 
polymorphism and assessing genetic diversity within and between populations will depend 
on the type of marker (dominant and codominant) and reproduction mode. Parameters such 
as polymorphic information content (PIC), resolving power (Rp), marker index (MI), 
polymorphic loci/marker ratio, heterozygosity (H)/gene diversity, allelic diversity (A), the 
effective number of alleles (Ae), Shannon's index (I), Wright’s F statistic (FIT, FST, FIS), Gst 
and analysis of molecular variance (AMOVA) are evaluated. Software tools (NTSYSpc, R, 
DARwin, PAST, Excel, PowerMarker, Popgen, and GenAlEx) can assist with grouping 
and estimating genetic diversity. 
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 ينشـانگرها  ينـوار  يالگـو  از اسـتفاده  با ياهيگ يكيژنت تنوع ليتحل و هيتجز بر يمرور
 PCR بر يمبتن

 
  )0000000277144331(اركيد: 1يناصرنخع فاطمه ،1يموسو سادات زهرا

 
  چكيده

 يكيژنت ريذخا يسازيغن و يژن يهابانك جاديا يبرا كه است يستيتنوع ز مهم سطوحاز  يكي يكيژنت تنوع
 يهاهداد(ي اندب اي ينواري ز الگواستفاده ا ،يكيتنوع ژنت يابيارز يهاراهجمله . از باشدمي تياهم حائز ياهيگ

يره) و غ RAPD ،SSR ،ISSR ،AFLP ،SCoT(مانند  PCRبر  يمبتن DNA ي) حاصل از نشانگرهاكي و صفر
تجزيه و  گيرند.ار ميقر ليلو تح هيتجز. در صورت قابليت تكرارپذيري، باندها انتخاب، امتيازدهي و مورد باشديم

ستفاده ا با ياصل مختصات به هيتجز و ياخوشه هيتجز رينظ رهيمتغ چند يآمار يهاروش ه وسيلهب ،هاداده تحليل
 ياو بارز) مي نشانگرهاي غالب و ه(برا هاي صفر و يكي مبتني بر دادهكيژنت عدم تشابه ايتشابه  بياز ضرا
انجام  Wardو  UPGMA رينظ هاتميالگوربرخي و  بارز)ي (براي نشانگرهاي همآلل يبر فراوان يمبتن بيضرا
با  نيهمچن. گيردصورت ميها آن يكيژنت روابط يبررسافراد مورد مطالعه و  يبندگروهبدين ترتيب  و شودمي

 نيدرون و ب يكينوع ژنتت يبررس و يچندشكل يابيارز) و سيستم زادآوري، بارزهم يا غالب( نوع نشانگر به توجه
شاخص  ،)Rp( كيفكقدرت ت ،)PIC( ياطلاعات چندشكل يمحتوا رينظ ييپارامترهااز  با استفاده هاتيجمع

 ،تنوع ژني/)H( يتيگوسيتروزه چندشكل، هايشانگرسبت ننهاي ژني چندشكل/مكان نسبت ،)MI( ينشانگر
و تجزيه و تحليل  IS, FST, FTIF( ،stG( تيرا Fآماره  ،)I( شاخص شانون ،)eA( موثر يهاتعداد آلل ،)A( يتنوع آلل

، NTSYSpc ،Rافزارها (توان از برخي نرمبدين منظور مي. شودانجام مي )AMOVA( واريانس مولكولي
DARwin ،PAST ،Excel ،PowerMarker ،Popgen و GenAlExبندي و برآورد تنوع ژنتيكي بهره ) در گروه

 جست.
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   مقدمه
ــوع ز ــتيتن ــه  1يس ــاگونب ــاره دارد  2يگون ــده اش ــودات زن  موج

)2001Swingland, ( يهـا بشر در دهه يآن برا رزشكه ا 
كننـد  ياستدلال م ياريشناخته شده است و بس يخوب به رياخ

 ،يمختلـف انسـان   يهاتيفعال داريتوسعه پا يبراكه وجود آن 
 ـ. به)Shiva, 1994(است  يضرور تنـوع در چهـار    يطور كل

ــطح تعر ــس ــ في ــردديم ــكل  گ ــوع اكوس1(ش ــتمي). تن  3س
ها است. جوامع مختلف گونه انيدر م يريرپذييدهنده تغنشان

 يهـا دهنده گونهكه نشان است 4ياتنوع گونه يدر سطح بعد
 زي ـن 6ياگونـه  ياست كه بـه آن غنـا   5اجتماع كيمختلف در 

 يهـا پي ـبه تنوع موجـود در ژنوت  7يكيشود. تنوع ژنتيگفته م
وجـود آلـل   ل،ي ـدل نيا. به گردديگونه اطلاق م كيمختلف 

پي ـفنوت جـاد يا سبب ،ژن در افراد مختلف كي متفاوت يها
عنـوان   بـه تـوان  يرا م ـ 8كي. تنوع ژنومشوديم متفاوت يها

 ـفرد تعر كيدر  9يمكان ژن نيتنوع در چند  ـا دركـرد.   في  ني
 بخش نيمحقق نيبتوجه را در  نيترشيب يكيتنوع ژنت ان،يم

 et alBhandari ,.( اسـت  داده اختصاص خود به يكشاورز

2017(.  
   

  
  ) et alBhandari ,.2017( تنوع انواع .1 شكل

  

                                                                             
1. Biodiversity 
2. Variety 
3. Ecological diversity 
4. Species diversity 
5. Community 
6. Species richness 
7. Genetic diversity 
8. Genomic diversity 
9. Gene-loci 

Figure 1. Types of diversity (Bhandari et al., 2017) 
 ـ تيموجود در جمع يوراثت يهايژگيو راتييتغبه   كي
. تنـوع  )Swingland, 2001( نديگويم يكيژنت تنوعگونه 

 ريي ـممكـن اسـت خـود را بـه شـكل تغ      يدر صفات وراثت
 ـ يكيولـوژ يزيرفتار ف ،يآناتوم ،يمورفولوژ  يهـا يژگ ـيو اي

 تنـوع . )Bhandari et al., 2017( نشان دهد ييايميوشيب
مختلـف در   يهاوجود آلل دهندهافراد، نشان انيم يكيژنت

 ـ  هـا تي ـمتفـاوت در جمع  يهـا پي ـژنوت زي ـو ن يمخزن ژن
ــ ــ. )Caliskan, 2012( باشـــديمـ ــابع  يبرخـ  بـــهمنـ

مختلف با توجـه   يهاپيژنوت نيدر ب موجود يهايگوناگون
 ـ ايگونه  كيمربوط به  يهاپيژنوت يكيژنت بيبه ترك  نيب
 et alBhandari ,.( نـد يگويم ـ يك ـيژنت تنـوع  ،هـا گونه

ــ .)2017  )Salgotra and Chauhan )2023 نيهمچن
 ـ گونه نيدر سه سطح تنوع ب ي راكيتنوع ژنت  نيها، تنـوع ب

 ـ تنـوع  وگونـه   كي يهاتيجمع  ـ افـراد  نيب  تي ـجمع كي
 ـ يك ـيژنت تنـوع  نيبنـابرا . كننـد تعريف مي اصـطلاح   كي

 بـه  10يك ـيژنت يگونـاگون  بـا  ج،يرا ريتعبر د كه استگسترده 
 11يگونـاگون شوند. يدر نظر گرفته م گريكديمترادف  ،اشتباه

شـود.  يم گفتهچند صفت موجود زنده  اي كيبه تفاوت در 
 رييتغ ايژن  يهادر آلل رييتغ ،يكيژنت يگوناگون يعبارت به

 ـ يدر مخزن ژن DNA/RNA يهايدر توال  ـگونـه   كي  اي
 انيمتفاوت ب يهاپياست كه خود را در قالب فنوت تيجمع

 از يك ـيتنـوع ژنت  .) et alBhandari ,.2017( كنـد يم ـ
 ـ مخزن كيمختلف در  يهاشمارش تعداد ژن قيطر  يژن
را تنهـا   12يك ـيژنت گونـاگوني امـا   اسـت،  يـري گانـدازه  قابل

 يهـا توان به عنوان بلـوك يرا مو آن  زد نيتخم توانيم
 et alBhandari ,.( در نظـر گرفـت   يكيسازنده تنوع ژنت

ــش. )2017 ــش ،13جه ــيژنت ران ــوترك ،14يك ــو جر 15يبين  اني
 يك ـيتنـوع ژنت  يجادكننـده مختلـف ا  منـابع  از يبرخ ـ 16يژن

  .) ,2023Salgotra and Chauhan( هستند
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 ستمياكوس تنوع

 يكيژنت تنوع

 ياگونه تنوع

ستمياكوس كي در زنده موجودات نيب تنوع

 اجتماع كي در زنده موجودات نيب تنوع

 گونه كي افراد نيب تنوع

در سراسر ژنوم يمكان ژن نيتنوع در چند كيژنوم تنوع
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منابع  نياز ارزشمندتر يكي ياهيگ يكيژنت ريذخا
 از آن در موجود تنوع از يآگاه كه باشنديم يعيطب

 نيهمچن و يژن يهابانك يسازيغنو  جاديا ملزومات
 باشديم ديجد يانواع محصولات زراع يتوسعه

)Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh and Azizi, 

نقش  يكيژنت ريذخا نياحفظ و استفاده از  نيبنابرا. )2015
 خواهد يو جنگلدار ييغذا تيامن ،يدر كشاورز يمهم

 نژادگرانبهكشاورزان و  يبرا يكيداشت. موضوع تنوع ژنت
 ،با عملكرد بالا ديبه دست آوردن ارقام جد منظور هب
 يستيرزيغ يهاسازگارتر در برابر تنش ايبهتر  تيفيك
تر در برابر آفات و مقاوم اي)، ديشد يسرما و گرما مانند(

مختلف هوا و  يهاندهيمقاوم به آلا زيزا و نيماريعوامل ب
 ,2009Laurentin, ; 2004Rao ;(خاك لازم است 

., et al., 2017; Shashidhara et alBhandari 
 به تيجمع كي يبالا برا يكيوجود تنوع ژنت لذا. )2023

 است ياتيح تيجمعآن و تكامل  يلحاظ بقا، سازگار
)2019Nikolić, -Nonić and Šijačić( . 

 اسـتفاده  با آن يابيارز ،يكيژنت تنوع تياهمتوجه به  با
 در را يارزشـمند  اطلاعات توانديم 17يكيژنت ينشانگرها از
 از اسـتفاده  نيهمچن ـ و اهـان يگ از ينگهدار و حفظ نهيزم
 قـرار  پژوهشـگران  اري ـاخت در ياصلاح يهابرنامه در هاآن

ــد ــانگرها. ده ــيژنت ينش ــكال ،يك ــوژيب اش ــد يكيول  مانن
ــيو ــايژگـ ــوت يهـ ــفات  18يپيفنـ ــتير(صـ ــخـ )، يشناسـ
 نياز والـد  كه بوده DNAاز  يو قطعات هانيپروتئ/هاميآنز

 در هـا آن از اسـتفاده  لي ـدل بـه و  رسـند يبه ارث م 19جبه نتا
 ـفـرد   كي يابيرد  ـ اي  ـنشـانگر نام  ،ژن كي د نشـو يم ـ دهي
)2015., et alKadirvel (.  ــيژنتنشــانگرهاي ــهك  ي ب

 سطح در يمولكول يو نشانگرها يشناسختير ينشانگرها
 ميتقس ـ) PCRبـر   يرمبتن ـيو غ ي(مبتن DNAو  نيپروتئ

 ـلوژنتيف مطالعـات نشانگرها در  ني. اشونديم  نيـي و تع كي
 يبنـد ردههـاي خـودرو،   انتقـال ژن از گونـه   قرابت، زانيم
صـفات   كننـده كنتـرل هاي ي، تعيين محل ژنزراع اهانيگ

انتخاب بـه   ليتسه و هاي ژنتيككيفي و كمي، تهيه نقشه
. )Naghavi et al., 2009( دارنـد  ردبكـار كمك نشـانگر  

                                                                             
1 7. Genetic marker 
1 8. Traits 
1 9. Progeny 

منـابع   20يمولكول ييشناسا نشانگرها، از استفاده با نيهمچن
ــگ ــطح  ياهي ــاز طر DNAدر س ــو قي ــدها  يالگ ــبان  اي

اثـر انگشـت در    سـه ياسـت. مقا  ريپذامكان 21ينگارانگشت
در  يكيبرآورد تنوع ژنت يبرا ياهيگ يكيمطالعات منابع ژنت

مفيـد   نيتخم ـيـا  )، و يگروه نيب اي(درون  22مجموعهيك 
ــودن ــانگرها ب ــا DNA ينش ــ ييدر شناس ــن كي  23اكسش

   .) ,2009Laurentin( شوديخاص استفاده م

 يكيژنت تنوع يابيارزمرتبط با  ميمفاهمطالعه  نيا در
 جياستفاده از نتا باآن  يريگاندازه يچگونگ و منابع گياهي

كه  PCRبر  يمبتن يمولكول يحاصل از نشانگرها
ژل  يرو يبر اساس جداساز هاآن در يچندشكل ييشناسا

  .گردديم مرور است،نوارها)  ي(الگو باندها 24يازدهيامتو 
  

   PCRبر يمبتن يمولكول ينشانگرها
 ,.PCR )Kumar et al بـر  يمبتن ـ يمولكـول  ينشـانگرها 

2009; Kalendar and Schulman, 2014; Dar et. al., 

.,et alBidyananda  ;2021Amiteye, ; 2019. ; 2024

Rani et al., 2024(  جدول)موجود در  يهابازتاب تفاوت )1
ــرد ــراد  DNA في ــاف را در ســطح  25يچندشــكل و باشــنديم

DNA استفاده از  باPCR ـا .كننديم ييشناسا   نشـانگرها  ني
 بـه  كه هستند يخاص رمزكننده ريغ و رمزكننده يژنوم ينواح

 .رنـد يگيم ـ قـرار  اسـتفاده  مـورد  ژنوم و تحليل هيتجز منظور
از  يريپذريها، عدم تاثالعاده آنفوق يفراوان ليبه دل نيهمچن
 26بـارز هم ج،ينتا ريمطلوب تفس تيدقت و قابل ،يطيمح طيشرا

 ـاز ا ياريبسبودن  افـراد   صينشـانگرها و سـهولت تشـخ    ني
ــوتيهتروز ــالص) از  27گ ــوتيهموز(ناخ ــالص) اهم 28گ ــ(خ  تي

 انـد كـرده  داي ـپ يشناسختير ينسبت به نشانگرها يترشيب
)Agarwal et al., 2008; Naghavi et al., 2009; 

Heidari, 2011; Darvish Zadeh and Azizi,. 2015(.  
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صورت  بهممكن است  يمولكول ينشانگرها
 كيباشند. در  30يمكانتك  اي و 29يمكانچند  ينشانگرها

 ،يمكانچند  يبا استفاده از نشانگرها ليو تحل هيتجز
 يبرا كهيحال در دارد، وجود ياديز يمشاهده باندها امكان

حداكثر دو باند كه مربوط به  ،يمكان تك ينشانگرها
به  بسته. گردديم تيرو باشد،يم ديپلوئيژنوم د يهاآلل

 اي تك يمحقق ممكن است از نشانگرها ،اهداف مطالعه
 ياز هر دو استفاده كند. نشانگرها يبيترك اي و يمكان چند
از ژنوم افراد را ارائه  يااطلاعات گسترده يمكان چند
با  ت،يجمع كيدر مطالعات ژنت ليدل نيبه هم ،دهنديم

بر  تيجمع كيافراد  انيم زيهدف تما نكهيتوجه به ا
 يمكانچند  ينشانگرها ،) استهانوار( باندها ياساس الگو

 ينشانگرها. )Simpson, 1997( كارآمدتر هستند
و  31چندشكل ينشانگرها صورت به تواننديم يمولكول

قادر نشانگر معنا كه اگر  نيمشاهده شوند؛ بد 32شكل كي
 يهاگونه ايگونه  كيافراد  انيم يهاتفاوت ييبه شناسا

 جاديا ليكه پتانس يمتفاوت باشند، چندشكل و در صورت
 يشكل تلق كيرا نداشته باشند،  هاپيژنوت انيم زيتما
را  نشانگرها. )Kanouni and Khalily, 2010( گردنديم
 زين بارزهم(بارز) و  33غالبتحت عنوان  توانيم

 تيمز. ) et alKadirvel ,.2015( كرد يبندميتقس
افراد  زيغالب، تما ينسبت به نشانگرها بارزهم ينشانگرها

  .) ,2009Laurentin( است گوتيهتروز از گوتيهموز
  
 ـيژنت يهايگوناگون ييشناسا روند  مـورد  افـراد  يك

 يبـا اسـتفاده از نشـانگرها    34)نـگ يپيژنوتا( مطالعه
 ژل دهيازيامت اساس بر PCRبر  يمبتن

 DNA ياسـتفاده از نشـانگرها   بـا  نگيپياژنوت يروش كل
 DNA ابتـدا  .باشـد مـي  2به شرح شـكل    PCRبر يمبتن
 تي ـفيو ك تي ـاستخراج شده و پس از سـنجش كم  ياهيگ

 ـواكـنش زنج  DNA يآن، با اسـتفاده از نشـانگرها    يارهي

                                                                             
2 9. Multi-locus 
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3 4. Genotyping 

 شـده  ري ـتكث. جهت مشاهده قطعات رديگيانجام م مرازيپل
استفاده نمود. سپس  ديآم ليآكريپل اياز ژل آگارز  توانيم

 تـا يشده و نها دهيازيژل امت يمشاهده شده بر رو يباندها
  .گردديمها انجام داده ليو تحل هيتجز

  
    دهيازيامت
برخـي   كمـك صورت دستي يـا بـا    به باندها دهيازيامت
 ,Mukhopadhyay and Bhattacharjee( هاافزارنرم

 ،CLIQS، PyElph، TotalLab ريــــــــــنظ )2016
ImageQuant، Quantity One  وVisionWorks 

روش كار به اين صورت خواهد بـود كـه   . شوديانجام م
د و عـدم وجـود   وجو به صورت و انتخاب واضح يباندها

 بهبارز و باند (يك و صفر) براي نشانگرهاي غالب و هم
بارز امتيازدهي ت فراواني آللي براي نشانگرهاي همصور
بـارز ماننـد   شود؛ البته در اكثر موارد نشانگرهاي هـم مي

نشانگرهاي غالب بـه صـورت يـك و صـفر امتيـازدهي      
et al Heras; 2006, Mohammadi ,.شـوند ( مـي 

 ـ صـورت بـه   هـا داده) و 3(شكل ) 2016  سيمـاتر  كي
. ) ,2012Sarwat( شــوديمــ آمــادهدر اكســل  35ييدوتـا 
بـارز متفـاوت   غالب و هم ينشانگرها يبرا سيماتراين 
بـارز،  در صورت استفاده از نشـانگر هـم   .)3(شكل  است
ــاتر ــا سيم ــبا ييدوت ــه ماتر دي ــيب ــاز ژنوت يس ــاپي  ه
 36مكـان  هـر  در فرد هر يبرا) گوتيهتروز و گوتي(هموز

    .) ,2009Laurentin( شود ليتبد
  

  اطلاعات ليتحل و هيتجز
 ـو ساختار جمع يكيتنوع ژنت ليو تحل هيتجز شـامل   هـا تي
 ـ 37تيكردن تنوع درون جمع يكم  ـو/  هـا تي ـجمع نيو ب  اي

ــراد ــ، 38اف ــردن يكم ــط ژنت ك ــيرواب ــاو  39يك ــط  شينم رواب
) كه در ادامـه   et alDe Vicente ,.2004ي است (كيژنت

  شود.ها پرداخته ميبه آن
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  ارزيابي تنوع ژنتيكي و استفاده شده در PCRمبتني بر برخي از نشانگرهاي . 1جدول 
Table 1. Some of the PCR-based markers used in genetic diversity assessment 

منبع  مزايا  هامعايب و محدوديت مثال   نام نشانگر
Abelmoschus esculentus L. 

(Hamdan et al., 2024) ي پايين، نشانگر غالبريتكرارپذ  ,.Williams et al ژنوم بهتر پوشش
(1990) 

 andomly R(RAPD)اي چندشـكل تكثيـر شـده تصـادفي     اندي
NADolymorphic Pmplified A 

Hordeum vulgare L. (Esmaili et 
al., 2014); Solanum 

lycopersicum L. (Hosseini et al., 
2023) 

 ،بالا يچندشكلو  يريتكرارپذ  يتوال اطلاعات به ازين
  بارزهم نشانگر

Akkaya et al., 
(1992) 

)equence Simple S) SSRهاي تكراري ساده يا ريزماهواره رديف
epeatsR  

Solanum lycopersicum L. 
(Pozharskiy et al., 2023) 

 يبرا يتوال اطلاعات به ازين
 ساخت آغازگر

 ,.Akopyanz et al بارزهم نشانگر ،بالا يريتكرارپذ
(1992) 

 Cleaved (CAPS)چندشكل تكثير شده شكسـته شـده    هايتوالي
Amplified Polymorphic Sequence  

Amaranthus (Ray and Roy, 
2009) 

ساخت  جهت ژن يتوال ازمندين
 آغازگر

 بارزهم نشانگر بالا، يريتكرارپذ
Paran and 

Michelmore, 
(1993) 

 equence S(SCAR)ناحيــه تكثيــر شــونده بــا رديــف مشــخص 
egionRmplified Aharacterized C  

Hordeum vulgare (Yongcui et 
al., 2005) مشكل تكرارپذيري 

عدم نياز به اطلاعات توالي براي 
Wu et al., (1994)  بارزساخت آغازگر، نشانگر هم  Random (RAMP)هاي ريزماهواره تكثيرشـونده تصـادفي   تفاوت

Amplified Microsatellite Polymorphisms  

Ricinus communis (Sharifi 
Soltani et al., 2023) 

 نشانگر ،يريتكرارپذ مشكل
 غالب

 يبرا ياطلاعات توال به ازين عدم
كم  مقدارنياز به  ،آغازگرساخت 

DNA

Zietkiewics et 
al., (1994) 

 (ISSR)هاي تكراري ساده مياني توالي
Inter-Simple Sequence Repeat  

Oryza sativa L. (Alizadeh et al., 
2013); Sorghum bicolor L. 

Moench (Medraoui et al., 2024) 
 نشانگر ،يريتكرارپذ مشكل

 غالب
 ,.Vos et al عدم نياز به اطلاعات توالي

(1995) 
ــاوت ــتكث از حاصــل قطعــات طــول تف  mplified A(AFLP) ري

Fragment Length Polymorphism  
Gladiolus (Nazarbeigi et al., 

 ,.Kalendar et al و پوشش ژنومي بالا يچندشكل غالب نشانگر آلل، صيتشخ (2024
(1999) 

ــين رتروترانســپوزون  ــر ب ــاچندشــكلي در تكثي -Inter (IRAP) ه
Retrotransposon Amplified Polymorphism  

Triticum turgidum L. (Marzang 
et al., 2020) 

 مشكلداراي  يكينظر تكن از
 غالب نشانگر آلل، صيتشخ

 ,.Kalendar et al چندشكلي و پوشش ژنومي بالا
(1999) 

 (REMAP)چندشكلي در تكثير بين ريزماهواره و رتروترانسـپوزون  
Retrotransposon-Microsatellite Amplified Polymorphism  

Foeniculum vulgare Mill. 
(Nikkerdar et al., 2018); Cressa 

cretica L. (Jahangir, 2021) 

گاها مشكل تكرارپذيري، 
 نشانگر غالب

 Collard and سادگي، مقرون به صرفه
Mackill, (2009) 

 (SCoT)چندشكلي نواحي هدف كدون آغاز 
Start Codon Targeted  

  

  
 )Ng and Tan, 2015( هاباند يالگواساس  بر PCRبر  يمبتن DNA ينشانگرها از استفاده با نگيپيژنوتا. 2 شكل

)Tan, 2015Ng and ( based DNA markers banding pattern-Genotyping using PCRFigure 2.  

 باندها انتخاب

 DNA  تيفيو ك تيمورد مطالعه و سنجش كم افراد DNA استخراج

 شده نهيو برنامه به آغازگربا استفاده از  PCR انجام
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(A)   
 

(B)  
 )De Vicente et al., 2004( فرد 10 در بارزهم) B و غالب) A نشانگرژل  دهيازيامت .3 شكل

Figure 3. Gel scoring A) dominant and B) codominant marker in 10 individuals (De Vicente et al., 2004) 

  
 ـ مخـزن  بـر  علاوه كه از افراد يگروهبه  تيجمع  يژن
ر هسـتند  برخـوردا  زين گريكدي با يتلاق ييتوانا از مشترك،

 ـجمع هر ساختار. شوداطلاق مي  ،40افـراد  سـطح  سـه  در تي
تنـوع   في. توص ـگـردد يم ميكل تقس تيو جمع 41تيرجمعيز

انجـام   هاتيجمع نيب اي تيجمع كي درونممكن است در 
 يكـه الگـو   يزمـان . ) et alDe Vicente ,.2004( شـود 

 موردنوع نشانگر بر اساس  ستيبايم ،شد دهيازيباندها امت
 زاني ـم ،و سيستم زادآوري گيـاه  بارز)هم اي(غالب  استفاده
 هـا تيجمع نيب اي درونو تنوع مشاهده شده در  يچندشكل

در بـرآورد   پارامترهـا  نيتـر مهم ازشود.  نييتع ياز نظر كم
 زانيــم يريــگانــدازه بــه تــوانيمــ يتــيجمعتنــوع درون 

تعـداد   نيانگي ـم چندشـكل،  يهـا مكان نسبت ،يچندشكل
 و مكـان  هـر  در مـوثر  يهـا آلل تعداد ،ها در هر مكانآلل

 De( كـرد  اشـاره  انتظـار  مـورد  يتيگوس ـيهتروزميانگين 

                                                                             
40. Individuals 
41. Subpopulation 

-Šijačić Nonić and; ., 2004et alVicente 
2019Nikolić, ( .ـيجمع نيبتنوع  يابيارزدر  نيهمچن   يت

 ـ يبرا يتيجمع نيب زيتما از  ـ زيتمـا  ،)stg( 42مكـان  كي  نيب
 ـجمع سهم ،)stG( 43مكان نيچند يبرا يتيجمع  تنـوع  در تي
 انسيـــوار هيـــتجز و 45رايـــت F آمـــاره ،44كـــل يكـــيژنت

 De Vicente( شـود يم ـ استفاده )AMOVA( 46يمولكول

2019Nikolić, -Šijačić Nonić and; 2004., et al( .
 افزارهـايي نـرم از  تـوان مي مذكور پارامترهايبرآورد  براي

ــون   و Excel ،PowerMarker، POPGENEهمچــــ
GenAlEx ميمفـاه از  يبرخ حيادامه به توض در .برد بهره 

 و يچندشـكل  زانيم يبررس يمورد استفاده برا يپارامترها
  . شوديپرداخته م) 2(جدول  يكيژنت تنوع

                                                                             
42. Interpopulation differentiation for one locus (gST) 
43. Interpopulation differentiation for several loci (GST) 
44. Population’s contribution to total genetic diversity 
45. Wright’s F statistics 
46. Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 
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  برخي از پارامترهاي مورد استفاده در برآورد ميزان چندشكلي و تنوع ژنتيكي .2 جدول
Table 2. Some parameters used in the estimation of polymorphism and genetic diversity 
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  است. محاسبه قابل زين غالب ينشانگرها يبرا stF آماره �

 
   47ياطلاعات چندشكل يمحتوا
نشانگر  كي ييتوانا دهندهنشان ياطلاعات چندشكل يمحتوا

 بـه و  اسـت  تي ـجمع كيافراد  انيم يچندشكل صيدر تشخ
. لـذا  دارد يبسـتگ  هاآن عيتوز يفراوان و موجود يهاآلل تعداد

 است ترشيبالاتر باشد، ارزش آن نشانگر ب پارامتر نيهر چه ا
)2020., et alSerrote ( .ـا   ينشـانگرها  يپـارامتر بـرا   ني

PICرابطه  قيبارز از طرهم ൌ 1	 െ ∑ p୧
ଶ୬

୧ୀଵ )Botstein 

et al., 1980( غالـب بـه روش   ينشـانگرها  يو براPIC ൌ

2fi	ሺ1 െ fiሻ	 هـا منظـور از   كه در آن شوديمحاسبه مip و 
fi آلل  يفراوانiيبـرا  ايـن پـارامتر   راتيي ـاست. دامنـه تغ  ام 

غالـب   ينشانگرها يو برا كيبارز از صفر تا هم ينشانگرها
 ـ   برخـي  . ) et alSerrote ,.2020( باشـد يم ـ ميصـفر تـا ن

 )Chesnokov and Artemyeva )2015همچون  محققين
  اند.در نظر گرفته 48يژن تنوعمعادل آن را 
  
هاي شـانگر سبت ننهاي ژني چندشكل/مكان نسبت

    49چندشكل
يكي از پارامترهايي كـه بـراي بررسـي تنـوع ژنتيكـي بـا       

بارز قابل اسـتفاده اسـت   استفاده از نشانگرهاي غالب و هم
 )Ott )1992جـا كـه   باشـد. از آن محاسبه چندشـكلي مـي  
 95/0تـر از  آن كـم  50ترين مرحلـه سيستمي كه فراواني رايج

                                                                             
4 7. Polymorphic Information Content (PIC) 
4 8. Gene diversity 
4 9. Polymorphic loci/marker ratio 
5 0. Stage 

 يدر نشـانگرها كند، باشد را به عنوان چندشكل معرفي مي
 ـهـر بانـد    شـود يفرض م ـكه غالب  مكـان را نشـان    كي

كند همان توجه به اي كه او به آن اشاره ميمرحله دهديم
افـراد  ميـان   در »حضور و عدم حضـور بانـد در هـر فـرد    «

اگـر  به عنوان مثال  .مورد مطالعه است گروه دهندهيلتشك
مرحلـه   نيترجي، راشود ديده افراد ازدرصد  94باند در  كي
به عنـوان چندشـكل در    نيخواهد بود، بنابرا» حضور باند«

درصـد   6فقـط در   باندياگر همچنين  شود.ينظر گرفته م
» بانـد حضـور  عـدم  «مرحله  نيترعي، شاشود مشاهدهافراد 
باز  نيد، بنابراشويم ديدهدرصد افراد  94در  كههد بود خوا

 ـا .) ,2009Laurentin( باند چندشكل خواهد بـود هم،   ني
 هــايمكــان يجــاغالــب بــه ينشــانگرها يپــارامتر بــرا
 ينشانگرها در .شودمي دهينشانگر چندشكل نام ،چندشكل

نشان  نامندميكه آلل  ييبا تعداد باندهايك مكان بارز هم
 ـ يعني حضورمرحله  ترينرايجاگر  ن،يبنابرا ؛شوديداده م  اي

 افـراد  از درصـد  95تـر از  لـل) در كـم  آعدم حضـور بانـد (  
 مكــاند، شــو ديــدهگــروه مــورد مطالعــه  دهنــدهيلتشــك

نســبت تعــداد ايــن پــارامتر بــه صــورت . اســتچندشــكل 
بـراي   هـا مكـان  كـل  تعـداد بـر   چندشكل يژن يهامكان

 تعداد برچندشكل  ينشانگرهانسبت بارز يا نشانگرهاي هم
 اسـت  قابل محاسـبه  غالب ينشانگرها يبرا نشانگرها كل

)2009Laurentin, (  . 
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    52ينشانگر شاخص و 51كيتفك قدرت
مشـخص كـردن    ياست كـه بـرا   يپارامترقدرت تفكيك 

استفاده  هاپيژنوت انيمتفاوت  صيتشخ درنشانگر  ييتوانا
ــه روش  شــودمــي Rpو ب ൌ 	∑ Iୠ ــ  دگــرديمحاســبه م

)2019Kumar and Agrawal, (رابطه، منظـور   ني. در ا
صـفر   از آن يعـدد  زاني ـمكه  است 53اطلاعات باندها Iୠاز 

Iୠحاصـــل از رابطـــه   و ريـــمتغ كيـــتـــا  ൌ 1 െ

ሺ2|0.5 െ p|ሻ مذكور در رابطه .باشديم p  افـراد  نسـبت 
ــد يدارا ــراد اســت  بان ــه كــل اف  Chesnokov and( ب

2015., et al; Govindaraj 2015Artemyeva, (.  
نشـانگر   ييكارا نييتع يبرا ياريمعشاخص نشانگري 

 ـ  يهـا مكان ييدر شناسا  يهـا پي ـژنوت نيچندشـكل در ب
ضــرب محتــواي اطلاعــات كــه از حاصــلمختلــف اســت 

ــكلي  ــوثر  )PIC(چندش ــه م ــبت چندگان از  )EMR( 54و نس
MIطريق رابطه  ൌ EMR ൈ PIC نسبت .گردديم برآورد 

ــه ــوثر چندگان ــطر از م ــه  قي EMRرابط ൌ n୮ሺn୮/nሻ 
 يهـا تعداد مكان n୮كه در آن منظور از  گردديمحاسبه م

 ,.Nagaraju et al( ها استتعداد كل مكان nچندشكل و 

2019Kumar and Agrawal, ; 2001(.  
  
    55ي/تنوع ژنيتيگوسيهتروز
 ـاحتمال متفاوت بودن دو آلل در  )H( يتيگوسيهتروز  كي
است اند) انتخاب شده تيمعاز ج يطور تصادف(كه به مكان

بارز (بـه دليـل شناسـايي افـراد     كه تنها در نشانگرهاي هم
هموزيگوت از هتروزيگوت) قابل استفاده اسـت. اصـطلاح   

ژني همين كاربرد را دارد بـا ايـن تفـاوت كـه بـراي       تنوع
هموزيگـوت و  افـراد  رود زيـرا  نشانگرهاي غالب به كار مي

ــوت ــه هتروزيگ ــتق ب ــور مس ــايز ميط ــي متم ــدنم  گردن
)2009Laurentin, ( .ــيتروزه ــطح  يتيگوسـ در دو سـ

و هتروزيگوســيتي  )EH(هتروزيگوســيتي مــورد انتظــار   
بـه   EHمعمـولا از   گردد كهتعريف مي )OH( مشاهده شده

گردد زيرا نسبت به منظور توصيف تنوع ژنتيكي استفاده مي

                                                                             
5 1. Resolving Power (RP) 
5 2. Marker Index (MI) 
5 3. Informative bands (Ib) 
5 4. Effective Multiplex Ratio (EMR) 
5 5. Heterozygosity (H)/Gene diversity 

 EHو  OH كـه يهنگـام تر حسـاس اسـت.   اندازه نمونه كم
در  تلاقي)، ي نداشته باشندتوجهقابلتفاوت مشابه هستند (

ــجمع ــايتقر تي ــادف ب ــت يتص  Chesnokov and( اس

2015Artemyeva, ( .بـه مكان  هر يبرا يتيگوسيهتروز 
h	روش  ൌ 1 െ ∑p୧ଶ كـه در آن   گـردد مـي  محاسبهp୧ 
 ريمقـاد . ) et alDe Vicente ,.2004( است امiآلل  يفراوان

 ياديكه تعداد ز يزمانو  است ريمتغ كي تا صفر از پارامتر نيا
 وجـــود داشـــته باشـــد يمســـاو 56يهـــاياوانـــآلـــل در فر

 ـ. مرسـد يبـه حـداكثر م ـ   انتظار مورد يتيگوسيهتروز  نيانگي
از  ين ـيتخم هـا مكـان در تمـام   هتروزيگوسيتي مورد انتظـار 

 ـ  تيدر جمع 57يكيژنت يگوناگون ياست كه با كم كـردن فراوان
محاسـبه   1از  مكـان  كيها در گوتيمورد انتظار هموز يها
 نيانگيم سپس وتكرار  هامكانهمه  يعمل برا نيا شود،يم

بـه   .) et alDe Vicente ,.2004( گـردد يم ـ محاسبه هاآن
 يمحاسبه فراوان جهتفوق  رابطه )Laurentin )2009گفته 

هر مكان طبق  يبرا يتنوع ژن اي يتيگوسيو هتروز است يآلل
ــه  ݄رابطــ ൌ 2݊	ሺ1 െ	∑ x୧ଶሻ/ሺ2݊ െ 1ሻ  ــرآورد بــ

 ـا در كه ؛گردديم  ـ ix منظـور  رابطـه  ني  ـ( امiآلـل   يفراوان  اي
 ـد كيبه دست آوردن  يبرا تعداد افراد است. nنشانگر) و   دي

 ـدر  يك ـياز تنـوع ژنت  يكل  ي)از نظـر مفهـوم  ( تي ـجمع كي
 اسـت  PICتـر از  مناسـب  يمفهوم يتنوع ژن/يتيگوسيهتروز

)2009Laurentin, (.  
  

  59 موثر يهاآلل تعدادو  58يآلل تنوع
كـردن   يكم ،يكيتنوع ژنت يريگاندازه يراه برا نيترساده

تعـداد   نيانگي ـ) مA( يآلل تنوع موجود است. يهاتعداد آلل
 يك ـيتنـوع ژنت  فيتوص ـ يو بـرا  استها در هر مكان آلل

A قيشود و از طرياستفاده م ൌ 	n୧/n୪	 گـردد يبرآورد م 
 lnهـا و  موجـود در مكـان   يهاآللتعداد كل  inكه در آن 

 et alGovindaraj ,.2015 ;( هـا اسـت  تعـداد مكـان  

2016Mukhopadhyay and Bhattacharjee, (  ايـن .
و بـا افـزايش    بـوده به اندازه نمونه حسـاس   نسبت پارامتر

                                                                             
5 6. Frequencies 
5 7. Genetic variability 
5 8. Allelic diversity (A) 
5 9. Effective number of alleles (Ae) 
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لـل جديـد   آاندازه نمونه جمعيت احتمال آشكار شدن يـك  
  .  ) ,2009Laurentin( يابد(نادر) افزايش مي

 Hartl andتوسط  كه )eA(موثر  يهاتعداد آلل اصطلاح

Clark )1997( شد مطرح )2009Laurentin, ( از عبارت 
 جهت و است برابر يفراوان با يهاتعداد آلل يريگاندازه
 جاآن از. باشديملازم  ياز تنوع ژن ينيبه سطح مع يابيدست

لل با فراواني مشابه نسبت به جمعيتي كه آسه  باكه جمعيتي 
چندشكلي  ،ل با فراواني كمآللل با فراواني بالا و دو آيك 
 A به نسبتبهتري  اريمع eA لذا دهد،يتري نشان مبيش
 يهاتعداد آلل .)Bagherieh Najjar et al., 2014( است

	Ae قيطر ازموثر  ൌ 	1/ሺ1	– 	hሻ 	ൌ 	1/∑p୧
ଶ 

hمكان و  كيدر  امiآلل  يفراوان p୧ كه شوديم محاسبه ൌ

1 െ ∑p୧
ଶ مكان است كيدر  يتيگوسيهتروز زانيم )De 

2004., et alVicente (. نيترشيبه ب يابيدست نيبنابرا 
بالا  يتيگوسيكه هتروز دهديرخ م يموثر زمان يهاتعداد آلل

ها همه آلل يمسئله مستلزم برابر بودن فراوان نيا وباشد 
 نمونه اندازه ريتاث تحت است ممكن محاسبه نيا البته است.
 .) et alDe Vicente ,.2004( رديگ قرار

  
  60شانون شاخص

تنوع در سطوح مختلـف   يابيارز يبراشاخص تنوع شانون 
 هـا ستميها و اكوسگرفته تا همه گونه هاتيها و جمعژن از
 نياستفاده از ا نياز محقق يبرخ گرچهاشده است.  شنهاديپ

 كننـد يم ـ ردرا  يك ـيتنـوع ژنت  اري ـعنـوان مع  بـه شاخص 
)Hennink and Zeven, 1990; Konopiński, 2020( .
 هـا تي ـاز جمع يدر برخ يوقت ت،يجمع كيژنت مطالعات در

 ـو در جمع باشـد مشـترك غالـب    آللچند   گـر يد يهـا تي
شـود   جـاد يا هـا آلـل توسط همه  كنواختيطور به 61راتييتغ

(با تعداد آلل  هاتيجمع نيب راتييغسطح ت صيتشخامكان 
. شـاخص  شد خواهدفراهم  شانون شاخص توسط) كساني

بـه از دسـت دادن    ،يتيگوس ـيهتروزدر مقايسـه بـا   شانون 
 62)يكــيتژن يتنگناهــا لي ـنـادر (مــثلا بــه دل  يهــاانـت يوار

 اطلاعـات  حامـل  همچنين ايـن شـاخص   است. ترحساس

                                                                             
6 0. Shannon’s index 
6 1. Variation 
6 2. Genetic bottlenecks 

 باشـد مـي هـا  تعـداد آلـل   اي يآلل يغنا به نسبت يترشيب
(Sherwin et al., 2017). رابطـه پارامتر بـر اسـاس    نيا 

I ൌ െ∑p୧ logଶ p୧ رابطه  نيكه در ا شوديم حسابip 
 مكان اسـت  كيباند در  كيعدم حضور  ايحضور  يفراوان

)Shannon and Weaver, 1949(. ري ـنظ يافـزار نـرم  از 
GenAlEx شاخص استفاده  نيا يريگاندازه يبرا توانيم

  .نمود
  
  stG64و  63رايت Fآماره 

 از استفاده هاتيجمع يكيژنت ساختار مطالعه يهاراه از يكي
ساختار  زيكه امكان آنال است )F )IS, FST, FITF هايآماره
 De( كنـد يم ـ فـراهم  را 65ميتقس ـ حـال  در يهـا تي ـجمع

2004., et alVicente (. آمــاره F ــرا يــا شــاخص  تي
به منظور بـرآورد تفـاوت هتروزيگوسـيتي مشـاهده      66تثبيت

تعادل هـاردي   كهيوقتشده و هتروزيگوسيتي مورد انتظار 
. ) ,2009Laurentin(رود واينبرگ برقرار باشد به كار مـي 

، بـين  )TH/I(H – 1=  ITF((تمايز در سه سطح كل گروه 
ــروه ــي  گ ــاي فرع و درون  )TH/S(H – 1=  STF((ه
شـود؛  ارزيابي مـي  )SH/I(H – 1=  ISF((هاي فرعي گروه

هتروزيگوسـيتي   نيانگي ـم IHكه در اين روابـط منظـور از   
ــان  ــام مكـ ــده در تمـ ــاهده شـ ــا، مشـ ــانگين  THهـ ميـ

ميـانگين   SHهتروزيگوسيتي مورد انتظار در كـل گـروه و   
هـاي فرعـي اسـت.    تظـار در گـروه  هتروزيگوسيتي مورد ان

اند بارز قابل محاسبههاي مذكور براي نشانگرهاي همآماره
باشـند  زيرا نيازمند برآورد هتروزيگوسيتي مشاهده شده مي

)2009Laurentin, ( . آمارهSTF   براي نشانگرهاي غالـب
 زيتمـا  عـدم ( صفر از آن راتييتغ دامنه نيز قابل اجرا است.

 انيم نيدر ا ؛باشدمي متغير )زيتما(حداكثر  كي تا) يكيژنت
 05/0-15/0كـم،   يكيژنت زيدهنده تمانشان 0-05/0بازه 

 ـز 15/0-25/0متوسط،   ـز اريبس ـ 25/0تـر از  و بـالا  ادي  ادي
 Laurentin, 2004., et alDe Vicente ;( باشـد يم ـ

2009(  .  

                                                                             
6 3. Wright’s F-statistics 
6 4. Interpopulation differentiation for several loci 
6 5. Subdivided populations 
6 6. Fixation index 
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 ,Nei( اندگزارش كرده STFمعادل را  STGبرخي منابع 

كند؛ گيري ميها را اندازهكه تنوع ژني بين جمعيت )1973
هـا را مـورد   لذا براي برآورد آن بايد تعداد زيـادي از مكـان  

اين پارامتر  .) et alDe Vicente ,.2004(مطالعه قرار داد 
 ـ يكيمطالعه ساختار ژنت جهت  شـده  ميتقس ـ جمعيـت  كي

 يروهـا ين ايها در هر مكان بدون در نظر گرفتن تعداد آلل
طبـق رابطـه    )STG(باشد. تمايز ژنـي  كاربردي مي يتكامل

Gୗ୘ ൌ Dୗ୘/H୘ در آن  كـه  گردديم برآوردSTG  زيتمـا 
 تنـوع  نيانگي(م يژن زيتما STD، تيجمع كل با مرتبط يژن
 تي ـجمعدر كـل   يتنوع ژن THو  هاتيرجمعيز انيم) يژن

  .) ,2009Laurentin( است
  
  يمولكول انسيوار ليو تحل هيتجز

 توان بهمي F يهامحاسبه آماره يبرا جيرا يهاروشاز 
اشـاره   )AMOVA( تجزيه و تحليل واريانس مولكـولي 

را  يمراتب ـسلسـله  تيوجود ساختار جمع شيكه آزما كرد
 ـبا ا .)Excoffier et al., 1992( كنديآسان م حـال،  ني

 يمراتب ـمستلزم آن است كه ساختار سلسـله  كيتكن نيا
 ـتجز كي ن،يشده باشد. بنابرا ناختهاز قبل ش تيجمع  هي

ــو تحل ــدخوشــه لي ــال،  يبن ــه عنــوان مث  Structureب
)Pritchard et al., 2000هـا دادهي) ممكن است بر رو 

 يبـرا  ييآن سپس به عنـوان مبنـا   جيانجام شود، كه نتا
AMOVA ــ  .) ,2012Meirmans( شــودياســتفاده م

 ـوار ياجـزا واند تيم AMOVAهمچنين   ـ انسي و  نيب
 ـ هـر  سـهم  و زند نيتخم راها درون گروه  تنـوع  از كي
ها را نسبت به تنـوع كـل مشـخص    تيجمع نيدرون و ب

  .)Excoffier et al., 1992( دينما
 

 ـيژنت 68و عدم تشـابه  67تشابه يريگاندازه (فاصـله   يك
  استفاده مورد بيضرا وژنتيكي) 

 سياز مـاتر  تـوان يافراد م ـ انيمژنتيكي روابط  يابيارزدر 
 ـم كـه  كرد استفاده يكيعدم تشابه ژنت  اني ـم تفـاوت  زاني

 تي ـساختار جمع فيتوص يبرا آن از ومحاسبه  ،افرادجفت 
 ،مطالعـه افراد مـورد   ريهر فرد با سا يبر اساس قرابت نسب

                                                                             
6 7. Similarity 
6 8. Dissimilarity (distance) matrix 

. در ) ,2005Kosman and Leonard( گـردد ياستفاده م
ي تركم يكيمشابه، فاصله ژنت يهابا ژن ييهاپيواقع ژنوت

. جهت برآورد ) et alBhandari ,.2017(دارند  يكديگر با
 ـ  يمبتن ـ بياز ضرا توانيم يكيعدم تشابه ژنت  يبـر فراوان

ــ ــنظ 69يآلل ــدير ،72ييريافتــهتغ راجــر ،71راجــر ،70يدســياقل ري  ،73نول
 ـ و 75)(فاصله ژنتيكي استاندارد نـي  74 72 ين  و همكـاران  ين

    .)Mohammadi ,2006( نمود استفاده 8376
 تشابهمورد استفاده جهت برآورد  بيضرادسته ديگر 

 و صفر يهاداده مبتني بر ،افراد ي يا عدم تشابهكيژنت
 78جاكارد بيضرا شاملها ترين آناست كه متداول 77كي
)J(، 79سيدا )D( 80يو ل ين اي )NL( 81و تطابق ساده 
)SM( باشديم )Mohammadi, 2006(.  در انتخاب

نوع نشانگر (غالب به  )Laurentin )2009، ضرايب مذكور
بارز) و همچنين به نوع سيستم زادآوري گياه يا هم

جاكارد  بيا. او ضر(خودگشن يا دگرگشن) توجه كرده است
تطابق  بيو ضر شاونديرخويافراد غ يدر بررس را سيدا و

 يبا استفاده از نشانگرها شاونديافراد خو يساده را در بررس
بررسي روابط همچنين او در كرده است.  شنهاديغالب پ

عمده  طوربهبارز ژنتيكي با استفاده از نشانگرهاي هم
كند ضريب دايس را براي گياهان خودگشن پيشنهاد مي

)2009Laurentin, (وزن سيدا بيضر درجا كه . از آن 
 جاكارد بيضر برابر دو فرد، دو نيب مشترك يباندها تعداد
 افراد بودن گوتيهموز صورت در ،شوديم گرفته نظر در

 نيا از استفاده با هاآن يكيژنت شباهت برآورد ،يبررس مورد
 صورت در و است كساني (دايس و جاكارد) بيضر دو

با استفاده از  بيدو ضر نيها، برآورد اآن بودن گوتيهتروز
 و گوتيهموزافراد  كيبارز كه قدرت تفكهم ينشانگرها

                                                                             
6 9. Genetic dissimilarity coefficients for allelic informative 

marker data 
7 0. Euclidean 
7 1. Rogers 
7 2. Modified Rogers 
7 3. Reynolds et al., (1983) 
7 4. Nei, (1972) 
7 5. Nei's standard genetic distance 
7 6. Nei et al., (1983) 
7 7. Similarity coefficients for allelic noninformative marker 

data 
7 8. Jaccard (J)  
7 9. Dice (D) 
8 0. Nei and Li (NL) 
8 1. Simple Matching (SM) 
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 ,.Link et al(خواهد بود  متفاوتدارند،  را گوتيهتروز

1995; Mohammadi, 2006( .ساده، تطابق بيضر در 
 عنوان به سهيمقا مورد فرد دو هر يبرا باند وجود عدم
جاكارد و  بيضرا كهيحال در شود،يم گرفته نظر در تشابه

تشابه در نظر  يبرا ياريآن را به عنوان مع سيدا
   ).Kosman and Leonard, 2005( رنديگينم

  
   ياصل مختصات به هيتجزو  ياخوشه هيتجز
نمـايش روابـط    يبرا يراه مهم رهيچند متغ يآمار يهاروش

ها شـامل  آن نيترجيكه را باشديم افراد بنديژنتيكي و گروه
 ـتجز و 82ياخوشـه  هيتجز  باشـد يم ـ 83ياصـل  مختصـات  بـه  هي

)2003Mohammadi and Prasanna, (. خوشه هيتجز در
شان روابط وها كننده آنفيافراد بر اساس اطلاعات توص ،يا

 ـمشابه  ،گروه كيدرون  افراد واقع در. گردنديم يبندگروه  اي
 زيمتمـا  گـر يد يهـا گـروه  فـراد و از ا بـوده  گريكديمرتبط با 

هـا  گـروه  نيگروه و تفاوت ب كي. هر چه شباهت در شونديم
 ,.Tan et al(است  زتريمتما ايبهتر  يبندباشد، خوشه ترشيب

 ـسلسله ،يبندخوشه يهاروش از يكي .)2006  اسـت  84يمراتب
 ـا. شوديمانند مشخص مبا ساختار درخت كه  يدارا روش ني
ــا كــرديرو دو ــه پ ــالا ب ــتجز( نييب ــا و 85)ياهي ــه نييپ ــالا ب  ب
 ـفرد در  هر يتجمع حالت. در باشديم 86)يتجمع(  خوشـه  كي

شان بـا  ها با توجه به شباهتقرار گرفته و سپس خوشه مجزا
كـه   ييهـا . ابتدا، دو خوشه مشابه (آنشونديادغام م گريكدي

 ـتا  شدهفاصله را دارند) ادغام  نيتركم  ـخوشـه جد  كي در  دي
از  گـر يجفـت د  كي سپس شود؛ ليمراتب تشكسلسله نييپا

 ونديمراتب پاز سلسله يها ادغام شده و به سطح بالاترخوشه
هـا از  از خوشـه  يمراتبسلسله بيترت نيشود و به هميداده م

بالا به  كرديكه در رو يد. در صورتگرديم جاديبه بالا ا نييپا
 ـدر  افـراد ابتدا همـه   نييپا سـپس   ،گرفتـه  قـرار خوشـه   كي
. ) ,2011Sarstedt and Mooi(شـوند  يم ـ ميتقس يجتدربه

كـه بـا    اسـت  يروش ـ) PCoA(ي اصـل به مختصـات   هيتجز
از افـراد   يامجموعه نيب تشابهعدم  ايها از شباهت يسيماتر

                                                                             
8 2. Cluster analysis 
8 3. Principal Coordinate Analysis (PCoA) 
8 4. Hierarchical clustering 
8 5. Divisive clustering 
8 6. Agglomerative clustering 

اسـاس   بـر  يك ـينمـودار گراف  جـاد ياو هـدف آن   شدهشروع 
 ـ ياگونهبه است؛افراد  انيم يفاصله نقـاط در   نيكه فاصله ب
 Mohammadi( باشـد  ياصـل  يهابه تفاوت كينزد ،نمودار

2003and Prasanna, ( .  
ه از استفاد با يبه مختصات اصل هيو تجز ياخوشه هيتجز

 و NTSYSpc، DARwin، PASTافزارها ماننـد  نرم يبرخ
R  گردنديم ميترس يمتفاوت يهاتميالگور و بيضرابر اساس.   

  
    يبندگروه يهاتميالگور انواع

 فاصله يريگاندازه روشاساس  بر يمراتبسلسله يبندگروه در
 ـنزد ري ـنظ ييهاتميالگور از افراد، نيب  ،87يگيهمسـا  نيتـر كي

 ـبـا م  وزن بـدون جفـت گـروه    ،88يگيهمسـا  نيدورتر  نيانگي
. گـردد يم ـ استفاده Ward روش زيو ن )UPGMA( 89يحساب
 ن،يتـر كـم  بي ـترت بـه  روش چهار نيدر ا يريگاندازه يمبنا
 افـراد  جفـت  فاصـله  مربعـات  مجمـوع  و نيانگيم ن،يترشيب

 et al; Maulik 2004., et alDe Vicente ,.( باشـد يم ـ

2011( .UPGMA  وWard يهـا تميالگـور  نيتراز متداول 
 ,Mohammadi and Prasanna( مـورد اسـتفاده هسـتند   

توان به سهولت دسترسـي بـه   ها را ميكه اهميت آن )2003
ها تر نتايج حاصل از آنهاي آماري، درك آسانها در برنامهآن

و كوتاه بودن زمان مورد نياز براي تجزيه و تحليل نسبت داد 
)2013labedini, Ebrahimi & Ziena(.  در روش

UPGMA ـوجود اثر زنج  هـا را مشـكل   داده ريتفس ـ، 90يارهي
 يدر صـورت  كه از معايب اصلي آن شمرده شده است كنديم

 ـنـدرت د بـه  يارهياثر زنج Wardكه در روش   شـود يم ـ دهي
)2003Mohammadi and Prasanna, (به  يگري. روش د

 ـبـا   ابتـدا  كه داردوجود نيز ) NJ( 1يگينام اتصال همسا  كي
ستاره ماننـد شـروع و سـپس بـا انتخـاب       يتوپولوژ با درخت
تـا   افتـه يها ادامه ها بر اساس فاصله آنجفت تاكسون يمتوال

. )Yang and Rannala, 2012( گـردد  ميترس ييدرخت نها
 شـده  Wardو  NJاستفاده از روش  به هيمنابع توص يبرخ در

  .) ,2013Ebrahimi & Zienalabedini( است

                                                                             
8 7. Single linkage 
8 8. Complete linkage 
8 9. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

(UPGMA) 
9 0. Chaining effect 
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از  كيهر  ييسنجش كارا يهاروش نيترجياز را يكي
 ـمورد اسـتفاده در تجز  يهاتميالگور  بيضـر  ،ياخوشـه  هي

است كه به منظور تطابق شباهت  (r) كيكوفنت يهمبستگ
تشـابه بـه كـار     سيمـاتر  و درخـت نشان داده شده توسط 

 تميالگـور  ييكـارا  تر،شيب ايو  9/0 يمساو ري. مقادروديم
اما لازم بـه ذكـر اسـت كـه      دهديمورد استفاده را نشان م

 ييبر عدم كـارا  يمبن يهمبستگ بيبودن مقدار ضر نييپا
 يمولكـول  يهـا داده بـه  مرتبط است ممكن و نبوده درخت
 Mohammadi, 2006; Darvish Zadeh( باشد گمشده

and Azizi, 2015( .به نام نمونه يگريد روش نيهمچن
ــردار ــا  يب ــا ج ــاتر  ينيگزيمجــدد ب ــان م ــا هم داده  سيب

 ارهايامكان محاسبه انحراف مع كه دارد وجود 2)(بوتسترپ
كـه تعـداد    يطيشـرا  يبرا وكند يها را فراهم مانسيو وار

 باشـد يمحدود اسـت مناسـب م ـ   بودجهو  زمان ايها نمونه
)De Vicente et al., 2004.(  

  

  يكيژنتتنوع  يبررس يبرا يافزارنرم يهابرنامه
 هادادهبهتر  ريتفس سبب يآمار ابزار بر پايه ليو تحل هيتجز
 ;Aremu, 2012( افزارهـا از نـرم  يانواع مختلف .گردديم

Tanavar et al., 2014; Pagnotta, 2018( ــرا  يب
بـر   هـا آناكثر  وجود دارد كه يكيتنوع ژنت ليو تحل هيتجز

افزارهـا  نـرم  غلبهستند. ا رهيچند متغ يآمارتحليل اساس 
 يشخص ـ يهـا انهيرا يدر دسترس و برا گانيبه صورت را

. در اين مطالعه )Bhandari et al., 2017( مناسب هستند
شده  اشاره 3 جدولدر  افزارهااز پركاربردترين نرم يبرخبه 

  . است
  

 et alGovindaraj ,.2015; ي (كيتنوع ژنت ليتحل و هيتجز يبرا يافزارنرم يهابرنامه نيترجيرا از يبرخ .3 جدول

2017., et al; Bhandari 2016Mukhopadhyay and Bhattacharjee, (  
Table 3. Some of the most common software programs for analyzing genetic diversity (Govindaraj et al., 

2015; Mukhopadhyay and Bhattacharjee, 2016; Bhandari et al., 2017) 
ياصل يهايژگيو از يبرخ  منبع  تيسا آدرس  افزارنرم

https://www.appliedbiostat.com/ntsy
spc/ntsyspc.html Rohlf, (2002) 

 ،ياخوشه هيتجز ،و عدم تشابه تشابه بيضرا بر يمبتن
 ياصل يهامولفه به هيتجز و ياصل مختصات به هيتجز

NTSYSpc  
(Numerical Taxonomy System 

for personal computer) 

https://darwin.cirad.fr/product.php Perrier and Jacquemoud-
Collet, (2006) 

 هيتجز و ياخوشه هيتجز تشابه، عدم و فاصله نيتخم
 ياصل مختصات به

DARwin 
(Dissimilarity Analysis and 

Representation for windows)

https://www.nhm.uio.no/english/rese
arch/resources/past/  Hammer et al., (2001)  به هيتجز و ياصل يهامولفه به هيتجز ،يمونيپارس 

 ياصل مختصات

PAST 
(PAleontological STatistics 

software for analysis and 
education) 

https://brcwebportal.cos.ncsu.edu/po
wermarker/  Liu and Muse, (2005)  

عداد ت ت،يجمع كيژنت يدر بررس SSR يهاداده مناسب
 ت،يتار جمعساخ ،يخودگشن بيضر ،ينژها، تنوع آلل

 اطلاعات يمحتوا ،يتيگوسيهتروزآزمون منتل، 
 گنبريوا- يهارد تعادل ،يآلل يفراوان ،يچندشكل

PowerMarker 
(A Powerful software for 

Marker data analysis) 

https://sites.ualberta.ca/~fyeh/popgen
e.html Yeh et al., (1999) 

 ،يژن يبارز، فراوانغالب و هم ينشانگرها براي مناسب
چندشكل،  يهاموثر، مكان يهاها، تعداد آللتعداد آلل
 ،ينژ انيجر ،F يهاشاخص شانون، آماره ،يتنوع ژن
 ياخوشه هي) و تجزين بيبر ضر ي(مبتن يكيفاصله ژنت

  )Neighbor Joiningو  UPGMA(بر اساس 

POPGENE 
(Microsoft Window-based 
Freeware for Population 

Genetic Analysis) 

http://biology-
assets.anu.edu.au/GenAlEx/Welcom

e.html 
Peakall and Smouse, 

(2006) 

 بارز،همغالب و  ينشانگرها يبرا مناسب
 مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص يتيگوسيهتروز

 ،ين يكيژنت فاصله ،Fst ت،يشاخص تثب ،ينشانگر
  ياصل مختصات به هيتجز و شانون شاخص

GenAlEx  
(Genetic Analysis in Excel) 

https://cmpg.unibe.ch/software/arleq
uin35 Excoffier et al., (2010) يلكولمو انسيوار ليتحل و هيتجز ،يآلل يفراوان نيتخم  Arlequin 

https://www2.unil.ch/popgen/softwar
es/fstat.htm Goudet, (2002) بوتسترپ ،يژن تنوع  FSTAT 

 
 
1. Neighbor-joining (NJ) 
2. Bootstrapping 
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  يريگجهينت
 يط ـيمح راتييبا تغ اهانيگ يسازگار يبرا يكيتنوع ژنت

 يهـا ييو توانـا  اهـان ياست. واكـنش گ  يلازم و ضرور
 به سـطح تنـوع   ييآب و هوا راتييها به تغآن يسازگار

طـور  به يمولكول يدارد. نشانگرها يها بستگآن يكيژنت
و  ياهي ـگ منـابع  يك ـيمطالعـات تنـوع ژنت   يگسترده برا

ها به نشانگر ني. استفاده از ادارند كاربرد تيجمع كيژنت
 يمنظور اصلاح و بهبـود محصـولات، حفاظـت و معرف ـ   

اســت.  يدر معــرض خطــر و بــا ارزش ضــرور اهــانيگ
 صيو تشـخ  ديجد ياهيگ يهاتهيوار ييشناسا نيهمچن

و  سـازند يم ريپذرا امكان اهانيانواع گ يكيژنت راتييتغ
وجود م يكيژنت راتييرا در مورد تغ يارزشمند يهانشيب

 لـذا . دهنـد يارائه م ـ ياهيگ يهاتيجمع نيدر درون و ب
اهـداف   يبـرا  يك ـيو برآورد مناسب تنـوع ژنت  ييشناسا
و  يمولكـول  يابزارهـا  نيبنابرااست.  تيحائز اهم مذكور
رك د يرا برا يديجد چهيدر تواننديم يآمار يهاروش

بـه   و كنندباز بين افراد  يكيو روابط ژنت يبهتر چندشكل
 هـا نهيزم نيا در مهمتا به سؤالات  دهنداجازه  نيمحقق

  پاسخ دهند.

 ـپا ميمفـاه  مروري بر مطالعه نيا در لذا  ـ  هي ه مـرتبط ب
، هاي گياهي (تنوع آللـي جمعيت درون اتكردن تنوع يمك

 تنوعـات  هاي موثر و هتروزيگوسيتي/تنوع ژنـي)، تعداد آلل
و  stG، رايـت  Fآماره افراد) ( اي(و  ياهيگ يهاتيجمع نيب

 اهآن نيب يكيروابط ژنت ،)تجزيه و تحليل واريانس مولكولي
 شينمـا  زي ـن و) يك ـيژنت فاصلهضرايب مبتني بر تشابه و (
 ـ) يبه مختصـات اصـل   هيتجزو  يبندروابط (خوشه نيا ر ب

رت صـو  ژل يازدهي ـبر امت يمبتن يمولكول يهااساس داده
 ـاز را يبرخ بهگرفته است. همچنين   يهـا برنامـه  نيتـر جي

  . گردديم اشاره نهيزم نيا در يافزارنرم
  

  يتشكر و قدردان
 حمايت مالي معاونت پـژوهش و فنـاوري دانشـگاه شـهيد     از

ــماره   ــه شــ ــه بــ ــواز در قالــــب پژوهانــ ــران اهــ چمــ
SCU.AA1402.165   ــق ــن تحقي ــام اي ــكر و  ،در انج تش

  گردد.قدرداني مي
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