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برنج غذاي اصلی بیش از نیمی از جمعیت جهان به ویژه کشورهاي در حال 

 باشد.آسیا می ج درکاهش عملکرد برن عامل است و خشکی مهمترین توسعه

هاي پاسخ دهنده به تنش خشکی با کمک  این تحقیق به منظور شناسایی ژن

هاي دو کتابخانه برگ برنج انجام شد. داده ESTتجزیه و تحلیل اطلاعات 

 NCBIداده  پایگاه از  در شرایط شاهد و تنش خشکی، ESTهاي کتابخانه

بندي و  ویرایش، دسته EGassemblerافزار  دریافت و با استفاده از نرم

دست آمده به عنوان الگو کانتیگ و سینگلتون به  هاي گذاري شدند. توالی هم

در بانک توالی پروتیین برنج و انتساب گروه  x براي جستجوي بلاست 

به  AgriGOو  CLC Genomic Workbenchافزار  عملکردي با استفاده از نرم

هاي شاهد و خشکی به ه در کتابخانههاي شناسایی شدپروتئین .کار برده شدند

کارکردي مختلف قرار گرفتند. براي شناسایی گروه  82و  70در ترتیب

هاي شاهد و تنش هاي کارکردي در کتابخانهدار بین گروههاي معنی تفاوت

ها، تفاوت شناسی ژن استفاده شد. بررسی هستی IDEG6افزار  خشکی از نرم

 12گروه فرایندهاي زیستی و  35ي مولکولی، گروه عملکردها 20دار در   معنی

ها  گروه اجزاي درون سلول را آشکار ساخت. به منظور تعیین بیان افتراقی ژن

با استفاده از الگوریتم  Unigeneداراي کد  EST 4012بین دو کتابخانه، 

 افزار  انتخاب و با استفاده از نرم MATLABافزار  سازي شده در نرم پیاده

IDEG6 ژن تحت تنش خشکی نسبت به شاهد،  42دار بین  معنی تفاوت

هاي افزایش بیان یافته،  ژن کاهش بیان). ژن 11ژن افزایش و  31مشاهده شد (

برقراري هموستازي، پروتئولیز و  اکسیداتیو، و محیطی هاي تنش به در پاسخ

  هاي مربوط به فتوسنتز کاهش بیان نشان دادند. گلیکولیز نقش داشته و ژن

  

)، برنج، بیان ESTهاي بیان شده ( برچسب توالی هاي کلیدي: هواژ

  ها، خشکی. افتراقی ژن

  

Rice is the staple food for more than half the world's 
population, especially in developing countries. Drought is 
the most yield-limiting factor for rice production in Asia. 
The current study was conducted to identify the drought 
stress responsive genes through EST data analysis of two 
rice leaves libraries. EST libraries data under normal and 
drought stress conditions were downloaded from NCBI 
databank. Preprocessing, clustering and assembly of the 
EST sequences were done using EGassembler software. 
Generated contig and singleton sequences were used as 
template for BLASTx analysis against rice protein 
database and functional category assignment using CLC 
Protein Workbench software and AgriGO. The identified 
proteins in the normal and drought libraries were allocated 
to 70 and 82 functional categories, respectively. IDEG6 
were used to identify significant differences between 
functional categories in control and drought stress libraries. 
Gene ontology analysis, revealed significant differences in 
20 groups of molecular function, 35 groups of biological 
processes and 12 groups of the intracellular components. 
In order to find the significant differential expression 
between the two libraries, 4012 ESTs with unigene 
accession numbers were implemented through applying an 
algorithm by MATLAB software and were analyzed by 
IDEG6 software, where 42 genes were found to be 
differentially expressed between drought and normal 
conditions (31 up-regulated and 11 down-regulated genes). 
The up-regulated genes were involved in environmental 
and oxidative stress response, homestasis, proteolysis and 
glycolysis, while photosynthesis related genes were down-
regulated. 

 

Keywords: Rice, Expressed Sequence Tag (EST), 
Differentially expressed genes, Drought. 

 

  

  و تنش خشکی  کنترلاي ترنسکریپتوم برگ برنج تحت شرایط  بررسی مقایسه

  ESTهاي  با استفاده از داده
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  مقدمه

برنج غذاي اصلی بیش از نیمی از جمعیت جهان، به 

به همراه گندم  و استویژه کشورهاي در حال توسعه 

کالري کل جمعیت  درصد 50کننده و ذرت تأمین

کالري اکثر مردم آسیا درصد  80جهان و به تنهایی 

خشکی . )Maclean & Dawe, 2002( باشد می

 که موجب است در آسیازیستی غیر تنش مهمترین

 شود. این مناطق می رد برنج درکاهش پتانسیل عملک

زراعی و  اصلاحي براي ا گسترده تحقیقات بنابراین

داراي تولید در مناطق  به منظور این گیاه ژنتیکی

. اما همچنان ه استصورت گرفت یآب یتمحدود

کنترل  يها ژنتیکی در مورد ژن لازمفقدان اطلاعات 

د. در دسترس وش کننده این صفت پیچیده احساس می

القاي سه نوع تغییر در  موجبآب کافی  بودنن

  شود:  گیاهان به منظور ایجاد تحمل به خشکی می

 ،)Batlang et al., 2013ها ( تغییر در بیان ژن - 1

 Mohammadiها ( ها و تجزیه آن تولید پروتئین - 2

et al., 2012(، 3 - ها  تغییر در منابع متابولیکی آن

)Kumari et al., 2013هاي آوري فن ز). با استفاده ا 

، 1امیکس شامل ژنومیکس، ترانسکریپتومیکس

ترتیب، توان به می 3و متابولومیکس 2پروتئومیکس

ها و  ، پروتیینRNAهاي  هاي کل ژنوم، رونوشت توالی

 Fleury etها را در سطح ژنوم بررسی نمود ( متابولیت

al., 2010نظیر  هایی ، با روش4). ژنومیکس کارکردي

ESTهاي  تحلیل توالیتولید، تجزیه و 
تکنولوژي  ،5

RNAیابی  ، توالی6ریزآرایه
امکان  ،RNA-seqیا  7

هاي ژنی درگیر در  بررسی بیان و مطالعه رونوشت

اند  هاي تنظیمی و متابولیکی را فراهم آورده شبکه

)Ali et al., 2011 .( در حال حاضر تعداد قابل

ها و مسیرهاي  ها، محصولات ژن توجهی از ژن

                                                                  
1. Transcriptomics 
2. Proteomics 
3. Metabolomics 
4. Functional genomics 
5. Expressed Sequenced Tags  
6. Microarray 
7. RNA-sequencing  

خشکی با استفاده از بررسی تنش با پاسخ به مرتبط 

، تجزیه و تحلیل EST، ریزآرایهپروفایل بیان همانند: 

 شناساییدر برنج  qRT-PCRو  RNA ،8ژل پلات

 Cheah et al., 2015; Degenkolbe( تاس شده

et al., 2009; Ramamoorthy et al., 2008.(  

و  ترین راه براي دستیابی به اطلاعات کارکردي ساده

هاي مشخص و  ساختاري یک ژن، داشتن توالی

 هاEST است. هاي قبلی ها و داده ي بین آن مقایسه

 نظیر ژنتیکی تحقیقات براي اطلاعات از یمنابع غن

 یحکشف و تشر ژن، ساختار استنتاج ژن، بیان بررسی

توان به  ها می ESTاز کاربردهاي  .ژن هستند یتماه

هاي  شده بین گونههاي ژنی حفاظت  شناسایی خانواده

 9بندي مورد بررسی و تعیین ساختار ژن از طریق صف

ها، بررسی بیان ژن و تفسیر ژنوم  و انطباق ویرایش

). همچنین در مواردي که Dong, 2005اشاره کرد (

توالی ژنومی یک موجود به شکل کامل مشخص 

تنها رابط  ESTو  cDNAهاي  کتابخانه ،نشده است

-Xoconostleمانند ( قی میمعتبر و جامع ژنوم با

Cazares et al., 2010.(  بر اساس اهمیت و

ه مستقیم ئا به عنوان یک روش اراه ESTکارایی، از

 وهاي مرتبط با پاسخ به تنش استفاده  براي کشف ژن

گیاهان تحت تنش خشکی  آنها درمجموعه زیادي از 

 گزارش شده استاز جمله گندم برنج و جو 

)Manickavelu et al., 2012; Gorantla et al., 

2005; Szira et al., 2011.( هاي خام  داده

توان از  ها و جزئیات مربوط به هر کدام را می کتابخانه

، NCBI ،TGIهاي مختلف همچون  داده  پایگاه

PlandGDB دست آورد. وجود این منابع غنی  به

ها و  اطلاعات و در دسترس بودن سرویس

نفورماتیک راه را براي افزارهاي مختلف بیوا نرم

مطالعه و بررسی تغییرات ژنومی هموار نموده است 

)Ogata & Suzuki, 2011.( مطالعه روي 

ESTدر گیاه برنج  ،هاي مشترك بین برگ و پانیکول

                                                                  
8. Gel Plot 
9. Alignment 
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 ، در مقایسه با گیاه آرابیدوپسیس،تحت تنش خشکی

را  خشکی در تحمل به تنش مشترك مؤثرژن  125

). مقایسه منابع Nagaraj et al., 2007اد (نشان د

EST  بین گیاهان برنج، گندم، فستوکا و پنبه تحت

گیاه  تنش خشکی در مقایسه با بانک توالی

 .)Heidari et al., 2013( آرابیدوپسیس انجام شد

هاي  اما در هیچ یک از مقایسات انجام شده نمونه

هاي تنش با منابع  کنترل وجود نداشته و تنها نمونه

ود از آرابیدوپسیس مورد مقایسه قرار اطلاعاتی موج

ین پژوهش در راستاي اند. به همین منظور ا گرفته

بررسی  ،ها پروتیین 1هاي کارکردي تعیین گروه

هاي  شناسایی سیستماتیک ژن ها و ژن تغییرات بیان

در شرایط کنترل و گو به تنش خشکی  دخیل و پاسخ

از مقایسه با منابع اطلاعاتی موجود در تنش خشکی، 

انجام  ي ابزارهاي بیوانفورماتیکی به وسیله ،گیاه برنج

هاي موجود در ESTاست. با استفاده از  شده

 کنترلها در شرایط  ها و تجزیه و تحلیل آن داده پایگاه

هاي  تر ژن و تنش خشکی، شناسایی جامع و دقیق

شود و با   پذیر می دخیل در پاسخ به این تنش امکان

ها  آن مؤثرتوان به نقش  ها می بررسی عملکرد این ژن

  در روند متابولیکی و فیزیولوژیکی برنج پی برد.
  

  ها مواد و روش

   ESTهاي انتخاب کتابخانه

هاي کارکردي و نقش سلولی  در دستیابی به گروه

EST که  تنش خشکیو  کنترلها، دو کتابخانه

بیشترین شباهت را از نظر شرایط آزمایشی (بافت، 

NCBI   داده  پایگاهاز یشی) داشتند زیرگونه، دوره رو
2 

دانلود  FASTAبا فرمت   هاي مربوط انتخاب و توالی

. رقم مورد مطالعه در کتابخانه تحت )1(جدول شدند

ارقام متحمل به  وجز) Nagina22( تنش خشکی

  ).Gorantla et al., 2007است (تنش خشکی 

  

                                                                  
1. Gene Ontology Annotation (GO) 
2. National Center for Biotechnology Information 

  3هاي کارکردي گروه

وري، بررسی طول و هاي وکت منظور شناسایی آلودگیبه

مربوط به هر کدام از  ESTهاي  ، توالی کیفیت

ها به صورت جداگانه با استفاده از سرویس  کتابخانه

Egassemblerبیوانفورماتیک 
مورد بررسی قرار  4

هاي  ). توالیMasoudi-Nejad et al., 2006گرفتند (

هاي تکرار شونده و با طول  مربوط به وکتور، توالی

هاي  جفت باز حذف شدند. در ادامه توالی 100تر از  کوتاه

و  5ي بند دستهدرصد همانندي، ویرایش، 95داراي 

ها  افزار شامل کانتیگ خروجی این نرم .شدند 6گذاري هم

ها (تنها یک  )، سینگلتونEST(دو یا تعداد بیشتري 

ESTهاي  بندي توالی ) و فایل صفEST است. به 

هاي  ، توالیتوالی ین مرتبط با هریمنظور تعیین پروت

افزار  هر کتابخانه با استفاده از نرم  و سینگلتون  کانتیگ

CLC Genomics Workbench 5.1  به صورت

Local  داده  برنج که از پایگاهبا بانک توالی پروتیین گیاه

Rap-dbسپسشدند.  ٨بارگیري شد، بلاست ایکس ٧ 

 هر کتابخانههاي  ینیپروتبه  هاي کارکردي مربوط گروه

 ٩AgriGOبا استفاده از ابزار بیوانفورماتیکی تحت وب 

درصد،  پنجدر سطح  Fisherبا استفاده از آزمون آماري 

 ، مشخصEvalue≤10E-5با در نظر گرفتن آستانه 

تنها تعداد و درصد  هاي کارکردي گروهتعیین  شدند.

هاي مجزاي  شده به گروه هاي اختصاص داده  توالی

اید و این مقادیر به تنهایی نم کارکردي را مشخص می

ها  توانند بیانگر وجود اختلاف کارکردي بین کتابخانه نمی

باشند. بنابراین مقایسه و انجام آزمون آماري مناسب 

ها را نمایان سازد.  تواند اختلاف کارکردي بین آن می

IDEG6 تحت وب افزار نرماز استفاده بدین منظور با 
10 

هاي  گروه Audic & Claverieو آزمون آماري 

  دار مشخص شدند. کارکردي با پنج درصد اختلاف معنی
  

  

                                                                  
3. Functional categories 
4. http://www.genome.jp/tools/egassembler/ 
5. Clustering 
6. Assembling 
7  http://rapdb.dna.affrc.go.jp/ 
8. Blastx 
9. http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/ 
10. http://telethon.bio.unipd.it/bioinfo/IDEG6/ 
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  هاي مورد استفاده در تحقیق . داده1جدول 

 شناسه کتابخانه گیاه بافت زیر گونه  رقم ESTتعداد  تیمار

 14615 برنج برگ PA64s  Indica 7074 کنترل

 9652 برنج برگ  Nagina 22  Indica 5724 تنش خشکی

  

افزار  نرمها با استفاده از  افتراقی بیان ژنبررسی 

IDEG6. 

ها در شرایط کنترل  مبناي بررسی و مقایسه بیان ژن

هاي هر ژن در هر  و تنش خشکی، تعداد رونوشت

با استفاده از الگوریتم باشد.  ها می کدام از کتابخانه

هاي  EST،1متلبافزار  سازي شده توسط نرم پیاده

هاي  بیان افتراقی ژنو ب انتخاUnigene داراي کد 

با  IDEG6افزار  دو کتابخانه مذکور، توسط نرم

در  Audic & Claverieاستفاده از آزمون آماري 

هاي  به منظور تعیین گروه .درصد انجام شد پنجسطح 

دار از پایگاه  هاي داراي اختلاف معنی ژنکارکردي 

و ابزار  Uniprot ،2PSORTهاي  داده

  استفاده شد. AgriGOبیوانفورماتیکی 

  

  نتایج و بحث 

 ESTهاي  آنالیز توالی

با استفاده از ابزار  ESTهاي  بررسی همردیفی توالی

انجام شد که در  EGassemblerبیوانفورماتیکی 

 681توالی،  7074گذاري  کتابخانه کنترل از هم

سینگلتون و در کتابخانه تحت تنش  2411کانتیگ و 

کانتیگ و  599 توالی، 5724گذاري  خشکی از هم

). Evalue≤10E-5آمد ( دستبهسینگلتون  929

دست آمده در هاي به تعداد کانتیگ و سینگلتون

دست آمده از شرایط تنش در مقایسه با نتایج به

Gorantla  و همکاران کاهش یافته است

)Gorantla et al., 2007 آمده از  به دست). نتایج

ي برا Localصورت جستجوي بلاست ایکس به

هاي دو کتابخانه مذکور، در  ها و سینگلتون کانتیگ

                                                                  
1. Matlab 
2.  

افزار  برابر بانک پروتیینی گیاه برنج با استفاده از نرم

CLC Genomics Workbench version 5.1. 

 ESTهاي  درصد کل توالی 65/92نشان داد که 

 ESTهاي  درصد کل توالی 02/82کتابخانه کنترل و 

ها قرار  یگکتابخانه تحت تنش خشکی، درون کانت

هاي (مجموع  درصد از دسته 92/93گرفتند. حدود 

کانتیگ و سینگلتون) کتابخانه تحت شرایط کنترل و 

هاي کتابخانه تحت تنش  درصد از دسته 85/90

هاي شناخته شده در گیاه برنج  خشکی با پروتیین

  ).2) (جدولEvalue≤10E-5شباهت نشان دادند (

  

  هاي کارکردي تعیین گروه

ي کارکردي مربوط به هر کتابخانه با استفاده ها گروه

تعیین شدند.  AgriGO از ابزار بیوانفورماتیکی

کتابخانه برنج تحت شرایط  Hitهاي داراي  دسته

به ترتیب  Evalue≤10E-5کنترل و تنش خشکی با 

گروه کارکردي مختلف قرار گرفتند.  82و  70در 

 1شناسی یک از اجزاي هستی مقایسه هر

گروه، فرایندهاي زیستی  20ي مولکولی (عملکردها

گروه) بین دو  12گروه و اجزاي داخلی سلول  35

کتابخانه مذکور در شکل یک نمایش داده شده است. 

شناسی در سطح فرایندهاي زیستی  مقایسه هستی

کارکردي در شرایط تنش   نشان داد که پنج گروه

نسبت به کنترل افزایش (براي مثال فرایندهاي 

  هاي متابولیکی پروتیین،  ي، فرایندهموستاز

تنظیم کیفی در فرایندهاي زیستی و فرایند ترجمه) و 

داري (براي مثال فرایندهاي  گروه کاهش معنی 23

   ) نشان دادند (شکلDNAمتابولیکی در سطح 

الف). افزایش فرایندهاي هموستازي تحت تنش - 1

خشکی بیانگر تحمل بیشتر گیاه نسبت به شرایط 
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منظور حفظ فرایندهاي مهم زیستی از جمله تنش به 

 ,.Zhou et alباشد ( متابولیسم و تولید انرژي می

 10 و 3 ). در سطح عملکرد مولکولی به ترتیب2007

داري نسبت به  گروه کارکردي افزایش و کاهش معنی

کارکردي هیچ   کنترل نشان دادند و هفت گروه

ب). در - 1اي در شرایط کنترل نداشتند (شکل  نماینده

 6سطح اجزاي داخلی سلول نسبت به شرایط کنترل 

پنج و یک گروه  گروه کارکردي کاهش نشان دادند و

اي در شرایط کنترل  کارکردي به ترتیب هیچ نماینده

  .ج)-1و تنش خشکی نداشتند (شکل 

  

  ها  بررسی افتراقی بیان ژن

هاي داراي بیان افتراقی، یک مبناي  منظور یافتن ژنبه

 گذاري واحد مورد نیاز است چرا که بعد از هم مقایسه

 EST هاي   ها و سینگلتون کتابخانه، کانتیگهاي هر

ها  هاي انتزاعی دارند و مقایسه بیان ژن حاصل شماره

پذیر نیست. بدین منظور با  بین دو کتابخانه امکان

افزار متلب  سازي شده توسط نرم استفاده از الگوریتم پیاده

مربوط به دو کتابخانه  ESTتوالی  12798از مجموع 

توالی داراي شناسه  10412کنترل و تنش خشکی، 

Unigene  توالی فاقد شناسه  2386وUnigene 

در  Audic & Claverieشناسایی شدند. آنالیز آماري 

افزار  با استفاده از نرم Unigeneهاي داراي شناسه   توالی

IDEG6 دداري در سطح پنج درص تفاوت بیان معنی  

  

ژن افزایش و  31ژن را نشان داد. از این تعداد،  42بین 

داري تحت تنش خشکی  ژن کاهش بیان معنی 11

نسبت به کنترل داشتند. در شرایط کنترل و تنش 

ژن مشاهده شد.  16و  4خشکی به ترتیب، تنها بیان 

 7ژن تحت تنش خشکی افزایش بیان و  15همچنین 

ت انجام شده با مطالعا ژن کاهش بیان نشان دادند.

ها در گیاهان  هاي متاآنالیز ریزآرایه استفاده از مقایسه داده

برنج، گندم، جو و آرابیدوپسیس تحت تنش خشکی نیز 

ها، تحت تنش خشکی افزایش  نشان داد که بیشتر ژن

هاي فتوسنتزي بیشترین کاهش  بیان داشته و در ژن

 Shaar-Mosheبیان تحت تنش خشکی مشاهده شد (

et al., 2015.(  

  

  هاي داراي بیان افتراقی هاي کارکردي ژن گروه

ژن  37، براي Unigeneژن داراي شناسه  42از 

 AgriGOگزارش شده است و  Uniprotشناسه 

ها گروه کارکردي گزارش  عدد از این ژن 31براي 

هاي افزایش بیان  ژن ).4و  3، 2هاي  نمود (شکل

،  یداتیوهاي محیطی و اکس یافته در پاسخ به تنش

برقراري هموستازي، پروتئازها و گلیکولیز مؤثر 

هاي کاهش بیان یافته متعلق به دستگاه  هستند و ژن

). در ادامه به بحث در 3باشند (جدول  فتوسنتزي می

ها  ها و نحوه دخالت آن مورد تعدادي از این پروتیین

  در پاسخ به تنش خشکی پرداخته شده است.

  

ها در دو کتابخانه برنج تحت شرایط کنترل   ها و سینگلتون و بلاست کانتیگ ESTهاي  گذاري توالی ندي و همب اطلاعات دسته .2جدول

  و تنش خشکی

  تیمار
تعداد 

EST 

  با *تعداد دسته

Evalue≤10E-5  

هاي  کل دسته  تعداد سینگلتون  تعداد کانتیگ

 Hitبدون 

هاي داراي  کل دسته

Hit با Evalue≤10E-5  داراي**
Hit  بدون Hit  داراي Hit   بدونHit  

  2904  188  184  2227  4  677  3092 7074 کنترل

  1479  148  132  897  16  583  1628 5724 تنش خشکی

  .هاي شناخته شده در گیاه برنج ) با پروتیینEvalue≤10E-5* مجموع کانتیگ و سینگلتون. ** داراي مشابهت (

  

  

1. Gene Ontology  
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  .%) بین دو کتابخانه کنترل و تنش خشکی5دار در سطح  هاي کارکردي متفاوت (معنی شناسی بین گروهبررسی هستی. 1شکل 

  .ج) اجزاي داخلی سلول ،ب) فرایندهاي زیستی ،عملکردهاي مولکولی الف)

  

 ب)

 ج)

 الف)
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 دار در سطح پنج درصد. ژن داراي تفاوت بیان معنی 42عملکردهاي مولکولی مربوط به  .2شکل 

 

  
  دار در سطح پنج درصد. ژن داراي تفاوت بیان معنی 42هاي زیستی مربوط به فرایند. 3شکل 

 

 
  دار در سطح پنج درصد. ژن داراي تفاوت بیان معنی 42اجزاي داخل سلولی مربوط به  .4شکل 
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  1 متالوتیونین

آمینه به چهار  اسیدهاي   در گیاهان براساس توالی

ها، دوم  ر در ریشهشوند، تیپ اول بیشت تیپ تقسیم می

هاي رسیده و چهارم در  ها، سوم در میوه در برگ

هاي  شده و با حذف رادیکالبذرهاي در حال رشد بیان

آزاد نقش مهمی در تحمل به تنش خشکی ایفا 

. )Cobbett & Goldsbrough, 2002کنند ( می

 کنندگیالبته هنوز سازوکار مشخصی از نحوه جاروب

ROSن گزارش نشده است. توسط متالوتیونی 2ها

ها یا  دهد که متالوتیونین وجود یک فرضیه نشان می

یا به عنوان  (SOD)مستقل از سوپراکسیددسموتازها 

ها (با فراهم نمودن فلزات مورد نیاز از  کننده آن فعال

هاي  جمله مس و روي) در غیر فعال کردن رادیکال

هاي غیرزیستی  آزاد نقش دارند. در گیاه برنج تنش

ث افزایش یون روي و در نتیجه تحریک باع

صورت تواند به شود. این تحریک می ها می متالوتیونین

هاي  بر روي آنزیم تأثیرمستقیم، از طریق 

اکسیدان و یا با افزایش میزان جذب روي و  آنتی

برداري،  نسخه  تحریک زینک فینگرهاي مسئول

ها و در نتیجه تحمل به ROSموجب غیرفعال شدن 

وجود دو تیپ ژن  ).Yang et al., 2009( تنش شود

ها در ریشه و گیاهچه برنج  از خانواده متالوتیونین

. بیان این )Zhou et al., 2005(گزارش شده است 

هاي  ها در برگ و ریشه گیاه برنج تحت تنش پروتیین

زیستی (شوري، خشکی و فلزات سنگین) القاء  غیر

 ,.Brkljacic et al( شود. همچنین در نمو بذر می

و  )Navabpour et al., 2003( ، پیري برگ)2004

هاي اکسیداتیو به  هاي ناشی از تنش جلوگیري از زیان

 ,.Gautam et al( کنند عنوان پروتکتانت عمل می

هاي  متالوتیونین . مطالعه حاضر نیز افزایش بیان)2012

را تحت تنش خشکی نشان داده  3aو  2b ،2cنوع 

  ).3است (جدول

                                                                  
1. Metallothionein 
2. Scavenging Reactive oxygen species 

  3کسینتیوردو

در گیاهان سه سیستم تیوردوکسینی وجود دارد: 

تیوردوکسین کلروپلاستی، سیتوسولیک و میتوکندریایی. 

ها   هاي کلروپلاستی از طریق فردوکسین تیوردوکسین

هاي سیتوسولیک و  شوند اما تیوردوکسین احیاء می

 نوکلئوتید دي آمیدآدنین وسیله نیکوتینمیتوکندریایی به

اي از  شوند. در پاره احیا می (NADPH)ها  فسفات

فرایندهاي بیوشیمیایی شامل به حرکت درآوردن 

زنی،  پروتیین و نشاسته در بذر غلات هنگام جوانه

 خودناسازگاري و محافظت سلول در برابر تنش

خصوص در زمان کاهش آب درون سلول بهاکسیداتیو، 

 & Serrato( باشند زنی بذر، دخیل می در دانه و جوانه

Cejudo, 2003.(  تیوردوکسینh  موجب احیاي انواع

سولفید از جمله  هاي داراي پیوند دي پروتیین

در  5و گلایدین 4اي مانند گلوتنین هاي ذخیره پروتیین

 ,.Kobrehel et al., 1992; Lozano et alگندم (

 ,.Marx et alدر جو ( 2و گلوتلین 1)، هوردیین1996

هاي اکسیداتیو  نشهاي مرتبط با ت و پروتیین) 2003

 & Buchanan( شود ) می3(پراکسی ردوکسین

Balmer, 2005(.  

بلات  ئومیکس و وسترنبر اساس تحقیقات پروت

تحت تنش خشکی، افزایش برخی از انواع تیوردوکسین 

h گیاه گندم  در رقم متحمل به تنش خشکی در

). در Hajheidari et al., 2007گزارش شده است (

رقم متحمل به تنش خشکی این تحقیق نیز در 

ایزومراز دي سولفید  و hافزایش بیان تیوردوکسین 

  ).3مشاهده شد (جدول 

  

  

  

  
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

                                                                  
3. Thioredoxin 
4. Glutenin 
5. Gliadin 
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1. Hordein 
2. Glutelin 
3. Peroxiredoxin 

 

Unigene  
ID 

Protein  
Name  

No. of EST 
in Normal 

(norm) 

No. of EST 
in Drought 

(norm) 

Biological  
Process 

Molecular  
Function 

Cellular  
Component 

Os.88094 
 

Ribosomal Protein 0 28.9 Translation 
Structural Constituent Of 

Ribosome 
Chloroplast Stroma 

Os.81594 
 

Burp Domain-Containing 
Protein 6 

0 120.4 No Report No Report Cytoplasm 

Os.81593 
 

Predicted (CAE04594.2) 0 38.5 No Report No Report Micro body 

Os.79636 
 

Non-Specific Lipid-Transfer 
Protein 3 

0 31.3 
Defense Response; Lipid 

Transport 
Lipid Binding Plasma Membrane 

Os.79190 
 

Putative Chlorophyll A/B-
Binding Protein 3c 

79.9 2.4 Photosynthesis Metal ion binding Chloroplast 

Os.79136  
Chlorophyll A-B Binding 
Protein 2, Chloroplastic 

76.7 4.8 Photosynthesis 
chlorophyll binding; Metal 

Ion Binding 
Chloroplast 

Os.7902  
Putative EF-Hand Ca2+-
Binding Protein CCD1 

1.6 45.8 No Report Calcium Ion Binding Cytoplasm 

Os.74845  
Metallothionein-Like 

Protein/2c 
4.8 98.7 No Report Metal Ion Binding Cytoplasm 

Os.74753  
Putative; Ubiquinol-

Cytochrome C Reductase 
1.6 40.9 Transport 

ubiquinol-cytochrome-c 
reductase activity 

Mitochondrion 

Os.59407  
Glycosylhydrolase Family 3 

N Terminal Domain 
Containing Protein 

0 38.5 
Carbohydrate Metabolic 

Process 
Hydrolase Activity Plasma Membrane 

Os.58420  Q7xrn4* 0 65 No Report No Report Cytoplasm 

Os.5618  
Thioredoxin- Protein 
Disulfide Isomerase 

0 48.2 
Cell Redox Homeostasis, 
Glycerol Ether Metabolic 
Process, Protein Folding 

protein disulfide isomerase 
activity 

Extracellular Region 

Os.5446  Q7xre7* 1.6 52.1 No Report No Report Plasma Membrane 

Os.4726 

Ribosomal Protein S19p 
Family 

0 38.5 Translation RNA binding Nucleus 

Os.46772  
Skp1-Like Protein 1b, 

Putative 
3.2 125.2 

Ubiquitin-Dependent 
Protein Catabolic Process 

No Report Cytoplasm 

Os.46359  Anonymous 1.6 52.1 No Report No Report No Report 

Os.39671  
Metallothionein- Like Protein 

3a 
27.2 96.3 No Report Metal Ion Binding Microbody  

Os.39054  Thioredoxin H-Type 4.8 125.2 

Cell Redox Homeostasis; 
Glycerol Ether Metabolic 

Process; Intercellular 
Transport; Response To 

Cold; Response To 
Oxidative Stress 

Electron Carrier Activity; 
Enzyme Inhibitor Activity, 

Protein Disulfide 
Oxidoreductase Activity 

Cytoplasm 

Os.37562  

Chlorophyll A-B Binding 
Protein 

52.7 2.4 Photosynthesis Metal Ion Binding Chloroplast 

Os.35273  

Putative Chlorophyll A-B 
Binding Protein Of Lhcii 

Type Iii, Chloroplast (Cab) 
41.5 0 Photosynthesis 

Metal Ion Binding; 
Structural Molecule 

Activity 

Chloroplast 
Thylakoid 
Membrane 

Os.28203  
Q7x8a1*(Osjnba0036b21.24 

Protein)  
39.9 0 

Glucose Metabolic, 
Response To Light 

Stimulus & To Cold 

NAD Binding; NADP 
Binding; Oxidoreductase 

Activity 
Chloroplast Stroma 

Os.28030  
Q0d9v4* (Os06g0696400 

Protein) 
0 38.5 

Cellular Glucan Response 
To Heat & Cold; 

Xyloglucan Metabolic 
Process 

Hydrolase Activity, 
Xyloglucan:Xyloglucosyl 

Transferase Activity 

Apoplast; Cell Wall/ 
Plasma Membrane 

Os.22824  
Putative Xyloglucan Endo-

1,4-Beta-D-Glucanase 
0 28.9 

Cellular Glucan Metabolic 
Process; 

Hydrolase Activity, 
Hydrolyzing O-Glycosyl 

Compounds; 
Xyloglucan:Xyloglucosyl 

Transferase Activity 

Apoplast; Cell Wall/ 
Plasma Membrane 

Os.22816  
Small Nuclear 

Ribonucleoprotein-
Associated Protein 

0 36.1 No Report RNA Binding Nucleus; Cytoplasm 

Os.22440  
Ribulosebisphosphate 

Carboxylase Small Chain, 
Chloroplastic 

325.9 149.3 
Photorespiration; Reductive 
Pentose-Phosphate Cycle; 

Monooxygenase Activity; 
Ribulose-Bisphosphate 
Carboxylase Activity 

Chloroplast 

Os.20927  
Ribulosebisphosphate 

Carboxylase Small Chain 
241.3 31.3 

Carbon 
Fixation;Photorespiration; 

Photosynthesis 

Monooxygenase Activity ; 
Ribulose-Bisphosphate 
Carboxylase Activity 

Chloroplast 

Os.20391  Metallothionein- Like Protein 
2b 

6.4 216.7 Metal Ion Binding No Report Cytoplasm 

Os.15917  Nadph Oxidoreductase 1.6 48.2 
Oxidation-Reduction 

Process 
Oxidoreductase Activity, 

Zinc Ion Binding 
Plasmodesma 

Os.15901  Otu-Like Cysteine Protease 0 36.1 Proteolysis Peptidase Activity Cytoplasm 
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  .نددار در سطح پنج درصد نشان داد تفاوت بیان معنیتحت تنش خشکی  که ژن 42. 3جدول ادامه 

  

  گذاشته شده است.  Uniprot*چون نام پروتیین گزارش نشده، شناسه
  

  (TPI) ١تریوز فسفات ایزومراز

ي تولید انرژي و برابوده  مؤثردر گلیکولیز این آنزیم، 

این آنزیم موجب کاتالیز  د.باش مفید ضروري می

استن و تبدیل آن به گلیسرآلدئید  هیدروکسی دي

هاي گلیکولیزي  شود که از جمله واکنش فسفات می

 است. علاوه بر گلیکولیز، این واکنش تقریباً

دهنده کلیه مسیرهاي حاوي تریوز فسفات در  اتصال

                                                                  
1. Triosephosphate Isomerase 

بیوسنتز اسیدهاي نز، گیاهان از جمله گلیکوژنئوژ

اکسید کربن  فسفات و تثبیت ديچرب، مسیر پنتوز 

تریوز . )Xu et al., 1993(باشد  فتوسنتزي می

آمده از  دستبهبر اساس شواهد  فسفات ایزومراز

2DE  تحت تنش خشکی در گیاه برنج و ذرت به

زیرا گیاهان به  د،شو می ءمنظور حفظ هموستازي القا

حمل مانند حمل و نقل یون، تافزایش سازوکارهاي 

هاي فعال اکسیژن و سنتز اسمولیت نیاز  مهار گونه

). در مطالعه حاضر Salekdeh et al., 2002( دارند

Unigene  
ID 

Protein  
Name  

No. of 
EST in 
Normal 
(norm) 

No. of 
EST in 

Drought 
(norm) 

Biological  
Process 

Molecular  
Function 

Cellular  
Component 

Os.15894  Putative Peroxidase 3.2 55.4 
Response To Oxidative 

Stress 

Heme Binding; Metal Ion 
Binding; Peroxidase 

Activity 

Mitochondrial 
Inner Membrane 

Os.15850  Anonymous 0 31.3 No Report No Report No Report 

Os.15625  
Ribulose Bisphosphate 

Carboxylase/Oxygenase 
Activase, Chloroplastic 

113.4 21.7 No Report 
Nucleotide Binding ; 

ATP Binding 
Chloroplast 

Stroma/ Cytoplasm 

Os.14506  Triosephosphateisomerase, 4.8 86.7 

Cellular Carbohydrate 
Metabolic Process; 

Glycolysis; Response To 
Cadmium Ion; To Salt 
Stress & To Zinc Ion 

Triose-Phosphate 
Isomerase Activity; 
Copper Ion Binding; 

Apoplast, Cell 
Wall, Chloroplast 
Mitochondrion, 

Plasma Membrane; 
Vacuole 

Os.12729 
 

Malate Dehydrogenase   0 36.1 

Cellular Carbohydrate 
Metabolic Process; 

Defense Response To 
Bacterium; Malate 
Metabolic Process, 

Response To Cadmium 
Ion, To Cold To Salt 
Stress; Tricarboxylic 

Acid Cycle 

L-Malate Dehydrogenase 
Activity; Copper Ion 

Binding; 

Apoplast, Cell 
Wall, Chloroplast, 

Membrane, 
Mitochondrion 

Os.12296  
Chlorophylla-B Binding 
Protein, Chloroplastic 

102.3 12 

Photosynthesis, Light 
Harvesting; Protein-

Chromophore Linkage; 
Response To Blue Light; 
To Far Red Light; To Red 

Light 

Chlorophyll Binding; 
Metal Ion Binding; 

Chloroplast 

Os.12178  
Peptidyl-Prolylcis-Trans 

Isomerase 
0 52.1 Protein Folding 

FK506 Binding; Peptidyl-
Prolyl cis-Trans 

Isomerase Activity 
Membrane 

Os.12127 
Putative Photosystem I 

Reaction Center Subunit V 
36.7 0 Photosynthesis Chlorophyll Binding Chloroplast 

Os.11473  
Phosphoenolpyruvate 
Carboxylase Kinase 

1.6 38.5 
Cellular Response To 
Phosphate Starvation 

Atp Binding, Protein 
Serine/Threonine Kinase 

Activity 

Mitochondrial 
Intermembrane 

Space 

Os.10313  

Q0E032*( Hypothetical 
Protein) 

1.6 115.6 No Report No Report Plasma Membrane 

Os.10136  

Photosystem I Reaction 
Center Subunit Vi, 

Chloroplastic 
39.9 0 Photosynthesis 

No Report ;LHC I 
antenna Complex To The 
Core Complex.(Function) 

Chloroplast 

Os.100087  Anonymous 1.6 36.1 No Report No Report No Report 

Os.91760  
Transcribed Locus, Weakly 

Similar To 
NP_001033958.1 

0 45.8 No Report No Report No Report 
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این ژن تحت تنش خشکی مشاهده نیز افزیش بیان 

هاي این  جا که یکی از نقش آن ). از3شد (جدول 

، استآنزیم برقراري هموستازي از طریق تعادل یونی 

افزایش گروه کارکردي هموستازي در گیاه تحت 

هاي  ییدکننده نقشأتواند ت می کنترلتنش نسبت به 

  ).Orosz, 2006( نسبت داده شده به این آنزیم باشد

  

  1ترانسفراز لیپید

هایی کوچک، ضروري و  ترانسفرازها پروتیین لیپید

در بسیاري از که باشند  فراوان در گیاهان عالی می

 ,.Ma et al( عی و تحقیقاتی از جمله پنبهگیاهان زرا

 فرنگی، ، برنج، ذرت، گندم، جو، لوبیا، گوجه)1995

اند  گرفته قرارهلو، زردآلو و آرابیدوپسیس مورد مطالعه 

)Stewart, 2000،( سیگنال پپتیدي در  داراي یک

دیواره سلولی بوده و با اتصال به اسیدهاي چرب 

شوند  اء میباعث انتقال فسفولیپیدها بین غش

)Aronde et al., 2000.(  همچنین موجب تسهیل

حرکت گلیکولیپیدها بین غشاها در دو جهت داخل و 

در تشکیل غشاء، تغییر ترکیب  شده وخارج سلول 

هاي  زایی و عملکرد آنزیم هاي غشاء، جنین چربی

. این )Kader, 1996(متصل به غشا نقش دارند 

در محافظت گیاه  ها با تشکیل لایه کوتینی پروتیین

هاي گیاهی و تحمل به تنش خشکی  نسبت به پاتوژن

زیستی  هاي غیر تنش تأثیرو تحت  داشته مؤثرنقش 

هاي غشایی، شوك  از جمله سرما، خشکی، آسیب

 Cameron et( دشون می القاء ... حرارتی، نوري و

al., 2006.( ارقام اعمال تنش خشکی بر روي 

ید ترانسفرازها را نشان مختلف برنج افزایش بیان لیپ

 تأثیر جودر گیاه  ).Hazen et al., 2005داده است (

قابل القاء  ،ترانسفرازها تنش خشکی بر روي لیپید

طور باشد اما این ژن به اسید نمی توسط آبسیزیک

داده  هاي جوان افزایش بیان نشان داري در بافت معنی

افزایش بیان ). Talame et al., 2007است (

                                                                  
1. Lipid transfer 

ترانسفراز در رقم متحمل به تنش خشکی در    لیپید

  .)3(جدول  گیاه برنج مورد مطالعه مشاهده شد

  

  2پراکسیداز

ها هستند که در انتقالات  خانواده بزرگی از آنزیم

هاي آزاد نقش دارند. تنش  الکترون و احیاي رادیکال

ها  ROSهاي آزاد، القا  خشکی باعث افزایش رادیکال

سیداسیون چربی، دناتوره شدن و در نتیجه موجب پراک

ها، تخریب اسیدهاي نوکلئیک و به طور کلی  پروتیین

شود.  هاي متابولیسمی می موجب اختلال در واکنش

هاي  مولکول تواند از طریق ها می  ROSخاموش شدن

هاي اکسنده  اکسیدان انجام شده یا توسط آنزیم آنتی

 Caverzan(صورت گیرد  (POX)مانند پراکسیداز 

et al., 2012(. خاموش  هاي آنزیم ی ازپراکسیداز یک

ها و  است که در گیاهان عالی، جلبک H2O2کننده 

برخی از سیانوباکترها در کلروپلاست، میکروبادي، 

 ,Asadaمیتوکندري و سیتوسول دیده شده است (

). برخی از محققین افزایش بیان پراکسیداز را 1992

از جمله هاي زیستی و محیطی  در پاسخ به تنش

، ازن، UVخشکی، شوري، نور شدید، سرما، تابش 

ها  زخم و حمله پاتوژن (SO2)اکسید گوگرد  گاز دي

  ). Karpinski et al., 1997(اند  گزارش کرده

هاي آنزیم آسکوربات  بررسی بیان انواع ایزوزیم

) در گیاه برنج تحت تنش خشکی APXپراکسیداز (

روزه نشان داد  11هاي  افزایش بیان آن را در گیاهچه

)Rosa et al., 2010 .( بررسی تاثیر تنش خشکی بر

با سطوح پلوییدي مختلف گندم  هاي روي واریته

(دیپلویید، تتراپلویید و هگزاپلویید) نشان داد که تنش 

ها  خشکی موجب افزایش پراکسیدازها در همه واریته

 ,Zhang & Kirkham( شود ویژه هگزاپلوییدها میبه

تواند به عنوان مهمترین  نزیم پراکسیداز می. آ)1994

گیاه جو در مقابل تنش  تحملآنزیم جهت افزایش 

 Aminiاکسنده ناشی از پیري و خشکی فعالیت نماید (

                                                                  
2. Peroxidase 
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et al., 2009دار پراکسیداز، تحت  ). افزایش بیان معنی

کننده در گیاه برنج مورد مطالعه، تاییدتنش خشکی 

شده هاي آزاد ایجاد لنقش این آنزیم در حذف رادیکا

 ).3باشد (جدول  طی تنش خشکی می

  

   1روبیسکو

کربوکسیلاز (روبیسکو) در استروماي   فسفات بیس  5و1

) و در Spreitzer, 2003کلروپلاست قرار داشته (

  بیس 1، 5کربوکسیلاسیون و اکسیژناسیون ریبولوز 

اکسید کربن در اولین مرحله چرخه  فسفات و تثبیت دي

ش دارد. در گیاهان تحت تنش خشکی، نقش کالوین نق

چاپرونی هم دارد. در اثر تنش خشکی، فعالیت 

یابد و موجب کاهش  کربوکسیلازي آن کاهش می

. )Allen et al., 2001(شود  عملکرد چرخه کالوین می

(ژن رمز کننده  rbscمحققین دیگر با بررسی بیان ژن 

ش در گیاه برنج تحت تن 2زیر واحد کوچک روبیسکو)

خشکی نشان دادند که تنش خشکی شدید و ملایم 

شود  دار بیان این ژن می موجب کاهش معنی

)Moumeni et al., 2011; Degenkolbe et al., 

). نظیر این نتایج در گیاهان آرابیدوپسیس و 2009

 Bartholomew( فرنگی نیز مشاهده شده است گوجه

et al., 1991; Williams et al., 1994.( حت گیاه ت

  ها و تنش خشکی به منظور حفظ انرژي با بستن روزنه

  

کاهش میزان فتوسنتز، بیان آنزیم روبیسکو را کاهش 

دهد. از آنجا که این کمپلکس آنزیمی داراي نیمه  می

عمر چند روزه است، گیاهان در زمان تنش ملایم 

هاي سنتز شده قبلی در فتوسنتز  توانند از پروتیین می

با افزایش میزان تنش و پایان یافتن  گیري نمایند. بهره

عمر کمپلکس روبیسکو، کاهش شدید در فتوسنتز 

) 3 شود (جدول همانند نتایج بررسی حاضر مشاهده می

)Ji et al., 2012اي بین گیاهان ). نتایج بررسی مقایسه

هاي  ژنگندم جو برنج و آرابیدوپسیس نیز کاهش بیان 

ه است فتوسنتزي تحت تنش خشکی را نشان داد

)Shaar-Moshe et al., 2015.(  

هاي داراي  با توجه به اهداف پژوهش در تعیین ژن

هاي کلیدي در فرایند  بیان افتراقی و شناسایی ژن

شود جداسازي و  تحمل به تنش خشکی، پیشنهاد می

ورزي  نظر و دست هاي مورد بررسی مولکولی ژن

هاي کلیدي شناسایی شده در فرایند تحمل به تنش  ژن

خشکی به منظور افزایش تحمل به خشکی در گیاهان 

  هاي محققان قرار گیرد. مهم زراعی در اولویت پژوهش

  

  سپاسگزاري

بدین وسیله از پژوهشکده بیوتکنولوژي کشاورزي 

ایران به دلیل فراهم آوردن امکانات اجرایی این پروژه 

  .شود میتشکر و قدردانی 
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