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و بعد از قبل  توجه به خشکی، در دورانرغم تحمل قابل علی سورگوم
 ایانهعملکرد د دچار کاهش ،تنش خشکیدر صورت مواجهه با  گلدهی

، نقش کلیدی در سازگاری سورگوم به  NAC. عوامل رونویسیدشومی
کنند. در این مطالعه، اطلاعات مربوط به خانواده خشکی ایفا می

آوری شد. سپس، مدل مخفی های اطلاعاتی جمعاز پایگاه  NACئینیپروت

های سورگوم مورد بر علیه پروتئین NAC (PF02365)مارکوف دمین 
 131توالی پروتئینی کدشونده توسط  183جستجو قرار گرفت. در مجموع، 

خانواده   NACمکان ژنی شناسایی شدند. درخت فیلوژنی بر اساس دمین

توالی پروتئینی شناخته شده در سایر  11همراه به سورگوم،  NACژنی
 15ها ترسیم شد که این خانواده را به ترین همسایهگیاهان، با روش نزدیک

سورگوم  NACعضو از خانواده پروتئینی  13بندی نمود. زیرخانواده طبقه

های سایر گیاهان پیوستند که احتمالا در تحمل به  SNACبه زیرخانواده
به  دهنده  پاسخنوع عنصر تنظیمی  14زیستی دخیل باشند. های غیرتنش

بینی شد. پیش SNACگروه های زیرژن انداز راهها در ها و هورمونتنش
ای ، کشت مزرعهSNACهای منظور بررسی الگوی بیانی نسبی ژنبه
 شد. اجراکامل تصادفی  های در قالب طرح بلوك اسپلیت پلات صورت به

 قطع آبیاری پس)خشکی و تنش ی معمولامل آبیاری در دو سطح شآبیاری 
)حساس(  سپیده)متحمل( و  سطح شامل کیمیادو  درو ارقام  از گلدهی(

رود که  ها، انتظار میSbSNACبا توجه به الگوی بیانی  .لحاظ گردید

های رونویسی مثبت )سه عضو( و منفی کننده تنظیمعنوان به اعضابرخی از 
تنش خشکی پس از گلدهی در سورگوم فعالیت )سه عضو( در پاسخ به 

کنند. همچنین، برخی در پیری برگ )دو عضو( و فرایند انتقال مجدد 

 فلزات )دو عضو( نقش دارند. 
 

 Sorghum bicolor (L.)، خشکی،  NAC کلیدی:های واژه

Moenchدرخت فیلوژنتیکی، الگوی بیانی ِژن ،. 
 

Sorghum, in spite of its great tolerance to drought stress, 

suffers from grain yield loss due to pre and post flowering 

-drought stress conditions. NAC TFs play key roles in 

Sorghum drought adaptation. In this study, NAC protein 

family data was collected from databases. Then, hidden 

Markov model profiles of NAM domain (PF02365) was 

obtained from Pfam database and used to find the putative 

NAC members against Sorghum proteins. Totally, 183 

protein sequences encoded by 131 gene loci were 

identified. The unrooted phylogenetic tree was constructed 

based on NAC domains of Sorghum and 11 known NAC 

domains of other plants using the Neighbor-Joining 

method, which classified the family into 15 subfamilies. 13 

members of the NAC protein family of Sorghum joined to 

the SNAC subfamily of other plants, which are expected to 

be involved in abiotic stress tolerance. 14 different stress 

and hormone responsive regulatory elements were 

predicted in promoters of SNAC subgroupgenes. To study 

the expression pattern of these genes, two extreme 

Sorghum cultivars including Kimia and Sepideh were 

planted based on Split-plot Randomized Complete Block 

Design with three replications in the field. Irrigation was 

performed in two levels including normal irrigation and 

drought stress (water holding from anthesis). Based on the 

SbSNAC expression pattern, we predict that some 

members are involved in response to drought stress at post-

flowering stage as positive (3 members) and negative 

transcriptional regulators (3 members). As well, some of 

them play role in leaf senescence (2 members) and metal 

remobilization processes (2 members).  

 
Keywords: NAC, Drought, Sorghum bicolor (L.) 

Moench, phylogenetic tree, gene expression pattern. 
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 مقدمه
 غیرزیستی نظیرهای در معرض تنش گیاهان غالباً

دمای پایین، شوری، خشکی، سیل، گرما، تنش 
 گیرندمسمومیت با فلزات سنگین قرار می اکسیداتیو و

(Tuteja, 2010). در سناریوی جهانی گرم شدن 
های غیرزیستی تنش زمین، خشکی یکی از مهمترین

 موثر بودهشود که بر رشد و نمو گیاهان محسوب می
اندازد. محدودیت در و امنیت غذایی را به مخاطره می

خ تعرق ریشه و یا افزایش نردسترسی به آب توسط 
منجر به القای  ،بالا رفتن دمای جوی برگ در نتیجه

شود که در نهایت روی رشد و نمو، تنش خشکی می
کاهش موجب  و همچنین گذاردمی تاثیرگیاه  عملکرد

ها و فعالیت فتوسنتزی، اختلال در محتوای رنگدانه
 شودپایداری غشاء و تغییر در تعادل اسمزی می

(Lata et al., 2015). 
درصد اراضی زیر کشت  60تا  40 ،خشکیتنش     

شده است بینی . پیشده استداجهان را تحت تاثیر قرار 
 6/6از جمعیت کنونی  2050که جمعیت جهان در سال 

 طرفی، از و رسیده نفر بیلیون 7/8-3/11بیلیون نفر به 
 افزایش درصد 60 نیز غلات تولید برای جهانی تقاضای

در حالی است  ،. این(Rosegrant, 2003) خواهد یافت
کشت و آب آبیاری قابل هایکه با کاهش سطح زمین

تغییرات اقلیمی با همراه  ،مواجه هستیم. این مشکلات
گرما، خشکی و سیل که  های‌تنشافزایش نظیر جهان 

تشدید  ،روی رشد و عملکرد گیاهان تاثیرات منفی دارند
 ل. توانایی گیاهان به سازگاری و تولید محصوخواهد شد

در تعیین پایداری و  ،تحت چنین شرایط محیطی سختی
خواهد بود اهمیت حائز امنیت غذایی در آینده بسیار 

(Dalal et al., 2012) سورگوم یکی از گیاهان  و
  پراهمیت در این زمینه است.

، (Sorghum bicolor (L.) Moench) سورگوم
بعد از گندم، برنج، ذرت و جو دنیا پنجمین غله مهم 

 گوم متعلق به. سور(FAO, 2005)شود محسوب می
بوده و مانند  Panicoideae، زیر تیره  Poaceaeتیره

 Andropogoneaeذرت، نیشکر و ارزن متعلق به تبار 

ای ای و نیمه حارهحاره بومی مناطق ،باشند. این تبارمی
، نرخ C4با خصوصیاتی نظیر فتوسنتز باشند که می

ن، تولید بیوماس بالا، ظرفیت بالای ببالای تثبیت کر
ای متنوع، چرخه هصرف آب و غذا، سازگاری به محیطم

شوند. با زندگی یکساله و یا چند ساله مشخص می
ی سطح ادار ی این تبار،هاحال، بسیاری از گونه این
 هستندبالایی ژنومی های پیچیدگیپلوئیدی با پلی

(Dalal et al., 2012)های علاوه بر مزیت ،. سورگوم
 750با اندازه ژنوم ، (2N=20)دیپلوئید فوق، گیاهی

بر دو برابر ژنوم برنج و شش براژنوم آن، که است باز مگا
 .(Dicko et al., 2006) رابیدوپسیس استآژنوم 
دارا  دلیلبه ،C4مقایسه با سایر گیاهان در سورگوم  
پلاسم  کوچک، کولتیوارهای دیپلوئید، ژرمژنوم  بودن

ای ترسیم های ژنتیکی، فیزیکی و مقایسه متنوع، نقشه
تبار کاندید مناسبی برای مطالعات ژنتیکی در این  ،شده
 ,.Casa et al., 2005; Harris et al)باشد  می

فریقا با آدر آن دلیل تکامل و از سوی دیگر، به (2007
عنوان مدل برای مطالعات بارش کم و نامنظم، به

های ژنتیکی و فیزیولوژی تحمل به خشکی در مکانیسم
 شودمحسوب مینیز، های غلات گونه

(Kapanigowda et al., 2012). کشتسطح زیر 
 میلیون 34/42حدود  ترتیب بهو ایران سورگوم در جهان 

 . (FAO, 2011)هکتار است  هزار 40و 
طور مستقیم  % از محصول سورگوم به35بیش از 

مصرف انسان و مابقی برای تغذیه دام و مورد 
اخیرا از سورگوم  شود ومحصولات صنعتی استفاده می

استفاده نیز، به عنوان ماده خام انرژی زیستی سلولزی 
 ,.Dicko et al., 2006; Paterson et al) شودمی

و  ای از لحاظ فنوتیبی سورگوم، طیف گسترده. (2009
دو پاسخ مجزا به  و خشکی داردتنش ژنتیکی نسبت به 

 شاملاست که خشکی در سورگوم شناسایی شده  تنش
که  2و بعد از گلدهی 1قبل از گلدهی پاسخ به خشکی

                                                                     
1. Pre-flowering 
2. Post-flowering 



 3 ... یو بررس یا در سورگوم دانه NAC یخانواده ژن یکیلوژنتیف لیتحلسنجری و همکاران:  

 

مرحله پر شدن دانه در قبل از گرده افشانی و  ،ترتیببه
های ط مکانسیماین دو پاسخ توس که دهدرخ می

ی از سورگوم شناخته یهاژنوتیپشود. مختلفی کنترل می
 تحملکه به خشکی قبل و یا بعد از گلدهی  استشده 

با سطح بالای  ها ژنوتیپبسیاری از  اما، دهندنشان می
دیگر نسبت به یک مرحله، نسبت به مرحله  تحمل

 کهچند  . هر(Patil et al., 2013)باشند حساس می
به عنوان  محصولات زراعی سایرسورگوم در مقایسه با 

است اما شناخته شده به خشکی  متحمل یک گیاه 
طور قابل توجهی تنش خشکی قبل و بعد از گلدهی به

 ,.Yi-Hong et al) دهد میعملکرد دانه را کاهش 

به خشکی پس از گلدهی  متحملهای . ژنوتیپ(2013
-کلروفیل خود نسبت به ژنوتیپدلیل حفظ سورگوم، به

های حساس، مدت زمان بیشتری قادر به فتوسنتز تحت 
رو به تیپ سبزمانی معروف شرایط خشکی هستند از این

 .(Thomas et al., 2000) هستند
پس از گلدهی در سورگوم با  ی به خشکیسازگار

فنوتیپ سبزمانی پیوسته است که با سبزماندن ساقه و 
برگ های بالایی تحت کمبود اب پس از گلدهی، نشان 

و یکی از  (Sabadin et al., 2012)‌شودداده می
ژنی مرتبط با پیری برگ، خانواده ژنی  هایخانواده
NAC  است(Wu et al., 2016) . 
ی رونویس عوامل، خانواده بزرگی از NACهای ژن

 هاهمولوگ آنو  هستندگیاهان  باشند که مختصمی
مشاهده نشده  ،موجودات یوکاریوتی دیگرسایر در 

 ،NAC. نام (Riechmann et al., 2000)است 
NAM سه ژنبرگرفته شده است از حروف اول 

1، 
CUC2

مشترک بوده دمین که دارای ATAF1/2 و  2
بار در این خانواده شناسایی شدند و برای اولین

(Collinge et al., 2001)عوامل، طور معموله. ب 
‌شونده به دارای دمین متصل NAC رونویسی

                                                                     
1. No Meristem Apical  
2. Cup-shaped Cotyledon  

DNA
ترمینال و -Nاسید آمینه( در  150)حدود  3

ترمینال هستند. در  -Cدر  4منطقه تنظیم رونویسی
متصل شونده دارای دمین ترمینال  -Cبرخی گیاهان، 

 6غشاییدارای موتیف فرا ،هاو مابقی آن 5به پروتئین
 رونویسی عوامل. (Tran et al., 2010) باشدمی

NAC، و یا سرکوب نمودن سازی  قادر به فعال
شان هستند. اعضای های مورد هدفرونویسی ژن

به  متفاوتیهای اغلب پاسخ ،مختلف یک خانواده
دیگر، دهند. از سویهای مختلف محیطی میمحرک

دارای عنصر  تنش،به  دهنده  پاسخهای برخی از ژن
خودشان  انداز راهمنطقه حفظ شده در  7عملگر همسو

. اغلب باشندمیرونویسی مشابه  عاملبرای 
که در پاسخ ‌NAC مسیرهای انتقال پیام مانند مسیر

شوند در گیاهان های غیرزیستی فعال میتنشبه 
‌برنج و آرابیدوپسیس شناسایی شده است

(Nakashima et al., 2012)در گیاهانی که ژنوم . 
ها تعیین توالی شده است مانند آرابیدوپسیس، آن

، 79، 151، 117ترتیب برنج، انگور، صنوبر و سویا به
ه بینی شدپیش NACانواده خعضو از  152و  163

 ;Fang et al., 2008; Hu et al., 2010)است 

Singh et al., 2013; Wang et al., 2013). 
 در فرایندهای تنظیمی NACخانواده  یها ژن

جنین، تشکیل مریستم  و نظیر نمو بذرگوناگونی 
انتهایی ساقه، پیری برگ، تقسیم سلولی، تشکیل 

 انتقال پیام ،های جانبیدیوار ثانویه، تشکیل ریشه
های تنشپاسخ به  ،اکسین، رشد فیبر و همچنین

 ,Koyama) درگیر هستندزیستی و غیر زیستی 

2014; Shen et al., 2009; Sperotto et al.,. 
 8که بیان مضاعفمطالعات نشان داده است  .(2009

در  رازیستی غیر هایتنشتحمل به  ، NACهایژن

                                                                     
3. DNA binding domain 
4. Transcriptional Regulation Region (TRR) 

5. Protein-binding 

6. Transmembrane (TM) 

7. Cis-element 

8. Overexpression  
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 ,.Song et al) همراه داشتنده بهگیاهان تراریخت

2011; Sun et al., 2015).  با توجه بر این امر که
مرحله پر شدن دانه سورگوم با خشکی پایان فصل 
زراعی در ایران مواجه است، هدف از این مطالعه، 

باشد که در  میکاندیدی از این خانواده  اعضاشناسایی 
دهی سورگوم دخیل تحمل به تنش خشکی پس از گل

شده در  های کاندید شناختهترین ژنهستند. امید بخش
تر، برای بررسی این تحقیق پس از مطالعات تکمیلی

منظور افزایش تحمل به تنش خشکی( به عملکردی )به
   گیاه آرابیدوپسیس و یا برنج انتقال ژن خواهد یافت.

 

 هاروشمواد و 
 NAC ژنی خانواده اعضا آوری شناسایی و جمع

 سورگوم

در سورگوم از  NACاطلاعات مربوط به خانواده ژنی 
 ،TFDB (Jin et al., 2017)1پایگاه اطلاعاتی 
MOROKOSHI (http://sorghum.riken.jp/ 

morokoshi/Home.html) (Makita et al., 

2015) ،(Goodstein et al., 2012)Phytozome 

(http://www.phytozome.net)، GrassTFDB 

(http://grassius.org/grasstfdb.php)  (Yilmaz 

et al., 2009) پروفایل مدل  همچنین، آوری شد.جمع
از بانک  NACوط به دمین مرب 2مخفی مارکوف

 (PF02365 :)شماره دسترسی Pfamاطلاعاتی 
و از آن برای  (Finn et al., 2016) دریافت شد

 های پروتئینی جستجو، بر علیه تمام توالی
 ensembleآمده از پایگاه دست بهسورگوم 

(http://plants.ensembl.org/info/website/ftp/ 

index.html) با استفاده از برنامهHMMER    تحت(
Linux.خانواده  اعضامنظور شناسایی به ( استفاده شد

دست آمده از  تکراری بههای سورگوم، توالی NACژنی 
های پروتئینی های مذکور، حذف و سپس توالی پایگاه

                                                                     
1. Plant Transcription Factor Database  
2. Hidden Morkov Model (HMM) 

در پایگاه اطلاعاتی   NACجهت بررسی حضور دمین
PFAM (http://pfam.xfam.org)  وSMART  

(http://smart.embl-heidelberg.de) (Letunic 

et al., 2015)  .مورد جستجو قرار گرفتند 

 
 درخت ترسیم و پروتئینی هایتوالی ردیفیهم

 فیلوژنتیکی

های خانواده ژنی مربوط به پروتئین NACتوالی دمین 
NAC همراهسورگوم )بلندترین رونوشت از هرعضو( به 

دهنده  به تنش خشکی و یا پیری برگ  یازده عضو پاسخ
ا برنج بیس و شناخته شده در گندم، ذرت، آرابیدوپس

همردیف   ClustalX2 (Larkin et al., 2007)برنامه 
و  3ها شدند. درخت فیلوژنی با روش اتصال همسایه

 تکرار توسط 1000با  4اندازی آزمون خودراه
 ترسیم شد. Mega7  (Kumar et al., 2006)افزار نرم

 

 SNAC گروه های ژن انداز راه آنالیز

 UTR’5و  cDNA دست توالینوکلئوتید بالا 1000
 در سورگوم از پایگاه SNACهای گروه ژن

Phytozome (Goodstein et al., 2012)  دریافت
، با انداز راهدر  5و شناسایی عناصر تنظیمی همسو

گرفت صورت  PlantCareاستفاده از پایگاه 
(Magali et al., 2002). 

 

 SNAC هایژن اختصاصی آغازگرهای طراحی

های در پاسخ به تنش، NACژن از خانواده ژنی  13
بندی درخت فیلوژنتیکی بر اساس گروهمحیطی 

آغازگر اختصاصی رو به جلو و برگشتی  شناسایی شدند و
جهت بررسی بیان  SNACگروه  اعضابرای هر یک از 

 Oligo افزار نرمنسخه هفتم  ها با استفاده ازژن آن
 .(Wojciech, 2010)( 1جدول (طراحی شد 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

                                                                     
3. Neighbor-joining 
4. Bootstrap  
5. Cis element 

 

http://sorghum.riken.jp/morokoshi/Home.html
http://sorghum.riken.jp/morokoshi/Home.html
http://sorghum.riken.jp/morokoshi/Home.html
http://www.phytozome.net/
http://grassius.org/grasstfdb.php
http://pfam.xfam.org/
http://smart.embl-heidelberg.de/
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 Oligoبا استفاده از نرم افزار  SNACهای گروه مشخصات آغازگرهای اختصاصی طراحی شده ژن .1جدول 
درصد   دمای ذوب توالی شماره دستیابی نام آغازگر GC [%] 

SbNAC005 Sobic.001G040200 
Forward CGAACCTGAACCCGACTCTG 64 60 
Reverse AGAATGAGCCTCGCCAACACT 64 52 

SbNAC014 Sobic.001G385800 
Forward ACGACGTTCCAAATAGGCAAC3 62 48 
Reverse AGATCCCGATGTTCAAATCACAA 64 40 

SbNAC021 Sobic.002G080100 
Forward TCTTCTGAGATCCTCTGCGACT 66 50 
Reverse ACTGCTACTTCTGCACTACACC 66 50 

SbNAC034 Sobic.002G342100 
Forward AGCCTACTACATACCTACAGAG 64 46 
Reverse CCTATACATGGCGACAATGACA 64 46 

SbNAC035 Sobic.002G420700 
Forward GCCTCAACCATCACATGCTTC 64 52 
Reverse GATGGCGTCGTATGCATGGAA 64 52 

SbNAC037 Sobic.003G001701 
Forward TTCTCCATATCCGACGACACC 64 52 
Reverse AACGAACATAGAGCGCCTCC 62 55 

SbNAC041 Sobic.003G105800 
Forward CACTCGCTGCTAAATTAGGG 60 50 
Reverse GTTGAATTCCTTCCGCATCG 60 50 

SbNAC050 Sobic.003G334600 
Forward AGACAATCCTGCCACCGTTC 62 55 
Reverse ACGTTACAAGCCTACAGCAAC 62 47 

SbNAC052 Sobic.003G379700 
Forward TGCTAAATCTGAACATGGCAC 60 42 
Reverse GAACTGCCTTGCTATAGGTCT 60 47 

SbNAC066 Sobic.005G018500 
Forward TATCTGGCCTGTTTCGAACGC 64 52 
Reverse TCTCAGTTTCGAACACGGGAA 62 47 

SbNAC073 Sobic.005G064600 
Forward CTGTGCCGGATCTACAACAAG 64 52 
Reverse ACCGTACTCCGGGAACTCCA 64 60 

SbNAC104 Sobic.008G021800 
Forward CAGCAATCCGTTCTTGAGCCA 64 52 
Reverse GAGAGGTTCTTCAGATCCGTC 64 52 

SbNAC116 Sobic.009G142200 
Forward ATTGCCGCTACTGCTACGAGA 64 52 
Reverse AAATTCCAGCACCAAATGTCCA 62 40 

PP2A Sobic.006G126100 
Forward 
Reverse 

AACCCGCAAAACCCCAGACTA 
TACAGGTCGGGCTCATGGAAC 

62 
62 

52 
57 

 
 و سنجش محتوای نسبی آب برگ گیاهی مواد

در مزرعه مؤسسه تحقیقات اصلاح و کشت سورگوم 
 سال) زراعی سال یک مدت به کرج-تهیه نهال و بذر

 های صورت اسپلیت پلات در قالب طرح بلوک به (94
تیمار آبیاری به شد و  اجراکامل تصادفی با سه تکرار 

عامل فرعی  به عنوانارقام و  (A)عنوان عامل اصلی 
(B)  .در دو سطح شامل آبیاری در نظر گرفته شد

متر تبخیر از میلی 60)آبیاری بعد از ی معمولآبیاری 
از  قطع آبیاری پس) و تنش شدید (رسطح تشتک تبخی

)بذور  سپیدهو  شامل کیمیاو ارقام  گلدهی(درصد از  50
این ارقام از موسسه اصلاح و تهیه نهال و بذر تهیه 

اندازه گیری محتوای نسبی آب منظور دند. بهبو شدند(
اندازه برگ  وزن خشک ووزن آماسیده  ،وزن تازه، برگ

با استفاده  برگ شدند. درصد محتوای نسبی آب گیری
 :(Pask et al., 2012از معادله زیر محاسبه گردید )

 )%( محتوای نسبی آب برگ= 
وزن -وزن آماسیده  / وزن خشک - برگ وزن تازه

 100 × خشک

 بیان بررسی و cDNA ساخت ،RNA استخراج

 SNAC گروه هایژن

(، کیمیا، سپیدهبرداری از برگ پرچم هر دو رقم )نمونه
پس از سپری شدن سه هفته از قطع آبیاری کامل از 

های تحت تنش شدید و آبیاری معمولی انجام کرت
با استفاده از محلول   1کل RNAگرفت. استخراج 

( انجام گرفت. کمیت و Invitrogen)شرکت   2ترایزول
توسط دستگاه پیکودراپ   RNAکیفیت

و همچنین  picopet 01)مدل  picodropشرکت(
 DNAشد. جهت حذف آلودگی  الکتروفورز ژلی بررسی
 DNaseکل، از آنزیم  RNAدر محلول استخراج 

 cDNAاستفاده شد. سپس ساخت  (Geneallشرکت )
 )شرکت iScript cDNA synthesisتوسط کیت

BioRad)  .مطابق با دستورالعمل آن صورت پذیرفت
های کاندید در تحمل به تنش خشکی الگوی بیانی ژن

                                                                     
1. Total RNA 

2. Trizol reagent  
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 SYBRبا استفاده از کیت  1کمی PCRسورگوم توسط 

Green SuperMix   شرکت(Quanta و دستگاه )
Real-time PCR  شرکت(Bio-ad مطالعه شد. ژن )

PP2A
( XM_002453490)شماره دستیابی:  2

 Sudhakar)نظر گرفته شد کنترل داخلی در  عنوان به

et al., 2016)  2و میزان بیان ژن با روش -ΔΔCt 
یزان تغییرات بیان این محاسبه گردید و در نهایت، م

ها تحت تنش خشکی نسبت به شاهدشان )آبیاری ژن
 معمولی( سنجیده شدند. 

 

 نتایج و بحث
 در سورگوم NAC ژنی اعضای خانواده

رونوشت  120و  123، 165، 177، 141تعداد 
، TFDBهای اطلاعاتی پایگاه ترتیب ازپروتئینی به

MOROKOSH، Phytozome ،Grass  و با
استفاده از مدل مخفی مارکوف جمع آوری و سپس 

 183های تکراری حذف شدند. در نهایت، تعداد توالی
در  NACمکان ژنی  131توالی پروتئینی حاصل از 

های پروتئینی سورگوم شناسایی شد. توالی رونوشت
و  Sobic.002G224300.2های به جزء رونوشت

Sobic.009G142200.3 دارای دمینNAC   
برای  NACبودند و همچنین دو دمین 

Sobic.006G141900.1  توسط پایگاه اطلاعاتی
SMART .شناسایی شد 

 

 روابط اساس بر NAC ژنی خانواده بندیگروه

 خویشاوندی

دخیل در  NACخانواده ژنی  اعضامنظور شناسایی به
گوم، درخت روابط تحمل به تنش خشکی در سور

 NACخانواده ژنی NAC خویشاوندی بر پایه دمین 
همراه پنج، دو، سه و یک عضو یک عضو سورگوم به

SNAC  و یا دخیل در پیری برگ که به ترتیب در

                                                                     
1. Quantitative Polymerase Chain Reaction 

2. Serine/threonine-Protein Phosphatase 2A 

آرابیدوپسیس، برنج، گندم و ذرت شناسایی شده 
بودند، ترسیم شد. درخت فیلوژنی، عوامل 

زیرخانواده سورگوم را به پانزده   NACرونویسی
به ترتیب G و گروه  N بندی نمود که گروه طبقه

( را به خود 1( و کمترین عضو )16) بیشترین
طور خلاصه، عوامل (. به1اختصاص داد )شکل 

در رشد و نمو گیاه و پاسخ به  NACرونویسی 
ها با روابط های محیطی فعالیت دارند. ژن تنش

هی خویشاوندی نزدیک، عموماً عملکردهای مشاب
تواند برای دهند. آنالیز فیلوژنتیک، مینشان می

ها مورد استفاده قرار بگیرد و بینی عملکرد ژن پیش
های عملکردی بینی ژنیک روش موثر برای پیش

 ,.Wang et al) شودتنش محسوب میمرتبط با 

. بر اساس مطالعات قبلی  بررسی روابط (2016
های به تنش دهنده  پاسخهای NAC فیلوژنی،  اکثر

 گیرندقرار می  SNACزیستی و غیرزیستی در گروه 

(Fang et al., 2008) ،هدف از این مطالعه .
به تنش خشکی  دهنده  پاسخ NAC شناسایی اعضا

است. درخت فیلوژنتیکی سورگورم نشان داد که 
های های شناخته شده در پاسخ به تنش ژن

 13غیرزیستی و یا پیری در سایر گیاهان به همراه 
عضو از خانواده ژنی سورگوم )ده درصد از 

قرار های سورگوم( در یک گروه  NACتمامی
گیرند. در نتیجه، این گروه نیز مانند مطالعات  می

گذاری ( در سورگوم نامI)گروه  SNACپیشین، گروه 
های شود که در پاسخ به تنشبینی میشد و پیش

غیرزیستی از جمله خشکی دخیل باشند. بر اساس 
ترتیب سورگوم به  NACهایجایگاه کروموزومی، ژن

گذاری شدند. نام SbNAC0131تا  SbNAC001از 
-I (NAP) توان به سه زیرگروهرا می  SNACگروه

I ،(ATAF) I-II وI-III (OsNAC3)   به ترتیب
و  AtNAP ،AFAT1های بر اساس حضور ژن

SNAC1 بندی نمود.طبقه 
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O N M L K J I-III I-II I-I H G F E D C B A Group 

                 Colour  

شناخته شده در گندم، آرابیدوپسیس، برنج و   NACپروتئین  11عضو( و  131سورگوم ) NACدرخت فیلوژنی خانواده ژنی . 1شکل 
 Mega 7افزار با استفاده از نرم NACذرت بر پایه دمین حفاظت شده 

 
   SNAC گروه هایژن انداز  راه آنالیز

جفت  1000های گیاهی در بخش اعظم تنظیم ژن
ها قرار دارد که ز بالاتر از منطقه شروع رونویسی ژنبا

باشد. منطقه ژن معروف می انداز راهعموماً به ناحیه 
خاص و عناصری  DNAهای شامل توالی انداز راه

کار گرفته هستند که توسط عوامل پروتئینی به
و رونویسی منطقه کدشونده پروتئینی یک  شوند می
ناصر تنظیمی که با نماید. این عرا تسهیل می ژن

گیرند، ناحیه کدشونده پروتئین در یک رشته قرار می

 2و یا ناحیه اتصال به عوامل رونویسی 1عوامل همسو

شوند که بیان ژن را از لحاظ مکانی و نامیده می
کنند. اثرمتقابل اختصاصی بین زمانی تعیین می

ها ، نقش مهمی را عوامل رونویسی و ناحیه اتصال آن
م فرآیندهای مختلف زیستی مانند رشد و نمو، در تنظی

های محیطی ایفا تقسیم سلولی و پاسخ به محرک
. بنابراین (Ibraheem et al., 2010) کنندمی

ر در تواند گامی موثهای تنظیمی میشناسایی توالی

                                                                     
1. Cis-acting regulatory elements 
2. Transcription Factor Binding sites (TFBs) 
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منظور، ها باشد. بدینها و تنظیم آندرک بیان ژن
به تنش،  دهنده  پاسخبینی عناصر همسوی برای پیش

جفت باز بالادست  1000) انداز راههای ناحیه توالی
cDNA  5)و’UTR های ژنSbSNAC  در پایگاه

Plant care  مورد جستجو قرار گرفت. با توجه به
نوع از عناصر  9دست آمده، در مجموع نتایج به

MBSبه تنش شامل  دهنده  پاسخ
)ناحیه اتصال  1

MYB  ،)القاء شونده توسط خشکیDRE
)عناصر  2

)عناصر  LTR  3دهنده به دهیدراسیون(، پاسخ
HSEدهنده به دمای پایین(،  پاسخ

)عناصر شوک  4
)عناصر دفاعی و ‌TC-rich repeatsحرارتی(، 

)جایگاه اتصال به  CCAATدهنده به تنش(، پاسخ
MYBHv1 ،)ARE

)عناصر تنظیمی ضروری برای  5
دهنده به تنش  و عناصر پاسخ  (anaerobicالقای 

 CGT-motifو  GC-motifهوازی نظیر  بی
دهنده به بینی شد. همچنین، عناصر پاسخ پیش

، اکسین، ، جیبرلینABAها نظیر هورمون
ها نیز، اسید در این توالی جاسمونات و سالسیلیک متیل

دهنده به (. عناصر پاسخ2 مشاهده شد )جدول
، کمبود اکسیژن، تنش ABAجاسمونات،  متیل

و  2/9، 10، 7/24، 33ترتیب خشکی و تنش دمایی به
ها دهنده به تنشهای پاسخدرصد از کل جایگاه 7/6

خود اختصاص دادند. را بهجایگاه(  239ها )و هورمون
به تنش و هورمون در این  دهنده پاسخجایگاه های 

عدد متغییر بود و همچنین، همه  28تا  8، بین اعضا
به دهنده  پاسخاین خانواده دارای جایگاه  اعضا

ABA ،MeJA  دهنده  پاسخبودند. بیشترین جایگاه 
متعلق به  10و  5با فراوانی   MeJAو MBSبه 

SbNAC052 د و دو عضو بوSbNAC066  و
SbNAC104  به دهنده  پاسخبیشترین جایگاهABA 

                                                                     
1. MYB Binding Site involved in drought-indelibility 

2. Dehydration-Responsive Element 

3. Low Temperature-Responsive element 

4. Heat Shock Element 
5. Antioxidant Responsive Element 

(. در تنش خشکی، عوامل 4عدد( را دارا بودند )شکل  9)
، در مسیر انتقال پیام وابسته و مستقل NACرونویسی 

رسد که عوامل ، نقش دارند. به نظر میABAاز 
نیز، هم در  JAدهنده  به  پاسخ  SNACرونویسی گروه 

 به تنش زیستی و هم غیرزیستی نقش دارند. پاسخ
 

 سنجش محتوای نسبی آب برگ

 محتوای نسبی آب برگ میزان کمبود آب را نشان
عنوان یک شاخص برای نشان دادن دهند و بهمی

 ,.Pask et al)شود شدت تنش خشکی لحاظ می

. کاهش محتوای نسبی آب برگ در شرایط (2012
 تنش خشکی، در اکثر مطالعات گزارش شده است

(Sairam et al., 2002; Reddy et al., 2003; 

Eppel et al., 2013هایی با ژنوتیپرو، این (. از
شار ترگر محتوای نسبی آب برگ بالاتر با نگهداری ف

شوندکه  ها در شرایط تنش خشکی موجب میدر برگ
فرایندهای مرتبط با ترگر مانند رشد، فعالیت روزنه به 
منظور حفاظت و نگهداری از فتوسیستم ادامه یابد. در 

 تر خواهند بودها مطلوبنتیجه،  این ژنوتیپ
(Sairam et al., 2002; Pask et al., 2012) . 

ها نشان داد که اثر تیمار  داده نتایج تجزیه واریانس
آبی و ژنوتیپ بر محتوای نسبی آب برگ در رقم سپیده 

دار  و کیمیا، در سطوح احتمال یک و پنج درصد معنی
بود.. میزان محتوای نسبی آب برگ در رقم حساس 
سپیده و رقم متحمل کیمیا در تیمار تنش خشکی شدید 

تیمار  (.4درصد است )شکل  90/75و  91/55ترتیب به
تنش خشکی شدید موجب کاهش محتوای آب نسبی 
برگ نسبت به تیمار کنترل در هر دو رقم شده است اما 
درصد کاهش محتوای نسبی آب برگ رقم کیمیا و 
سپیده در تیمار تنش خشکی به نسبت تیمار کنترل 

رقم کیمیا رو از ایندرصد است.  28و  11 ترتیب به
آب برگ خود را  در  توانسته است درصد محتوای نسبی

شرایط تنش شدید )سه هفته پس از قطع آبیاری( به 
نسبت رقم سپیده بیشتر حفظ کند و بهتر با خشکی 

   مقابله کند. 
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 SbSNACهای گروه انداز ژن شده در راه شناسایی تنظیمی عناصر کارکرد و فراوانی .2 جدول

 تنظیمی عنصر فراوانی کارکرد تنظیمی عنصر فراوانی کارکرد

 ABRE 54 اسید آبسیزیک به دهنده  پاسخ عنصر HSE 16 حرارتی شوک به پاسخ عنصر

 Anaerobic 13 ARE  دهنده به تنشپاسخ عنصر LTR 2 پایین دمای به پاسخ عنصر

 MYBHv1 5 CCAAT-boxناحیه متصل شونده به  MBS 14 خشکی به پاسخ عنصر

 CGTCA-motif 39 دهنده  به متیل جاسمونات موتیف پاسخ motif IIb 3 اسید آبسیزیک به پاسخ عنصر

 GARE-motif 5 جبرلین دهنده  به پاسخ موتیف TCA-element 3 اسید سالیسیلیک به پاسخ عنصر

 VP1 2 CE3و  ABAدهی عنصر درگیر در پاسخ TC-rich repeats 4 ها و دفاعیتنش دهنده بهپاسخ عنصر

 TGA-element 4 اکسین به پاسخ عنصر TGA-box 2 اکسین به پاسخ عنصر

 AuxRR-core 2 اکسین به دهنده  پاسخ عنصر TGACG-motif 40 دهنده  به متیل جاسمونات عنصر پاسخ

 C-repeat/DRE 3 دهنده  به سرما و پسابیدگی عنصر پاسخ TATC-box 1 جبرلین دهنده  به پاسخعنصر 

 GC-motif 23 دهنده به کمبود اکسیژنپاسخ عنصر CGT-motif 1 دهنده به کمبود اکسیژنپاسخ عنصر

 P-box 3 جبرلین دهنده  به عنصر پاسخ   

 

 
بر  اعضاها در هریک از و فراوانی آن SbSNACهای گروه ژن‌UTR’5انداز و  عناصر تنظیمی شناسایی شده در ناحیه راه .4شکل 

 PlantCAREاساس پایگاه 
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 های سورگوم در شرایط کنترل و تنش خشکی شدید  یپمحتوای نسبی آب برگ ژنوت. 5شکل 

 )مقایسه میانگین به روش دانکن و حروف متفاوت باهم اختلاف معنی دار در سطح یک درصد دارند(
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 ژنی خانواده های کاندیدنسبی ژن بیان بررسی

NAC در سورگوم 

آرابیدوپسیس  AtNAPشامل  I-I (NAP)گروه 
برنج  ‌OsNAP،(AJ222713)شماره دستیابی: 

  NAM-B1(، Os03g0327800)شماره دستیابی: 
 7به همراه  (DQ869673گندم )شماره دستیابی: 

های سورگوم است. ژن SNACعضو از زیرگروه 
در گیاهان گندم، برنج و آرابیدوپسیس  NAPزیرگروه 

، فرایند AtNAPبا فرایند پیری مرتبط هستند. ژن 
های نمودن ژن واسطه فعال و یا سرکوبپیری را به
 ,.Ibraheem et al)کند پیری کنترل میدرگیر در 

)شماره  OsNAPمولوگ این ژن، . ه(2010
در برنج نیز، فعالیت ( Os03g0327800دستیابی: 

مشابهی در ارتباط با پیری برگ دارد. بیان مضاعف 
OsNAP  در زمان گلدهی برنج، منجر به کاهش از

دست دادن آب، تحمل به تنش خشکی و در نهایت 
، OsNAPشود. در واقع، بهبود عملکرد در برنج می

شود که با ننده رونویسی محسوب میک یک فعال
، نقش ABAمرتبط با  دهنده  پاسخهای تنظیم ژن

-های غیرزیستی ایفا میمهمی را در تحمل به تنش

‌NAM-B1ژن  .(Ibraheem et al., 2010)کند 

باشد و همچنین گندم نیز، در فرایند پیری دخیل می
موجب افزایش انتقال مجدد آهن، روی، نیتروژن از 

شود. های در حال پر شدن میها به دانهبرگ
خاموشی این ژن منجر به تاخیر در فرایند پیری، 

ین، غلظت آهن و روی در دانه و کاهش پروتئ
همچنین، افزایش غلظت نیتروژن باقی مانده، آهن و 

 Ricachenevsky) استروی در برگ پرچم شده 

et al., 2013; Uauy et al., 2006)های، ژن 
SbNAC014،SbNAC035  ،SbNAC041  

برنج  OsNAPسورگوم در درخت فیلوژنی، به 
دست آمده در این ساس نتایج بهپیوسته اند. بر ا

ها در رقم حساس و متحمل پژوهش، بیان این ژن
تحت تنش خشکی نسبت به شاهد افزایش بیان 

طور نشان دادند اما میزان بیان در رقم متحمل به

قابل توجهی نسبت به رقم حساس افزایش یافت. 
فعال  OsNAPها مانند بنابراین احتمالا این ژن

شند که در رقم متحمل با افزایش کننده رونویسی با
به  دهنده  پاسخهای بیان بیشتر و از طریق تنظیم ژن

توانسته اند در رقم  ABAتنش خشکی وابسته به 
کیمیا تحمل به تنش خشکی پس از گلدهی ایجاد 

به  SbNAC104و  SbNAC066(.  5نمایند )شکل 
AtNAP  در درخت فیلوژنی پیوسته است و باتوجه به

ها در رقم حساس سپیده تحت ان این ژنافزایش بی
ها تنش خشکی نسبت به شاهد خود، احتمالاً این ژن

موجب تسریع فرایند پیری در رقم حساس شده در 
که در رقم متحمل تحت تنش خشکی نسبت به حالی

شاهد خود، کاهش بیان دیده شد و در نتیجه، روند 
پیری در رقم متحمل نسبت به حساس به تاخیر 

است. همچنین، با توجه به پیوستن  افتاده
SbNAC037  وSbNAC034 به NAM-B1  گندم

ها در برگ پرچم در درخت فیلوژنی و افزایش بیان آن
رقم کیمیا به نسبت رقم حساس سپیده، احتمالا این 

ها در انتقال مجدد مواد غذایی از برگ پرچم به ژن
 های در حال پر شدن درگیر هستند.دانه

‌ATAFهای شامل ژن I-II (ATAF)زیرگروه 

)شماره دستیابی: ‌ANAC055آرابیدوپسیس نظیر 
NM_112418)،ANAC019   :شماره دستیابی(
NM_104167) ،ANAC072  :شماره دستیابی(
NM_118875 ،)ATAF1  :شماره دستیابی(

X74755 )سه عضو از گروههمراه بهSNAC   در
عنوان تواند بهمی ATAFسورگوم است. گروه 

های کننده منفی و یا مثبت در بیان ژن متنظی
نقش نمایند.  دهنده به تنش خشکی ایفای پاسخ

ATAF1کننده منفی مسیر انتقال پیام ، تنظیم 
در تنش خشکی است و بیان  ABAوابسته به 

های به تنش خشکی در موتانت دهنده  پاسخ های ژن
ataf1،  بالا رفته و موجب تحمل به تنش خشکی

 Christianson et al., 2010; Lu et)شده است 

al., 2007). 
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 کاندید ایجاد تحمل به تنش خشکی در سورگوم  NACهای بررسی بیان نسبی ژن .5شکل 

 )حروف متفاوت باهم اختلاف معنی دار در سطح یک درصد دارند(

 
SbNAC052 ،SbNAC073  وSbNAC116 

پیوستند و  ATAF1سورگوم در درخت فیلوژنی به 
 SbNAC073و  SbNAC052های الگوی بیانی ژن
ر رقم متحمل و افزایشی در رقم روند کاهشی د

حساس را تحت تنش خشکی نشان دادند. همچنین، 
در هر دو رقم افزایشی  SbNAC116الگوی بیانی 

بوده است، اما سطح بیان در رقم حساس سپیده و 
 4/1و  8/4ترتیب متحمل کیمیا در شرایط تنش به
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ها در شرایط نرمال آبیاری بود. در برابر سطح بیان آن
 ATAF1شود این سه ژن مانند بینی میپیشنتیجه 

 شوند میکننده منفی محسوب در تنش خشکی، تنظیم
به تنش دهنده  پاسخهای و از طریق افزایش بیان ژن

 اند. در کیمیا موجب تحمل به تنش خشکی شده
 I-IIIنام به SNACزیرگروه سوم گروه 

(OsNAC3)  شاملSNAC1  برنج )شماره
ذرت  Os03g60080) ،ZmSNAC1دستیابی: 

 TaNAC02، (JQ217429.1)شماره دستیابی: 
‌TaNAC067و ( AY625683.1)شماره دستیابی: 

گندم به همراه   (KF646593.1)شماره دستیابی: 
SbNAC005 ،SbNAC021 وSbNAC050   

، TaNAC067های سورگوم است. بیان مضاعف ژن
TaNAC02،‌ZmSNAC1  وSbNAC005  در

ل به تنش خشکی از طریق آرابیدوپسیس موجب تحم
به تنش خشکی در  دهنده  پاسخهای افزایش بیان ژن
ای گیاهان تراریخته شدند. بیان مرحله گیاهچه

در برنج تراریخته موجب افزایش   SNAC1مضاعف
تحمل به تنش شدید خشکی از طریق بسته شدن 

ها در فاز رویشی و زایشی برنج شده و همچنین روزنه
ا در برنج های تراریخته در پی گلدهی زود هنگام ر

این امر که بیان مضاعف داشت. با توجه به
SbNAC005 ای گیاهان تراریخته در مرحله گیاهچه

آرابیدوپسیس موجب افزایش تحمل به تنش خشکی 
شده است و در مطالعه حاضر میزان بیان آن در رقم 

متحمل کاهش و در رقم حساس، افزایش یافته است. 
و ‌SbNAC021های رونوشتاز سوی دیگر، 

SbNAC050 ترتیب افزایش و در کیمیا و سپیده به
دار نشان دادند. این امکان کاهش بیان جزئی اما معنی

وجود دارد که تنظیم بیان در سطح ترجمه و یا فعالیت 
 تر بوده و یا شاید این زیرگروه درپروتئین قابل توجه

با توجه  های گیاه نقش مهمتری ایفا کنند.سایر بافت
، SNACهای گروه به نتایج بررسی الگوی بیانی ژن

از  ATAFو   NAPهایشود زیرگروهبینی میپیش
های کاندید در پاسخ به تنش خشکی پس از جمله ژن

شود باشند و پیشنهاد میگلدهی در سورگوم می
های کاندید تر نظیر بررسی بیان ژنمطالعات تکمیلی

ه، ساقه و یا  انتقال های دیگر نظیر ریش در بافت
های کاندید به سایر گیاهان زراعی نظیر برنج و یا  ژن

 گیاه آرابیدوپسیس صورت پذیرد. 
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