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 گندم تولید در یطیمح کنندهمحدود عوامل مهمترین از یکی شوری تنش

 یتماه از یشور تنش به متحمل ارقام یجادا یراستا در یقاتتحق و باشدمی

 به تحمل در یلدخ یسازوکارها و هاژن شناسایی .است برخوردار ایالعادهفوق

 یضرور یشور به تحمل یبرا یاهگ این یمولکول اصلاح یراستا در یشور

 در ریشو تنش به دهدهنپاسخ هایژن شناسایی منظور به تحقیق این در است.

 NCBI دهدا پایگاه از گندم شوری تنش با مرتبط ریزآرایه داده یسر دو گندم،

 ژن 2060 و 3096 شناسایی تحلیل، و تجزیه این نتیجه گرفتند. قرار آنالیز مورد

 یجنتا بود. ییهوا اندام و یشهر در یبترت به شوری تنش به دهندهپاسخ

 ینا که داد نشان بافت دو هر در فتراقیا هایژن (Ontology) شناسیهستی

 به سخپا شیمیایی، هایمحرک به پاسخ برای زیستی فرایندهای بخش در هاژن

 و هایدراتکربوه متالبولیکی پردازش و رونویسی تنظیم انتقال، اکسیداتیو، تنش

 عالیتف و اتصال فعالیت کاتالیتیکی، فعالیت برای مولکولی عملکرد بخش در

 منظور به همچنین، بودند. داریمعنی بالای فراوانی دارای تازیاکسیدوردوک

 یشهر رد دهنده پاسخ هایژن شوری، به تحمل ایجاد در یدیکل هایژن تعیین

 ایهژن نقش آمده، دستبه نتایج اساس بر گرفتند. قرار هاب یزآنال تحت

 یسیرونو لعوام و فسفاتازها ینپروتئ کینازها، ینپروتئ مانند یاکنندهتنظیم

 قرار یدتاک مورد یشور تنش به تحمل یجادا در WRKY و MYB همانند

 گرفت.

 

 .هاب زآنالی ریزآرایه، هایداده شوری، تنش نان، گندم :کلیدی هایواژه
 

Salt stress is considered as one of the most important 

constraints in wheat production worldwide, thus for, 

research toward development of tolerant varieties is of 

great importance. Discovering genes and molecular 

mechanisms involved in salt tolerance are the primary 

steps in molecular breeding for salinity. In this study, 

taking advantage of the data deposited in NCBI Gene 

Bank, two salinity-related microarray data sets of bread 

wheat were analyzed to identify salt responsive genes. 

Bioinformatics’ analyses indicated that 3096 and 2060 

genes were salt responsive genes in root and shoot, 

respectively. Gene ontology analysis of salt responsive 

genes showed that these genes were enriched for response 

to chemical stimulus, response to oxidative stress, 

transport, regulation of transcription and carbohydrate 

metabolic process in biological process category in both 

tissues. Furthermore, the differentially expressed genes in 

metabolic process category were enriched for catalytic 

activity, binding and oxidoreductase activity in both 

tissues. In order to determine the key genes involved in salt 

tolerance, hub analysis was performed on the salt 

responsive genes identified in the root. Based on the 

achieved results, the role of regulatory genes including 

protein kinases, protein phosphatases and transcription 

factors such as MYB and WRKY, was highlighted in 

inducing salt tolerance. 

 

Keywords: Triticum aestivum, Salt stress, Microarray 

data, Hub analysis. 

 

  گندم در شوری تنش به تحمل در دخیل کلیدی هایژن شناسایی

 یزآرایهر هایداده آنالیز از استفاده با
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 مقدمه
 سطح حیث از دنیا زراعی مهم گیاهان از یکی گندم

 19 که طوری به باشد،می تغذیه و تولید کشت، زیر
 را جهان جمعیت پروتئین درصد 21 و ریکال درصد
 گندم کهباوجودی (.FAO, 2011) نمایدمی تامین
 و آب شرایط به ایگسترده سازگاری دامنه دارای
 متعددی زیستیغیر و زیستی عوامل ولی است هوایی

 کاهش را گندم عملکرد نهایت در و نمو و رشد
 عوامل مهمترین از یکی شوری تنش .دهندمی

 از گندم .است گندم تولید در محیطی کنندهمحدود
 به است متحملنیمه گیاهی شوری، به تحمل نظر

 100 گندم در شوری به تحمل آستانه حد کهطوری
 هایغلظت در که معنا این به است مولار میلی

 مشاهده عملکرد افت مقدار، ازین بالاتر شوری
 اطلاعات براساس .(Munns et al., 2006) گرددمی

 Munns) یادن هایزمین از درصد 6 حدود موجود،

and Tester, 2008) ایران هایینزم از درصد 20 و 
(Amini et al., 1394) مواجه شوری مشکل اب 

 .هستند
 به پاسخ در مولکولی مطالعات گذشته دهه در
 به گیاهان تحمل فرآیند و مختلف محیطی هایتنش
 گرفته قرار محققان توجه مورد محیطی هایتنش
 که است آن از حاکی مطالعات این نتایج .است

 تنش به پاسخ در ایپیچیده و منظم هایسیستم
 با مواجهه در .هستند درگیر گیاهان در شوری
 این یابد.می تغییر گیاه ترانسکریپتوم الگوی ،هاتنش
 مختلفی هایسیگنال برآیند ها،ژن بیان الگوی تغییر
 آن داخل به سلول بیرون محیط توسط که است

 هایملکول .(Moore et al., 2011) یابدمی انتقال
 اتیلن، ها،اکسین ها،سیتوکنین همچون مختلفی

 در توانندمی غیره و سالسیلیک اسید اسیدجیبرلیک،
 و هاژن رونوشت الگوی تغییر سیگنال، ایجاد امر
 گیاهی سلول مختلف هایواکنش بروز ،آن دنبالبه

 & Achuo et al., 2004; To) باشند داشته نقش

Kieber, 2008). چه کهاین از نظرصرف 
 و کلسیم گیاهی، هایهورمون )شامل فاکتورهاییریز

 اییواسطه نقش محیطی هایمحرك انتقال در غیره(
 الگوی تغییر با که هستند هاژن این کنند،می ایفا

 تعیین هاتنش برابر در را گیاه سرنوشت بیان،
 بیان الگوی تنش، یک به پاسخ در چه اگر .کنندمی

 از برخی ولی کندمی تغییر هاژن از یشماریب تعداد
 یا متحمل گیاه ایجاد و تنش به پاسخ در هاژن این

 کردن پیدا .کنندمی ایفا تریکلیدی نقشی حساس
 از محققان درك به تواندمی کلیدی هایژن این

 گیاهان ایجاد و ژن انتقال نیز و تحمل هایمکانیسم
 با قانمحق .کند شایانی کمک متحمل تراریخت

 هایتنش به حساس گیاهان به هاژن این انتقال
 نمایند تولید متحمل گیاهان اندتوانسته محیطی

(Jung et al., 2008; Li et al., 2011.)  ادامه با 
 هایلاین تولید طولانی فرآیند شاید وندر این

 هالاین و ارقام به یابیدست و یافته کاهش متحمل،
 .باشد ترراحت مطلوب عملکرد پتانسیل با

 تصویری ایجاد بر علاوه امیکس هایآوریفن
 را راه تنش، به گیاه پاسخ نحوه از  واضح و کامل
 به گیاهان مهندسی و ژنتیکی ورزیدست برای

 سازندمی هموارتر تنش به تحمل  بهبود منظور
(Urano et al., 2010). تجزیه و تولید مثال برای 

توالی و ریزآرایه تکنولوژی ،EST هایتوالی تحلیل
 مطالعه و بیان ارزیابی شناسایی، امکان RNA یابی
 فرآهم را تنش به پاسخ هایشبکه در  دخیل هایژن

 .(Moreno-Risueno et al., 2010) اندآورده
 به دهندهپاسخ هایژن شناسایی برای مطالعه چندین

 پژوهش در است. شده انجام گندم در یشور تنش
 به (2016) همکاران و Goyal توسط شده انجام

                                                                     
1. Expressed Sequence Tags 
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 در شوری به دهندهپاسخ ژنی هایشبکه تعیین منظور
 ترانسکریپتوم یا،کارچ یشور به متحمل گندم رقم

 وریش تنش و نرمال شرایط تحت رقم این ریشه
 به مربوط هایرونوشت یفیهمرد .دش یابیتوالی

 هافراوانی مقایسه و ژنوم با تنش و نرمال کتابخانه
 دارمعنی یانب تفاوت یدارا ژن  2495 که داد نشان
 بیان تفاوت دارای هایژن شناسیهستی آنالیز .بودند
 یتفعال یدارا عمدتاً هاژن این که کرد آشکار دارمعنی
 اتصال یتفعال یدرولازی،ه یتفعال زی،یدوردوکتااکس

 فعالیت و فسفاتازی فعالیت ها،یون و هایونکات به
 یینتع یبرا یزن دیگری یقتحق در .بودند رشد تنظیم

 یک از گندم در شوری به دهندهپاسخ یهاژن
 گندم فرد به منحصر ژن 32000 شامل یزآرایهر

 در برابر 2 از یشب ییراتتغ ژن، 5996 که دش استفاده
 یجنتا دادند. نشان یشور تنش به پاسخ در یانب

 انتقال یرهایمس که داد نشان مطالعه ینا از حاصل
 دارد وجود گندم در یشور به پاسخ در چندگانه یگنالس
(Kawaura et al., 2008.) هایپیشرفت وجود با 

 در دخیل هایمکانیزم و هاژن تعیین در شده حاصل
 درگیر هایکنشبرهم پیچیدگی شوری، تنش به تحمل

 گیاهان، در شوری تنش به تحمل هایمکانیزم در
 سازدمی ضروری را ترگسترده و ترعمیق آنالیزهای

(Goyal et al., 2016). هدف با مطالعه این 
 با شوری تنش به دهندهپاسخ هایژن شناسایی
 در موجود مربوطه ریزآرایه هایداده آنالیز از استفاده

 در دخیل یدیکل هایژن تعیین و NCBI داده یگاهپا
 انجام هاب یزنالآ از استفاده با شوری تنش به تحمل

  .شد
 

روش و مواد  

 سیبرر مورد ریزآرایه هایداده مشخصات

                                                                     
1. Hub analysis  

  در موجود گندم یهآرایزر داده یسر دو یق،تحق ینا در
NCBI یهاشماره با GSE8060 و GSE8064 

 آزمایش دو از نتایج این گرفتند. قرار یبررس مورد
 یش،آزما دو هر در .بودند امده دست به جداگانه

 نام با نان گندم از یایتهوار یاهفته دو یهایاهچهگ
Chinese spring مولاریلیم 150 یورش تنش تحت 

 در یریگنمونه و بودند گرفته قرار سدیم کلرید
 از پس ساعت 24 و ساعت 6 ساعت، 1 یهازمان

 ییهوا اندام و یشهر یهابافت از یشور تنش اعمال
 از یشآزما هردو در بود. شده انجام جداگانه صورت به

 یشآزما بود. شده استفاده Agilent یتکنولوژ
GSE8060 و (پروب) کاوشگر 21939 شامل 

 و بود کاوشگر10263 شامل GSE8064 یشآزما
 وجود یشآزما دو ینا ینب یمشترک کاوشگر یچه

 به کانال یک و بوده دوکاناله یشآزما دو هر نداشت.
 تعلق تنش یمارت نمونه به یگرد وکانال کنترل نمونه

 بردن ینب از جهت یش،آزما یسر دو هر در داشت.
 در بافت هر یبرا کند،یم ادیجا رنگ نوع که یبیار

 یطوربه بود شده انجام یشآزما دو یزمان یمارت هر
 یبرا و CY3 رنگ کنترل یبرا یش،آزما یک در که

 یشآزما در و بود شده برده کار به CY5 رنگ تنش
 بود. بالعکس یطشرا یگر،د

 
 افتراقی بیان یدارا هایژن تعیین نحوه

 یش،آزما دو هر در متوسط طوربه که ییهاکاوشگر
Pvalue ابربر دو از یشب یانب ییرتغ و 01/0 از کمتر 
 یشور به پاسخ در یلدخ یهاژن عنوان به داشتند،
 Annotation فاقد مذکور هایکاوشگر شدند. انتخاب
 دارعنیم بیان تفاوت دارای هایکاوشگر برای لذا بودند،

 ،Ensembl plants در گندم ینیپروتئ بانک مقابل در
Blast هب هاکاوشگر ینا که شود مشخص تا شد نجاما 

 .شوندمی مربوط گندم در هاییژن چه
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 افتراقی بیان دارای هایژن شناسیهستی تعیین

 و ریشه در دهندهپاسخ هایژن شناسیهستی آنالیز
 وب تحت افزارنرم از استفاده با هوایی اندام
GO griA )/2http://systemsbiology.cau.edu.cn/agriGOv( 

 مربوط عملکردی هایگروه شناسایی برای شد. انجام
 SEA روش از یافتراق یانب یدارا هایژن به

 Fisher از استفاده با p-value محاسبه .شد استفاده

exact test محاسبه یبرا و adjusted p-value از 
Yekutieli (FDR under dependency) استفاده 

 اساس بر یافتراق هایژن .(Du et al., 2010) شد
 سلولی اجزای زیستی، یندهایفرا یاصل گروه سه هر
 .شدند بندیگروه مولکولی عملکرد و

 
  یشور تنش به پاسخ در هاب هایژن تعیین

 تنش با که است اندامی اولین یشهر کهینا به توجه با
 برروی هاب آنالیز شود،می مواجه محیط در شوری

 انجام یشهر در یشور نشت به دهندهپاسخ هایژن
 یهاژن ییشناسا یق،تحق ینا از هدف چون شد.

 از و باشدیم گندم در یشور به تحمل در دخیل هاب
 این یبرا که String همچون ییافزارهانرم طرفی
 ینیپروتئ هایکنش همبر نمودن فراهم نیز و منظور

 گندم هایژن شناسایی به قادر هستند، دسترس در
 از بالا، قرابت وجود سبب به نابراینب باشند،نمی
 ینا به شد. استفاده مدل عنوان به برنج یاهگ یهاژن

 در داریمعن تفاوت یدارا یهاکاوشگر ابتدا منظور،
 دو در خاص یریگنمونه زمان هر در ریشه یبرا یانب

 صورت به GSE8064 و GSE8060 یشآزما یسر
 ادغام یشآزما یسر دو یجنتا سپس و تعیین جداگانه

 در افتراقی یهاکاوشگر یتوال یحاو یهایلفا شد.
 از R افزارنرم از استفاده با خاص یریگنمونه زمان هر

 .شدند یلتبد FASTA فرمت به CSV فرمت

                                                                     
1. Singular enrichment analysis 

 از استفاده با هاتوالی به مربوط FASTA هایفایل
 نظر در با و CLC MainWorkbench افزارنرم

 صورتبه 01-30 یمساو و کمتر evalue گرفتن
 برنج یاهگ ینیپروتئ یهایتوال بانک مقابل در موضعی

(ftp://ftp.plantbiology.msu.edu/pub/data/

Eukaryotic_Projects/o_sativa/annotation_

dbs/pseudomolecules/version_7.0/all.dir/

all.pep) برنج رونویسی فاکتورهای داده پایگاه و 

(planttfdb.cbi.pku.edu.cn/download/seq/Osj_pep.fas.gz) 
Blast .شدند MSU (LOC_Os ID)حاصل یها 

 با پروتئینی کنشبرهم شبکه یمترس جهت Blast از
-String (http://string ینآنلا افزارنرم از استفاده

db.org/) در ریشه یبرا گرفتند. قرار استفاده مورد 
 String از حاصل ینیپروتئ یهاکنشیانم زمان، هر
 با و شده وارد CYTOSCAPE 2.8.0 افزارنرم به

 ،MCC3، MNC4) یمحاسبات یتمالگور 4 از استفاده
Degree، Closeness ) (Chin et al., 2014) 

 هاب یهاژن عنوانبه کنشبرهم یشترینب با یهاژن
  شدند. انتخاب
 

 بحث و نتایج
 تعیین و شوری به دهندهپاسخ هایژن شناسایی

 آنها شناسیهستی

 24 و 6 ،1 یریگنمونه یهازمان در شهیر بافت در
 و 1584 ،1309 بیترت به تنش اعمال از پس ساعت
 و دادند ننشا داریمعن انیب تفاوت کاوشگر 2497

 ینیپروتئ بانک با مذکور یهاکاوشگر یتوال که یوقت
 یبرا 10-3 آستانه با plants Ensembl در گندم

evalue، Blast ،2237 و 1340 ،1098 بیترتبه شد 
 یهازمان یبرا داریمعن انیب تفاوت یدارا گندم ژن

                                                                     
2. Local 
3. Mathews Correlation Coefficient 

4. Maximum Neighborhood Component  

http://string-db.org/
http://string-db.org/
http://string-db.org/
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 .شد ییشناسا یریگنمونه از پس ساعت 24 و 6 ،1
 زمان هر در بیان افزایش نبیشتری دارای ژن 10

 در شدند. ذکر 1 جدول در ریشه در گیرینمونه
 شه،یر در یبررس مورد یریگنمونه زمان سه مجموع
 زیآنال .شد ییشناسا یشور به دهندهپاسخ ژن 3096

 در که داد نشان هاژن نیا به مربوط یشناسیهست
 چون یمهم یهاگروه ،یستیز یندهایفرا بخش
 به پاسخ (،2.3E-14) ییایمیش یاهمحرك به پاسخ
 یکیمتابول پردازش (،1E-12) ویداتیاکس تنش

 میتنظ و (5.4E-9) انتقال (،2.4E-9) هادراتیکربوه
 دارمعنی بالای فراوانی دارای (1.4E-7) یسیرونو

 (،7.4E-09) غشا ،یسلول یاجزا بخش در بودند.
 (2.9E-05) هسته و (2.9E-05) یسلول خارج هیناح

 فراوانی وجود .بودند دارمعنی بالای فراوانی دارای
 هایپروتئین کدکننده هایژن برای دارمعنی بالای
 عوامل وجود به ترتیب به غشا و هسته در کنندهعمل

 ترانسپورترها و (Singh et al., 2002) رونویسی
(Assaha et al., 2017) پاسخ در آنها مهم نقش و 

 یهاگروه انیم از شود.می مربوط شوری تنش به
 به توانیم یمولکول عملکرد بخش در شدهیغن همم

 و (1.8E-28) اتصال (،1.2E-46) یکیتیکاتال تیفعال
 نمود اشاره (1E-25) یدوردوکتازیاکس تیفعال

 دهندهپاسخ پتومیترانسکر که پژوهش کی در (.1شکل)
 استفاده با نان گندم رقم کی شهیر در یشور تنش به
 گرفته قرار یررسب موردRNA  یابییتوال کیتکن از

 تیفعال ،یمولکول عملکرد بخش در بود
 به اتصال و یدرولازیه تیفعال ،یدوردوکتازیاکس

 یبرا شدهیغن یهاگروه نیترمهم جز آهن ونی
 Goyal et) بودند داریمعن انیب تفاوت یدارا یهاژن

al., 2016). یبرا داریمعن یبالا یفراوان وجود 
 شیافزا به یدوردوکتازیاکس عالیتف در لیدخ یهاژن
 هایتنش تحت (ROS) فعال ژنیاکس انواع دیتول

 هاکربوهیدرات لیپیدها، ها،پروتئین تخریب و غیرزنده

 چنین تحت شود.می مربوط آنها توسط DNA و
 الیتفع دارای که اکسیدانیآنتی دفاع ماشین شرایطی،

 تخریب مقابل در را گیاه باشد،می اکسیدوردوکتازی
 & Gill) نمایدمی حفظ اکسیداتیو تنش از حاصل

Tuteja, 2010). 
 ب،یترت به ییهوا اندام در حاضر، پژوهش در
 یهازمان در کاوشگر 620 و 1100 ،1381
 تنش اعمال از پس ساعت 24 و 6 ،1 یریگنمونه

 از پس و دادند نشان داریمعن انیب شیافزا ای کاهش
Blast ینیپروتئ بانک با مذکور یهاکاوشگر یتوال 
 یبرا 10-3 آستانه با plants Ensembl در گندم

evalue گندم ژن 527 و 941 ،1149 ب،یترت به 
 24 و 6 ،1 یهازمان یبرا داریمعن انیب تفاوت یدارا

 ژن 10 شد. ییشناسا یریگنمونه از پس ساعت
 گیرینمونه زمان هر در بیان افزایش بیشترین دارای

 ییهوا اندام در شدند. ذکر 2 جدول در هوایی اندام در
 2060 ،یبررس مورد یریگنمونه زمان سه مجموع در

 زیآنال شد. ییشناسا یشور به دهدهنپاسخ ژن
 در که داد نشان هاژن نیا به مربوط یشناسیهست

 دارای یژن دسته118 ،یستیز یندهایفرا بخش
 نیترمهم انیم از .بودند داریمعنی بالای فراوانی

 بخش در دارمعنی بالای فراوانی دارای یهاگروه
 یکیمتابول پرازش به توانیم یستیز یندهایفرا

 یکیمتابول پردازش (،9.4E-15) هادراتیکربوه
 ییایمیش یهامحرك به پاسخ (،2.1E-08) دهایپیل
(06-E3.5،) اانتقال (05-E3.5) 1یابیمکان و 
(3.5E-05) که است آشکار (.2 )شکل نمود اشاره 

 یستیز یندهایفرا در که ژن نیچند انیب در رییتغ
 را یشور تنش به اهیگ پاسخ دارند، نقش مختلف

 برگ پتومیترانسکر که یپژوهش در .کنندیم میتنظ
 تحت را یشور به متحمل موتانت گندم تهیوار کی

                                                                     
1 . Localization 
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 بودند، کرده سهیمقا نرمال و یشور تنش طیشرا
 یهامحرك به پاسخ زنده، ریغ یهامحرك به پاسخ

 وسنتزیب ندیفرا و ساکارز یکیمتابول ندیفرا ،ییایمیش
 فراوانی واجد یستیز یندهایفرا بخش در دهایپیل

 در دخیل اجزای سایر بین در بالاتری دارمعنی
 .(Xiong et al., 2017) بودند زیستی فرایندهای

 و (4.4E-11) غشا زین یسلول یاجزا بخش در
 به نسبت بالاتری دارمعنی فراوانی (0.0099) نوکلئوزوم

 یشناسیهست زیآنال .دادند نشان سلولی اجزای سایر
 در ییهوا اندام در دهندهپاسخ یهاژن یبرا شده انجام
-6.4E) یکیتیکاتال تیفعال ،یمولکول عملکرد بخش

 به اتصال و (3.8E-20) یازدوردوکتیاکس تیفعال (،45
 یهاگروه نیترمهم عنوان به را (7E-11) آهن ونی

  (.2 )شکل نمود نییتع شدهیغن
 یشور تنش به دهندهپاسخ یهاژن تعداد سهیمقا

 مدت شیافزا با که داد نشان ییهوا اندام و شهیر در

 یهاژن تعداد تنش، معرض در گرفتن قرار زمان
 در کهیحال در ابد،ییم شیافزا شهیر در دهندهپاسخ
 در گرفتن قرار زمان مدت شیافزا با ییهوا اندام

 تحت .ابدییم کاهش هاژن نیا تعداد تنش، معرض
 و یطیمح شرایط کنندهدرك ریشه ،یشور تنش
 تغییرات انواع با متناسب هاییگنالس کننده تولید

 با یشهر یطیمح یطشرا که آنجا از و است محیطی
 که رسدمی نظربه شودیم ییراتتغ اردچ زمان گذشت

 و مختلف هایژن بیان مدیریت با بایستی مرتباً  ریشه
 هوایی هایاندام ،مناسب هاییگنالس ارسال و متعدد

 Ko) سازد مطلع یشهر در شده حادث یتوضع از را

& Helariutta, 2017)، افزایش بر دلیلی این شاید 
 برگ با مقایسه در ریشه در دهندهپاسخ ایهژن تعداد

 تنش معرض در گرفتن قرار زمان مدت افزایش با
 .باشد شوری

 

 ری در ریشهساعت پس از اعمال تنش شو 24و  6، 1های های با بیشترین افزایش بیان در زمانژن .1جدول 

 Wheat probe Id Wheat ensembl Id Annotation ردیف
10Log 

(Fold 
Change) 

Tissue & 
Time point 

1 MUGEST2003_23lib_Contig16206 TRIAE_CS42_3AL_TGACv1_194953_AA0642620 Oxidoreductase 1.6 Root 1h 
2 MUGEST2003_23lib_Contig4286 TRIAE_CS42_U_TGACv1_645082_AA2142930 Kinase 1.4 Root 1h 
3 MUGEST2003_23lib_Contig15680 TRIAE_CS42_2AL_TGACv1_093272_AA0276390 Oxidoreductase 1.36 Root 1h 
4 wheat0130Contig2532 TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307652_AA1022380 Sugar transporter 1.3 Root 1h 
5 wheat0130Contig10613 TRIAE_CS42_3DS_TGACv1_274198_AA0935020 late 

embryogenesis 
abundant protein 

1.3 Root 1h 

6 MUGEST2003_23lib_Contig18223 TRIAE_CS42_2DL_TGACv1_158329_AA0515810 sulfotransferase 
activity 

1.2 Root 1h 

7 wheat0130Contig906 TRIAE_CS42_U_TGACv1_642201_AA2113250 metal ion binding, 
metal ion 
transport 

1.2 Root 1h 

8 whsh_allContig109 TRIAE_CS42_3DL_TGACv1_249532_AA0850990 Glutathione S-
transferase 

1.2 Root 1h 

9 MUGEST2003_23lib_Contig18120 TRIAE_CS42_2BL_TGACv1_130527_AA0412950 calcium ion 
binding 

1.2 Root 1h 

10 MUGEST2003_23lib_Contig3959 TRIAE_CS42_1DL_TGACv1_062162_AA0209730 Glycosidase,  
Hydrolase 

1.2 Root 1h 

11 MUGEST2003_23lib_Contig11950 TRIAE_CS42_2BL_TGACv1_129640_AA0391310 protein 
dimerization 

activity 

1.7 Root 6h 

12 wheat0130Contig3543 TRIAE_CS42_3DL_TGACv1_252938_AA0892670 Dehydrin 1.7 Root 6h 
13 rwhca6l20 TRIAE_CS42_1AS_TGACv1_019507_AA0067450 DNA binding 1.5 Root 6h 
14 wheat0130Contig12965 TRIAE_CS42_2BL_TGACv1_129886_AA0398750 structural 

constituent of 
ribosome 

1.5 Root 6h 

15 wheat0130Contig2730 TRIAE_CS42_5DL_TGACv1_432941_AA1395460 Dehydrin 1.5 Root 6h 
16 wheat0130Contig2499 TRIAE_CS42_U_TGACv1_641024_AA2082530 Dehydrin 1.4 Root 6h 
17 wheat0130Contig2532 TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307652_AA1022380  Sugar transporter 1.4 Root 6h 
18 wheat0130Contig10552 TRIAE_CS42_2DL_TGACv1_159104_AA0532470 chitin binding 1.3 Root 6h 
19 wheat0130Contig10453 TRIAE_CS42_5BS_TGACv1_424783_AA1391730 catalytic activity 1.3 Root 6h 
20 wheat0130Contig2532 TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307652_AA1022380  Sugar transporter 1.3 Root 6h 

https://www.uniprot.org/uniprot/?query=family:%22major+facilitator+superfamily.+Sugar+transporter+%28TC+2.A.1.1%29+family%22
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0046983
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0046983
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0046983
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003677
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=family:%22major+facilitator+superfamily.+Sugar+transporter+%28TC+2.A.1.1%29+family%22
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0008061
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003824
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=family:%22major+facilitator+superfamily.+Sugar+transporter+%28TC+2.A.1.1%29+family%22
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21 MUGEST2003_23lib_Contig9860 TRIAE_CS42_5DS_TGACv1_457426_AA1486400.1 Oxidoreductase 1.9 Root 24h 
22 MUGEST2003_23lib_Contig11950 TRIAE_CS42_2BL_TGACv1_129640_AA0391310.7 protein 

dimerization 
activity 

1.8 Root 24h 

23 MUGEST2003_23lib_Contig16264 TRIAE_CS42_U_TGACv1_640781_AA2073960.1 Glycosidase 
,Hydrolase 

1.8 Root 24h 

24 rwhe1o16 TRIAE_CS42_3B_TGACv1_222340_AA0762490.2 ABC transporter 1.78 Root 24h 
25 ncbi_gi_19032274 TRIAE_CS42_3DL_TGACv1_250315_AA0866010.1 ABC transporter 1.7 Root 24h 
26 wheat0130Contig4997 TRIAE_CS42_1DL_TGACv1_061644_AA0200730.1 ATP binding 16 Root 24h 
27 wheat0130Contig7563 TRIAE_CS42_2AL_TGACv1_092986_AA0268690.1 metal ion binding 1.6 Root 24h 
28 wheat0130Contig5896 TRIAE_CS42_3B_TGACv1_223174_AA0777390.1 regulation of 

transcription 
1.6 Root 24h 

29 wheat0130Contig2532 TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307652_AA1022380.1 Sugar transporter 1.6 Root 24h 
30 wheat0130Contig3770 TRIAE_CS42_5AL_TGACv1_374481_AA1201270.1 structural 

constituent of 
ribosome 

1.3 Root 24h 

 ری در اندام هواییساعت پس از اعمال تنش شو 24و  6، 1های های با بیشترین افزایش بیان در زمانژن .2 جدول

 Wheat probe Id Wheat ensembl Id Annotation ردیف
10Log 

(Fold 
Change) 

Tissue 
& Time 

point 
1 MUGEST2003_23lib_Contig16206 TRIAE_CS42_3AL_TGACv1_194953_AA0642620 Oxidoreductase 1.4 Shoot 

1h 
      
2 rwhsd8b24 TRIAE_CS42_6DL_TGACv1_526953_AA1695920 Transcription 

factor activity 
1.2 Shoot  

1h 
3 MUGEST2003_23lib_Contig9860 TRIAE_CS42_5DS_TGACv1_457426_AA1486400 Oxidoreductase 1.2 Shoot  

1h 
4 MUGEST2003_23lib_Contig15680 TRIAE_CS42_2AL_TGACv1_093272_AA0276390 Oxidoreductase 1.2 Shoot 

1h 
5 rwhf24h06 TRIAE_CS42_5BS_TGACv1_423547_AA1379240 magnesium ion 

binding, terpene 
synthase activity 

1.2 Shoot  
1h 

6 rwhr9b21 TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_177641_AA0581710 cellulose 
synthase activity 

1.1 Shoot 
1h 

7 MUGEST2003_23lib_Contig3082 TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_178985_AA0603230 cellulose 
synthase activity 

1.0 Shoot 
1h 

8 MUGEST2003_23lib_Contig11979 TRIAE_CS42_3DS_TGACv1_271997_AA0912700 Monooxygenase, 
 Oxidoreductase 

1.0 Shoot 
1h 

9 MUGEST2003_23lib_Contig20238 TRIAE_CS42_4DL_TGACv1_343127_AA1130270 serine/threonine 
phosphatase 

activity 

1.0 Shoot 
1h 

10 ncbi_gi_32128768 TRIAE_CS42_7DL_TGACv1_603080_AA1975400 Glutathione S-
transferase 

1.0 Shoot 
1h 

11 MUGEST2003_23lib_Contig2476 TRIAE_CS42_7DL_TGACv1_604017_AA1992400 Senescence-
associated 

protein 

1.5 Shoot 
6h 

12 whsh_allContig1196 TRIAE_CS42_4AL_TGACv1_289420_AA0970770 Auxin-repressed 
protein 

1.4 Shoot  
6h 

13 whsh_allContig1110 TRIAE_CS42_4DS_TGACv1_361072_AA1160380 Auxin-repressed 
protein 

1.3 Shoot  
6h 

14 whsh_allContig1108 TRIAE_CS42_3B_TGACv1_221851_AA0751720 Serine/threonine-
protein 

phosphatase 

1.2 Shoot 
6h 

15 MUGEST2003_23lib_Contig4076_p TRIAE_CS42_7BL_TGACv1_577264_AA1870500 regulation of 
transcription 

1.0 Shoot 
6h 

16 MUGEST2003_23lib_Contig20238 TRIAE_CS42_4DL_TGACv1_343127_AA1130270 protein 
serine/threonine 

phosphatase 
activity 

0.9 Shoot 
6h 

17 MUGEST2003_23lib_Contig5261 TRIAE_CS42_5BL_TGACv1_406590_AA1347490 ATP binding, 
protein kinase 

activity 

0.9 Shoot 
6h 

18 wheat0130Contig6318 TRIAE_CS42_3DS_TGACv1_272166_AA0915970 Late 
embryogenesis 

abundant protein 

0.9 Shoot 
6h 

19 MUGEST2003_23lib_Contig8276 TRIAE_CS42_5AL_TGACv1_374184_AA1192720 protein kinase 
activity 

0.9 Shoot 
6h 

20 whsh_allContig1059 TRIAE_CS42_1BL_TGACv1_032476_AA0130290 Beta-glucanase 0.9 Shoot 
6h 

21 MUGEST2003_23lib_Contig4076_p TRIAE_CS42_7BL_TGACv1_577264_AA1870500 regulation of 
transcription 

1.2 Shoot 
24h 

22 ncbi_gi_32128974 TRIAE_CS42_3AS_TGACv1_211011_AA0683000 sodium ion 1.2 Shoot 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0005524
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0046872
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003735
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0560
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003700
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0003700
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0560
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0560
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0000287
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0000287
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0000287
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0016760
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0016760
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0016760
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0016760
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0503
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0503
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004672
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004672
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006355
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006814
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transporter 24h 
23 MUGEST2003_23lib_Contig12181 TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_177333_AA0573920 Monooxygenase, 

Oxidoreductase 
1.1 Shoot  

24h 
24 MUGEST2003_23lib_Contig11979 TRIAE_CS42_3DS_TGACv1_271997_AA0912700 Monooxygenase, 

Oxidoreductase 
1.0 Shoot  

24h 
25 MUGEST2003_23lib_Contig9230 TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_180216_AA0610470  Transcription 

regulation 
0.9 Shoot 

24h 
26 MUGEST2003_23lib_Contig20238 TRIAE_CS42_4DL_TGACv1_343127_AA1130270 serine/threonine 

phosphatase 
activity 

0.9 Shoot 
24h 

27 wheat0130Contig10646 TRIAE_CS42_2BL_TGACv1_129728_AA0393950 Glutamate 
dehydrogenase 

0.9 Shoot  
24h 

28 MUGEST2003_23lib_Contig4051 TRIAE_CS42_7DL_TGACv1_603165_AA1977410 ABC transporter 0.8 Shoot  
24h 

29 MUGEST2003_23lib_Contig5075 TRIAE_CS42_1AL_TGACv1_000725_AA0017970 Glutathione S-
transferase, 

0.8 Shoot  
24h 

30 wheat0130Contig6318 TRIAE_CS42_3DS_TGACv1_272166_AA0915970 Late 
embryogenesis 

abundant protein 

0.7 Shoot  
24h 

 
 یهای دارای بیان افتراقی در ریشه گندم در پاسخ به تنش شورشناسی ژن. نتایج هستی1شکل 

 

Biological Process Cellular Component Molecular Function 

  FUNCTION 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006814
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0805
https://www.uniprot.org/keywords/KW-0805
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004722
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گندم در پاسخ به تنش شوری  افتراقی در اندام هوایی های دارای بیانشناسی ژن. نتایج هستی2شکل 

Biological Process 
 

Cellular Component 
 

Molecular Function 
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 شوری تنش به پاسخ در هاب هایژن تعیین

 تنش اب که است اندامی اولین ریشه کهاین به توجه با
 هایژن روی بر هاب آنالیز شود،می مواجه شوری
 پس .شد انجام ریشه در شوری تنش به دهندهپاسخ

 و برنج ینیپروتئ بانک مقابل در Blastx انجام از
  evalueبا برنج رونویسی فاکتورهای داده پایگاه

 و 1128 ،789 یبترت به 10-3 یمساو یا ترکوچک
 پس ساعت 24 و 6 ،1 یهازمان در برنج ژن 1755

 هاژن این که شد شناسایی یشور تنش اعمال از
 شدند. داده String افزارنرم به یورود عنوانبه

 ورتص )به برنج هایژن این یانم از String افزارنرم
MSU ID) یبترت به ساعت 24 و 6 ،1 ایهزمان در 

 خروجی .نمود ییشناسا را ژن 1720 و 1097 ،769
 (طهمربو پروتئینی هایکنشمیان)  stringافزار نرم
 رد .یدگرد Cytoscape 2.8.0 یافزارنرم یفضا وارد

 یشه،ر در یبررس مورد زمان سه مجموع در نهایت،
 یشهر در یشور تنش به پاسخ در هاب هاینژ

 (.3 )جدول شدند انتخاب مهم ژن 10 و ییشناسا
 نشت به دهندهپاسخ هایژن القای طریق از گیاهان

 این که شوندمی سازگار محیطی نامساعد شرایط با
 اتفاق رونویسی عوامل راهبری و حضور با فرایند

 هایژن بیان تنظیم طریق از رونویسی عوامل .افتدمی
 یهاپاسخ و تنش سیگنال انتقال مسیرهای در درگیر

 

 ایفای گیاه تحملی هایپاسخ در گیاه، فیزیولوژیک
 & Budak et al., 2013; Chen) نمایندمی نقش

Zhu, 2004; Shinozaki & Dennis, 2003;. 
Yamaguchi-Shinozaki & Shinozaki, 2005). 

 هایخانواده از رونویسی عامل دو نیز مطالعه این در
MYB و WRKY شناسایی هاب ژن عنوانبه 

 دسته یک ،MYB یندوم یدارا هایپروتئین .شدند
 را یسیرونو هایبازدارنده و هاکنندهفعال از بزرگ
 پاسخ و یسممتابول ی،سلول چرخه که شوندمی شامل

 کنندمی تنظیم ار زنده غیر و زنده هایتنش به
(Deluc et al., 2008; Nilsson et al., 2007; 

Stracke et al., 2001; Yoo et al., 2005). 
 ینا در شده ییشناسا MYB یسیرونو عامل

 را یچیدهپ یژن شبکه یک هاب ژن عنوان به پژوهش
 برنج در اردد نقش خوشه نمو و تنش به تحمل در که

 این انتقال .(PARK et al., 2010) کندمی فعال
 بیان و گلیمریم و سیب تنباکو، آرابیدوپسیس، به ژن
 مانند سازگاری هاییتاسمول یوسنتزب یقطر از آن،

 بیوسنتز افزایش گلوکز، و ساکارز پرولین،
 سبب یداناکسیآنت یدهایفلاوونوئ و پروپانوئیدهافنیل
 است شده سرما و خشکی هایتنش به تحمل یشافزا

(Docimo et al., 2008; Mattana et al., 2005; 

Pasquali et al., 2008; Vannini et al., 2004).  

 ریشه گندم بافت در شوری تنش به پاسخ در دخیل هاب هایژن .3 جدول
 Wheat probe Id Wheat ensembl Id Rice MSU Id Descrription Annotation Algorithm ردیف

1 wheat0130Contig10425 TRIAE_CS42_2DL_TGA
Cv1_159712_AA0541890 

LOC_Os04g43680.1 OsMyb4 Transcriptional 
regulator 

Mcc 

2 wheat0130Contig10100 TRIAE_CS42_6BS_TGA
Cv1_513502_AA1643690 

LOC_Os02g08440.1 OsWRKY71 Transcriptional 
regulator 

Mcc 

3 wheat0130Contig12908 TRIAE_CS42_3B_TGAC
v1_226158_AA0814320 

LOC_Os01g53920.1 receptor-like protein 
kinase 5 precursor 

kinase closeness 

4 rwh28o12 TRIAE_CS42_5BL_TGA
Cv1_405586_AA1330960 

LOC_Os06g38340.1 receptor-like protein 
kinase precursor 

kinase closeness 

5 MUGEST2003_23lib_
Contig18545 

TRIAE_CS42_2DS_TGA
Cv1_178855_AA0601830 

LOC_Os08g34790.1 4-coumarate--CoA 
ligase 5 

Phenylpropanoid 
metabolism 

degree&mcc 

6 wheat0130Contig10227 TRIAE_CS42_4AS_TGA
Cv1_307328_AA1019520 

LOC_Os03g18150.1 protein phosphatase 
2C 32 

Protein 
phosphatase 

degree&mnc 
 

7 wheat0130Contig11575 TRIAE_CS42_2AL_TGA
Cv1_093400_AA0279320 

LOC_Os04g25570.1 protein phosphatase 
2C 38 

Protein 
phosphatase 

degree&mnc 
 

8 MUGEST2003_23lib_
Contig20238 

TRIAE_CS42_4DL_TGA
Cv1_343127_AA1130270 

LOC_Os03g16170.2 protein phosphatase 
2C 30 

Protein 
phosphatase 

degree&mnc 

https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_3B_TGACv1_226158_AA0814320.1;tl=ohBncj7lGX0DHCFd-18466830-434431177
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_3B_TGACv1_226158_AA0814320.1;tl=ohBncj7lGX0DHCFd-18466830-434431177
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_5BL_TGACv1_405586_AA1330960.1;tl=bx80uBtWIaV9NDuG-18467198-434501955
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_5BL_TGACv1_405586_AA1330960.1;tl=bx80uBtWIaV9NDuG-18467198-434501955
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_178855_AA0601830.2;tl=rrnW88JRCuKazftx-18467239-434504004
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_2DS_TGACv1_178855_AA0601830.2;tl=rrnW88JRCuKazftx-18467239-434504004
http://www.uniprot.org/keywords/KW-0587
http://www.uniprot.org/keywords/KW-0587
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307328_AA1019520.2;tl=I9vHl2DzF6YswMaW-18467249-434504329
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_4AS_TGACv1_307328_AA1019520.2;tl=I9vHl2DzF6YswMaW-18467249-434504329
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_2AL_TGACv1_093400_AA0279320.1;tl=hfy2fy0IFGlwRyV5-18467266-434504370
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_2AL_TGACv1_093400_AA0279320.1;tl=hfy2fy0IFGlwRyV5-18467266-434504370
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_4DL_TGACv1_343127_AA1130270.2;tl=rHCR5FXZFkkLococ-18467272-434504467
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_4DL_TGACv1_343127_AA1130270.2;tl=rHCR5FXZFkkLococ-18467272-434504467
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9 MUGEST2003_23lib_
Contig16336 

TRIAE_CS42_1DL_TGA
Cv1_061434_AA0195270 

LOC_Os05g46040.1 protein phosphatase 
2C 50 

Protein 
phosphatase 

degree&mnc 

10 MUG018B08R990527 TRIAE_CS42_U_TGACv
1_641350_AA2092650 

LOC_Os01g40094.1 protein phosphatase 
2C 6 

Protein 
phosphatase 

Mnc 

 
 

 
 

 نمو و رشد تنظیم در WRKY یسیرونو عوامل
 نقش زنده غیر و زنده هایتنش به اهگی پاسخ و گیاه

 .(Mingyu et al., 2012) کنندمی ایفا مهمی بسیار
 از یدوپسیسآراب به یاسو GmWRKY54 ژن انتقال

 تنش به دهندهپاسخ هایژن یانب یمتنظ یقطر
DREB2A، RD29B و STZ به تحمل افزایش سبب 

 .(Zhou et al., 2008) است شده شوری و خشکی
 که Nicotiana benthamiana ریختترا یاهانگ

 بیان افزایش پنبه GhWRKY17 ژن آنها در
(overexpress) بیان کاهش علت به است شده داده 

 و خشکی به تحمل کاهش ،ROS برنده ینب از هایژن
 در .(Yan et al., 2014) دهندمی نشان شوری
 نیاب یشافزا که شد داده نشان نیز یگرید مطالعه

 القا هایژن یانب یشافزا یقطر از AtWRKY25 ژن
 در گرما به تحمل افزایش سبب گرما، با شونده

 در .(Li et al., 2009) شودمی آرابیدوپسیس
 به WRKY یسیرونو عامل یک یزن حاضر پژوهش

 ینا یانب یشافزا که شد ییشناسا هاب ژن عنوان
 برنج در شوری و خشکی سرما، هایتنش تحت ژن
 .(Rabbani et al., 2003) است شده گزارش نیز

 که است داده نشان مطالعات از حاصل نتایج
Receptor-like protein kinases (RLKs) 

 هایشبکه گیاه، نموی فرایندهای تنظیم بر علاوه
 به پاسخ در بیماری به مقاومت و دهیسیگنال

 اسید، آبسیزیک به پاسخ شامل زنده غیر هایتنش
 دخالت نیز یداناکسیآنت دفاع و یمکلس دهیسیگنال

 LecRLK ژن انتقال .(Ye et al., 2017) دارند
 فعالیت افزایش طریق از تنباکو به یفرنگ نخود
 و (ROS) فعال اکسیژن انواع برندهبین از هایآنزیم

 یشافزا و فعال اکسیژن انواع تجمع کاهش یجهنت در
 سبب آبی هایانالک کردن فعال علت به آب جذب

 Vaid et) شودمی شوری تنش به تحمل افزایش

al., 2015). ژن دو حاضر پژوهش در RLK به 
 تنش به گندم پاسخ در دخیل کلیدی هایژن عنوان
 .شدند شناسایی شوری

 از همم دسته دو فلاوونوئیدها و پروپانوئیدهافنیل
 رد یباتترک ینا هستند. گیاهی فنلی هایمتابولیت
 هیرزندغ و زنده هایتنش مقابل در یاهانگ حفاظت

 از لباغ هفوظی این و کنندمی یفاا یدیکل یاربس نقش
 امانج فعال یژناکس انواع یلتشک از جلوگیری طریق

            ژن .(Mierziak et al., 2014) یردگیم
4-coumarate-CoA ligase 5 (4CL5) نقش که 

 مطالعه در دارد یدهاپروپانوئیلفن متابولیسم در مهمی
 به گندم پاسخ در دخیل کلیدی ژن عنوان به حاضر
 شد. شناسایی شوری تنش

 ینپروتئ کدکننده ژن 5 حاضر، پژوهش در
 به تحمل در کلیدی هایژن عنوانبه 2C فسفاتاز

 فسفوریلاسیون .شدند شناسایی گندم در شوری تنش
 کلیدی وقایع از یکی عنوان به هاینپروتئ پذیربرگشت

 که است شده شناخته یگنالس انتقال هایشبکه در
 یمتنظ هایوکاریوت در را یمتعدد زیستی یندهایفرا
 و هاکیناز ینئپروت و (Uhrig et al., 2013) کندمی

-می فرایند این در اصلی نقش کننده ایفا فسفاتازها

 2Cهایفسفاتاز .(Singh and Pandey, 2012) باشند
 تا 60 بین برنج و یدوپسیسآراب مانند یمدل یاهانگ در
 Kerk) دهند. می تشکیل را فسفاتازها کل درصد 65

et al., 2008; Singh et al., 2010). بالای نسبت 
 و یتاهم دهندهنشان ،2C فسفاتازهای ئینپروت

 است. یسلول مختلف یندهایفرا در آنها دخالت
 مهم یگرهایمتنظ عنوانبه 2C یفسفاتازها ینپروتئ

 به اند.شده شناخته ABA دهییگنالس مسیر در
 داخل در تنش، یا ینمو هایمحرك درك دنبال

https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_1DL_TGACv1_061434_AA0195270.1;tl=YzjdzSeTjnCiH5HR-18467275-434504539
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_1DL_TGACv1_061434_AA0195270.1;tl=YzjdzSeTjnCiH5HR-18467275-434504539
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_U_TGACv1_641350_AA2092650.2;tl=xW9cIiyQtbXlkncY-18467280-434509571
https://plants.ensembl.org/Triticum_aestivum/Transcript/Summary?db=core;t=TRIAE_CS42_U_TGACv1_641350_AA2092650.2;tl=xW9cIiyQtbXlkncY-18467280-434509571
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 ABA یرندهگ به و شودیم یدتول ABA سلول
(ABAR) کندمی فعال راآن و صلمت. ABAR 

 .دهدمی کنشیانم 2Cفسفاتازینپروتئ با شده فعال
 یبازدارندگ اثر کنش،میان این دنبال به

 SnRk2 ینپروتئ یرو بر 2C فسفاتازینپروتئ
(Sucrose nonfermenting related kinase2) 

 .شودمی SnRk2 شدن فعال به منجر و شده برداشته
 دست یینپا اجزا خود نوبه به نیز شده فعال کیناز این

 را ABF/AREB/ABI5 یسیرونو یفاکتورها مانند
 القا را ABA به دهندهپاسخ هایژن یانب و کرده فعال
 یزیولوژیکیف هایپاسخ به نهایت در وقایع این .کندمی

 تنش به تحمل و نمو و رشد یمتنظ شامل یسازگار
  .(Singh et al., 2016) شوندمی منجر
 حاضر، تحقیق در آمده ستدبه نتایج اساس بر

 تنش به تحمل در دخیل کلیدی هایژن از بسیاری
 کینازها،پروتئین مانند تنظیمی هایژن ،شوری

 که باشندمی رونویسی عوامل و فسفاتازهاپروتئین

 در تنش به پاسخ هایشبکه در هاژن این جایگاه
 دستپایین هایژن بیان و بوده هاژن سایر بالادست

 در سزاییبه اهمیت از بنابراین و نمایندمی تنظیم را
 حاصل نتایج .باشندیم برخوردار تنش به تحمل ایجاد

 کلیدی هایژن شناسایی خصوص در پژوهش این از
 هایبرنامه در توانندمی گندم گیاه تحمل در دخیل

 مورد گندم در شوری تنش به تحمل برای اصلاح
 هاینشانگر حیطرا منظور این به .گیرند قرار استفاده
 گام اولین ،کلیدی هایژن بیان یا و حضور بر مبتنی
  .باشدمی پژوهش این نتایج شدن کاربردی برای
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 مصوب تحقیقاتی پروژه از بخشی پژوهش این

 69000095 شماره به پژوهشگران از حمایت صندوق
 ایران کشاورزی بیوتکنولوژی پژوهشگاه در و باشدمی

 قدردانی و تشکر مورد وسیلهبدین که ستا شده انجام
 .گیرندمی قرار
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