
 فناوری گیاهان زراعیـ پژوهشی زیست علمیمجله 
 ( 17- 34) 1401 بهار ، هفتمو یس یاپی، پ سوم، شماره یازدهمسال 

Crop Biotech . 
Spring (2022) 11(3): 17-34 DOI:10.30473/CB.2022.63041.1872   

 

       E-mail: ismaili.a@lu.ac.ir  سماعیلی : احمد ا نویسنده مسئول *

غیرزیستیتنش کم  های  جمله  گیاهان    آبیاز  بهدر  تغییرات   منجر 

  گیاهان مانند سایر موجودات زنده با   .شوندفیزیولوژیکی و بیوشیمیایی می

ژن   بیان  میتنظیم  پاسخ  محیطی  تغییرات  عدهندبه  رونویسیوام.  ،  ل 

بیان ژن   نیتریدیکل تنظیم  مبه  هاعناصر مولکولی برای  . نقش  روندی شمار 

)  عوامل مولکولی  HSFsرونویسی شوک حرارتی  مکانیسم  در  به (  پاسخ 

در مطالعه   ، از این رو،قرارگرفته است  دییأهای غیرزیستی مورد ت انواع تنش 

ها در عدس  HSFبیان بندی و بررسی تغییرات  حاضر برای شناسایی، طبقه 

استفاده   RNAشده    یابییهای توالداده  لیتحل  و  هیتجزاز    یآبتحت تنش کم 

  qRT-PCRها با استفاده از روش  و در نهایت بیان برخی از رونوشت   شد

بندی شده عدس،  های سرهماز مجموع رونوشت  .مورد بررسی قرار گرفت

نتایج نشان  نین  شناسایی شد. همچ  HSFرونوشت متعلق به سه کلاس    35

شده، بیان چهار رونوشت  های شناساییHSFآبی از میان  که در شرایط کم  داد

بیان    HSFA2و    HSFA9شامل   مقابل  در  و  و    HSFA6Bافزایش 

HSFB4  در پاسخ    که  دادهای ما نشان  یافتهعلاوه بر این    .یافته استکاهش

رونوشت  بیان  در  تغییری  خشکی  تنش  دیده   Cکلاس    HSFهای  به 

  HSFهای  ژن   های این پژوهش بینشی در مورد یافتهطورکلی،  به  .دشونمی

است که آبی ایجاد نمودهدر پاسخ به تنش کم  هاعدس و نقش احتمالی آن 

درک بهتر مکانیسم  های آتی برای  آزمایشدر  ای  عنوان پایه توان از آن بهمی

 آبی استفاده نمود.کم مولکولی تحمل عدس به تنش

 

  رونویسی شوک حرارتی، عدس،  عوامل،  یآبمکتنش  کلیدی:های  واژه

qRT-PCR، RNA-seq 

Abiotic stresses, including drought in plants, lead to 

physiological and biochemical changes that are 

controlled by regulating gene expression. Transcription 

factors are considered as the most key molecular 

elements for regulating genes in response to biotic or 

abiotic stresses. The role of Heat shock transcription 

factors (HSFs) in the molecular mechanism of response 

to various abiotic stresses has been confirmed; therefore, 

this study used the analysis of RNA sequencing data to 

identify, classify and evaluate changes in HSF 

expression in lentil under water-deficit stress, and 

finally, the expression of some transcripts were 

examined using qRT-PCR. From the total assembled 

transcripts of lentil, 35 transcripts belonging to three 

HSF classes were identified. Also, according to the 

results, the expression of 14.28% of the identified 

transcripts, which often belonged to class A, is altered in 

lentil under water-deficit stress. The expression of 

14.28% of the identified transcripts, most of which 

belonged to class A, is altered in lentil under water-

deficit stress. In general, the results show that changes in 

the expression of some transcripts of one HSF gene take 

precedence over those of other transcripts of that gene in 

response to drought stress; therefore, it is of particular 

importance to study alternative splicing in response to 

this environmental factor in lentil. The HSF genes 

identified in this study can be used in future experiments 

to understand better the molecular mechanism of water-

deficit stress tolerance in lentil. 

 

Keywords: HSFs, Lentil, qRT-PCR, RNA-seq, Water-

deficit 
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 مقدمه
 = 2n( گیاهی دیپلوئید ).Lens culinaris Lعدس )

2x = 144افشان و با اندازه ژنومی معادل  گرده   (، خود  
، (Arumuganathan and Earle, 1991)باز  ا  گیگ

حبوبات   گروه  از  مهم  گیاه  سردسیر  دانهسومین  ای 
 ;Khazaei et al., 2016)  شودی م   محسوب

Kumar et al., 2013; Srivastava and 

Vasishtha, 2012; Sohrabi et al., 2022) .
  ی اه یز مانند اغلب محصولات گ ی د عدس نی زان تولیم

در    یست یر زیو غ  یستی های زل رخ داد انواع تنش یدلبه
پایین کمناطق   از  شت،  می تر  جهانی    باشدمیانگین 

(Sultana et al., 2014; Hosseini et al., 2021)  .
اقلیم   داشتن  با  نیز  نیمهایران  و  و  خشک  خشک 

دام کاملاً  همچنین  شرایط  از  بالا،  دمایی  نوسانات  نه 
مطلوب و بهینه جهت کشت عدس برخوردار نبوده و  

که    میانگین عملکرد این محصول در مناطق کشت آن
د  می غالباً  پایین یم  است باشند،  جهانی  میانگین  از    تر 

(Sabaghpour et al., 2013) انجام شده  . مطالعات 
درصد از افت عملکرد عدس در    28دهد که  یمنشان 

های  علت تنش مناطق کشت آن در سرتاسر جهان، به 
به  تنش  غیرزیستی  چنین  می   یآبم کویژه  در  باشد. 

  ی آبم ک  به تنش شرایطی استفاده از ارقام جدید متحمل  
تواند راهکار مناسبی برای حفظ پایداری عملکرد در  می

 Kumar et al., 2013; Sohrabi et)  عدس باشد 

al., 2022) . 
و  برنامه کمی  عملکرد  بهبود  برای  اصلاحی  های 

به  عدس،  با  کیفی  ژنتیکی  محتوای  کمبود  دلیل 
 ,.Sultana et al)  باشدادی مواجه می ی های زچالش 

2014; Ramtekey et al., 2021)  تاکنون  .
نباتات در عدس، صرفاً در  های کلاسیک اصلاح روش

ژنی مؤثر بوده ولی استفاده  بهبود برخی از صفات تک 
از این رویکرد در اصلاح اغلب صفات کمی نظیر تحمل  

وقتتنش به   محیطی،  دقت  های  از  و  پرهزینه  گیر، 
می  برخوردار  ؛  (Sohrabi et al., 2022)   باشدکمی 

روش ازاین  از  استفاده  و  رو  ژنتیک  مهندسی  های 

به زیست روشفناوری  بهبود  کلاسیک،  منظور  های 
ها  ارایی و دقت در نوترکیبی حاصل از آمیزش افزایش ک

  و افزایش دامنه خزانه ژنی عدس امری ضروری است
(Kumar et al., 2014; Suri et al., 2022) . 

ان باعث ایجاد های غیرزیستی در گیاهاغلب تنش
می بیوشیمیایی  و  فیزیولوژیکی  با تغییرات  که  شوند 

می کنترل  ژن  بیان  ازاین تنظیم  با شوند.  تحلیل   رو 
هایی توان ژن می   ، ( Transcriptomeم ) ترنسکریپتو 

نموده و  را شناسایی  داده  بیان  تغییر  که تحت تنش 
به مجموعه  را  اطلاعات  از  اساس ای  درک  منظور 

 Rizhsky et) تنش فراهم نمود   مولکولی تحمل به

al., 2004)  . ( رونویسی   Transcriptionعوامل 

factors, TFsکلیدی م(  عناصر  برای ترین  ولکولی 
بی محرکتنظیم  به  پاسخ  در  ژن  یا  های ان  زنده 

به . ( Manna et al., 2021)   روندشمار می غیرزنده 
مختلفخانواده   میاندر   عوامل TF  های  نقش   ،

شوک   ) رونویسی   ,Heat shock factorsحرارتی 

HSFs انواع به  پاسخ  مولکولی  مکانیسم  در   )
ت تنش  مورد  غیرزیستی  قراریأهای  اس گرفت   ید   ته 

 (Wang et al., 2012; Swindell et al., 2007; 

Manna et al., 2021; Tan et al., 2021). 
ژن به  بهینه،  شرایط  در  در    HSFهای  طورکلی، 

می  غیرفعال  با  وضعیت  و    Hsp90 / Hsp70باشند 
 Lin et)   دهند های سیتوپلاسمی را تشکیل می کمپلکس 

al., 2014 )  . ویژه تنش به   های غیرزیستی با رخ داد تنش  
سیتوپلاسم  HSFگرما،   در  مونومریک  حالت  از  ها 

ه تغییر یافته و از  حالت تریمریک در هست شده و به خارج 
شوند و فرصت مناسبی برای  های چاپرونی رها می مجتمع 
شونده  ی متصل حفاظت شده   ها به موتیف HSFاتصال  

)   به   ,Heat shock elementsعناصر شوک حرارتی 

HSEs  ) (3′-nnTTCTAGAA-5′ )    پروموتر در  
 Scharf)   سازند های پاسخگو به تنش را فراهم می ژن 

et al., 2012; Kmiecik and Mayer, 2022 ) .  
Hsf های پاسخگو به تنش ازجمله  ها با تنظیم بیان ژن

) پروتئین   ,Heat shock proteinهای شوک حرارتی 
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HSPs های  (، نقش مهمی در بهبود تحمل در برابر تنش
 ,.Ohama et al)   رند ویژه تنش گرما دا ی به زیست   غیر 

توانند بر  ها می Hsfها،  HSP. علاوه بر القاء بیان  ( 2016
  زدایی سم هایی که محصولاتشان نقش مهمی در  بیان ژن 

) گونه  فعال  اکسیژن   Reactive oxygenهای 

species, ROS معنی تأثیر  دارند،  بگذارند (    داری 
 (Driedonks et al., 2015; Tiwari et al., 2022 ) . 

نشان  منابع  که  می مرور  خصوصیات  دهد  اساس  بر 
 ( کننده  الحاق  وجود  ازجمله  دمین  Linkerساختاری   ،)

A/B -HR) و جایگاه الیگومریزاسیون   DNAاتصال به  

region )  خانواده ژنی ،HSF    گروه شامل    3  به در گیاهان
 Nover) شوند  بندی می تقسیم   Cو    A  ،Bهای  کلاس 

et al., 2001; Kmiecik and Mayer, 2022 )  .
حال تنها در برخی از گیاهان مدل، این خانواده ژنی  بااین 

گروه  و  شناسایی  شده مهم،  سایر  بندی  مورد  در  و  اند 
آن  از  اطلاعاتی  عدس  ازجمله  دسترس  گیاهان  در  ها 

برای    HSFهای  گرچه عملکرد ژن نیست. علاوه بر این  
به  بار  ژن اولین  ت عنوان  به  پاسخ  گرما  های  نش 

با توصیف  است،  مطالعات  این   شده  از  بسیاری  در  حال 
آن  بیان  تنش پیامدهای  سایر  به  پاسخ  در  های  ها 
از جمله گندم    آبی در گیاهان مختلف غیرزیستی مانند کم 

 (Triticum aestivum  ) (Bi et al., 2020 )  جو  ،
 (Hordeum vulgare )   (Mishra et al., 2020 )  ،

  ( Zeng et al., 2020) (  Manihot esculentaکاساوا ) 
 ,.Sun et al)   ( Agrostis stoloniferaعلف بوریا ) و  

ت   ( 2021 است.  ی أمورد  قرارگرفته  مطالعهید   نتایج 
Wang et al.   (2020)   نشان داد که بیان برخی از

پیام   HSFهای  ژن  فرآیند  رسانی در شرایط خشکی، 
فعال   ( Abscisic acid, ABA)   د یاس   ک ی ز یآبس  را 

های تغییرات در بیان ژن این امر آبشاری از  نموده که  
را ایجاد می  کند. همچنین پاسخگو به تنش خشکی 

که   داد  نشان  ژنمطالعه  حد  از  بیش   بیان 
TaHsfA6f   و  شوری  ،منجر به بهبود تحمل خشکی 

تجمع   همچنین  آرابیدوپسیس  در  ABA افزایش 

 (Arabidopsis thaliana  و گندم ) شود می  (Bi et 

al., 2020 ) . 
در    HSFهای  ژن  مهم   عملکردبا توجه به  بنابراین  

غتنش  زی های  ا یست یر  هدف  شناسای،  مطالعه    یی ن 
ن  ی اول  یدر عدس برا  HSF  ی های خانواده ژنرونوشت

  HSF  ی هاان ژن یرات بیی ن تغیباشد. علاوه بر ای م   بار
از    کی ط تنش خشی منتخب در شرا -qRTبا استفاده 

PCR ده شد. ی سنجز ی ن 
 

 ا همواد و روش 

 بندی نوپدید ترنسکریپتوم آوری، پردازش و سرهم جمع 

عدس    RNA-seqهای  در این مطالعه از مجموعه داده 
)با کد    NCBIموجود در پایگاه داده    ، آبی تحت شرایط کم 

 ,.PRJNA379217 )   (Hosseini et alدسترسی  

ژن ( 2021 شناسایی  برای  بیان    HSFهای  ،  بررسی  و 
مطالعه حسینی و همکاران    ز ا (.  1ها استفاده شد )جدول  آن 

 (Hosseini et al., 2021 )  ، یابی  های توالی نمونهRNA  
 ( خشکی  تنش  به  شامل  بیست   PEGمربوط  درصد(، 

انتخاب  نمونه  تکرار  دو  با  های کنترل و تنش هر کدام 
داده شدند.   خام  کیفیت  با  های  پردازش  از  پس  و  قبل 

نرم  ) استفاده  مورد    FASTQC(  0/ 11/ 6نسخه  افزار 
احتمالی  رزیابی  ا  بردن خطای  بین  از  برای  گرفت.  قرار 

خوانش  در  نرم موجود  از  خام    RCorrectorافزار  های 
 (Song and Florea, 2015 )    و سپس برای حذف توالی

)نسخه  افزار  های خام از نرم مانده در خوانش آداپتور باقی 
5 /9 /0  )Cutadapt   (Martin, 2011 )    استفاده شد. برای

توالی  میانگین    های حذف  )با  پایین  کیفیت   Phredبا 

score    از توالی 30کمتر  بالای  (،  میزان  با  های 
 ( نشده  خوانش  توالی Nنوکلئوتیدهای  و  اندازه  (  با  های 

 ( از  نرم   nt  )100کمتر  ) از  (  0/ 27نسخه  افزار 
Trimmomatic   (Bolger et al., 2014 )   شد استفاده  .

های  ش ( خوان de novo assembly) بندی نوپدید  سرهم 
)نسخه    افزار ( با استفاده از نرم clean readsتمیز شده ) 

0 /4 /2 )  Trinity   فرض انجام شد.  طبق پارامترهای پیش
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 EvidentialGeneفرآیند حذف افزونگی با استفاده از  

pipeline   رفت. صورت گ 
 HSFهای شناسایی و بررسی بیان ژن

همولوگ  شناسایی  ابتدا    HSFهای  برای  عدس،  در 

باز  خو  های قاب  ,Open Reading Frame)انش 

ORF  )رونوشت   یبرا از همه  استفاده  با  بسته    ها 

ن ییتع  1Transdecoder  (0/5/5)نسخه    افزارینرم

پروتئینORFشد.   با  توسط    HSFsهای  های مشابه 

BLAST   توالی داده  پایگاه  پروتئین  علیه  های 

 ,NCBI  (Non-Redundant proteinsغیرتکراری  

NR10- 5  نه( با حد آستا  value <-e شدند.    یشناسای

ا  بر  دریعلاوه  از  پس  پروفایل  ین   Hidden)افت 

Markov Model, HMM  ) کلاس های  تمامی 

HSF   داده پایگاه  پروتئینی  از    Pfamهای 

(PF00447)  مارک مخفی  مدل   ،HMM  ی برا  

  به کار برده   زیعدس ن  HSFهای کاندید  شناسایی ژن 

ی شناسایی  ر این برا . علاوه ب ( Finn et al., 2016)  شد 

توال زمین حفاظت  پا   ی ها ی شده  از  داده    ی ها گاه ی کاندید 

CDD  ،Pfam  ،PRINTS  ،PROSTTE  ،ProDom  ،

SMART    وPANTHER   ستفاده شد ا   (Quevillon 

et al., 2005 ) .   های  بندی توالی کلاسHSF   شده  شناسایی

از   حاصل  نتایج  از  استفاده  تعیین  با  و  ز بلاست،  مین 

ها و همچنین همترازی  ده در ساختار توالی حفاظت ش توالی 

   های آرابیدوپسیس صورت گرفت. HSFعلیه توالی  

تعبه میی منظور  بی ن  منتخب،    های ژنان  یزان 

  سازی بیان ژن با استفاده از بسته برداری و کمی نقشه

بسته    ی ریکارگبه انجام گرفت. با    RSEM  یرافزانرم

از    دار ی یان معن های دارای افتراق ب ژن   edgeR  ی افزار نرم 

  ه و ی نظر آماری بین گروه کنترل و گروه تیمار مورد تجز 

 ≤ | Log2FC|1 و  > 0FDR/ 01 . ازقرار گرفت   ل ی تحل 

معنی به تعیین  برای  آستانه  حد  تغییرات  عنوان  داری 

تحل از  شد.  استفاده  ژن  خوشه یبیان   یبرا  یال 

 
1. https://github.com/TransDecoder/TransDecoder/wiki 

  HSFکدکننده    شدهیی های شناسارونوشت   یبندگروه 

 FPKM  (Fragments Per  یر د امق  یر یگکاربهبا  

Kilobase of sequence per Million mapped 

reads)   آتش نمودار  شد.  برای  استفاده  نیز  فشانی 

رونوشت  بیان  مقایسه  و  کدکننده  بررسی    HSFهای 

 مورداستفاده قرار گرفت. 

 
 HSF یژن اعضای خانواده یردک ل عملیتحل

) گروه   ی شناس ی هست   ل ی تحل  ژنی   Geneهای 

Ontology, GO نرم از  استفاده  با    Blast2GOافزار  ( 

 (Conesa et al., 2005 )   های  انجام و برای تعیین گروه

  ( Rivals et al., 2007) شده از آزمون دقیق فیشر غنی 

 استفاده شد.   > FDR  0/ 05  با 

 
 اعمال تنش 

 ,.Sabaghpour et al)بذور عدس )رقم گچساران(  

کولیت  س، ورمی های حاوی پیت مادر گلدان   (2007

دانشکده  در گلخانه تحقیقاتی  (  1:1:1و ماسه با نسبت )

سال   طی  لرستان  دانشگاه  کشت    1399کشاورزی 

سپسشدند دمای    هاگلدان   .  متوسط  با  رشد  اتاق  به 

  8روشنایی،  /    های تاریکیتحت چرخه   C  23°روزانه  

داد  16/ انتقال  شدند ساعت  تیمار    . ه  کنترل  گروه  و 

. اعمال  د نج گلدان در هر تکرار( بوشامل سه تکرار )پ

روزه مطابق با شرایط    21های  تنش بر روی گیاهچه 

هوگلند  آبیاری با محلول نیم شده در مطالعه قبل ) اعمال 

به   20گلایکول  اتیلنپلی  حاوی روز درصد  سه    مدت 

(Hosseini et al., 2021)    انجام شد. گروه کنترل در

  ش مورد ایان آزمای بهینه تا پولی آبیاری    شرایط مشابه

 مراقبت قرار گرفت.

 
 RNAاستخراج 

های موجود در  از بافت برگ گیاهچه بعد از اعمال تنش، 
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برداری  های هر تکرار در هر گروه آزمایشی نمونه گلدان 

ها بلافاصله در  نمونه گرفته و سپس ادغام شدند.  صورت 

در    RNAو تا زمان استخراج    ند داده شد   قرار ازت مایع  

داری شدند.  نگه   گراد ی درجه سانت   - 80دمای    یخچال با 

شده در هر گروه برای استخراج  تکرار ادغام   3ت از  در نهای 

RNA    .استخراج  استفاده شدRNA    با استفاده از محلول

 ( از  Invitrogen, Carlsbad, CA, USAترایزول   )

mg100   شده، طبق پروتکل شرکت  های برداشت از بافت

گرفت.   انجام    RNA  کیفیت سنجش  سازنده 

.  شد انجام  رصد  د   1شده با استفاده از ژل آگارز  استخراج 

خلوص   و  دستگاه    RNAکمیت  از  استفاده  با  نیز 

ارزیابی و نمونه  نانودراپ  هایی که دارای  اسپکتروفتومتر 

سنتز   برای  بودند،  مناسبی  کمیت  و    cDNAکیفیت 

  PCRبا استفاده از واکنش  بر این  علاوه   انتخاب شدند. 

، از حذف کامل  DNaseتیمار شده با    RNA  با الگوی 

DNA   .ژنومی اطمینان حاصل شد 

 

 cDNAتابخانه کساخت 

کتابخانه   ساخت  نمونه  cDNAبرای    RNAهای  از 

از کیت  استخراج  RevertAid First Strandشده، 

cDNA Synthesis  (Fermentas Cat. K1621) 
یکسان    RNAها، مقدار  استفاده شد. برای تمام نمونه 

شد. برای هر واکنش  ر برده  به کا نانوگرم    600معادل  و  

درون ویال ریخته و با هم    1مقادیر موجود در جدول  

در به   مخلوط شدند.  واکنش  بعد مخلوط  مدت  مرحله 

ثانیه در    5گراد و  درجه سانتی  37دقیقه در دمای    15

 داده شد.   گراد قرار درجه سانتی  85دمای  
 

 Real-Time PCRواکنش 

است  از  توال پس  مورد  ی خراج  اسمبلی  های  فایل  از  نظر 

افزار  با استفاده از نرم   ژن   نهایی، آغازگرهای اختصاصی هر 

AlleleID v6.0    جدول( بیان  2طرحی شد  بررسی   .)

ژن  روش  شده  انتخاب   HSFهای  نسبی  از  استفاده  با 

qRT-PCR    رنگ بر  انجام    SYBR greenمبتنی 

  Rotor-Gene Q دستگاه گرفت. برای انجام واکنش از 

ای   Qiagenشرکت   در  گردید.  از  استفاده  مطالعه  ن 

شرکت    SYBR Premix Ex Taq IIمیکس  مستر 

TaKaRa    واکنش انجام  استفاده    qRT-PCRبرای 

شده است. قبل از  ارائه   3گردید. اجزای واکنش در جدول  

  1:5  ت ها به نسب تمامی نمونه   qRT-PCRانجام واکنش  

و سه    فنی کرار  دو ت در    qRT-PCRرقیق شدند. واکنش  

انجام گرفت.   از:  تکرار بیولوژیکی  مراحل تکثیر عبارتند 

چرخه شامل    40دقیقه، سپس    5مدت  اولیه به واسرشت  

  15درجه، اتصال   95ثانیه در دمای   15واسرشت سازی  

آغازگر مورد   برای جفت  )مناسب  اتصال  ثانیه در دمای 

طویل  و  دمای    20سازی  نظر(  در  و    72ثانیه  درجه 

  گراد ی سانت درجه   72سازی نهایی در دمای  طویل   ت ی نها ر د 

شد.   3مدت  به  گرفته  نظر  در  اختصاصیت  دقیقه 

گرفته  کار  به  و  آغازگرهای  آگارز  از ژل  استفاده  با  شده 

مورد  ذوب  واکنش،    منحنی  از  بعد  گرفت.  قرار  بررسی 

منحنی استاندارد رسم شد و کارایی واکنش آغازگرها مورد  

  ی بررس   های مورد ژن   Ct  ی ز سا ل فت. نرما قرار گر   ی اب ی ارز 

 Glyceraldehyde)   ژن کنترل داخلی   Ctبا استفاده از  

3-phosphate dehydrogenase, GAPDH )    انجام

  Livakها با استفاده از روش  بیان ژن نسبی  تغییر    گرفت. 

 (∆∆ct-2 مورد گرفت اندازه   (  قرار   Livak and)   گیری 

Schmittgen, 2001 ) . 

 
 cDNAجزای واکنش برای ساخت ر و امقادی. 1جدول 
 اجزا واکنش  مقدار 
2µl 5X Reaction Buffer 

0.5µl RiboLock RNase Inhibitor(20 U/µL) 

0.5µl Oligo (dT) Primer (50 µM) 

1 µl 10 mM dNTP Mix 

0.5µl RevertAid M-MuLV RT (200 U/µL) 

0.5µl Random 6 mers (100 µM) 

600 ng RNA 

to 10 µl Water, nuclease-free 
 

 

 

 

 

 

 

 



 ( 17-34)  1401بهار  وهفتم،ی س یاپیشماره سوم، پ  ازدهم،یسال  ، فناوری گیاهان زراعیزیست مجله علمی 22

 

 
 

 

 شدهفهرست آغازگرهای طراحی  .2جدول 

   طول قطعه مورد تکثیر
 باز( )جفت

   دمای ذوب
 گراد()سانتی 

 ردیف  نام آغازگر  (5՜-3՜) توالی

89 51 TCTCTTCTCAACCTCTCAATCTC HSFA2 (F) 
1 

TCACCGACTACGCAACAAG HSFA2 (R) 

196 53 
GTTGCTGATACTCTCGGTTC HSFA9 (F) 

2 
GACAATCCTGCTCTAACTGC HSFA9 (R) 

171 53.7 
TGTGTTGAAGTTGGTCGTTATGG HSFA6B (F) 

3 
CTGTTGCTGCTTAATCTCTGTCC HSFA6B (R) 

183 52.2 
CCGAGGACAACCAAAGACTAAG HSFB4 (F) 

4 
CTGATGAATCCAACTCAACAAGC HSFB4 (R) 

177 53.3 
TTGGTTACACTGAAGACGATG GAPDH (F) کنترل داخلی ژن 
TGGCAATGTGAACAATGAGG GAPDH (R) 

 
 qRT-PCRاجزای واکنش  .3 جدول

 اجزا واکنش  مقادیر

10 µl SYBR Premix Ex Taq II 
1 µl F (10 pm/µl) 
1 µl R (10 pm/µl) 
5 µl cDNA (60ng/µl) (1:5) 

to 20 µl Water 
 

 نتایج 
 هابندی نوپدید و پردازش دادهسرهم 

یابی ترنسکریپتوم عدس  های حاصل از توالی اده مجموع د 
خوانش خام بود.    194460818تحت تنش خشکی شامل  

های با  ها و حذف خوانش پس از پردازش و پالایش داده 
خوانش    180956096های آداپتور،  کیفیت پایین و توالی 

باقی  شده  )جدول  تمیز  سرهم 4ماند  نوپدید  (.  بندی 
با استفاده  خوانش ای تمیز شده از    ترنسکریپتوم عدس 

نرم    Trinity  (Grabherr et al., 2011)افزار  طریق 
نرم  بسته  از  شد.   EvidentialGeneافزاری  انجام 

pipeline    .شد استفاده  کانتیگ  افزونگی  کاهش  برای 
توالی  زدودن  از  تکراری، پس  ژن  یونی   53791 های 

آمد.  به  رونوشت  ت ی ها درن دست  بلندترین  طول   ،
دست  به   1539و    20623ترتیب  به   N50بندی و  سرهم 

  BLASTxها با استفاده از  ژن (. تمام یونی 4آمد )جدول  
 (5-10value < -cutoff E  ) داده پایگاه  ی  علیه 

  درمجموع بلاست شدند.    ( NR)   های غیرتکراری پروتئین 
د(  درص  24 /86)   NRژن توسط پایگاه داده یونی  46390

 ی شدند. مستندساز 

 نسکریپتوم عدسبندی ترسرهمپارامترهای  .4جدول 

 مقدار  ها ویژگی

 194460818 تعداد خوانش ای خام 
 180956096 های تمیز شده تعداد خوانش 

 53791 تعداد رونوشت 
 200 ترین طول رونوشت )نوکلئوتید(کوتاه 

 20623 بلندترین طول رونوشت )نوکلئوتید(
 62724167 نوکلئوتیدتعداد 

 1166.072 میانگین طول )نوکلئوتید(
 23269 نوکلئوتید کیلو    1تعداد رونوشت با طول بیشتر از  
 17 نوکلئوتید کیلو   10تعداد رونوشت با طول بیشتر از  

 44128 باز  خوانش قاب یدارا یهارونوشت  تعداد
N90 (nt) 556 
N70 (nt) 1042 
N50 (nt) 1584 
N30 (nt) 2244 
N10 (nt) 3596 

GC% 41.92 

 

 عدس  HSFهای  بندی ژنهشناسایی و گرو

(،  ژن یونی   53791)   آمده دست به های  از مجموع رونوشت 
  ها ی توال ها و مقایسه  پس از فرآیند بلاست، تشخیص دمین 

رونوشت    35های داده پروتئینی مختلف،  ها با پایگاه و دمین 
شد،    HSFکدکننده   شناسایی  عدس  ترنسکریپتوم  در 

ژن کلاس    1ل  شک   در   شده یی شناسا   HSFهای  بندی 
ترین تعداد رونوشت  شده است. نتایج نشان داد که بیش ارائه 

ترین تعداد متعلق  ژن( و کم یونی   20)   Aمتعلق به کلاس  
کلاس   اعضای  یونی   C   (3به  تعداد  مقایسه  بود.  ژن( 

در عدس با فراوانی    HSFاز خانواده    هرکدام   شده یی شناسا 
  از نظر ( نشان داد که  5ها در برخی از گیاهان )جدول  آن 
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مختلف  ها کلاس به    افته ی اختصاص درصد     HSFی 
گیاهان    شده یی شناسا  بین عدس و سایر  تطابق مطلوبی 

میان   از  دارد.   Populus،  شده ی ررس ب گیاه    10وجود 

trichocarpa    عضو بیشترین تعداد    31باHSF    را نشان
مقابل   در  و  عضو    21با    Arabidopsis thalianaداد 

فراوانی   میزان  داد.    HSFکمترین  اختصاص  خود  به  را 
در گیاهان    HSFعلاوه بر این نتایج بررسی فراوانی خانواده  

( نشان داد که در همه موارد فراوانی تعداد  5)جدول    گانه ده 
 باشد. می   A > B > Cصورت  به   HSFهای  عضو کلاس 

روش همسایه نزدیک با استفاده  ی به ا خوشه نتایج تحلیل  
  )نسخه    CLC Genomics Workbenchافزار  از نرم 

در سه گروه    شده یی شناسا ی  ها ی توال نشان داد که    ( 21
تطابق    گرفته شکل (. سه گروه  2مجزا قرار گرفتند )شکل  
کلاس  با  بالایی  داد    HSFهای  بسیار  نشان  موجود 

را    داده ی جا گروهی که سه توالی را در خود    که ی طور به 
ت و در  در نظر گرف   Cهای کلاس  عنوان توالی توان به می 

به   مورد  نیز  دیگر  گروه    Bو    Aهای  ترتیب کلاس دو 
 .باشند تشخیص می قابل 

 

 
 HSFبندی اعضای خانواده کلاس  . 1شکل 

 
 شده در گیاهان مختلف شناسایی HSFتوزیع فراوانی اعضای خانواده  .5جدول 

 منبع  HSFکلاس  گیاه ردیف 
A B C 

1 Arabidopsis thaliana 15 5 1 (Guo et al., 2008) 

2 Oryza sativa 13 8 4 (Shim et al., 2009) 
3 Zea mays 15 7 3 (Lin et al., 2011) 
4 Brachypodium distachyon 13 7 4 (Wen et al., 2017) 

5 Sorghum bicolor 12 7 4 (Nagaraju et al., 2015 ) 
6 Fagopyrum tataricum 17 10 2 (Liu et al., 2019) 
7 caryophyllusDianthus  9 7 1 (Li et al., 2019) 
8 Populus trichocarpa 18 12 1 (Wang et al., 2012) 
9 Capsicum annuum L. 17 7 1 (Guo et al., 2015) 
10 Solanum lycopersicum 16 8 1 (Giorno et al., 2010) 

A

57%

B

34%

C

9%
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 شده در ترنسکریپتوم عدس. شناسایی HSFهای بندی توالی. گروه 2شکل 

 اند. ( متمایز شدهB( و آبی )کلاس A(، سبز )کلاس Cها با هایلایت زرد )کلاس گروه

 
تحلیل غنی  نتایج  داد    GOسازی  همچنین  نشان 

اصطلاح   پنج  کدکننده    35توسط    GOکه  رونوشت 
HSF   علاوه بر این    (. 3اند )شکل نمود بیشتری داشته

ها  بیشترین فعالیت این گروه از ژن   نتایج نشان داد که 
اندامک هسته می  ی  ترین فرآیند زیستباشد و مهمدر 

(Biological Process, BP  دخیل آن  در  که   )
باشد شامل تنظیم مثبت رونویسی در شرایط تنش  می

مهم  همچنین  است.  مولکولی  گرمایی  عملکرد  ترین 
(Molecular Function, MF ژن از  گروه  این  ها  ( 

می همان  انتظار  که  تنظیم  طور  مبحث  با  مرتبط  رود 
  DNAیمی  های تنظبیان ژن از طریق اتصال به توالی 

 (. 3)شکل  باشدمی
 

 ( DE-HSF)   با بیان متفاوت   HSFهای  شناسایی ژن 

آتش  نمودار  ترسیم  تغییرات فشانی  از  بررسی  برای 
معنی  شناسایی HSFدار  بیان  تیمار  شده های   تحت 

. در این نمودار از حد (4)شکل  خشکی استفاده شد  

برای   -10Log> (FDR)2و    FC ≤ 2≤ Log 1- 1  آستانه
های با بیان متفاوت استفاده شد. نتایج  تشخیص رونوشت 

رونوشت  تعداد  که  داد  کدکننده  نشان    HSFهای 
ژن(  یونی   2شده با افزایش بیان در تنش خشکی ) شناسایی 

ی کاهش بیان یافته برابر بود. همچنین نتایج  ها ژن با یونی 
ژن  اغلب  که  داد  تنش  شناسایی   های نشان  تخت  شده 

 دهند. داری نشان نمی معنی   خشکی تغییر بیان 
ترین میزان  رونوشت با بالاترین و پایین   4  ، درنهایت

نمودار   اساس  بر  بیان  مشخص  فشانآتش تغییرات  ی 
( HSFA2و    HSFA9)  A  از کلاسشدند. دو عضو  

با بیش عنوان رونوشت به بیان مثبت  های  ترین میزان 
تحت تنش خشکی شناسایی شدند. در مقابل یک عضو  

کلاس   و  B  (HSFB4از  از    ازآنپس (  عضو  یک 
تحت  A  (HSFA6Bکلاس   بیان  میزان  کمترین   )

از    کدامچ یهخشکی را به خود اختصاص دادند.    تنش
معنی   Cاعضای کلاس   بیان  تنش  تغییر  تحت  داری 

 (. 4)شکل  خشکی نشان ندادند 
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 . در عدس شدهشناسایی HSFهای برای رونوشت  عملکردیسازی غنی تحلیل  . 3شکل 

شده در شناسایی  HSFهای شده گروه مرجع ترنسکریپتومی و ژن های غنیترمGOدهنده ترتیب نشانهای سبز و قرمز رنگ به ستون 
 باشند. پژوهش حاضر می

 

 
 .آبیکمشده عدس تحت تنش های شناساییHSFهای نی بیان ژن آتشفشا نمودار . 4شکل 

های افزایش بیان یافته تحت تنش  های کاهش بیان داشته و ژن های بدون تغییر بیان، ژن ترتیب ژن ی خاکستری، آبی و قرمز به هارهیدا
 دهند. آبی را نشان می کم
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 DE-HSF یهاژن  یاعتبارسنج

بیان  بررسی  منتخ رونوشت   نتایج  تنش  های  تحت  ب 
نشان داد )شکل    qRT-PCRخشکی با استفاده از واکنش  

( )شکل  FC)  7/ 94با بیان نسبی معادل   HSFA9( که  5
ب( بیشترین میزان تغییرات را به خود اختصاص داد و  - 5

مقابل   معادل    HSFB4در  بیان  تغییر  (  FC)   0/ 30با 
لاوه بر این  د(. ع - 5کمترین میزان بیان را نشان داد )شکل  

ژن  بیان  بررسی  ،  HSFA6Bو    HSFA2های  نتایج 

(  P  <  0/ 01داری ) ترتیب افزایش و کاهش بیان معنی به 
- 5برای این دو ژن تحت تنش خشکی نشان داد )شکل  

و ج(. ا  تغییرات ژن   لف  روند  بررسی  نتایج  های  همچنین 
)شکل    RNA-seqو    qRT-PCRمنتخب در دو حالت  

بستگی مثبت  ها هم ن گروه از ژن ( نشان داد که بیان ای 6
( در دو حالت  2R=    0/ 9447و   r=  0/ 97**داری ) و معنی 

ها و سایر  اعتبار میزان بیان این ژن  رو ن ی ازا مذکور دارند و 
 . رد ی گ ی م مورد تأیید قرار    موردمطالعه های  ژن 
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 نرمال  آبیتنش کم
 

 آبی در عدس.تحت تنش کم HSFB4 و د( HSFA6B ؛ ج(HSFA9 ؛ ب(HSFA2 (های الف . بیان نسبی رونوشت 5شکل 
باشد.  درصد می 1نرمال در سطح احتمال  ( بیان ژن در شرایط تنش نسبت بهstudent-t)آزمون  داریمعناختلاف  دهندهنشان : **

 .دهدیمخطای استاندارد را نشان ،هاستون نوار خطای روی 
 

 
 .RNA-seqو  qRT-PCRمنتخب در دو حالت  HSF هایبررسی روند تغییرات ژن  . 6شکل 
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 بحث

  ی ها سم ی است که مکان   پیچیده   ی صفت تحمل به خشکی  

باشد؛  در آن دخیل می   ها ژن   مولکولی مربوط به بسیاری از 

به    رو ن ی ازا  نیاز  گیاهان  در  این ویژگی  بهتر  برای درک 

جزئ مطالعاتی    ,.Morgil et al) است  بیشتر    ات ی با 

  دهند که تنش خشکی، مطالعات متعدد نشان می   . ( 2019

های مختلف  بافت   در ها  بسیاری از ژن تنظیم رونویسی  

تحت  را   ,.Kumar et al)   دهد ی م قرار    ر ی تأث عدس 

2015; Janmohammadi et al., 2014; Morgil 

et al., 2019; Singh et al., 2016; Stoddard et 

al., 2006 ) .   ژن بیان  تغییر  به  بررسی  پاسخ  در  ها 

برای   مولکولی  مکانیسم  شناخت  محیطی،  عوامل 

به   تحمل  تسهیل    نی اافزایش  را    سازد ی م عوامل 

(Kumar et al., 2015; Sultana et al., 2014) .

داده  تحلیل  از  پس  حاضر،  مطالعه  از  در  حاصل  های 

شرایط  نمونه   RNAیابی  توالی  تحت  عدس  های 

آبی و کنترل، پروفایل بیانی عدس تهیه شد. با توجه  کم

ی شده برای  مستندسازبه عدم وجود ژنوم مرجع کاملاً  

اغلب    نظر  از عدس، که    شدهه یتهعدس، پروفایل بیانی  

و   کمی  دپارامترهای  نیز  کیفی  مطلوبی  شرایط  ارای 

در افزایش اطلاعات ژنتیکی این    مؤثر باشد، گامی  می

 گیاه در پاسخ به تنش خشکی خواهد بود. 

منظور شناسایی و  بر این در مطالعه حاضر به   افزون
ژن  بیان  خشکی،    HSFهای  بررسی  تنش  تحت 

اگرچه  ی قرار گرفت.  بررس   مورد پروفایل بیانی عدس  
های  عنوان ژن برای اولین بار به   HSFهای  عملکرد ژن 

توص گرما  تنش  به  باا  شدهف ی پاسخ  در    حالن یاست، 
ها در پاسخ به  بسیاری از مطالعات پیامدهای بیان آن 

تنش  مانند  سایر  غیرزیستی  در  خشکی    شتن های 
تا مورد  مختلف  است یگیاهان  قرارگرفته    ید 

(Swindell et al., 2007; Hu et al., 2009; 

Chauhan et al., 2011).    برای پژوهش  این  در 
بار   عوامل  هارونوشتاولین  کدکننده    کنندهم یتنظی 

در عدس تحت تنش خشکی    HSFرونویسی خانواده  
نیز مانند   نتایج نشان داد که در عدس  شناسایی شد. 

بیشتر    Aکلاس    HSFهای  سایر گیاهان، فراوانی ژن 
  د هدی م بود. شواهد نشان (  Cو   Bاز دو کلاس دیگر )

در تنظیم رونویسی    Bو    Aهای  های گروهکه اغلب ژن 
طور  ها به از آن های دیگر نقش دارند و تعداد کمی  ژن

  های غیرزیستی به گرما و سایر تنش پاسخ  در  مستقیم  
 ,.Dossa et al)  دخیل هستند  ازجمله تنش خشکی

این    .(2016 بر  مطالعات  سایر  نتایج  راستا  همین  در 
دارند   تأکید  با    برهمکنش با    HSFهای  ژن که  نکته 

تحمل    هاHspویژه  به   هاژن سایر   در  کلیدی  نقش 
 ;Swindell et al., 2007)   های مختلف دارندتنش 

Hu et al., 2009)  مکانیسم ژن   تنظیم.    های بیان 
Hsp    توسطHSF    کامل  به هنوز    عدسدر صورت 

  ؛ بنابراین تمرکز مطالعات آینده استستندسازی نشده  م
موضوع  این  روی  آشکارسازیمی   بر  در    تواند 

تنظیممکانیسم احتمالی    یهای  تعامل  همچنین  و 
HSF  با سایر عوامل رونویسی مانند  هاDREB2A    را

 نماید. مشخص 
همچنین نتایج مطالعه حاضر نشان داد که مجموع  

ژن( بیشتر از سایر  یونی  35های یافت شده )رونوشت
تواند  رایش متناوب می مطالعات مورد بررسی بود که پی 

ی  فراوانازجمله عوامل ایجاد اختلاف و افزایش میزان  
در   به  توجه  با  که  باشد؛  عدس  در  ژنی  خانواده  این 

مرجع   ژنوم  نبودن  پیرایش  دسترس  بررسی  عدس 
پذیر نبود.  در این مطالعه امکان   HSFهای  متناوب ژن 

و   گیاهان  متفاوت  تکاملی  تاریخچه  این  بر  علاوه 
تواند  ی ژنی نیز می هاخانواده شتر از برخی از  حفاظت بی

ژن  فراوانی  تغییر  بر  گیاهان    HSFهای  دلیلی  در 
 Linمطالعات  این مشاهدات با  مختلف محسوب شود.  

et al.  (2014)  ا داد  نشان  که  است    غلب سازگار 
  مضاعف شدگی   از رویداد   برآمده  HSFتکرارهای ژن  

  باشدمی سر هم  پشت   مضاعف شدگی   ی جاکل ژنوم به
ازا از    یتوجهقابل   یهاتفاوت   رون یو  ژن  حفظ  در 
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های  قرار گرفتن توالی .  گونه دیگر وجود داردبه  یاگونه 
از   هر کلاس  گروه    HSFکدکننده  در  در یک  مجزا 

و  اخوشه تحلیل   شناسایی  این  بنددستهی،  ی صحیح 
 شت ها در عدس را تأیید نمود. ورون

حت تنش  شده، که تشناسایی  HSFهای تعداد ژن 

داده  نشان  بیان  تغییر  عدس  در  )خشکی    42/11اند 

تغییر بیان یافته    HSFهای  درصد(، نسبت به تعداد ژن 

 ,.Hwang et al)در برخی از گیاهان زراعی کمتر بود  

2014; Bechtold et al., 2013; Huang et al., 

می   (2016 را  موضوع  این  ذاتی  که  تحمل  به  توان 

 ,Ladizinsky and Abbo)به تنش خشکی  عدس  

شده یا ضعیف بودن سطح تنش خشکی اعمال   (2015

(Hosseini et al., 2021)  ،  مرتبط مطالعه  این  در 

دانست. در مطالعات مشابه نیز شواهدی از تغییرات کم  

های غیرزیستی  در پاسخ به تنش   HSFهای  بیان ژن 

گیاهان   از  برخی  در  خشکی    سویا   ژهیوبه ازجمله 

. با توجه به نتایج  (Li et al., 2014)شده است  گزارش 

  گونه نوع   توان چنین اظهار نمود که مطالعه حاضر، می 

نوع تنش  تنش    گیاهی،  اعضای  و سطح  عملکرد  در 

HSF   بیان تنظیم  پاسخ ژن   جهت  در  دخیل    به  های 

 . (Bharti et al., 2004)باشد مؤثر می تنش 

ژن   بیان  افزایش  از  نقش    HSFA2شواهدی  و 
در خیار    یکپک خاکستر  یمار یبخ به  ثر آن در پاس ؤم

توسط   شده  گزارش   (Kharisma et al., 2022)نیز 
توان چنین اظهار نمود که  است که با توجه به آن می 

رونویسی   عوامل  از  گروه  این  تنظیمی  نقش  احتمالاً 
تنش  به  پاسخ  از  می فراتر  غیرزیستی  در  باشد.  های 

اعث  ب  Aاز کلاس    Hsfهای  ان ژن یش بیبای  مطالعه
به   خشکی مقاومت  آراب  تنش  شد یدوپسیدر    س 

(Bechtold et al., 2013)همچنی مطالعه  .  ن 
(Huang et al., 2016)    نشان داد کهHsfA6a    در

خش  تنش  به  آراب  کی پاسخ  دارد.  ی دوپسیدر  نقش  س 
در پاسخ به تنش خشکی در    HvHsfB2cنقش ژن  

 ید شده ی تا  (Reddy et al., 2014)جو نیز طی مطالعه  
به    HsfA6b  بیان  ،آرابیدوپسیسدر    .است پاسخ  در 

تنش   حرارتی    تنش و    شوری،  یخشک تیمارهای 
به  تنها تحمل  نه آن نیز  ازحد  و بیان بیش   یافتهافزایش 
خشکی و تنش شوری را نیز در  به  بلکه تحمل    گرما را
همچنین بر خلاف   .(Huang et al., 2016) پی دارد

ژن   بیان  حاضر،  مطالعه  در    HSFA6bنتایج 
تنش   تحت  صورت  به   سرما و    شوریآرابیدوپسیس 

که    ( Huang et al., 2016)  شده بودی گزارش افزایش
را می  اختلاف  این  این  دلایل  بیان  به وابستگی  توان 

گونه گیاهی، نوع و سطح تنش و ترجیه برخی از  ژن به
های  های ژن بر برخی دیگر در پاسخ به تنش رونشت

دانست.   مرتبط  بیان  مطالغیرزیستی  بررسی  و  عه 
-qRT  در گیاه لوبیا با استفاده از روش HSFهای  ژن

PCR   به طور  شده  های شناسایی غلب ژن نشان داد که ا
و فلزات سنگین    شوری متفاوتی تحت تنش سرما، گرما،  

می  می   شوند بیان  نشان  موضوع  این  ژن که  های  دهد 
HSF  عملکرد مختلف، غیرزیستی   های تنش به در پاسخ  

 . ( Zhang et al., 2022) دهند  نشان می متفاوتی  

-Aبرخلاف کلاس  نتایج نشان داد در پژوهش حاضر،  

Hsfs    و کلاسB-Hsfs  اعضای کلاس ،C    دچار تغییر
نشدند  این ژن بیان  بررسی نقش  برای  به  .  در تحمل  ها 
در  بیشتری موردنیاز است.  های  آزمایش ،  عدس خشکی در  

گروه   این  اعضای  تعداد  نیز  گیاهان  HSF   (C  )از  سایر 
شده است؛  ( کمتر گزارش Bو    Aنسبت به دو گروه دیگر ) 

در پاسخ    C-Hsfsهای کلاس  با این حال افزایش بیان ژن 
تنش  از  برخی  گرما  به  و  سرما  جمله  از  غیرزیستی  های 

 ,.Wang et al., 2016; Xue et al) شده است  گزارش 

بیان  تغییر    HSFهای  ژن توان گفت  ن می . همچنی ( 2014
تنش نیاف  تنظیم  مسیرهای  در  است  ممکن  های  ته 

 ,Victor and Benecke)   غیرزیستی دیگر عمل کنند 

  حال، بیان ژن یک فرآیند بیولوژیکی پیچیده بااین .  ( 1998
های  تری برای رمزگشایی مکانیسم ست و مطالعات دقیق ا 

تنها  ها نه شده آن های هم بیان و ژن   ها HSFتنظیمی بین  
در   بلکه  خشکی  تنش  تنش تحت  با  دیگر  ترکیب  های 

 .است   از ی موردن 
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 گیرینتیجه

مهم   HSFهای  پروتئین  از  پروتئین یکی  های  ترین 
توانند به گیاهان در مقابله با شرایط  هستند که می   تنظیمی 

تنش  از  ناشی  کنند؛  نامطلوب  کمک  غیرزیستی  های 
ارائه  های کلیدی می   HSFبنابراین، شناسایی   به  تواند 

مور  در  جامع  مکانیسم بینشی  مولکولی  د  به  های  پاسخ 
حاضر،  های  تنش  مطالعه  در  کند.  کمک  غیرزیستی 

ها تحت تنش  ییرات بیان آن و تغ   HSFمروری بر خانواده  
ی ما نشان داد که  ها افته ی   در عدس ارائه کردیم. آبی  کم 

ژن بند کلاس  اغلب    HSFهای  ی  با  مشابه  عدس  در 
  HSFای  ه فراوانی رونوشت   هرچند گیاهان زراعی بود؛  

علاوه  در این مطالعه بیشتر از سایر مطالعات پیشین بود. 

بیان   که  داد  نشان  نتایج  این،  از    11/ 42بر  درصد 
بودند،    Aکه اغلب متعلق به کلاس    HSFهای  رونوشت 

ت  تغییر می حت تنش کم در عدس  به یابد آبی  طورکلی،  . 
در پاسخ به تنش خشکی   دهد که ی م  های ما نشان یافته 

ب تغییرات   رون بیان  از  ژن  و رخی  یک  های    HSFشت 
  رو ن ی ازا های آن ژن ارجحیت دارد؛  بیان سایر رونوشت به 

بررسی پیرایش متناوب در پاسخ به این عامل محیطی در  
ی برخوردار است. با توجه به نتایج  ا ژه ی و عدس از اهمیت  

شده  شناسایی   HSFهای  از ژن   توان می   مطالعه حاضر، 
درک  های آتی برای آزمایش در منتخب در این پژوهش 

تنش   به  عدس  تحمل  مولکولی  مکانیسم  آبی  کم بهتر 
 استفاده نمود. 
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