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كاهش رشد و عملكرد گياهان  منجر بهكه  استهاي محيطي  ترين تنش تنش شوري يكي از مهم

شوري  به تنش د به سرعتنبتوان ديبا اناهيگ ،يطيشرا نيزنده ماندن در چن يبرا. شود زراعي مي

 يها شامل شبكه مكانيسم نيدهد كه ا يمختلف نشان م اهانيدر گ يمطالعات مولكول. پاسخ دهند

گياهي متحمل به شوري عنوان  به يكي از غلات مهم زراعي كه .استژن  انيب مياز تنظ يا دهيچيپ

منظور مقايسه الگوي بيان  به تحقيقاين . باشد شود گياه جو مي در بين خانواده گندميان شناخته مي

، انجام كشور ارقام مقام جورقم افضل، يكي از در  شوري هاي پاسخ دهنده به تنش بلند مدت ژن

دسي زيمنس بر متر  92حدود  EC با NaClشور حاصل از  منظور اعمال تنش شوري، از آب به. شد

كنترل  شوري و از گياهان تحت تنش Trizol تيبا كگياه جو  RNA .استفاده شدبراي آبياري 

 Illumina/HiSeqبا استفاده از پلت فرم يابي  يو توال هيته cDNA يها كتابخانه و سپس استخراج

مقايسه بيان ژن  جينتا. انجام شد ،systemPipeRپكيج  با استفاده از RNA-Seq هاي تجزيه .شدانجام 

داري تغيير بيان  معنيطور  به FDR<0.05و  FC >1.5با ژن  683داد پس از اعمال تنش شوري  نشان

هاي تغيير بيان يافته در ارتباط با فرايندهاي  هاي بيوانفورماتيک نشان داد كه ژن تجزيه. يافتند

 يها ونيانتقال  م،يسد وني هايپورترها، ترانسپورتر يآنت تيفعال ون،يتبادل آنچون  مختلفي هم

و طيف وسيعي از گزارشگر ترانس ممبران  تيفعالترانس ممبران،  يها حامل تيتوسط فعال يفلز

تواند  دست آمده در اين تحقيق مي حجم زياد اطلاعات به. باشند آبشارهاي كينازي و فسفاتازي مي

هاي ژنتيكي گياه جو و توليد  منظور دستورزي لعات آتي بهعنوان منبع اطلاعاتي ارزشمند در مطا به

 .ارقام متحمل به شوري استفاده شد
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زا  تنش طیاز شرا یدر معرض انبوه اهانیگ در اغلب مواقع

خود باز  یکیژنت لیبه حداکثر پتانس دنیها را از رس باشند که آن یم

 05از  شیب یزنده، علت اصل ریغ یها در واقع تنش. دارد یم

که  است ایدن یزراع اهانیدر اغلب گ ،کاهش عملکرد درصد

 باشد‌یمشوری و سرما ، های خشکی تنششامل ترین آن  مهم

(Forster et al. 2000; Waller et al. 2005).  هدیپدامروزه وجود 

 یکشاورز یهمراه با کاهش منابع آب برا نیزم هگرم شدن کر

است که این  ی شدهکشاورز یها نیزم یشور شیافزا منجر به

در زمان حال و آینده خواهد بود  ییغذا تیامن    هدکنندیتهد پدیده

(Parihar et al. 2015) . تنش شرایط یکسان در از آنجایی که

 ودارند  یشورشرایط به  یتر شیتحمل ب اهانیاز گ برخی یشور

از  یکی ، لذاابدی یکاهش نم گرید برخی هانداز به ها آنعملکرد 

 شوریبا تنش  ییارویرو یبرا یو اقتصاد داریپا یراهکارها

های جدید  های بیانی این گیاهان با روش تر پروفایل مطالعه دقیق

های شناسایی شده جهت  کارگیری ژن مقیاس بزرگ و امیکس و به

 .Golldack et al. 2014; Ali et al)باشد  های ژنتیکی می دستورزی

 یمحصول زراع نیچهارم( .Hordeum vulgare L)جو  .(2014

و دومین محصول زراعی مهم پس از برنج، گندم و ذرت دنیا  مهم

انسان،  یعنوان غذا که معمولا به باشد در ایران پس از گندم می

 Gozukirmizi and Karlik) شود یو خوراک دام استفاده م مالت

جو دارای سازگاری وسیع اکولوژیکی بوده و نسبت به  .(2017

تری نسبت به خشکی،  گیاهان خانواده غلات تحمل بیش ریسا

اعتقاد دارند که با گرم شدن  محققین. شوری و قلیائیت خاک دارد

کشت و کار جو، به  م،یاقل راتییاز تغ یو مشکلات ناش نیزم

سخت و خشن  یآب و هوائ طیآن به شرا تر بیش یعلت سازگار

 .Ahmed et al. 2015; Roy et al) افتیخواهد  یتر شیگسترش ب

و کمبود مواد  یونی تیسم ،یمنجر به تنش اسمز یشور. (2014

بالاتر از سطح آستانه،  شوریمقدار . شود یم اهانیدر گ ییغذا

 شود منجر به تخریب مولکولی، توقف رشد و حتی مرگ گیاه می

کند شده و  اهیآستانه، رشد گ سطحتر از  نییپا های و در شوری

کنند با ایجاد  گیاهان سعی می. ابدی یم شهشدت کا عملکرد به

واسطه  تغییرات بیوشیمیایی، فیزیولوژیکی و مورفولوژیکی که به

ای را کد  ویژه های و متابولیت ها هایی که پروتئین تغییر در بیان ژن

 Yamaguchi and)شوری مقاومت کنند کنند، در برابر تنش  می

Blumwald 2005; Castillo et al. 2007) .یها شکنون تلا تا 

 یتحمل به تنش شورمولکولی  سمیدرک مکان یبرا یادیز

به  اهانیپاسخ گبررسی  ،در چند دهه گذشته. صورت گرفته است

با  یها موضوعات مهم در مطالعات روش از یکی یتنش شور

 متابولوم و پروتئوم ،ترانسکریپتومکل  تجزیه، مانند  بزرگ اسیمق

این مطالعات موجب شناسایی مسیرهای انتقال سیگنال  .بوده است

طی این (. Peng et al. 2009)است  و تحمل در برابر شوری شده

است که تنش شوری در ثبات یونی سلول  مطالعات مشخص شده

تجمع . کند چنین ثبات اسمزی سلول اختلال ایجاد می و هم

Naهای  یون
Clو  +

ها و  تئینمنجر به تغییر فضایی ساختمان پرو -

این عوامل . شود تغییر در پتانسیل الکتریکی غشای پلاسمایی می

 Qiu)شوند  های اولیه در تنش شوری شناخته می عنوان پیامرسان به

et al. 2004; Hauser and Horie 2010 .) تجمعCa
در  +2

های ثانویه در تنش شوری عمل  عنوان پیام رسان سیتوزول به

 یآبشار یها آغازکنندة واکنش م،یکلس یحسگرها. کنند می

در  لیدخ یها آن فعال شدن ژن امدیهستند که پ ونیالسیفسفر

 که در نهایت منجر به است یسیامل رونووپاسخ به تنش و ع

 .Mahajan et al) شود یمشوری به تنش  اهیگ یسازگار شیافزا

SOS یگنالیس ریمس. (2008
 ییایمیوشیب یرهایاز مس یکی  

، SOS1 یها آن ژن یاست که اجزا یدر تنش شور یاختصاص

SOS2  وSOS3 میکلس زانیم یواقع حسگرها که در باشد می 

 یناش یونیدر پاسخ به تنش  SOS ریمس طور کلی به. هستند سلول

 ریغ ینازیک نیپروتئ یرهایو مس شود یفعال م یشورتنش از 

 یشورتنش از  یناش یدر پاسخ به تنش اسمز SOSوابسته به 

 لیپروف یقیدر تحق. (Qiu et al. 2002; Zhu 2001)ند شو یفعال م

ترتیب  که به Hua30و  Hua11 دو ژنوتیپ جو پتومیترانسکر

در پاسخ به تنش  متحمل و حساس به شوری هستند یها پیژنوت

در مجموع، . شد سهیمقا cDNA های ریزآرایه با استفاده از یشور

در بافت ساقه و  یژن پاسخ دهنده به شور 241و  001 بیترت به

 یتعداد ان،یم نیدر ا. شد انیب یمتحمل به شور پیدر ژنوت شهیر

از  یو تعداد یتنش شور گنالیها مربوط به انتقال س ژن نیاز ا

                                                           
1
 High throughput 

2
 Salt overly sensitive 

  مقدمه
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مشخص شد ژن . بودند یسیرونو یمربوط به فاکتورها زیها ن آن

LysM RLK باشد یم یورژن پاسخ دهنده به تنش ش نیتر مهم .

 وسنتزیب ریدر مس یدیکل یها میمقاوم آنز پیدر ژنوت ن،یعلاوه بر ا

-3-ندولیا یو هموستاز دهایپیل سمیمتابول ک،یجاسمون دیاس

 قرار گرفتند یتنش شور ریتحت تاث یطور خاص به دیاس کیاست

(Gao et al. 2013.)  

روی کار است،  شده یدهه از آن سپر کیامروزه، که کمتر از 

 دیجدهای  و الگوریتم( NGS) جدیدنسل  یابی یتوالآمدن 

معمول  یبزرگ امر اسیدر مق یابی یلکه توا منجر شد ،یمحاسبات

 NGSبا استفاده از تکنیک . (Mardis 2008) شود قاتیدر تحق

. کرد یابی توالی یطور مواز هبه را خوانش کوتا اردهایلیتوان م یم

استفاده از با  RNAی ابی یتوال) RNA-seqحال حاضر،  در

موضوعات در  نیتر از محبوب یکی( NGS یابی یتوال یها روش

 یها روش ریسا نیگزیباشد که به سرعت جا یم NGS طهیح

و  ریزآرایهبزرگ مانند  اسیدر مق پتومیترنسکر لایپروف نییتع

SAGE است شده (Willenbrock et al. 2009) . در تحقیقی که با

 Hordeum) وحشی جوبر روی  RNA-Seqاستفاده از روش 

spontaneum ) کشت شده زراعی اجداد جو از(Hordeum 

vulgare )055 تیمار شوریتحت  یوحشجو  انجام شد 

. قرار گرفتندمختلف  یزمان مرحلهدر چهار  NaClمولار  یلیم

های  شامل، ژندهنده به شوری  ی ژنی پاسخها گروه نیتر مهم

ژنی مرتبط با  های گروه و یخارج یها به محرکدهنده  پاسخ

ی یها رونوشتچنین مشخص شد که  هم. های الکترون بود حامل

 یکیولوژیب هایندیفراداری بودند در  که دارای افزایش بیان معنی

 ،هادیفلاونوئ وسنتزی، بالکترون های دهنده شامل انتقالمختلف 

 نگیگنالیسهای  شبکه لن،یات دی، تول(ROS) فعال ژنیاکسهای  گونه

 .(Bahieldin et al. 2015)باشند  درگیر می نیپروتئ فولدینگو 

موجود  یها تمام ژن ییمنظور شناسا به یا اگرچه مطالعات گسترده

 یها تیاست و موفق انجام شده یتنش شور یده گنالیس ریدر مس

کاملی از است، ولی هنوز درک  دهشحاصل  زین یریچشمگ

های موجود در  دلیل کاستی مسیرهای بیولوژیک مقاومت به

مسیرهای شناسایی شده و مسیرهای بینابینی شناسایی نشده، 

و مقایسه  یبررسشناسایی، هدف لذا این تحقیق با . وجود ندارد

های دخیل در تحمل به تنش شوری در گیاه جو و  الگوی بیان ژن

بت به شرایط کنترل با استفاده مقایسه مکانیسم پاسخ به شوری نس

 . های کامپیوتری موجود انجام شد و الگوریتم RNA-Seqاز روش 

 

 یها شیآزما ةیبر پا گیاه جو رقم افضل کهاز  تحقیق نیا در

شده بود، استفاده  ییشناسا یعنوان گونة مقاوم به شور به نیشیپ

صورت دو آزمایش جداگانه یکی تحت تنش شوری و  به و شد

دیگری بدون تنش، در مزرعه ایستگاه تحقیقات کشاورزی و منابع 

های کامل  ش در قالب طرح بلوکآزمای. شد اجراطبیعی نیشابور 

(EC)هدایت الکتریکی . تصادفی در سه تکرار اجرا شد
آب   

dsmآبیاری در شرایط نرمال
-1

dsmود و در شرایط شور حد 1/5  
-

در آب، این میزان  NaClبود که از طریق حل کردن نمک  111-12

EC صورت طولانی مدت و تا مرحله  شوری به تنش .حاصل شد

 . انجام شد ی از برگ پرچمبردار و سپس نمونه افتیادامه رشد 

Naی ها ونیاعمال تنش غلظت  دییتأ جهت
Kو  +

با استفاده از  +

 خشک برگگرم  0/5 منظور نیبد. شد یریگ فتومتر اندازه میفل

 085یسپس در کوره با دما. شده با استفاده از هاون پودر شد

 یها به نمونه. به مدت چهار ساعت قرار گرفت وسیدرجة سلس

نرمال اضافه شد و  2 کیدریدکلریاس تریل یلیم 15ه شدخاکستر 

 تریل یلیم 05به حجم  ییمحلول نها ی،عبور از کاغذ صاف پس از

غلظت هر نمونه فتومتر  میفلبا استفاده از دستگاه  و رسانده شد

 .(Hald et al. 1947)د استاندارد خوانده ش ینسبت به منحن

درون  یبردار پس از نمونه کنترلو تحت تنش  اهانیگ پرچم برگ

 زریبه فر RNAقرار گرفت و تا هنگام استخراج  عیما تروژنین

با استفاده از  RNAاستخراج . منتقل شد گراد سانتیدرجة  -85

شرکت سازنده  العملدستورطبق TRIzol  (Invitrogen )محلول 

 RNA تیفیو ک تیکم. شد استخراج RNAانجام شد و سپس 

دستگاه نانودراپ و ژل الکتروفورز، شده با استفاده از  استخراج

کتابخانة  ساخت .شد یابیارزAgilent 2100  زریوآنالایدستگاه ب

cDNA پکن  کسیژنوم تویتوسط انست یابی یو توال(BGI ) و با

 .انجام شد Illumina HiSeq2000فرم لاتاستفاده از پ

                                                           
1
 Electrical Conductivity  

  ها مواد و روش

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

4.
3.

9 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

11
 ]

 

                             3 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.4.3.9
https://mg.genetics.ir/article-1-1512-fa.html


 محمد فارسی و همکاران  ...(.Hordeum vulgare L)ترانسكريپتوم گياه جو مقايسه 

 

 825  9316زمستان / 4شماره / دوازدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 افزاری بسته نرمبا استفاده از  RNA-Seq یها خوانش تجزیه

SystemPipeR ،تیسا موجود در وب یها از بسته یکی 

Bioconductor یسینو نوشته شده با زبان برنامه R شد، انجام 

(Girke 2015) .جومربوط به ژنوم  یتوال (Hordeum vulgare ) با

انسمبل پلنت  ینترنتیا گاهیاز پا Hv_IBSC_PGSB_v2کد 

(http://plants.ensembl.org ) عنوان ژنوم مرجع  و به دشدانلود

که مربوط  GTF  لیفا نیچن هم. استفاده شدها  خوانش تجزیه یبرا

و  ها نترونیها، ا ها، اگزون ژن تیموقعو گیاه جو ژنوم  شنیبه انوت

 .دشدانلود  گاهیپا نیاز هم باشد یدر آن م نگیسیاسپلا یرخدادها

 های ی نمونهها داده ابتدابه این شرح بود که  تجزیهمراحل 

پکن  کسیژنوم تویانست تیسا از وبسفارش داده شده 

(www.genomics.cn ) ها به صورت  فرمت خوانش. دشدانلود

fastq افزار  ها با نرم خوانش تیفیکنترل ک. بودfastQC هر  یبرا

بر اساس آن  سپس. شده انجام شد جادیا یها از کتابخانه کی

انجام شد  Trimmomaticافزار  با استفاده از نرم ها خوانش پردازش

(Bolger et al. 2014) یها یو توال پائین کیفیت با های و خوانش 

 تیفیک شیآزما نیدر ا .شدند فحذمربوط به ساخت کتابخانه 

Q>30 افزار  موجود در نرم  های گزینه یبراTrimmomatic  از

در نظر گرفته  LEADING, TRAILING, AVGQUALجمله 

. دشحذف  HEADCROP گزینهبا  ها خوانشاز  یبخش و شد

 یها ذکر شده داده های گزینهپس از اعمال پردازش با استفاده از 

ی پیرایش شده مربوط به ها خوانش سپس .دست آمد هب  تمیز

 یصورت جداگانه بر رو به تحت تنش شوری و کنترل یها نمونه

منطبق  Bowtie2/Tophat2افزار  جو با استفاده از نرمژنوم مرجع 

در  Tophat2 افزار نرممربوط به  ماتیتنظ. (Kim et al. 2013) دش

و  SAM لیفا صورت به یخروج. شد فیتعر tophat.param لیفا

BAM در نتایج  مشاهده جهت نکیل کیمبلیسسپس  .بودIGV 

با استفاده ها  و شمارش خوانش پتومینسکراتر یساززبا. ایجاد شد

 یها ژن ای مقایسه تجزیه. انجام شد summarizeOverlapsتابع  از

 edgeRافزار  و با استفاده از نرم GLM متدبا ( DEG) 3شده انیب

 ازها  های مربوط به ژن GO. (Robinson et al. 2010) انجام شد

های  GOگروهی تمام  تجزیه .دست آمد هب biomaRt پایگاه داده

                                                           
1
 Options 

2
 Clean    

3
 Differentially expressed genes 

در . انجام شد GOCluster Report تابعدست آمده با استفاده از  هب

دست آمده با  هب DEGsبرای  pheatmapنهایت رسم کلاستر و 

 pheatmapبا استفاده از کتابخانه ( rlog)ماتریس بیان اصلاح شده 

 یهمبستگ در این روش ماتریس فاصله با استفاده از. انجام شد

صورت لینکج کامل  ها به یکدیگر به و اتصال خوشه رسونیپ

تر  جهت بررسی بیش چنین هم(. Girke 2015)د شمحاسبه 

GO دست آمده و رسم  ههای بpathway  ها و قابل مشاهده سازی

 (.Tian et al. 2017)استفاده شد  AgriGOسایت  ها از وب آن

 

Naی ا ونهیغلظت  دار یتفاوت معن تایید کننده وجود جینتا
Kو  +

+  

K ها ونینسبت  نیچن و هم
+
/Na

در  های برگ پرچم نمونهدر  +

 1 در سطح احتمال یبدون شور ماریبا ت سهیدر مقا یحضور شور

 میسد ونیغلظت  شیسبب افزا یشورتیمار اعمال . درصد بود

 در میپتاس ونیغلظت این در حالی بود که  در بافت برگ شد، 

 جینتا نیشاهد کاهش نشان داد که ا مارینسبت به ت یشور ماریت

 در. باشد می شیمورد آزما اهیدر گشوری اعمال تنش  انگریب

K ونینسبت  الایب ریبرگ و مقاد میسد مقادیر کم غلات
+
/Na

+ 

متحمل نسبت به  اهانیشاخص مهم در انتخاب گ کیعنوان  به

 میسد ونی زانیم شیافزا. دیآ یشمار م به یحساس به شور اهانیگ

K ونیو کاهش نسبت 
+
/Na

در معرض ان قرارگرفته اهیدر گ +

 Hauser and Horie Chen et(2010) توسط در منابع یتنش شور

(2007)al.   است گزارش شدهنیز. 

 RNA کیفیت مطلوب بودن هدهند نشان ،RNA تیفیکنترل ک جینتا

 یابی یتوالجهت  cDNAساخت کتابخانه  منظور بهشده  استخراج

 با استفاده از ژل اگارز طبق انتظار RNA تیفیک یبررسدر . بود

 RNAمشاهده شد که نشان دهنده کیفیت  28S, 18S, 5Sسه باند 

 با RNA تیخلوص و کم نییتع تجزیهدر . باشد استخراج شده می

جذب  یها نسبت هایی که نمونه، دستگاه نانودراپاستفاده از 

 و 2 ± 1/5عدد به  کیها نزد آندر  235/295و جذب  285/295

یابی  د و جهت توالیشانتخاب  بود µg/µl 35 یها بالا آن تکمی

 بررسیدر  استفاده شده یها از شاخص ی دیگرکی. ارسال شدند

شرکت مربوطه که  بود RINشده عدد  استخراج RNA تیفیک

  نتایج و بحث
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با استفاده از دستگاه ارسال شده  RNAجهت بررسی کیفیت 

 هیتجز زانیمبررسی  یبرا شاخصی RIN. انجام داد زریوآنالایب

تر  اعداد بزرگ. دارد 15تا  1 نیمحدوده ب که باشد می RNAشدن 

استخراج شده  RNAکمتر  بیبالاتر و تخر تیفینشان دهنده ک

 هایی که دارای نمونههای ارسال شده  نمونهاز بین لذا . باشد یم

RIN یابی سفارش  انتخاب شد و جهت توالی بودند 1تر از  بزرگ

 .داده شد

 یابی والیت های نمونه های موجود برای هر یک از تعداد خوانش

نوکلئوتید و به  105 طولبا خوانش  05،555،55شده حدود 

ها با  خوانش تیفیک یابیارزنتایج . بود paired-endصورت 

ها کیفیت لازم  طور کلی خوانش نشان داد که به fastQCافزار  نرم

های پایین دستی را دارند ولی با این وجود برای  تجزیهبرای انجام 

با  نامطلوب تیفیک بای ها خوانشدست آوردن حداکثر کیفیت،  هب
 .Bolger et al) حذف شد Trimmomatic افزار استفاده از نرم

1تمیز یها پس از اعمال پردازش داده .(2014
که  دست آمد هب 

دهنده  نیز نشان fastQCافزار  نتایج ارزیابی مجدد با استفاده از نرم

با شده  پیرایش یها خوانشنتایج منطبق کردن . همین مطلب بود

                                                           
1
 Clean 

نشان  Bowtie2/Tophat2افزار  استفاده از نرمژنوم مرجع جو با 

. دشها بر ژنوم مرجع منطبق  درصد خوانش 15داد که بیش از 

افزار  با استفاده از نرم شده انیب یها ژن ای مقایسه تجزیهنتایج 

edgeR  دار با  ژن دارای تغییرات معنی 983نشان داد که

FDR=0.05  وlogFC=1.5 ژن کاهش  319از این میان . باشند می

تا + 0/1ژن افزایش بیان بین  391برابری و  -8تا  -0/1بیان بین 

ها از  pathwayچنین برای رسم  هم(. 1شکل )برابری داشتند + 8

دست آمده  ههای ب GOتر  جهت بررسی بیش AgriGOسایت  وب

جهت بر وب  یداده مبتن گاهیو پا افزار نرم AgriGO. استفاده شد

سایت  فعالیت این وب. باشد های بیان شده می و تفسیر ژن تجزیه

متمرکز  زراعی ارقام های مربوط به pathwayشناسایی  بر

باشد که با هدف  میپسند  دارای محیطی کاربرو  است شده

 GOهای  تجزیهدر حوزه  یکشاورزمحققین از جامعه  تیحما

 (.Tian et al. 2017) است شده یطراح

و  AgriGO تیسا وببا استفاده از  Gene Ontology یبررس جینتا

اغلب به نشان داد که  Singullar Enrichment Analysis آپشن

 یها دارا آن زعدد ا 00و  دشالصاق  GO کیها حداقل  ژن نیا

GO یدار یدار با سطح معن یمعن FDR=0.05 بود.

 

 

 
+ 8تا  -8در دامنه . logFC=1.5و  FDR=0.05دار با  یمعن راتییتغ یژن دارا edgeR. 983افزار  شده با استفاده از نرم انیب یها ژن یا سهیمقا تجزیه جینتا -1شکل 

 .باشند می
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، 1کیولوژیب یاه ندیفرا ،یدر سه گروه اصل جینتا یطور کل به

 ها نشان یبررس. دش هیارا 3یسلول یو اجزا 2یمولکول یها عملکرد

 یمربوط به گروه عملکردها افتهی انیب رییتغ یها ژن تر شیداد که ب

که خود به چندین زیر گروه اصلی و فرعی تقسیم  بود یمولکول

های هیدرولاز،  های اصلی مربوط به مسیر زیر گروه. شدند می

های  دیواره سلولی، فعالیتفعالیت فسفاتازها، فرایندهای تشکیل 

 یها ژناز جمله . باشند های اتصال می آنتی اکسیدانتی و پروسه

 نیپروتئهای موجود در مسیر  در این گروه ژن افتهی انیب رییتغ

FDR=1.3e) فسفاتاز نیترئون/نیسر
-6( ) GO:0004722) باشد  می

با افزایش  UniProtID: M0UWN5با  MLOC_15081شامل ژن 

FDR=1.1e) داری برابری و سطح معنی 1/3بیان 
ژن چنین  و هم (3-

MLOC_15065  باUniProtID: M0X0K6  89/2با افزایش بیان 

FDR=1.9e) داری برابری و سطح معنی
نقش گروه . باشد می (10-

در سیگنالینگ استرس توسط  فسفاتاز نیترئون/نیسر نیپروتئ ژنی

 País et al. 2009; Cui)است  محققان زیادی بررسی و اثبات شده

et al. 2013 .)اکسیدانت آنتی یندهایفرا (GO: 0015380) 

(FDR=2.1e
FDR=1.7e) پورترها یآنت تیفعال، (4-

-5) 

(GO:0015297)  یها حامل تیتوسط فعال یفلز یها ونیانتقال 

FDR=1.2e) ترانس ممبران
-3( )GO:0046915)، گزارشگر  تیفعال

باشند که  یمشاهده شده م یها GOاز جمله  رهیترانس ممبران و غ

در گروه . داشتند یدار یمعن شیحضور افزا بتبه لحاظ نس

FDR=8.1e) دهایسریگل یتر سمیمتابول ک،یولوژیب یها ندیفرا
-3 )

(GO:0006641) میسد ونی، ترانسپورتر (FDR=1.5e
-2 )

(GO:0006814) یسلول وارهید شنیزیارگان (FDR=1.5e
-2 )

(GO:0071555) نیتر شیب ،یسلول یدر گروه اجزا تیو در نها 

FDR=8.7e) یمربوط به مناطق خارج سلول راتییتغ
-4 )

(GO:0005576) جانبی  اتاثر از تنش اکسیداسیونی یک. بود

واسطه میزان بالای اسمز و  هبکه  روی گیاهان بوده تنش شوری بر

منجر به  شود و متعاقب آن ایجاد میت ناشی از یون سدیم سمی

های اکسیژن فعال مانند هیدروژن پراکسید،  تولید مولکول

تجزیه . دشو های سوپراکسید می د و آنیونهای هیدرواکسی رادیکال

                                                           
1
 Biological process 

2
 Molecular functions 

3
 Cellular components 

چون  اکسیدانت هم های آنتیهای فعال اکسیژن با فعالیت آنزیم گونه

سوپراکسیددیسموتاز، گلوتاتیون ترانسفراز، پراکسیداز و ترکیباتی 

. (Qiu et al. 2002; Zhu 2001) دشو چون پرولین انجام می هم

هایی با عملکرد دست آمده در این مطالعه نشان داد که ژن هنتایج ب

 MLOC_74633های  ترانسپورترهای یون سدیم از جمله ژن

FDR=3.5eدار سطح معنیبرابری با  1/1افزایش بیان 
-7

 و ژن  

MLOC_7811 دار  برابری با سطح معنی 8/1ن افزایش بیا

FDR=2.7e
داری افزایش طور معنی به( GO:0006814) با شماره 3-

فسفاتاز  نیترئون/نیسر نیپروتئگروه ژنی چنین  هم. داشتندبیان 

(GO:0004722) (FDR=1.3e-6)  نیز افزایش بیان چشمگیری

ین فسفاتازها در ترئون–ینسر ینازهایک ینپروتئنقش  .داشت

در این . است های شوری در مطالعات مختلفی گزارش شده تنش

در رقم  فسفاتازها نیترئون –نیسر نازهاییک نیپروتئتحقیق بیان 

شود، افزایش  عنوان رقم مقاوم به شوری شناخته می افضل که به

+دارای فعالیت تبادل  SOS1. داری داشت معنی
Na

+
/H  است که

این انتقال فعال برای جریان سدیم در سلول های گیاهی ضروری 

SOSیر آن مس یو طاست 
 –ینسر ینازهایک ینشامل پروتئ 4

 Nirmala et) شوند یفعال م 0ها ینپروتئ ینگباند یمو کلس ینترئون

al. 2006.) یمنجر به فعال شدن برخ یتدر نها یرمس ینا یتفعال 

یون باعث القای ورود  یطیهای مح تنش. ترانسپورترها خواهد شد

شده،  یتوپلاسمبه س یگرمنافذ د یاآپوپلاست  یرمس یقاز طر یمکلس

تنش  نوع حسگر برای درک یک یمهای ورود کلس کانال ینکه ا

که وابسته  SOSیر تنش شوری مس یونی یرمس یجهدر نت. باشند یم

 هایی یونانتقال یر نوع مس ینهدف ا. شود یاست فعال م یمبه کلس

عهده بر ها تحت تنش شوری را  یوناست، که کنترل هموستازی 

و  SOS1 ،SOS2 که است نشان داده دیتحقیقات متعد. دارند

SOS3  کنند یدر کنترل تنش شوری عمل م یعموم یرمس یکدر. 

(2002)Que et al.  (2010) and Rivandi et al. بیان کردند که 

صورت  متقابل داشته و بهاثر  یکدیگر با SOS3و  SOS2ینازهای ک

در  SOS2 فعال شدن. شوند یم یلهو پشت سر هم فسفر یممستق

ژن فعال  ینا کند، یرا فعال م  SOS1ترانسپورتر یلاسیوناثر فسفر

+پورتر  یکننده آنت
Na

+
/H یون ورود برای واکوئلی غشای روی 

                                                           
4
 Salt overlay signaling 

5
 Calcium binding proteins 
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 طریق از سدیم یون خروج نیز مسئول و واکوئل درون به سدیم

گروه ژنی دیگری که به شدت تحت تاثیر  .است پلاسمایی غشای

ها  گروه آنتی اکسیدانتنش شوری قرار گرفتند، مربوط به 

(GO:0016209 )های محیطی  تنش شوری مانند دیگر تنش. بود

مانند سوپر  (ROS) های واکنشگر اکسیژن باعث تجمع گونه

های هیدروکسیل در سلول و  اکسید، پراکسید هیدروژن و رادیکال

ها و اسیدهای نوکلئیک  آسیب رساندن به لیپیدهای غشا، پروتئین

های  ترین ترکیبات در سیستم آنتی اکسیدان مهم های آنزیم. شود می

هستند و نخستین راه  (ROS) های فعال اکسیژن گر گونه جاروب

در گیاهان عالی سیستم . باشند های اکسیداتیو می مقابله با تنش

های  از آنزیم (ROS) های واکنشگر اکسیژن گر گونه جاروب

، (SOD) زسموتا، سوپر اکسید دی(CAT)ز اکسیدان نظیر کاتالا آنتی

تشکیل  (APX) و آسکوربات پراکسیداز (PPO) پلی فنول اکسیداز

 شرایط در شده تولید اکسیژن فعال‌های توانند گونه اند، که می شده

های آنتی اکسیدان از غشاها در مقابل  آنزیم. برندب بین از را تنش

شوند،  زنده تولید می های غیر که در برابر تنش  ROS اثرات مخرب

محافظت نموده و موجب مقاومت و پایداری گیاهان در برابر 

 میطور مستق است که به یمیکاتالاز آنز .شوند تنش شوری می

 ;Notondo et al. 2004)شود  یم دروژنیه دیپراکس هیباعث تجز

Pan et al. 2006.) تعدادی از یدار یآزمون معن جینتا GO ی ها

 .است آورده شده 1ل شماره در جدو دار معنی

با تنش  جو اهیگ یوقتدر مجموع در این تحقیق مشاهده شد که 

شوند  یدر آن فعال م یمختلف یها سمیشود مکان یمواجه م یشور

 یدر برقرار یمتفاوت سع یمتعدد با عملکردها های‌آن ژن یکه ط

با ، که کنند یم ی جهت بقا گیاهسلول سمیتعادل در متابول

قدرتمند  یوتریکامپ های‌تمیالگور یدارا یافزارها نرم یریارگک هب

ها ‌ژن در پاسخ به تنش انیب یمیشبکه تنظ سازی‌و مدل ییشناسا

 .باشد می پذیر امکان

 

 
 .FDR<0.05 یدار یسطح معندر  AgriGOسایت  با وب Gene Ontologyهای تجزیهنتاج تعدادی از  -1جدول 

GO term Ontology Description p-value FDR 

GO:0004722 F protein serine/threonine phosphatase activity 1/70E-09 0.0000013 

GO:0015380 F Anion exchanger activity 1/10E-08 0.0000021 

GO:0005452 F inorganic anion exchanger activity 1/10E-08 0.0000021 
GO:0015301 F anion:anion antiporter activity 1/10E-08 0.0000021 

GO:0004721 F phosphoprotein phosphatase activity 1/60E-08 0.0000026 

GO:0005381 F iron ion transmembrane transporter activity 2/30E-08 0.000003 
GO:0016791 F phosphatase activity 7/30E-08 0.0000083 

GO:0015297 F antiporter activity 1/80E-07 0.000017 

GO:0042578 F phosphoric ester hydrolase activity 7/50E-07 0.000066 
GO:0022857 F transmembrane transporter activity 6/70E-05 0.0031 

GO:0046906 F tetrapyrrole binding 7/90E-05 0.0035 

GO:0008374 F O-acyltransferase activity 0/00013 0.0052 
GO:0015238 F drug transmembrane transporter activity 0/00015 0.0058 

GO:0003883 F CTP synthase activity 0/00019 0.0066 

GO:0010333 F terpene synthase activity 0/00018 0.0066 
GO:0004575 F sucrose alpha-glucosidase activity 0/00019 0.0066 

GO:0004558 F alpha-glucosidase activity 0/00023 0.0073 

GO:0019432 P triglyceride biosynthetic process 1/20E-05 0.0081 
GO:0006641 P triglyceride metabolic process 1/70E-05 0.0081 

GO:0009063 P cellular amino acid catabolic process 1/50E-05 0.0081 

GO:0016838 F carbon-oxygen lyase activity 0/0004 0.011 
GO:0046504 P glycerol ether biosynthetic process 6/80E-05 0.012 

GO:0006639 P acylglycerol metabolic process 8/50E-05 0.012 

GO:0020037 F heme binding 0/00048 0.013 
GO:0005506 F iron ion binding 0/00057 0.014 

GO:0009664 P plant-type cell wall organization 0/00013 0.015 

GO:0006814 P sodium ion transport 0/00013 0.015 
GO:0005215 F transporter activity 0/0011 0.026 

GO:0004144 F diacylglycerol O-acyltransferase activity 0/0021 0.047 
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 .FDR<0.05 یدار یسطح معندر  AgriGOسایت  با استفاده از وب Gene Ontology تجزیهترسیم شده در رابطه با  pathwayبخشی از  -2شکل 

 

 

 
مشارکت های  که در آن درصد ژن .FDR<0.05 یدار یسطح معندر  AgriGOسایت  با استفاده از وب Molecular Functionsای مربوط به بخش  نمودار میله -3شکل 

 .است ها بر روی محور افقی نمایش داده شده بر روی محور عمودی و عملکردهای بیولوژیکی هر یک از آن GOهای  کنند در هر یک از گروه
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