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MicroRNA (miRNA) گروه بزرگی از RNA ( دينوکلئوت 55 ~)کننده  کد  ريغ های کوچک و

. هدف و يا مهار ترجمه نقش دارند mRNAصورت برش ‌ بهژن  انيبرونويسی  پسا ميکه در تنظ هستند

 نامطلوب طيشرا به اهانيگ تحمل افزايشدر  ینقش مهم ها miRNAکه  اند‌ دهمطالعات نشان دا

 .مورد بررسی قرار گرفت، (Oryza sativa)در برنج  miR164خانواده  مطالعه نيدر ا. دارند محيطی

برنج  miR164متعلق به خانواده  osa-miR164 کليه  یتوال ،های بيوانفورماتيک روشبا استفاده از 

مختلف  زيستی های غير تنش طيتحت شرا osa-miR164 یانيب پروفايل و ،شده ليو تحل هيتجز

طور  و به شده ینيب شيپ osa-miR164ژن  یها پيشبر یبر رو سيس یميعناصر تنظ سپس. شد یابيارز

نقاط  دهد می  نشان اين مطالعه جينتا. شناسايی شد ها و عملکرد آن miR164 های هدف ژن همزمان

ساز ديده  های پيش وجود دارد که در توالی بالغ osa-miR164 یها یدر توال زيادی اظتیحف

و  تنش طيتحت شرا osa-miR164 خانواده ژنی یمتفاوت اعضا یانيب یالگوها بنابراين. شود نمی

ممکن است توضيحی برای  osa-miR164ژن  یموجود در پيشبرها متعدد سيس يمیعناصر تنظ

 osa-miR164هدف بالقوه  یها از ژن یبرخ در اين تحقيق. باشد osa-miR164الگوی بيانی متنوع 

در مجموع  .قرار گرفت ليو تحل هيتجزمورد مختلف  های تنش طيها در شرا آن انيو ب يیشناسا

های هدف  های اين پژوهش منبع با ارزشی برای شناسايی و ارزيابی بيشتر ميان کنش بين ژن يافته

  .کند های غير زيستی فراهم می در پاسخ به تنش osa-miR164خانواده 
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کننده  کد ریغ های RNA (miRNA)، RNAکرویمی ها مولکول

که طي هستند  نوکلئوتید 22 ای به طول رشته تک و کوچک

dsRNA) ای رشته دو RNA فرایندی از
 Bartel) شوند حاصل مي (1

2004.) miRNA  ژن در سطوح  انیعمدتاً در کنترل ب اهانیدر گها

اولیه  miRNAو از  نقش دارند يسیو پس از رونو يسیرونو

. شوند رونویسي مي miRNAهای  از ژن IIمراز  پلي RNA وسیله به

miRNA حلقه -ساز ساختار ساقه شیپهای  رونوشتبالغ از  یها

 ,HYL1 با پردازشپس از ( miRNAز سا شیپ)ی ا رشته دو

HEN1, DCL1 ت،یدر نها .دنشو يم دیتول miRNA بالغ در  یها

شوند که  يگنجانده م (RISC)کمپلکس خاموش کننده  کی

mRNA دنده يخاص را هدف قرار م یها (Morris and Mattick 

2014.) miRNA توالي مکمل خود را شناسایي و با برش ها ،

mRNA کنند ها را تنظیم مي هدف و یا مهار ترجمه، بیان ژن (Li 

and Yu 2021.) miRNA ها  های مورد هدف آن و ژن ياهیگ یها

مانند رشد،  اهیگ يکیو متابول يکیولوژیب یندهایاز فرآ یاریدر بس

و های جانبي  رساني اکسین، تشکیل ریشه ، پیامباتیترک وسنتزیب

 نقش دارندمختلف  يستیزي و ستیرزیغ یها پاسخ به تنش

(Hamid et al. 2020.)  های هدف، بسیاری از  در میان این ژن

نیز قرار  NF-YAو  NAC ،SPLهای رونویسي از جمله  فاکتور

های  ها بیان ژنmiRNAدارند؛ تنظیم این عوامل رونویسي توسط 

 Sharma et) دهد پایین دست این عوامل را افزایش یا کاهش مي

al. 2021.)  خانوادهmiR164 کی miRNA  حفاظت شده است که

از  يکیشده است و  شناسایي ياهیگ یها از گونه یاریدر بس

 Laufs) باشد مي سیدوپسیشده از آراب کلون یهاmiRNA‎ نیاول

et al. 2004.) خانوادهmiR164، متعلق به  ةشد ای حفاظته ژن

 نیتر‌از بزرگ يکی. دهند را هدف قرار مي NAC رونویسي عوامل

 يسیرونو عوامل اهان،یدر گ يسیرونو های فاکتور های‎خانواده

NAC دهستن (Mohanta et al. 2020 .)عنوان  خانواده به نیا

. رود‎يشمار م‌به اهانیدر گ يسیرونو عواملابرخانواده  نتری‎دهیچیپ

 ياهیگ های‎گونه يهستند و در تمام اهانیمختص گ NAC های‎ژن

 یيشناسا شتریکه پ ينیخانواده پروتئ ریاز سه ز NAC .حضور دارد

 CUC2و  ATAF1/2 ،ياز اطلس NAM. است شده لتشکی اند‎شده

                                                           
1 Duble strand RNA 

خانواده  ریدارند سه ز NAC نیکه هر سه دم سیدوپسیآراب از

NAC ي خانواده ژن یها نیپروتئ. هستندNAC نیدم کی شامل 

NAC میتنظ هیناح کیو  ينیآم یحفاظت شده در انتها بسیار 

 یانتها نیدم. هستند يلیکربوکس یانتها در ریمتغ اریبس يسیرونو

 A-E نیردمیبا پنج ز نهیآم دیاس 161تا  151از حدود  ينیآم

 یضرور DNA به عوامل نیاتصال ا یکه برااست  تشکیل شده

حفظ عنوان عامل مهم در  به (.Puranik et al. 2012) باشند يم

برگ و  یریو گل، پ يشیرو یها اندام لیتشک شه،یر يرشد جانب

 Ghorbanzadeh and Ghafari) است ازیمورد ن يمرگ سلول

-miR164 (ath)در آرابیدوپسیس سه عضو از خانواده (. 2019

miR164a/b/c  پنجmRNA کننده دمین  کدNAC 

(CUC1/At3g15170, CUC2/At5g53950, NAC1/At1g56010, 

At5g07680, and At5g61430 )دهد را مورد هدف قرار مي 

(Mallory et al. 2004.)  در ذرتmiR164 طور مستقیم  به

ZmNAC1 های جانبي  دهد که باعث نمو ریشه را هدف قرار مي

بر عهده  نیاکس نگیگنالیدر س ینقش ضرور NAC1ژن . دشو مي

 که مشخص شده است . شود يم يجانب شهیدارد که موجب نمو ر

AtNAC1 عمل نموده و  نیاکس يده امیپ ریدر مس  عنوان واسطه به

را فعال  يجانب شهیدر نمو ر ریدرگ یها کدکننده مولکول یها ژن

اند که خانواده  مطالعه نشان داده نیچند (.Li et al. 2012) کند يم

miR164 کند يشرکت م زین يستیرزیغ یها به تنش اهیدر پاسخ گ .

 وجود دارد که شامل  miR164 عضو ژن در خانواده 6در برنج، 

osa-miR164a/b/c/d/e/f است (Li et al. 2012.) که شده گزارش 

 قرار هدف مورد را  NAC(OMTN) که miR164 های ژن

 خشکي به تحمل منفي کننده تنظیم عنوان به است ممکن دهند، مي

 ،OMTN2 ،OMTN3های ژن بیان بیش کنند، عمل برنج در

OMTN4 و OMTN6 در خشکي به حساسیت افزایش باعث 

 (.Fang et al. 2014) شود مي برنج تراریخته گیاهان

است  يزراع محصولات نیرت ماز مه يکی(Oryza sativa L)نج بر

. کند يم نیمأجهان را ت تیجمعوم س کیاز  شیب یکه غذا

 محدود کنندهعوامل  نیتر‌از مهم تيسیرزیغ و تيسیز ایه تنش

 2151که تا سال  شود يزده م نیتخم ،ندتهس جبرن رشد و عملکرد

تنش  ان در معرضجه زراعي ایه نیدرصد از زم 51از  شیب

 يطیمح های تنش (.Chauhan et al. 2017) ندریقرار گ کيخش

  مقدمه
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 دارند اهانیعملکرد گ تیبر رشد و نمو و در نها اثرات زیادی

(Cattivelli et al. 2008.) یي با ارویرودر  اهانیگ یسازگار

 يمولکول یندهایاز فرا هایي شبکهه ب ستهواب ،يطیمح ایه نشت

 اتیخصوص يو بررس یيشناسا نیبنابرا در تنش است، دخیل

ست ا یضررور ای بکهش امانهس ینا ظیماتتن در لیدخ یها ژن

(Vinocur and Altman 2005.)  شناسایيmiRNAهای  ژن ها و

نمو های تنظیمي رشد و  جنبه ها برای درک شده هدف آن حفاظت

با توجه به . رسد نظر مي ها، ضروری به تنش این گیاهان و پاسخ به

های  تنش در تحمل به NACرونویسي  عواملمتعدد  های نقش

و تنظیم  NACهای  پروتئین های مولکولي محیطي، درک مکانیسم

 نیهدف ا. امری مهم خواهد بود miR164 ها توسط پیچیده آن

ها در پاسخ به  آن های هدف ژنبرنج و  miR164 يمطالعه بررس

 قیتحق جهت کیوانفورماتیب کردیبا استفاده از رو تنش طیشرا

 می، تنظتنشمختلف  یمارهایتحت ت osa-miR164 پروفایل بیاني

1ي سیسمیتوسط عناصر تنظ osa-miR164 یها ژن انیب
‎ موجود

تحت  miR164  هدف یها ژن انیب روند ژن و یهادر پیشبر

  .مختلف است یها تنش

 

با جستجو در پایگاه  miR164شناسایي اعضای خانواده 

 miRbase  (http://www.mirbase.org( )Kozomaraاطلاعاتي

and Griffiths-Jones 2014)  د و توالي ساختار ثانویه و شآغاز

ها توسط  سپس این توالي. آوری شدند ها جمع miRNAبالغ 

 Mega 7 (Kumarو  Clustal W (Larkin et al. 2007)افزار  نرم

et al. 2016 )ردیف شدند هم . 

ساز  شیپ يبالادست یها ي، توالها انداز برای شناسایي راه

 microRNAهر ژن  یهاosa-miR164 ژنوم برنج  داده گاهیاز پا

(http://rice.plantbiology.msu.edu )/1511 يتوال .دانلود شد 

. شد يابیپیشبر باز هیعنوان ناح به miRNA پیش ساز 5 از باز جفت

TSSs هسته  کننده  ينیب شیتوسط پ( يسیمحل شروع رونو) 2ها

 YAPPي وتیوکاری

(http://www.bioinformatics.org/yapp/cgibin/yapp.cgi) ، که

                                                           
1 cis 
2 Transcription starting sites  

. شناسایي شدند است، هسته انداز راهاسکن عناصر  یبرا یابزار

BREs (عناصر تشخیص B)0، 2 یها جعبه
TATA ،5

INR (فیموت 

6و ( آغازگر
DPE ( دست نییپا انداز راهعنصر )یها بیو ترک 

 تایید شده یپیشبرها. نیز شناسایي شدند عناصر نیا یيافزا هم

 .بودند miR164 ساز پیش 5پیشبرها به  نیتر کینزد

 ساز پیش باز بالادست‌جفت 1511) احتمالي پیش برمناطق 

miRNA یها فیو موت تنظیمي سیس عناصر ينیب شیپ یبرا( ها 

برای آنالیز عناصر تنظیمي سیس در  .کار گرفته شدند بهکننده  میتنظ

 SOGOاز پایگاه داده  osa-miR164خانواده 

(https://sogo.dna.affrc.go.jp/cgibin/sogo.cgi?lang=en )

 . استفاده شد

دست  هب miRbaseاز پایگاه اطلاعاتي  miR164های بالغ  توالي

 psRNAافزار  با استفاده از نرم miR164های هدف  ژن آمد، و

Target  (version 2017 )بیني شد با پارامترهای پیش فرض پیش .

های  نیز برای تایید عملکرد ژن Uniprotو  RAD-DBاز پایگاه 

 . استفاده شد miR164هدف 

داده  گاهیاز پا osa-miR164a/b/c/d/e/f يانیب یها لیپروفا

PmiRExAt@NABI  (Gurjar et al. 2016)سطح . استخراج شد

 طیشرا ایمختلف  یمارهایکنترل و ت طیشرا نیژن ب ينسب انیب

 .ارائه شد تنش

صورت  RT-qPCRبا استفاده از  های انتخابي بررسي بیان ژن

در این مطالعه از بذور دو ژنوتیپ حساس و مقاوم به  گرفت،

های مختلف در  کشت بذور ژنوتیپ. استفاده شد خشکي برنج

گراد  درجه سانتي 25± 0محلول غذایي یوشیدا با شرایط دمای ی 

ساعت روشنایي صورت  16ساعت تاریکي و  8تحت دوره نوری 

با فنوتیپي  روزه 05های  ش رو ی گیاهچهاعمال تن .پذیرفت

صورت قطع  تنش به. (Rathod et al. 2020) مشابه انجام شد

عدد  يخاک س يزراع تیظرف. روز اعمال شد 12به مدت  یاریآب

از نقاط مختلف گلخانه روزانه و به  يصورت تصادف به گلدان

در روز چهاردهم که  ینمونه بردار. شد یریگ اندازه يروش وزن

 شهیر یاز بافت ها آمد، دست به% 01±5مطلوب  يزراع تیظرف

                                                           
3
 B recognition elements 

4
 TATA boxes 

5
 initiator motif 

6
 downstream promoter element 

  ها مواد و روش
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تنش انجام  ماریشاهد و تحت ت اهانی، از گ(يکیولوژیتکرار ب 0)

ها برای انجام مراحل  نمونه. (Thoppurathu et al. 2022) شد

 استخراج. گراد نگهداری شدند درجه سانتي- 81بعدی در فریزر 

RNA  ترایزول شرکت  کل با استفاده از محلولInvitrogen  انجام

رپ توسط دستگاه نانودا  RNAکمیت و کیفیت. گرفت

 ,ND-100 (Nanodrop technologies, W ilmington, DEشرکت

USA )درصد بررسي شد یکهمچنین الکتروفورز ژل  .انجام شد .

کل، از  RNA در محلول استخراج DNA جهت حذف آلودگي

 cDNA سپس ساخت. استفاده شد Geneall شرکت DNase آنزیم

مطابق   BioRadشرکت   synthesis cDNA iScriptتوسط کیت

های  الگوی بیاني ژن. با دستورالعمل توصیه شده صورت پذیرفت

کمي با استفاده از   PCRوسیله کاندید در تحمل به تنش خشکي به

و دستگاه   Quantaشرکت SYBR 1SuperMix Green کیت

Real-time PCR  شرکتBio-Rad هر واکنش. مطالعه شد 

qPCR-RT  ر ازمیکرولیت 5میکرولیتر حاوی  11در حجمThe 

.Maxima SYBR Green/ROX RT-qPCR Mix Master  
 1/ 0رقیق شده،  cDNA میکرولیتر 2شرکت ترمو فیشر آمریکا، 

با  ، RNaseمیکرولیتر آب عاری از 0/ 2میکرولیتر آغازگر و 

درجه  55دقیقه،  یکگراد  درجه سانتي 55استفاده از چرخه دمایي 

چرخه  21ثانیه در  61راد گ درجه سانتي 61ثانیه،  15گراد  سانتي

آنالیز منحني . نیز در نظر گرفته شد (NTC) کنترل منفي 0بوده و 

CFX  (Rad-Bio )افزار ها و سیکل آستانه با نرم ذوب نمونه

عنوان کنترل داخلي در نظر گرفته شد  به 18S rRNA محاسبه و ژن

ΔΔCt‎میزان بیان ژن با روش( 1جدول )
 

- 
 Rathod)د شمحاسبه  2

et al. 2020) ها تحت  و در نهایت، میزان تغییرات بیان این ژن

 .سنجیده شدند( آبیاری معمولي)تنش خشکي نسبت به شاهد 

 

در برنج  miR164خانواده ژني  miRbaseبراساس پایگاه اطلاعاتي 

 ,miR164a, miR164b)ژن است، که شامل  6متشکل از 

miR164c, miR164d, miR164e, miR164f )باشند مي .
miR164a, miR164b, miR164c, miR164d, miR164e, 

miR164f های شماره هفت  ترتیب روی کروموزوم به

، 15856251-15856160و شماره پنج  28520021-28520256

، کروموزوم شماره 15025558-15025221اره پنج کروموزوم شم

 -11522155، کروموزوم شماره سه 00120661-00120565دو 

قرار  20022115-20020518شماره پنج و کروموزوم  1152228

صد ( miR164a, miR164b, miR164f)های بالغ  توالي .دارند

 miR164dو  miR164cاگرچه (. 1شکل )درصد یکسان هستند 

چهاردهمین . متفاوت هستند  miR164a,b,fلئوتید بادر یک نوک

یوراسیل  miR164dو بیست و یکمین باز از  miR164cباز از 

دارای دو نوکلئوتید متفاوت است،  miR164eهمچنین . باشد مي

در این مولکول بیستمین باز آدنین و بیست و یکمین باز گوانین 

 (. 1شکل )باشد  مي
 

 

 
 Oligo افزار با استفاده از نرم انتخابيهای  مشخصات آغازگرهای اختصاصي طراحي شده ژن -1جدول 

 نام آغازگر شماره دستیابي توالي پیشرو توالي معکوس اندازه محصول GCدرصد 

52 152 GATCTCGCGCTTCTCTCGC GAAGCTGCCGCGATCCAT Os01g0968800 DREB 

52 161 GACGCAAACGCAGGACAAAA CATGCATGCAAGCCAGCTAC Os02g0657000 ERF 

55 185 CTTGTCGGATCCACGCAATC CCGGAGACCTTCAGTGTGTT Os08t0200600-

02 
OMTN6 

58 121 ACATGGAGAATCCAACAAAGG TCCGCAAAGAAGGACAAGGG Os06t0675600-
01 

OMTN4 

55 152 CCATGAACCAGTTCCCCCTC ATCGCCTCTTGTCCTCGTTC Os01g0142500 MYB 

  ACACTTCACCGGACCATTCAA 

 
CTACGTCCCTGCCCTTTGTAC 

 
 18S rRNA 

 

 

  نتایج
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 در برنج miR164ردیفي توالي بالغ  هم -1شکل 

 

 
 دهد سمبل ستاره نوکلئوتیدهای یکسان را نشان مي. miR164ساز  های پیش ردیفي توالي هم -2شکل 

 

اند،  شده حفاظت اریبس osa-miR164بالغ ی ها يکه توال‌یيجا از آن

 لیتحلمورد تجزیه و  شتریب osa-miR 164 ساز شیپ یها يتوال

 ساز شیپ یها يکه توال دهد ينشان ماین بررسي  جینتا .قرار گرفت

 یبه استثنا)کاملاً متفاوت بودند  osa-miR 164 اعضای خانواده

 C دینوکلئوت یکفقط  ساز های پیش توالي (.بالغ یها  يتوال

باز  دومین) G دینوکلئوت یکو ( پنجمین باز بالادست توالي بالغ)

 (. 2شکل )مشترک دارند  (بالغ يبالادست توال

 osa-miR 164 های‌ژن یموجود در پیشبرها سیس یميعناصر تنظ

و  MYC ،MYB یها فیموت .نشان داده شده است 2جدول 

CuRe  پاسخ به  میو تنظ کیزیآبس دیدر پاسخ به اس بیترت بهکه

 افتی ادیها به تعداد ز در همه ژن، نقش دارند يتنش خشک

به شدت توسط  miR164 يخانواده ژن دهد يکه نشان م شوند، يم

در ) DRE فیموت. شود يم میتنظ کیزیآبس دیاس ،يتنش خشک

 osa-miR164fو  osa-miR164c یها در ژن( يپاسخ به خشک

در  5 يمیتنظ هیناح یيدر قسمت انتها فیموت نیا. باشد يم جیرا

osa-miR164c که در ژن  يدر حال شوند يم افتیosa-miR164f 

عنصر پاسخگو به ) SuRe فیموت. شوند يطور گسترده پخش م به

 Erd-1که  يشد، در حال افتیکم  ریها در مقاد در همه ژن( گوگرد

 يمیدر تمام مناطق تنظ( لازم است يبه کم آب هیپاسخ اول یبرا که)

 فیموت. مختلف مشاهده شد یها يدر فراوان osa-miR164ژن 

LRT (نییپا یعنصر پاسخ به دما ) تنها درMirیها osa-

miR164b,c,f فیموت. مشاهده شد I-box  وASF-1 (میعنصر تنظ 

 osa-miR164 يخانواده ژن یاعضا يمیق تنظدر تمام مناط( نور

، جعبه TATAY ،A-box)قند  انگریعناصر ب. گسترده بود

 اند، افتهی عیشش ژن توز نیب يطور متفاوت به( GARE ن،یدیمیریپ

-osaدر  GARE فیموت. وجود نداشتند osa-miR164eو در 
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miR164d  وosa-miR164f که  يمشاهده شد در حالA-box  فقط

 سیس يمیبه عناصر تنظ وجهبا ت. وجود داشت osa-miR164fدر 

 دیعنصر پاسخگو به اس) ABRE فیمرتبط با هورمون، موت

-osaکه در يمشاهده شد در حال osa-miR164ژن  5در ( کیزیآبس

miR164b نشد افتی .S-box ( نقش مهم در پاسخ بهABA ) فقط

با ( نیپاسخ اکس) ARF. قرار داشت osa-miR164cدر 

-osaدر  زانیم نیو بالاتر ها مختلف در همه ژن یها يفراوان

miR164f  مشاهده شد 
 

 یها گاهیبا استفاده از پا يمیمنطقه تنظ (kb) کیلو باز 5/1و  شده یيشناسا osa-miR164ن خانواده ژ 5′ يمیتنظ یها يدر توال احتمالي سیس یميعناصر تنظ -2جدول 

 قرار گرفت لیو تحل هیمورد تجز YAPPو  PLACEداده 
      miR164   منابع عملکرد توالي عناصر تنظیمي سیس

     a  b  c  d  e  f 

DRE  A/GCCGAC   پاسخ به شوری و خشکي

  

(Nakashima et al. 2009) 0 1 5 0 0 12 

ABRE (C/A)ACG 

(T/C) 

G(T/C/G) 

 2 0 1 1 2 1 (Mohanty 2021)  پاسخ به ابسیزیک اسید 

MYC CATGTG; 

CACATG; 

CANNTG 

 22 18 14 20 22 17 (Khan et al. 2017) پاسخ به اتیلن 

GARE  TAACAA 

(G/A) 

 0 0 0 4 0 9 (Nakashima et al. 2009) پاسخ به جیبرلین 

CuRE  5′-TTTGC 

(T/G)C(A/G)-3′ 

کمبود اکسیژنپاسخ به   (     ‎ t‎  . 1999) 10 4 6 8 10 19 

SuRE  GAGAC   پاسخ به سولفور  (Maruyama‐Nakashita et al. 2005) 1 4 1 2 2 3 

ARF  GGTCCAT; 

TGTCTC  

 1 3 2 1 3 8 (Nakashima et al. 2009)  پاسخ به اکسیژن 

MYB WAACCA; 

TAACTG; 

CNGTTR; 

YAACKG; 

GGATA; 

CAACTG 

 9 13 2 7 6 2 (Li et al. 2019)  تنظیم خشکي

Erd 1  ACGT   پاسخ به دهیدراته  (Mohanty 2021) 8 0 4 2 8 6 

Pyrimidine box  TTTTTTCC; 

CCTTTT 

 3 1 1 2 0 1 (Mena et al. 2002)  پاسخ به جیبرلین 

TATCCAY 

motif  

TATCCA   مهار قندی  (Li et al. 2006) 1 0 1 1 0 1 

SRE  TTATCCA   مهار قندی  (Maruyama‐Nakashita et al. 2005) 2 1 0 0 0 0 

LTRE ACCGACA; 

CCGAAA; 

GTCGAC 

 0 2 6 0 0 3 (Sheshadri et al. 2016)  پاسخ به دمای پایین 

A-box  TACGTA   مهار قندی  (Kovalchuk et al. 2012) 0 0 0 0 0 2 

S-box  CACCT(C/T) 

(C/T)A  

پاسخ به ابسیزیک اسید و 

  قند 

(Acevedo‐Hernández et al. 2005) 0 0 1 0 0 0 

CMSRE-1  TGGACGG   سیگنالدهي کربوهیدرات  (Morikami et al. 2005) 0 0 0 0 2 0 

ASF-1 motif  TGGACG  تنظیم نوری  (Xu et al. 2013) 5 1 4 2 1 3 

I-box  GATAAG   جعبه نوری  (Rose et al. 1999) 6 4 1 4 2 3 
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 با مکان ژني و عملکرد osa-miR164های مورد هدف  ژن -0جدول 
 مطالعات سابق عملکرد ژن هدف نام ژن هدف مکان ژن هدف  میکرو ار ان

Osa-

miR164a 

/b/c/d/e/f 

 

LOC_Os02g36880 NAC1(OMTN1) اطلاعات  يسیسرعت رونو

را  mRNA به DNA از يکیژنت

 DNA يتوال کیبا اتصال به 

 .کند يخاص کنترل م

 .Fang et al) در پاسخ به خشکي NACبیان ژن 

2014) 

LOC_Os04g38720 OMTN2 

LOC_Os12g41680 OMTN3 

LOC_Os06g46270 OMTN4 

LOC_Os06g23650 OMTN5 

LOC_Os02g18690 BURP های حاوی دمین  شناسایي ژن بیان شده در پرچمBRUP  و سطح پاسخ

 (Ding et al. 2009) زیستي های غیر به تنش

LOC_Os09g37700 ppg4 دهي در رقم  های مربوط به گل ژن

 وحشي برنج

 Wang et) های مربوط به گلدهي پروفایل بیاني ژن

al. 2018) 

Osa-miR164 

a/b/d/e/f 

LOC_Os08g10080 OMTN6 اطلاعات  يسیسرعت رونو

 mRNA به DNA از يکیژنت

 کیرا با اتصال به  

خاص کنترل   DNAيتوال

 .کند يم

 Fang et)در پاسخ به خشکيNAC بیان خانواده ژني

al. 2014) 

LOC_Os03g47310  زیستي های غیر پاسخ به تنش پروتئین ترنسپوزون (Zhang et al. 2017) 

 

ی عملکرد ارتباط یيهدف در شناسا یها ژن ينیب شیپ

miRNA نُه ژن هدف . است مهم اریبالقوه مربوطه بس یهاosa-

miR164 افزار  که توسط نرمpsRNA target بیني شدند شامل  پیش

، پروتئین دمین NAC (OMTN1, OMTN6)های دمین  پروتئین

BURP (osBURP4) پروتئوفسفوگیلیکان و ،

LOC_Os03g47310 پنج ژن (. 0جدول )باشند  مي(OMTN1, 

OMTN5) پروتئین دمین ،BURP (osBURP4 ) و

تنظیم  osa-miR164وسیله شش ژن  پروتئوفسفوگیلیکان به

( OMTN6 and LOC-os03g47310)ها  سایر ژن. شوند مي

. شوند تنظیم مي osa-miR164c ءجز به osa-miR146وسیله پنج ‌به

-osaل مکم گاهیجا کی یدارا شدهي نیب شیپ NACهای  ژن

miR164  با دو یا سه باز ناجور باmiR164 این نتایج نشان . بودند

بسیار  NACهای  در ژن osa-miR164های هدف  داد جایگاه

 . حفاظت شده است

 انیب ینشان داده شده است، الگوها 0طور که در شکل  همان

در  .متنوع بودزا  تنشدر پاسخ به عوامل  osa-miR164 یها ژن

 های ژن ریسا افت،یکاهش  osa-miR164cسطح بیان که  يحال

osa-miR164a/b/f/d سطح بیان  افزایش تنش طیدر تمام شرا

 طیشرا نیب يبه طور متفاوت osa-miR164e انیسطح ب .نشان دادند

 شوریو  يخشک طیدر شرا Mirسطح این  ، کهیافت رییتنش تغ

بیان  شیافزا سرما شرایط تنشکه تحت  يدر حال یافتکاهش 

 osa-miR164 هشت ژن هدف انیب لیپروفا. نشان داده است

 طیدر شرا شهیو ر یيدر اندام هوا LOC_Os03g47310 ژن زءج به

 RiceXProو TENOR داده یها گاهیپا ازمختلف  های تنش

نشان داده شده  2در شکل صورت نقشه حرارتي  و به دست آمد به

در  .نشان داده شده است الف 2در شکل  شهیژن در ر انیب. است

 طیدر تمام شراMTN1 (MTN1-OMTN6 ) ژن NACژني  خانواده

 JAو  ABA، یو تحت تنش اسمزافزایش بیان داشته  تنش

 طیدر تمام شرا باًیتقر زین MTN5؛ را نشان دادبیان  زانیم نیبالاتر
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، يخشک یمارهایتحت ت OMTN3تنش افزایش بیان داشته است؛ 

 طی، اما در شراکاهش بیان داشته JAو  ABA ی، تنش اسمزسرما

تنش  طیدر تمام شرا OMTN6و افزایش بیان داشته بالا  یشور

 .کاهش بیان داشته است

 
 های در تنش osa-miR164 انینشان دهنده سطح ب ينقشه حرارت -0شکل 

 زیستي ریغ

 

OsBURP04 که  ي، در حالافزایش بیان داشتتنش  طیدر تمام شرا

PPG 4 به جز شوری بالا کاهش بیان داشته  تنش طیدر اکثر شرا

 . است

تحت  NACخانواده ژن  شتری، ب(ب 2شکل ) شاخهدر  ،از طرفي

 ءجز ، بهکاهش بیان داشتند ABAاسمز و  ،يتنش خشک طیشرا

MTN2 افزایش بیان داشت يطور متفاوت که به. OsBURP04  در

 یمارهایدر ت PPG 4. تنش افزایش بیان داشته است طیتمام شرا

 یها تنش دررما کاهش بیان داشته اما و س يبالا، خشک یشور

 (.ب 2شکل ) افزایش بیان داشته است JAو  ABA ،یاسمز

و یا متنوعي  متضاد یها پاسخ شه،یساقه و ر نیژن ب انیب سهیمقا

. دهند‌نشان مي( ارگان)ها روند اختصاصي بافت  نشان، و پاسخ

OMTN 1 اما در  ،افزایش بیان داشته شهیها در ر در همه تنش

 شه،یدر ر .دهد کاهش بیان نشان مي ها در ساقه تنش بسیاری از

OMTN 2 تنش سرما  طیدر شرا افزایش بیان وبالا  یدر شور

. دهد اما در ساقه وضعیت متفاوت است کاهش بیان نشان مي

OMTN 4 یاسمزتنش ، يبالا، خشک یشور یمارهایدر ت، JA، 

نشان  کاهش بیان شهیدر ر ماسرتنش  طیدر شرا افزایش بیان و

 .در جهت مخالف بود OMTN 4 انیب یيداد، اما در اندام هوا

MTN5 اما دهد افزایش بیان را نشان مي شهیها در ر در تمام تنش ،

و  یسرما، اسمز ،يخشک یمارهایآن در ت انیب یيدر اندام هوا

ABA مقابل،  در .روند کاهش داشته استOMTN 6  در تمام

افزایش  در ساقه JA تیماراما تحت  ،کاهش بیان شهیها در ر تنش

 ABA ،بالا یشور یمارهایدر ت زین PPG 4ژن  انیب. بیان نشان داد

  .نشان داد یيو اندام هوا شهیر نیب یمتضاد یها پاسخ JAو 

 های مورد هدف بیشتر در زمینه ژن اطلاعات جهت دستیابي به

miR164 ژن هدف  5های غیرزیستي، بیان  در پاسخ به تنش

miR164  عنوان ژن انتخابي تحت تیمار خشکي با استفاده از به 

qRT-PCR نتایج نشان داد که . مورد بررسي قرار گرفت

در بافت ریشه، افزایش  خشکي بعد از اعمال تیمار  DREBژن

 06/2افزایش بیان . برابری نسبت به شاهد نشان داد 12/0بیان 

نسبت به شاهد در بافت ریشه باعث تحمل  OMTN4 برابری ژن

ن ایکاهش ب کيبعد از اعمال تنش خش. شود به تنش خشکي مي

 شهیر یها نسبت به شاهد در بافت OMTN6ژن  یبرابر 86/2

 (.5شکل ) نشان داد

 

MicroRNA یها ها مولکول RNA هستند که  يکننده کوچک کد ریغ

. دارند اهانیگ های تنش بهدر رشد، نمو و پاسخ  یدینقش کل

miRNA کنند يعمل م مورد نظرهدف  یها ژن انیب میها با تنظ .

مؤثر  يها روش miRNA احتماليهدف  یها ژن یيشناسا ن،یبنابرا

 شرایط تنشبا  یسازگارمسئول  دهیچیپ یها سمیمکان يبررس یبرا

 هایکردیمطالعه با استفاده از رو نیدر ا .کند يفراهم م

 لیو تحل هیدر برنج مورد تجز miR164، خانواده کیوانفورماتیب

 .گرفتقرار 

 osa-miR164 a/b/c/d/e/fبالغ ی ها يتوالنتایج آنالیز نشان داد که 

مطابقت دارد  گزارشات باها  این یافته، اظت شده هستندحف اریبس

(2014) Fang et al. ریمتغ اریسازها بس شیپ یها يکه توال يدر حال 

 یممکن است برا miR164 یسازها شیمتنوع پ یها يتوال. هستند

، miR164 ژن انیسطوح ب تیکم نییتع یبرا یيآغازگرها يطراح

بالغ کاملاً  یها يکه در توال osa-miR164 a/b//f یبرا ژهیو به

  .اند، جالب باشد نشان داده شده کسانی

  بحث
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 (ب)شاخه  یها و نمونه( الف) شهیر یها نامطلوب در نمونه يطیمح طیدر شرا osa-miR164هدف  یها ژن انیب یالگو ينقشه حرارت -2شکل 

 

 
 برنج در خشکي تنش به تحمل ایجاد کاندید miR164 هدف های ژن نسبي بیان بررسي -5 شکل

 

 osa-miRیها ژن انیب تنش عواملچگونه  نکهیمنظور درک ا به

مورد  osa-miR 164 یها ژن مناطق تنظیمي کنند، يم میرا تنظ 164

 .تجزیه و تحلیل قرار گرفت

موجود در پیشبرهر  سیس يمیمختلف عناصر تنظ باتیترک جینتا

osa-miR164 یها متنوع ژن انیب یالگو osa-miR164  را در پاسخ

 یها حال، داده نیبا ا .دهد يمختلف نشان م يطیمح طیبه شرا

داده هنوز محدود است، که در آن  گاهیدر پا ها osa-miR164 يانیب

 شود ينم افتیطور جداگانه  به osa-miR164a/b/f انیسطوح ب

دهنده به  پاسخ سیس يمیتنظ یدیاز عناصر کل يبرخ(. 0شکل )

و مرتبط با ( رهی، و غDRE ،MYC ،MYB) يستیرزیغ تنش

 osa-miR164ژن  پیشبردر ( GARE ،ABRE ،ARF)هورمون 

پاسخ به در  miR164 یدهنده نقش عملکرد شد که نشان افتی

تحت  osa-miR164 ای‌در مطالعه .برنج است شرایط تنش در

(. Zhang et al. 2011) افزایش بیان داشته است رادیواکتیو تنش

 يهایگ یها گونه نیب یدر پاسخ به تنش شور miR164ژن  انیب

 (Amor et al. 2009) در افزایش بیانمتفاوت است، که در آن 

Arabidopsis thaliana و (Li et al. 2013)Populus 

trichocarpa   دربیان مشاهده شد، اما کاهش (Li et al. 

2013)Zea mays  و (Xie et al. 2015)Panicum virgatum  

 نیاکس رساني پیامگزارش کرده است که  يمطالعه قبل. مشاهده شد
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 Kim) مهم است يجانب شهیر يعیرشد طب یبرا miR164توسط 

et al. 2009) .انبی MiR164 و  نیبا سطح اکسNAC1 یهدف برا 

 (.Liu and Chen 2009) مطابقت داشت نیاکس پیام رساني میتنظ

شش ژن  ،برنج miR164 که ه شدنشان داد ،يقبل قاتیدر تحق

NAC  با نامOMTN1-OMTN6  به نام  گریژن د 0وOMT7-

OMT9 ددهن يرا هدف قرار م (Fang et al. 2014.) 

که در  اند قابل بررسي osa-miR164ژن هدف  5مطالعه، این در 

کدکننده  یها در برنج مانند ژن تنش یها ها در پاسخ از آن يبرخ

، گزارش شده بودند NAC OMTN1-OMTN6حوزه  یها نیپروتئ

تحت  osa-miR164 مورد هدف یها ژن انیسطوح ب (.2جدول )

 ریمتغ شاخه یها و نمونه شهیر یها نمونه نیتنش مختلف ب طیشرا

 (.2شکل ) .ندرا نشان داد بافت اختصاصيمتضاد  یها بود و پاسخ

 انیسطوح ب يبررس یبرا اتشیانجام آزما ممکن است نیبنابرا

 های رهساو شاخ ها شهیطور جداگانه در ر به osa-miR 164 یها ژن

برنج  miR164خانواده  ،يطور کل به .باشد دار يبرنج معن اهیگ

مرتبط  سیس يمیشش عضو ژن است که توسط عناصر تنظ یدارا

در  ریهدف درگ یها ژن انیو متعاقباً ب شوند يم میبا تنش تنظ

 يمیتنظ یها  مسیمکان قیدرک عم .کنند يم میتنش را تنظ به پاسخ

هستند ممکن است به  تنش کنترلکه مسئول  miRNAتوسط 

به  نیکمک کند و همچنبه تنش  پاسخ يمیتنظ یها کشف شبکه

تولید گیاهان برنج متحمل در برابر  یبرا دیجد راهکارهایتوسعه 

 . زیستي کمک کند های غیر تنش

 

 سپاسگزاري 

 یکشاورز یوتکنولوژیپژوهشگاه ب  شناسي سامانه زیستاز بخش 

 .شود مي يقدردان قیتحق نیبه خاطر فراهم آوردن امکانات ا رانیا
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