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Extended Abstract 
Background: The expression of genes changes under the influence of different developmental 
stages and various environmental factors. Drought stress at the flowering and seed-filling stage, 
which is known as end-of-season drought stress, can lead to a sharp decrease in yield or complete 
failure of crop production. Genetic analysis of drought resistance in the reproductive stage is 
necessary to understand the mechanism of plant response to drought conditions in the face of the 
challenges of maintaining food security. Assessment of the transcript profile of genes in different 
tissues and developmental stages under different conditions of environmental stress can provide 
insight into the molecular mechanisms and plants’ reactions to stress.  Barley is known as a model 
plant for deciphering the mechanisms of drought tolerance, and the study of molecular 
mechanisms of barley is important for breeding crops because it can tolerate water limitations at 
the flowering and grain-filling stages. This research aimed to identify differentially expressed 
genes in barley under end-of-season drought stress using the RNA-Seq technique. Based on the 
study of Amini et al. on 13 genotypes of spring two-row barley under drought stress, the 
Dayton/Ranney genotype (modified by ICARDA) was identified as a drought-tolerant genotype. 
Thus, they were used in this study to investigate the gene expression profile of barley under end-
of-season drought stress. 
Methods:  The Dayton/Ranney spring barley genotype was subjected to drought stress treatment 
(70% available water depletion) at the stage of flag leaf emergence. Total RNA was extracted 
from the leaves of the control and drought-treated plants, followed by qualifying the extracted 
RNA. After sequencing and analyzing, the expression profiles of differentially expressed genes 
were obtained under end-of-season drought stress. Moreover, the differentially expressed genes 
were functionally investigated using gene ontology enrichment analysis. The binding site of 
transcription factors in the promoter sequence of differentially expressed genes was identified 
using PlantPAN 3.0 online software, and the frequency of binding sites was reported as a 
percentage of all identified sites.  
Results:  Under end-of-season drought stress, 2920 and 2290 genes showed significant increases 
and decreases in expression, respectively, in barley plants. The identified genes were involved in 
the processes of photosynthesis, carbohydrate and lipid metabolism, regulatory processes, 
response to abiotic stimuli and stress, seed development, and maturation.  Based on gene ontology 
analysis, these genes were involved in the metabolic and biosynthetic processes of carboxylic 
acid, sucrose, and glucan cellular metabolism, proteolysis, phosphorylation, RNA metabolism 
and biosynthesis, and serine family amino acid metabolism. Among the genes with the highest 
increase in expression under drought stress are the family of abundant proteins in late 
embryogenesis, a phenylpropanoid pathway gene called anthranilate N-benzoyltransferase 
protein 1, the xyloglucan-endotrans-glucosylate/hydrolase gene, protein serine/threonine-
phosphatase, a mitochondrial arginine transporter, an endonuclease gene, laccase enzyme, and 
several transcription factors.  Besides, the genes that showed the most significant decrease in 
expression under drought stress include an L-type lectin-containing receptor kinase (Hv-LecRK), 
a ribonuclease III-like gene, the HEC1-like transcription factor, methyljasmonate II -inducible 
lipoxygenase, glucan endo-1,3-beta-glucosidase GIII, PIP2;5 aquaporin, 70-kDa heat 
shock protein (HSP70), and an aspartic proteinase nepenthesin-1 gene. Moreover, two unknown 
genes 2HG0195510 and 4HG0389440 showed significant increases in expression. These genes 
are involved in the metabolic and biosynthetic processes of carboxylic acid, response to abiotic 
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stimuli and stress, response to endogenous stimuli, proteolysis, phosphorylation, RNA 
metabolism and biosynthesis, the protein metabolic process, and serine family amino acid 
metabolism and transport.  At the level of molecular function, the groups of catalytic activity and 
connection assigned the largest number of genes to themselves for all the genes with differential 
expression. Other molecular functions identified for genes responsive to drought stress include 
protein binding, nucleotide binding, transport activity, DNA binding, transferase, kinase, 
hydrolase, and pyrophosphatase activity. In addition, these increased genes expressed specifically 
had the functions of message transmission, transcription factor, enzyme regulation, molecular 
transport, and receptor activities. The binding positions of transcription factors in genes with 
differential expression were classified into 64 families. The highest percentage of binding sites in 
the up-expressed genes belongs to ERF/AP2 transcription factors, followed by the most abundant 
binding sites belonging to the transcription factor family of bZIP, bHLH, DOF, and GATA. 
Furthermore, the most abundant binding sites in the down-expressed genes included AP2/ERF, 
BES1, EIL, TCP, Myb/SANT, GATA, and DOF. 
Conclusion: By evaluating the gene expression under end-of-season drought stress, aspects of 
the resistance mechanism of barley to drought stress were identified that are related to the 
metabolic and biosynthetic activities of the plant in the reproductive stage.  The results show that 
diverse and complex gene networks play a role in the response of the barley plant to end-of-season 
drought stress, which mainly decreased the biological processes related to photosynthesis and the 
production of precursor metabolites and increased the metabolic processes. Additionally, the 
response process to the stimulus was observed in both sets of increased and decreased expressed 
genes. 
 
Keywords: Drought Resistance Mechanisms, Gene Expression Profile, Gene ontology,  
                      RNA-Seq analysis 
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 مقاله پژوهشی 
 

 ژنوتیپ جو  فصل در   یانتها  یدر تحمل تنش خشک   لیدخژنی  یرهایمسشناسایی 
Dayton/ Ranney ترنسکریپتومیکس  از  با استفاده 

 

2، سارا دژستان1سعیده علیدوست
 3مهدی بهنامیانو   

 

   ن را یا اردبیل، ،محقق اردبیلیدانشگاه  ،و منابع طبیعی ی دانشکده کشاورز ،یاهیگ کیو ژنت دیتول یگروه مهندس  ،ی کشاورز ی وتکنولوژِی ب یدکتر   ی دانشجو -1
 ( sdezhsetan@uma.ac.ir)نویسنده مسوول:  ،ن را یا  اردبیل، ،محقق اردبیلیدانشگاه  ،و منابع طبیعی ی دانشکده کشاورز  ،یاهی گ کی و ژنت دیتول یگروه مهندس  ،دانشیار -2

 نرا یااردبیل، ، محقق اردبیلیدانشگاه  ،و منابع طبیعی ی دانشکده کشاورز ،یگروه علوم باغبان  ،اریدانش -3
 

 07/1403/ 08تاریخ پذیرش:                          20/04/1403تاریخ ویرایش:                           13/03/1403  تاریخ دریافت:
   62 تا  50صفحه: 

 مبسوط  چکیده
و پرشدددن دانه که   یدهگل  ةدر مرحل یخشددک  تنشاسددت.    رییمتغ  یطیو عوامل مختلف مح یمراحل مختلف رشددد  ریها تحت تاثژن انیب  مقدمه و هدف: 

  ژنتیکی  تحلیل تجزیه ومحصدول شدود. تولید شدکسدت کامل   ایعملکرد    دیتواند منجر به کاهش شددیشدود، میشدناخته مفصدل   انیپا  یعنوان تنش خشدکبه
. بررسدی  اسدت یضدرور  امنیت غذاییهای حفظ با چالش  همواجهدر ی  خشدک طیبه شدرا   اهیواکنش گ سدمیدرک مکانمنظور  به  زایشدی  مرحلة  خشدکی در به مقاومت
ی و نحوه  یمولکول یهاسدمیدر مورد مکان ینشدیتواند بیم  یطیمح  هایمختلف تنش طیتحت شدرا  یها و مراحل مختلف رشددبافت  ها درژن  رونوشدت  لیپروفا

  یها سدمیو مطالعه مکان  شدده اسدتشدناخته   یتحمل به خشدک یهاسدمیمکان ییرمزگشدا یبرا  مدل  اهیگ کیعنوان  جو به. ارائه دهد  تنشبه   اهانیواکنش گ
هدف این پژوهش شدناسدایی   و پر شددن دانه را دارد.  یدر مراحل گلده یآب یهاتیتحمل محدود  ییتوانا  را یاصدلاح محصدو م مهم اسدت، ز  یجو برا   یمولکول
 13روی   ی امینی و همکارانبراسددام مطالعه .بود  RNA-Seqهای دارای بیان افتراقی تحت تنش خشددکی پایان فصددل در گیاه جو با اسددتفاده از تکنیک  ژن

عنوان یک ژنوتیپ متحمل به خشددکی ( بهICARDAشددده توسددط  صددلاح)ا   Dayton/ Ranneyژنوتیپ    تحت تنش خشددکی،  هبهار یفهیدو ردژنوتیپ جو  
 استفاده شد.تحت تنش خشکی انتهای فصل گیاه جو بیان ژن  پروفایل و در این مطالعه برای بررسیشد شناسایی 

دسدددترم قرار   آب در  ةدرصدددد تخلی  70ظهور برگ پرچم در معرض تیمار تنش خشدددکی    مرحلةدر    Dayton/ Ranney بهاره  ژنوتیپ جو  ها: مواد و روش
یابی، آنالیز انجام شد و الگوی بیان شده بررسی شد. پس از توالی  اسدتخرا  RNAدیده اسدتخرا  و کیفیت    های گیاهان شداهد و تنشکل از برگ RNA.  گرفت
  ی سدازیغن آنالیزبا اسدتفاده از    ی، از نظر عملکردی دارای بیان افتراقیهاژندسدت آمد. همننین،  بههای دارای بیان افتراقی تحت تنش خشدکی پایان فصدل ژن
فراوانی  شدناسدایی و   PlantPAN 3.0  نآنلای  ارفزا نرم  اسدتفاده  با  دارای بیان افتراقیهای انداز ژنراه  یدر توالی  سدیعوامل رونو محل اتصدال  .شددند بررسدیژن 

 .شد  شده گزارش های شناساییصورم درصدی از کل جایگاههای اتصال بهجایگاه
 شددده در  های شددناسدداییدار نشددان دادند. ژنژن کاهش بیان معنی  2289ژن افزایش بیان و    2920تحت تنش خشددکی انتهای فصددل، در گیاه جو    ها: یافته
همننین،  . ، نمو و بلوغ بذر دخیل بودندتنش  و  یسددتیزریغ  هایبه محرکی، پاسددخ میتنظها، فرایندهای دیپیل  و  درامیکربوه  سددمیمتابول،  فتوسددنتز  یهافرایند

  ،ز یپروتئول  ، یسدداکارز و گلوکان سددلول سددمیمتابول  ک، یلیکربوکسدد  دیاسدد  یوسددنتزیو ب  یکیمتابول  هایفرایند ها دراین ژن شددناسددی ژن، براسددام آنالیز هسددتی
توان  می  با با ترین افزایش بیان تحت تنش خشکیهای  ناز ژ نقش داشتند.  نیسر  ةخانواد  یدآمینهاس سمیو متابول RNA  وسنتزیو ب یسممتابول ون، یلاسیفسفور

  انددوترانس   زایلوگلوکدان  ژن،  1ترانسدددفراز    بنزوئیدل-N-ندام آنترانیلامبده  دیدپروپدانوئ  لیدفن  ریژن مسددد  کید،  زاییتجمعی در اواخر جنین  یهدانیپروتئ  بده خدانوادة
اشداره نمود.  عامل رونویسدیو چندین   کاز  اندونوکلئاز، آنزیم  یک ژن  ، نینیآرژ  ییایتوکندریم ناقل  کیفسدفاتاز،    نیترئون/نیسدر نیپروتئ گلوکوزیلام/هیدرو ز، 

L  (Hv-LecRK  ،)گیرنده حاوی دامنة لکتین نوع   نازیک  یک شداملنشدان دادند  یخشدکتحت تنش    را   دارییمعن انیب  کاهشهایی که بیشدترین همننین ژن
  ن یر، آکواپوGIII  دازیگلوکوز-بتا-3،1-اندو  ، گلوکانII جاسدمونام لیبا مت شدوندهالقا  ژنازیکسدا پوی، لHEC1-likeی سدیرونو  عامل، 3  بونوکلئازیر-یک ژن شدبه

PIP2-52دو ژن ناشددناخته  همننین،   .بود  1-نینپنتز  نازیپروتئ  کیژن آسددپارتی و  شددوک حرارت  یدالتون  لویک 70  نی، پروتئHG0195510    4وHG0389440  
،  تنش و  یسدتیزریغ   هایپاسدخ به محرک  ک، یلیکربوکسد دیاسد  یوسدنتزیو ب  یکیمتابولهای فرایند  ها دراین ژن ای را نشدان دادند.افزایش بیان قابل ملاحظه

و حمل و    نیسدر  ةخانواد  یدآمینهاسد  سدمیمتابول  ین، پروتئ یکمتابول  فرایند، RNA وسدنتزیب و یسدممتابول ون، یلاسدیفسدفور  ، زیپروتئول،  زا درون  هایپاسدخ به محرک
ژن را    ادتعد بیشترین  ل، تصاا  و  یزوریکداتدال  فعالیت  یهاگروهی،  افتراق انیدب  یدارا   یهداژن  هیدکل  یبرا   ، یمولکول  عملکرد  سطح ر  دنقش داشدددتندد. همننین   نقدل
  ،یدینوکلئوتبه    اتصدال  ن، یپروتئبه شدامل اتصدال    های پاسدخگو به تنش خشدکیشدده برای ژن ی شدناسداییمولکول  هایعملکرد ریسدا. دنداد  صختصاا   دخوبه
طور خاص دارای  به افتهی انیب  شیافزا  یهاژن  ، براین . علاوهباشددمی روفسدفاتازیپ درو ز ویه  ناز، یترانسدفراز، ک  تیفعال  ، DNA به  اتصدال ، حمل و نقل  تیفعال

ی هاشدده در ژن  شدناسدایی رونویسدیعوامل  های اتصدال  جایگاه  بودند.  رندهیگ  تیفعالو    یمولکول  انتقال  م، یآنز  میتنظ  ، یسدیرونو عامل ، پیام  انتقالعملکردهای  
  و  ERF/AP2رونویسدی عوامل  یافته متعلق به  بیانهای افزایش  های اتصدال در ژنبیشدترین درصدد جایگاهبندی شددند.  خانواده طبقه 64به   دارای بیان افتراقی
هدای ترین جدایگداهفراوانهمننین  .  بود GATAو  bZIP  ،bHLH  ،DOF رونویسدددیعوامدل    یهداخدانوادههدای اتصدددال متعلق بده ترین جدایگداهپس از آن فراوان

  .بود DOFو  AP2/ERF ، BES1  ، EIL ،TCP ،Myb/SANT ،GATAیافته شامل های کاهش بیاناتصال در ژن
های متابولیکی و  هایی از مکانیسددم مقاومت گیاه جو به تنش خشددکی که با فعالیتبا بررسددی بیان ژن تحت تنش خشددکی پایان فصددل جنبه  گیری: نتیجه

پاسدخ گیاه جو به تنش خشدکی انتهای ای در  های ژنی متنوع و پینیدهکه شدبکه دادزایشدی مرتبط اسدت شدناسدایی شدد. نتاین نشدان   بیوسدنتزی گیاه در مرحلة
های متابولیکی افزایش یافت. همننین  ی کاهش و فرایندساز و انرژشیپ  یهاتیمتابول دیتولفرایندهای زیستی مرتبط با فتوسنتز و  فصل نقش داشتند و عمدتاً

  یافته، مشاهده شد. های افزایش و کاهش بیانفرایند پاسخ به محرک در هر دو مجموعه از ژن
 

ژن  شناسیهستیبیان ژن،  الگوی ، RNA-Seq آنالیز  ، یمقاومت به خشکهای مکانیسم  : های کلیدیواژه

 مقدمه
وری بخش کشداورزی در سدراسدر جهان امنیت غذایی و بهره

چدالش مهمبدا  از  یکی  اسددددت.  مواجده  مختلفی  ترین  هدای 
ثیر قرار أتد  تحدت  گیداهدان زراعی راعملکرد  هدایی کده  چدالش
 یدهگل  مرحلةدر    یخشکبه تنش  .  استی  تنش خشک  دهدمی

  تنش .شدودیگفته م انتهای فصدل خشدکی  و پرشددن دانه تنش
در  یخشدکو وقوع   اسدت  تر بارزیان زایشدی مرحلة در خشدکی

شدکسدت   ایعملکرد   دیتواند منجر به کاهش شددیم این مرحله
 کاهش  .(Hussain et al., 2018)شدود محصدول  تولید  کامل  

 ظرفیت تضدعیف تولیدمثلی، هایاندام  به تودهزیسدت تخصدی 
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 53............................. .......................................................ژنوتیپ جو .............................شناسایی مسیرهای ژنی دخیل در تحمل تنش خشکی انتهای فصل در 

 خشدددکی  تنشاز اثرام    دانده  وزن  و کداهش  اکسدددیددانیآنتی
  ،بر همین اسدددام   .(Du et al., 2020)مدم اسدددت  طو نی
و  زایشدی مرحلة خشدکی در  به مقاومت  ژنتیکی تحلیل و  تجزیه

.  اسدت  یضدرور  یخشدک  طیبه شدرا اهیواکنش گ سدمیدرک مکان
ها و مراحل مختلف بافت ها درژن  رونوشددت  لیپروفابررسددی  
تواندد  یم  یطیمح  هدایمختلف تنش  طیتحدت شدددرا  یرشدددد

واکنش ی  و نحوه  یمولکول  یهداسدددمیدر مورد مکدان  ینشدددیب
 . ارائه دهد تنشبه  اهانیگ

کندد و یرا مختدل م  یو روابط آب  یعیرشدددد طب  یخشدددک
حدال،  نیدهدد. بدا ایکداهش م  اهدانیدمصدددرف آب را در گ  ییکدارا
  ،ی مولکولسدددطوح  در    یمتنوعی  هداپداسدددخ  یدارا  اهدانیدگ
 ندهسددت یمقاومت به خشددک یبرا یکیولوژیزیو ف ییایمیوشددیب
(Aroca, 2012; Fracasso et al., 2016) .های مکانیسددم

  قی از طر یامل فرار از خشدکشد در گیاهان  یمقاومت به خشدک
  یاجتناب از خشددک   ،ینمو یرپذیانعطاف ایعمر کوتاه  یچرخه
جدذب آب و کداهش اتلاف آب، تحمدل بده    شیافزا  قیاز طر
و  یداناکسددییآنت  تی، ظرفیاسددمز میتنظ قیاز طر یخشددک

پاسددخ به تنش    .(Yue et al., 2006)  اسددت  یتحمل خشددک
 یو متنوع  دهینیپ اریبسد یرسدانامیپ  یرهایشدامل مسد یخشدک

از تنش هم در پاسدخ تنش    یناشد یهااسدت. محصدو م ژن
ا  هیداول بده تنش گ  جدادیو هم در    کنندد یعمدل م  اهیدتحمدل 
(Shinozaki & Yamaguchi-Shinozaki, 2007). 

 یخشدک  تنش  خصدوص در شدده مطالعه یهااز ژن یتعداد
 ت ی، فعالRNAل به  اتصا  ،یسیرونو  کنندهمیتنظ یهاشامل ژن

 بسدتهثیر بر  أتبا    کیزیآبسد  دیاسدو   میکلسد رسدانیامیو پ  نازیک
  طی شدرا  اب یدر سدازگار ثرؤم یهاژن ریسدا.  اسدت  روزنه  شددن
 ینیگنیل  کول،یرسددوب موم در کوت واره،ید میدر تنظ  ،یخشددک
  ا،یاح_ ونیداسددیاکسدد یهومئوسددتاز  ،یاسددمز میتنظ  شدددن،

د نقش دارن یاز تنش خشدک  یناشد یریو پ یآبمحافظت از کم
(Krugman et al., 2011). 

مدانندد جو کده در منداطق خشدددک و  یزراع یهداگونده یبرا
 ةدر طول دور انتهای فصددلتنش  کنند،یرشددد م خشددکمهین

باعث    تواندیم ومحصدول اسدت   دیتول  یبرا یپرشددن دانه مانع
توجه عملکرد در عملکرد دانه و کاهش قابل دینوسددانام شددد

  ها در پاسخ به تنشژن  انیدر ب  فیظر  یهاتفاوم  یبررس  شود.
 را  یخشدکتحمل به  مرتبط با    یهاژن  ییشدناسدا  ی امکانخشدک

  RNA-Seq بر پدایده ترانسدددکریپتومی  مطدالعدام  کندد.فراهم می
ژن   انیب  بررسددی پروفایلدر مطالعام  قدرتمند ابزاری  عنوان  به
 .کاربرد دارد در گیاهان های زیستی و غیرزیستیتنشدر 

 نی( چهارمHordeum vulgare L., 2n = 2× = 14جو )
 داشددتن لیدلبهو   (Gorny, 2001) در جهان اسددت مهم ةلغ

 یکیمورفولوژی و  کیولوژیزیف  هدایویژگیو     بدا  ینومتنوع ژ
بدا   یسدددازگدار  ةمطدالعد یبرا  یفرد، مددل منداسدددبمنحصدددر بده

در   .(Hackenberg et al., 2015) اسدت یسدتیرزیغ هایتنش
 Amini et al., 2018; Amini et)امینی و همکاران   ةمطالع

al., 2020)  13  نظر   مید  ةبهدار  فدهیدو رد  یجو  پیدژنوت از 
عملکرد  یبر اسدام عملکرد دانه، اجزا یتحمل به تنش خشدک

. قرار گرفتند  یابیمورد ارز  یتحمل به خشک یهادانه و شاخ 
 72566-1،  71938  پیصفام، دو ژنوت  یبا در نظر گرفتن تمام

تحمدل مارقدام  عنوان بدهDayton/ Ranney و    دریدو دو رقم آب
  طی عملکرد را در شدرا  نیشدتریکه ب  ندشدد  شدناسدایی یبه خشدک

منظور شدناسدایی به  .داشدتند یتنش خشدک  ماریکامل و ت ارییآب
ها و مسدیرهای دخیل در تحمل تنش خشکی انتهای فصل، ژن

ژندی   بدیددان    رقدم )  Dayton/ Ranney  ژندوتدیددپپدروفددایددل 
تحت تنش خشدکی انتهای (  ICARDAشدده توسدطلاحاصد

 یاتیبا توان عمل mRNA  یابییبا اسدتفاده از روش توالفصدل 
 مورد بررسی بیشتر قرار گرفت.(  RNA-seq) با 
 

 هامواد و روش
 مواد گیاهی و شرایط رشد

تنش    شدددرایط کنترل و  تحدت Dayton/ Ranney پیدژنوت   
 بذور جوشدد.   ارزیابی  در دسدترم آب  ةدرصدد تخلی  70خشدکی 
 50متر و ارتفاع یسددانت 20به قطر   یکیپلاسددت یهادر گلدان
 (4:2:1مداسددده و کود )  ،یاز خداک لوم  یمخلوطو   متریسدددانت

، اهانیدرصدد گ 90در در زمان ظهور برگ پرچم   .کاشدته شددند
برای در دسددترم   آب  ةیرصددد تخلد 70تنش خشددکی  تیمار

رطوبدت خداک بدا   شدددد.)تیمدار تنش( اعمدال  هدا  نیمی از گلددان
  TDR (Field Scout TDR 150)  سددنناسددتفاده از رطوبت

 یرو یتنش خشددک عمالروز پس از شددروع ا 5 ی وریگاندازه
(  سددده تکرار )بوتده در هر تکرار   5از   یبرگ  هدایبدافدت  جو،  اهیدگ

.  ند نمونه ادغام شدددد کیعنوان  و به  یآورجمع  شددداهد و تنش
درجه  -80 یمنجمد و در دما عیما ازمها بلافاصددله در نمونه
  شدند. یدارنگه یمولکول هایزیآنال یگراد برایسانت

 یابیی، ساخت کتابخانه و توالRNAاستخراج 
شدددده با اسدددتفاده از  های فریزگرم از نمونهمیلی 80تا   25    

کل  RNAطور کامل پودر شدد. اسدتخرا  ازم مایع و هاون به
العمل شددرکت براسددام دسددتور GeneXبا اسددتفاده از کیت 
از صدحت اسدتخرا  انجام   نانیمنظور اطمبهسدازنده انجام شدد. 

غلظت شددند.   نییدسدتگاه نانودرا  تع  لهیوسدها بهشدده نمونه
RNA   حفظ   تیبا قابل  هاییوبیکروتیشدده به درون م  اسدتخرا
RNA    شدرکت  ازGeneTegra شدتریب یداریمنتقل و جهت پا 
.  شددد   انجام هاآن یروی کردن انجماد خشددک فرایند  ها،نمونه

توسدددط    mRNA  یابیدیو توال  cDNA  ةسددداخدت کتدابخداند
 بدا  Illuminaبدا اسدددتفداده از پلتفرم     Novogeneشدددرکدت

 و بازی  جفت150  خوانش  طرفه، طول دو  خوانش مشددخصددام
 نجام شد.اگیگابایت  6 ةداد حجم

 هاداده و ارزیابی RNA استخراج کنترل کیفیت
با اسدتفاده از دسدتگاه  RNA  (RIN )شداخ  کیفیت ارزیابی      

 تیدفیک  ،mRNAیدابی  شدددد. پس از توالی  بیوآندا یزر انجدام
از    هددایتددوالدد اسددددتددفدداده  شددددد    دیددیددتددأ  FastQCبددا 

(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/ projects/fastqc/ ).  
 نییپا تیفیبا ک یهایشددند تا توال برش دادهخام    هایخوانش

از  زیتم یهدا. قرائدتشدددونددمبهم حدذف   یدهدایدنوکلئوت دارایو 
 هداد  گداهیجو )پدا  Morexهر مجموعده داده بدا ژنوم مرجع رقم  

https://plants.ensembl.org/Hordeum_vulgare/  )ردیدف هدم  
دارای بیدان افتراقی   یهدارونوشدددت  لیدو تحل  هید. تجزنددشدددد

. انجام شد یژنوم شده یابیمکان یهابراسام داده

  بهنامیان مهدیدژستان و  سارا علیدوست، سعیده 
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بدا   هداژن  یافتراق  انیدب  لیدو تحل  هیدو تجز  یانیدب  لیدپروفدا  هتهید
  ةنسددخ   CLC Genomic Workbench  افزارنرم اسددتفاده از

21  (CLC Bio, Qiagen.انجدام شدددد )  ةآسدددتداند  (cutoff)  
FDR˂0.05    وlog2FoldChange    یبدرا  بدرابدر  2حددداقددل 

 شد. لحاظ افتراقیشده  انیب یهاژن ییشناسا
 دارای بیان افتراقی یهاژنی دعملکر یسازیغن زیآنال
دارای بیان   یهایتوال برای  ( ژنیشدناسد یهسدت) یآنتولوژ زیآنال    

 دلیل اینکهبهشدددد.   انجام  agriGO اسدددتفاده از سدددایتبا   افتراقی
ژنوم جو در دسدترم    یهااز ژن یاریبسد   یبرا  یقیدق  یسد ینوهیحاشد 

بیان   دارایجو    هایژن  ی گندم برایهاارتولوگهای  ژنابتدا   ست،ین
از   Ensemble Plantsسددددایددت    Biomartبددخددش    افددتددراقددی 

(https://plants.ensembl.org/biomart/martview )دسدددت  هبد
 زیتحت آنال  ژن عملکرد  ییشددناسددا  یبراآمد. سددپس از آنها  

  ( Singular enrichment analysi: SEA) منفرد  یسدازیغن
 استفاده شد. agriGO سایت در

  یسیرونو عوامل یی جایگاه اتصالشناسا
هدای  ژنبداز بدا دسدددت(    جفدت  1500)  یژنوم  یهدایتوال    

 Ensemble Plantsتیدسدددا  یدافتده ازبیدانو کداهش    افزایش

(http://plants.ensembl.org/biomart/martview/)   اسددتخرا  
عوامل های اتصدال از نظر جایگاهها یمجموعه از توال  نیشدد. ا

 PlantPAN 3.0 تیساابزار آنالیز موجود در   کمکبه رونویسی

(http://plantpan.itps.ncku.edu.tw/plantpan3/promo

ter.php)    .صدورم  های اتصدال بهفراوانی جایگاهبررسدی شددند
 شددد  شددده گزارش  های شددناسدداییدرصدددی از کل جایگاه

(Bhargava et al., 2013). 
از ابتددای ندام  HORVU.MOREX.r3در نتداین این تحقیق،      

 ها حذف شده است.تمام ژن
 

 نتایج و بحث
تحنت تنش    یافتراق  انینب  یدارا  هنایژن  ییشنننناسننا

 جو اهیدر گ ی انتهای فصلخشک
 یادیدز  هدایژنجو  گیداه    برگنشدددان داد کده در    نینتدا    
  طی شرا  مقایسه بادر   انتهای فصلتحت تنش    افتراقی  صورمبه

های دارای بیان افتراقی در میان ژن . ازشدددوندیم  انیب  کنترل
ژن   2289ژن افزایش بیان و  2920پاسددخ به تنش خشددکی  

شدونده   القا  یهاژنکاهش بیان نشدان دادند )جدول پیوسدت(.  
و   یعملکرد  یهداتوان بده دو دسدددتده ژنیتحدت تنش را م

 یهدانیپروتئ  رمزگدذار  یهداکرد. ژن  یبنددطبقده  کننددهمیتنظ
، LEA یهانیپروتئ مانند ،یتحمل تنش سددلول  یبرا ازیموردن
فعدال    یهداگونده  یزداسدددم  یهدامیآنز  ،یمولکول  یهداپروناچد

اول قرار   ةدر دسددت نیپرول  یوسددنتزیب  یهامیآنز ای ژنیاکسدد
و   پیدامکده در انتقدال   ییهدانیپروتئ  رمزگدذار  یهداژن  و  رنددیگیم

مانند   رند،یگیدوم قرار م  ةژن نقش دارند، در دسددت  انیبتنظیم 
 یهدامی، آنزABA رسدددانیپیدامفرایندد   یاجزا ندازهدا،یک  نیپروتئ
-Yamaguchi)ی  سدیو عوامل مختلف رونو  یدیپیل  رسدانیپیام

Shinozaki & Shinozaki, 2006).    ی شناساییهاژناز بین 
تحدت تنش    شدددده در این مطدالعده کده دارای بیشدددترین بیدان

 هدای متعلق بده خدانوادةژن  توان بدهمی  بودندد  در جو  خشدددکی
جنیندر    تجدمدعدی  یهددانیدپروتئد ژنLEA)زایی  اواخر   ی هددا(، 

ژن  کبجدایی قنددها، یدجاو   درامیدکربوه  سدددمیمربوط به متدابول

، 1ترانسدفراز  بنزوئیل-N-نام آنترانیلامبه دیپروپانوئ لیفن ریمسد
 نیپروتئ گلوکوزیلام/هیددرو ز،  انددوترانس  زایلوگلوکدان  ژن

  ن ینیآرژ  ییایدتوکنددریم  نداقدل  کیدفسدددفداتداز،    نیترئون/نیسدددر
(BAC2)یدک ژن ،  ( انددونوکلئدازBnuc1  )  عدامدل و چنددین
 اریبسد ی با بیانعملکرد  هایژناز سدایر    .اشداره نمودرونویسدی 

اشددداره   (Laccase)   کدازتوان بده ژن  در این آزمدایش میبدا   
تواند  یکند و میم  رمزرا    دازیاکس کوپر-یمالت  یک  ژن  نیاکرد.  
 & Mot)  کند زیمختلف را کاتال  یسدوبسدتراها ونیداسدیاکسد

Silaghi-Dumitrescu, 2012)  .کیتیگنولیل تیبرخلاف فعال 
 نیگنیل ونیزاسدددیمریدر پل یاهیگ  یها کاز ،یقارچ  یها کاز
ژن   3در این پژوهش  . (Schuetz et al., 2013)  ندددارنقش  
ی تحت تنش خشدکها از شدناسدایی شدده اسدت که یکی از آن ک

( و دو 6HG0614790انتهای فصدل افزایش بیان بسدیار با  )
  بیدان  شی( افزا1HG0008790و    2HG0158150)ژن دیگر  
  قتفر   یالگو  یبررس  براسام نیهمنن  .نشان دادند  ی رامتوسط

  شددند  ییشدناسدابا عملکرد ناشدناخته  و  دیجد ژندو   ،ژن  نبیا
 ناشدناخته ژن.  پاسدخگو بودندکه به تنش خشدکی انتهای فصدل  

2HG0195510   فصدل  یانتها  یخشدک تنش  تحت  آن انیبکه
 Prosite  یهاداده  گاهیدر پا جوبا جسدت ،شددم افزایش یافتبه
ا  Uniprotو   کدده  شددددد  دارا  نیدمشدددخد    ةدامدندد  یژن 

PROKAR_LIPOPROTEIN 1    بدامشددددابهد  %68و  ت 
Hblt14.2    .اسدتHblt14.2  دیپیانتقال ل نیپروتئ  کی (LTP )

 در رندهیدهنده و گ  نیرا ب  دهایپیانتقال فسددفول  ییتوانا واسددت  
ها مهم  غشدا در سدلول لیدر تشدک اهLTPدارد.  اهانیگ  یغشدا

هدای طیمقداومدت در برابر محدر    Hblt14.2نقش    هسدددتندد و
و افزایش بیان آن برای شدناسدایی  سدرد    طیمانند شدرا  سدخت

 شده استمقاومت در برابر بیماری زنگ برگ در گندم گزارش  
(Deng et al., 2012; He & Jia, 2009; Manickavelu 

et al., 2010). 
  % 71دارای  ، 4HG0389440 ژن شناسی،  بر اسام هستی     

  گیاه  دازیکوزیگل-rRNA-Nبه  ساختاری    شباهت
Oryza barthii  نتاین جستجو در  .است   ه داد  گاهیپا  براسام 

panther  (https://www.pantherdb.org  )  ة رخانوادیزاز  
دارایبرنن     OS07G0231800پروتئین در    دائمی   ان یب  و 
 چندو    یدهگلز زمان  ا  پیش برگ  در    است و  گل  یهاغننه
معناداری را   انیب  کاهش  که  ییهاژن   نیب  از  است.  گریبافت د

بهمی دادند  نشان    یخشکتحت تنش   گیرنده   نازیک  یک  توان 
نوع    ةدامنحاوی   شبه L  (Hv-LecRKلکتین  ژن  یک   ،)  

لHEC1-likeی  سیرونو  عامل،  3  بونوکلئازیر  القا  ژنازیکساپوی، 
  داز یگلوکوز-بتا-3،1-اندو  ، گلوکانII  جاسمونام  لیبا مت  شونده
GIIIنیر، آکواپو  PIP2-5    مربوط به    یدالتون  لویک  70  نیپروتئو

حرارت نمود.(  HSP70)  ی شوک  ژن    انیب  همننین  اشاره 
خشکنیز    1نینپنتز  نازیپروتئ  کیآسپارت تنش  به  پاسخ    ی در 
کاهش  به  آسپارتافتیشدم  به AP)  نازهایپروتئ  کی.  طور ( 

از جمله نمو،    اهانیگ  یکی ولوژیزیف  یهاگسترده در انواع فرایند
در    یاساس  ینقش دارند و نقش  یریمقاومت در برابر تنش و پ

ایفا    ROS  ش یدر زمان افزا  ژهیوبه   ، یبه خشک  اهانیواکنش گ
  .(Gou et al., 2020; Marques et al., 2023)کنند می
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 55............................. ...........................................................ژنوتیپ جو .........................شناسایی مسیرهای ژنی دخیل در تحمل تنش خشکی انتهای فصل در 

در مقاومت در برابر پاتوژن فوزاریوم در گیاه    1نینپنتزنقش ژن  
  ة مطالع  در  . (Bekalu et al., 2020)جو نشان داده شده است  

  ی تنش خشک  اثر  بر  (Prinsi et al., 2018)و همکاران    ینسیپر
  که   است  گزارش شده  ،انگور  اهیگ  پروتئوم و متابولوم  رامییتغ  در

  ش یافزا  انگور  حسام  نسبتاً  پیژنوت  کیدر    1نینپنتز  نیپروتئ
تنش   تحت  نیپروتئ  نیا  یخشک  به  متحمل  پیژنوت  درو    افتهی

. است شده دیناپد یخشک

 
 های گیاه جو در پاسخ به تنش خشکی انتهای فصل یافته در برگ  بیان های برتر افزایشژن  -1 جدول

Table 1. The top genes expressed in barley leaves in response to terminal drought stress   
کروموزوم موقعیت روی   

Chromosomal Position 

 کروموزوم 
Chromosome 

 حاشیه نویسی ژن
Annotation 

 شناسه ژن 
GeneID 

559007283-559008691 3H Dhn10 3HG0305460 
58427786-58430321 7H SWEET15-like 7HG0658900 

457557579-457558993 1H GDSL esterase/lipase 1HG0072170 
8593105-8594173 5H LEA3-like 5HG0424060 

502855885-502858161 6H Laccase 6HG0614790 
97733451-97739317 2H SuSy2 2HG0124890 

613116808-613117363 2H ― 2HG0195510 
446660682-446662086 6H Putrescine hydroxycinnamoyltransferase 1-like 6HG0604660 
606313853-606316585 2H Xyloglucan endotransglucosylase/hydrolase 2HG0192890 
473115570-473116758 7H LEA31-like 7HG0711550 
32910429-32911843 2H MYB2-like TF 2HG0110490 

479481127-479481755 5H Anthranilate N-benzoyltransferase protein 1 5HG0491090 
505296663-505298216 1H Protein-serine/threonine phosphatase 1HG0090670 
535897883-535899999 2H Malate synthase 2HG0176940 
36485040 -36485600 6H LEA 6HG0553460 

450723326-450724822 3H Protein kinase domain-containing protein 3HG0282920 
126631130-126633287 3H BAC2 arginine transporter 3HG0247870 
610627283-610629516 2H PPO I 2HG0194630 
531670232-531670720 3H Ubiquitin-like domain-containing protein 3HG0297880 
407749531-407750365 7H ― 7HG0702620 
631788095-631790531 2H Endonuclease 4-like (Bnuc1) 2HG0203620 
26943992-26945305 2H Dirigent 2HG0108100 

534378587-534379296 6H Dhn4 6HG0622760 
556416749-556418991 2H Caleosin 2HG0181160 
85777176-85777766 1H Peripheral-type benzodiazepine receptor 1HG0022750 

512130403-512132071 5H 11S globulin seed storage protein 2-like 5HG0504040 
25065100-25067418 1H SWEET14-like 1HG0010640 

267009294-267015029 1H Aldehyde oxygenase 1HG0041720 

فتوسددنتز با کاهش شدددن دانه،   پر ةآب در طول دور  تنش
پرشددددن دانده را کوتداه   ةشدددود و دوریزودرم م  یریبداعدث پ

 یسدددتیرزیغ  یهداتنش.  (Yang & Zhang, 2006)  کنددیم
ب  ی کدهمنف  ثیرامأتد  لیددلبده عملکرد   ل،یدکلروف  وسدددنتزیبر 

تبادل    یانتقال الکترون، پارامترها یهاسدمیها، مکانسدتمیفتوسد
 ییاول کدارا  ةدر درجد  ،دارندد  گریموارد داز    یاریدگداز و بسددد
 ,.Sharma et al)  دهنددیرا کداهش م  اهدانیدگ  یفتوسدددنتز

در   دخیدلدو ژن  براسدددام نتداین این پژوهش، بیدان    .(2020
 افتیکاهش  یتوجه طور قابلبه یتز تحت تنش خشددکفتوسددن

  تنش خشدکیکربن در طول   تیسدرکوب تثب ةدهند  که نشدان
 نیپروتئ کیردوکتاز   دیلیپروتوکلروف هااین ژناز  یکیاسدددت.  

واحد   ریز  ی ژن رمزگذارگریو د  لیدر سنتز کلروف  دخیل یدیکل
  ژناز یاکسدد/لازیکربوکسدد فسددفام سیب-5،1-بولوزیکوچک ر

(RBCS)  کوچک    رواحدیشددامل هشددت ز سددکویروب.  اسددت
 یبزرگ رمزگذار  رواحدیهسدته و هشدت ز شدده در یگذاررمز

 ,Khrebtukova & Spreitzer)  کلروپلاسدت اسدت درشدده  

- لازیکربوکسددد  فسدددفدام  سیب-5،1-بولوزیر  میآنز.  (1996
کربن   تیدتثب  ةکنندد  محددود  مرحلدة(  سدددکوی)روب  ژندازیکسدددا

  وازیسکواکتیپرون روباشدن آن توسط چ  است و فعال  یفتوسنتز
(Rcaتنظ )شدود.  یم میRca  فسدفام را که _ قند  یهامهارکننده
و به   کندیاند حذف مرا اشدددغال کرده  سدددکویفعال روب گاهیجا

RuBP  م یتقسد  سدرامیفسدفوگل-3به دو مولکول  دهدیم جازها  
کداهش   ش،یآزمدا  نیدر ا  .(Waheeda et al., 2023)شدددود  

 RcaAمشدداهده شددد.  RcaA بیان ژندر  داریمعناما   یجزئ
یددبدده پدداسدددخ  کلیدددیژن    کعنوان  ترک  یهددادر    یبیتنش 
در طول   نیتدرآن به  انیو ب  شناسایی شده است  یشور  یخشک

حال، نی. با اابدییکاهش م  یو شدددور یخشدددک یبیتنش ترک

را نسدبت به   RcaA  انیاز ب یمتحمل سدطح با تر یهاتهیوار
 . (Aliakbari et al., 2021) کنندیحسام حفظ م یهاگونه

، GSسدددنتتداز )  نیدو ژن گلوتدام  همننین در این مطدالعده
EC6.3.1.2  )بیان  .  ندشددد با تنظیم بیانی متفاوم شددناسددایی

برابر    33 یتحت تنش خشددک  (4HG0337240)هااز آن  یکی
. افدتیدبرابر کداهش    14(  2HG0202350)  یگریو دافزایش  
کند و یم  زیرا کاتال نیسدددنتز گلوتام ی،اهیسدددنتتاز گ نیگلوتام

اسددت و در  تروژنین یسددممتابول ریدر مسدد  یدیکل میآنز کی
 اسددت ضددروری اهانیگ یکیولوژیزیف  یهااز فرایند  یاریبسدد
(Yin et al., 2022)  .زوفرمیدو ا GS ًشددناسددایی  گندم قبلا

 میتنظ یبه دو روش مختلف تحدت تنش خشدددک اند کهشدددده
 GS  ،یریدر طول پمشددداهدده شدددده اسدددت کده  .  شدددونددمی

 زوفرمیا  حکه سطویحال  ، درشودمی دی( ناپدGS2)  یکلروپلاست
این  یینها مرحلةماند و تنها در یثابت م  (GS1)  یولسددتویسدد

  اسددت. یریاز روند پ  یکه نشددانگر خوب ابد،ییفرایند کاهش م
  یخوب  همننین نشدددانگرهایسدددنتتاز  نیگلوتام  یهامیزوآنزیا
(  GS1)  تروژنین  سدمی( و متابولGS2) دیپلاسدت  تیوضدع  یبرا

ن.  (Nagy et al., 2013)  هسدددتنددد تول  تروژنینقش  د یدددر 
 نویسدددنتز آمو  با فتوسدددنتز دارد  یارتباط تنگاتنگ  یکشددداورز

تمام  ت،ی( و در نهاسدکویعنوان مثال روبها )بهنیپروتئ  ،دهایاسد
 . (Lawlor, 2002) کندیم نییرا تع یسلول یاجزا

 ی باعث کاهش قندها  یسدددتیرزیغ یهااز تنش یاریبسددد
  انیمنجر به ب  طیشدددرا نیا و  شدددودیم  گیاهموجود در  محلول
 درامیدکربوه  سدددمیمرتبط بدا متدابول  نیپروتئ  نیچندد  افتراقی

در  لیدخ یهانیپرشددددن دانه، پروتئ  ةیدر مراحل اولگردد. یم
- 3- دیسددرآلدئی)گل  زیکولیدر گل عمدتا درامیکربوه  سددمیمتابول

موتاز،   سدرامیفسدفوگل ناز،یک سدرامیفسدفوگل دروژناز،یده سدفامف
  )ما م  کیتریسدد  دیاسدد  ة(، چرخنازیکید-Pi-رووامینو ز، پآ
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 UDPو    -ADPو بیوسددنتز نشدداسددته )( ازتینوآکو  دروژنازیده
و  گدلدوکدز دارنددد فسدددفدوگدلدوکدومدوتدداز  پدیدروفسدددفدریدلاز  ندقدش   )

(Hurkman et al., 2009)دهد نشددان می همطالع نیا . نتاین
موتاز تحت    سددرامیژن فسددفوگل کیسددنتاز و  ما مژن  کی

. ژن توجهی داردقابل افزایش بیان  خشدکی انتهای فصدلتنش  
و   اگزا میگل وام،وریپ کیمتابول  یرهایسدنتاز در مسد ما م

مدا م    ب،یدترت  نیبده ا  کندد.یشدددرکدت م  لامیکربوکسدددید
  وسددنتزیب  یمهم برا سددازشیپ کیبه اگزالواسددتام،  تواند  می

 Dunn et)شددود   دیقندها اکسدد ریگلوکز و سددا یکگلوکونئوژن

al., 2009)  .در نمو بذر  یانیپا مرحلةسددنتاز در  ما م  یفراوان
 یکیمتابول  تطابق  ، کهه اسدتجو بدون پوسدته مشداهده شددگیاه 
در   را  در بدذر جو در حدال نمو  یمنبع کربن و انرژ  مینأی تدبرا
کربن مانند فتوسدنتز فراهم مین أتمنابع   ریامحدودیت سد نماز
 نیزموتازها  سدرامی(. فسدفوگلCuraba et al., 2012کند )یم
و   هسددتند یها ضددرورگلوکز در تمام سددلول  سددمیمتابول  یبرا

سده اتم  نیفسدفو را در ب  یهامربوط به انتقال گروه یهاواکنش
عنوان مثدال، آنهدا . بدهکنددیم  زیکداتدال  سدددرامیکربن فسدددفوگل

 و   سدددرامیفسدددفدوگدلد-3  ریدپددذبدرگشددددت  ونیدزاسدددیدزومدریدا
  ز یکاتالرا اسددت   زیکولیاز گل یامرحلهکه  سددرام،یفسددفوگل-2
 گلوکز و  سدمیدر متابول  یضدرور یها اجزاواکنش نیکنند. ایم
 ,.Duminil et al) هسددتند سددرامیفسددفوگل  سیب-3، 2 ای

2021). 
 یهانینشاسته پروتئ  وسنتزیب  یجادر اواخر پرشدن دانه، به

  ةی سددنتاز( و تجز )سدداکارز  درامیکربوه  سددمیدر متابول لیدخ
 کننددی( عمدل مدروژندازیدده  تولیبیگلوکز و ر  لاز،یآم-βگلوکز )

(Hurkman et al., 2009)  .مشدداهده شددد نیز مطالعه  نیدر ا
  افزایش بیان تحت تنش خشدکی( Susy2) 2سدنتاز  که سداکارز

حداقل سدده   دهدهمننین نتاین نشددان می با یی دارد. نسددبتاً
  سددخگوپا یجو به تنش خشددکدر  دازیگلوکوز-بتا-3،1-گلوکان

 ژن   کید  یتحدت تنش خشدددکبده این ترتیدب کده  هسدددتندد.  
افزایش بیدان (  1HG0000950)  دازیدگلوکوز-بتدا-3،1-گلوکدان

بددا  گلوکوز-3،1-اندددو-گلوکددان  ژن  2  و  بسدددیددار   دازیددبتددا 
(3HG0318530    3وHG0318620  ) کداهش بیدان شددددیدد و

. را نشدددان دادند  یمتوسدددط کاهش بیان  3HG0318620ژن 
پدیمد  دازهددایددگدلدوکدوز-بدتددا-3،1-گدلدوکددان  یوندددهددایدتدواندنددد 

  اندو ای اگزوها را بشدددکنند و به دو گروه گلوکان یدیکوزیگلبتا
گلوکان را بتا  ةریزنج  زیدرولیه درو زهایهاگزو  شدوند.یم میتقسد

انتهدا بده  زیکداتدال  اکننددهیداحریغ  یاز  را   کیدعنوان  و گلوکز 
را در   β  یونددهدایپ  درو زهدایدکنندد. انددوهیمحصدددول آزاد م

و   شدکافندیم  دیسداکاریپل ةریدر امتداد زنج یتصدادف یهامکان
 ,.Pitson et al) کنندیآزاد م یترکوچک  یدهایگوسداکاریاول

 نوایدر ک داز،یدگلوکوز-بتدا-3،1-گلوکان کید بیدانکاهش  .  (1993
تنش  نیز  در لوکوم    دازیدگلوکوز-بتدا-3،1-انددو  کیدو   تحدت 

 Huan et al., 2022; Wang et)ه اسدت  گزارش شدد  یخشدک

al., 2023) .گلوکدان-شدددبده  نیسددده پروتئبیدان  کده  یحدال  در  
 یخشدددک پس از تیمارروز   45 پنبهدر  دازیگلوکوزبتا-3،1-اندو

. همننین گزارش شددده  (Xiao et al., 2020)افزایش یافت  
برگ  اید  شدددهیدر ر  دازیدگلوکوزبتدا-1،3-انددو یفراواناسدددت کده 

  ی داریطور معنبده  بده تنش خشدددکی  گنددم متحمدل  پیدژنوت

یابد میتنش کاهش    طیحسام تحت شرا  پیو در ژنوت  شیافزا
(Faghani et al., 2015) . 

ژن  دازیددمددانوز-بتددا-4،1-اندددو  مددانددانژن   دیگر  هددای از 
  یشدور همننین  و   (Yu et al., 2020)ی خشدک در  شدوندهبیان
 این پژوهشطور مشدابه در به.  (Zhang et al., 2020)  اسدت

تحت    دازیمانوز-بتا-4،1-اندو که مانانمشداهده شدده اسدت    زین
 .یافتافزایش بیان   دارییولی معن کممیزان  به یتنش خشددک

  یونددهدایمتشدددکدل از پ  یخط  دیدسددداکداریپل  کید  نمداندا
 یهدااز گلوکز و مدانوز بدا گروه  یبیترک  اید  یدیدمدانوز-دی-بتدا-4،1
 Akita) اسدت 1،6-پیوند آلفا با شدده  متصدل لیگا کتوز یجانب

et al., 2004)  .یطور تصددادفبه دازیمانوز-بتا-4،1-اندو  مانان 
ها، مانان اصدلی  ةپیکررا در مانوزیدی  -دی-بتا-4و1ی وندهایپ

گلوکومددانددانگددا کتومددانددان و  ههددا  و یم  زیدرولیددهددا  کنددد 
 کنددیبلندد را آزاد م رهیزنج کوتداه و رهیزنجهدای  الیگوسددداکداریدد

(Zhang et al., 2020)  .  بیدان این ژن تحدت تنش افزایش 
روبداهی در طی  خشدددکی در ترانسدددکریپتوم بدذر گیداه ارزن دم

  .(Yu et al., 2020)زنی گزارش شده است جوانه
در  افتهی  انتقال ةیفتوسدنتز و قند اول ییسداکارز محصدول نها

 یتنش خشک  فتوسنتز تحت  نرخ  است.  اهانیآوند آبکش اکثر گ
در  یتحت تنش خشددک حالنی. با اابدییسددرعت کاهش مبه

منبع  یهاها از انداملامیمیسدآفتو یی، جابجاطول پرشددن دانه
 نیدر ا.  (Egashira et al., 2020)  ددر حفظ عملکرد نقش دار

میزان  بده  ،SWEET15-likeطرفده،  نداقدل قندد دو  کیدمطدالعده  
 SWEET17-likeو    SWEET16-like  گریو دو ژن د  با یی

. خشدددکی افزایش بیدان یدافتندد  تحدت تنشمتوسدددط    زانیمبده
  یرشدددد   یهدادر فرایندد  SWWETقندد    یهدادهنددهانتقدال
اسدددت از جملده    یرورقندد ضددد  انیدهدا جرکده در آن  یمختلف
انتقدال قندد از راه دور،   یآبکش برادر آوندد  سددداکدارز    یریبدارگ

قند در  یو گرده، و حفظ همئوسدتاز نیجن هیترشدح شدهد، تغذ
ممکن   همننین  هداSWEET  .نقش دارندد  یاهیدگ  یهداانددام

 نقش داشدته باشدند یو خشدک یاسدت در تحمل تنش اسدمز
(Chandran, 2015; Chen et al., 2022) . 

شددددم کداهش آب بده یبلوغ بدذر، محتوا  مرحلدةانتهدای  در 
( LEA)  ییزانیجن  انتهدای  تجمعی در  یهدانی. پروتئابددیدیم
 نقش ی  خشددکبه   اهیدر تحمل گ  یمحافظ اسددمز کیعنوان  به
.  ( McIntosh et al., 2007; Shih et al., 2008)  کنندیم  فایا
پاسدخ به کمبود  رشددن بذر و د  ها در شدروع خشدکنیپروتئ نیا

 ,.Liang et al) ابندییتجمع م اهیگ  یشدیرو یهاآب در بافت

تنش    بهزودهنگام   ةنددهپاسددخ LEA یهاژن شددتریب.  (2017
 LEAهدای  پروتئین   II( بده گروهDhn  هدا،نیدرید)ده  خشدددکی

به   اهدانیدگ یحفداظت یهداواکنش یریگدر شدددکدلتعلق دارندد و 
.  ( Liang et al., 2017; Liu et al., 2017)دارند    نقش  یآبکم

شدم  به  Dhn10و    Dhn4  دهد کهنتاین این پژوهش نشان می
افزایش بیان    یتحت تنش خشددک  یمتوسددط  زانیمبه  Dhn3و 
 LEA ةخدانواد از گریعضدددو د  پننو  LEA3  همننین .یدابددیم
ی با بیان با  در این مجموعه داده شناسایی هاعنوان ژنبه  زین

شدند. 
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 درتجمع آن که   اسددت  یارهیذخ ینیپروتئ   11Sنیگلوبول
ی گزارش شددده اسددت  گندم زمسددتانه تحت تنش خشددک  ةدان
(Lakhneko et al., 2023)  .ا ندیدز  نیددر  ژن   پدژوهدش  دو 

5HG0504040   3وHG0328330  نیپروتئ  بدا شدددبداهدت بده 
شدددنداسدددایی شددددندد کده  دانده جودر  11S  نیگلوبولای  رهیذخ
ی انتهای فصدل افزایش بیان  تنش خشدک  ماریتحت تترتیب  به
 و خفیفی نشان دادند. با 
بدهمی  نیکدالئوزاز       بدا هدااز ژن  گرید  یکعنوان یتوان  ی 

نام   تحت تنش خشددکی انتهای فصددل در جو با افزایش بیان 
Shen )رند  نقش دا  یو تجمع چرب میکلس  رسانیپیامکه در  برد  

, 2014et al.).  وجود  در گیاه  در سدطوح نسدبتاً کمها  نیکالئوز
 یغشدددا  یهدابدذر بده بخش  نمو ةیددارندد و عمددتداً در مراحدل اول

شدوند،  یها بالغ مدانه کههمننانشدوند.  یمتصدل م  یکروزومیم
و  ابدییم  شیافزا یریطور چشددمگها بهنیکالئوز  یح کلوسددط

مرتبط  ای  رهیذخ لیپیدیبا اجسدام  یطور انحصداربه باًیآنها تقر
(  GELP) پازیاسدتراز/ل GDSLدو .  (2020et al. Lu ,) هسدتند
بدیددان    بیددتدرتدبدده  ندیدز  جدو و (  1HG0072170)بددا   افدزایدش 

( را تحت تنش خشددکی انتهای 3HG02282900ی )متوسددط
از   یمتنوع  یدیپیل  یها سدوبسدتراهامیآنز نی. افصدل نشدان دادند

  ز یدرولیرا ه  دهایپیاسدددترها و فسدددفول لیآر  واسدددترها،یجمله ت
 ندمدودر    هدداGDSLندقدش  .  (2022et al. Shen ,)  کدندندددیمد

  گزارش شدده اسدت یو تحمل به تنش خشدک بریف،  تخمک، بذر
(, 2018et al. , 2023; Maet al. Liu) . 

 ن یآسدددپداراژ  یبرابر  70  نتداین این پژوهش افزایش بیدان
 خشدکی انتهای فصدلرا تحت تنش   نیسدنتتاز وابسدته به گلوتام

 هایمختلف غلظت یتنشد  طیدر برگ جو نشدان داد. تحت شدرا
شدددده   گزارشمختلف  یاهیگ  یهادر بافت نیآسدددپاراژ یبا 
 Moller et al., 2003; Paz et al., 2014; Stewart)  اسدت

& Larher, 1980)  .تدرکد مدداندنددد تدروژنیدند  بددامیدتدجدمدع  دار 
 یبرا  اسدددت ابزاریممکن   نیبتدائ  نیسدددیو گلا  نیآسدددپداراژ
 تیحسددام به الکترول یهابخش در برابر آسددیب درمحافظت 
فراهم  یخشددکگی و  زدخی،  شددوری  تنشتحت  یهادر سددلول

  ن یهمنن  نیآسدددپداراژ.  (Stewart and Larher, 1980)  کندد
. دارد  ریپ  یهدادر برگ  تروژنین  مجددد  الدر انتقد  یانقش عمدده
و از  شدودیسدنتز م نیاز آسدپاراژ ییسدطوح با  هادر این برگ

در  یهادر حال رشدد و دانهراسدی    یآبکش به نواحآوند   قیطر
  .(Lea and Ireland, 1999) شودیمنتقل م نموحال  
تنش    رسننانیپینا هنای دخینل در تنمیب بینان ژن و  ژن

 خشکی در گیاه جو
توانند  یهسدتند که م  یمیتنظ  یهانیپروتئ یسدیرونو  عوامل    
 ژنانداز  راهبه   اتصال  قیها را از طراز ژن یخاص  ةمجموع  انیب

از   ینداشددد  هدایامیدپ  لیددر تبدد  یهدا نقش مهمکنندد. آن  میتنظ
وابسددته به    ریهر دو مسدد و  دارند یسددلول  یهاتنش به پاسددخ

ABA    و مسدتقل ازABA  ای کیبر   ریرا با تأث یسدیپاسدخ رونو 
 نیپروتئ  میکده تحدت تنظ  ییهدااز ژن  یامجموعده) لونوچندد رگ
فعال    (شدوندیم  دهینام لونوهسدتند، رگ یکسدانی  یکنندهمیتنظ

 ,.Nakashima et al)  کننددیم  میتنظ  یتحدت تنش خشدددک

تنش   رسددانیپیام  ةدر شددبک یسددیرونو یاصددلعوامل .  (2009
و  MYB ،bHLH  ،bZIP ،ERF ،NACعبارتند از خشدددکی 

WRKY  (Tripathi et al., 2014) عوامل  از. در این مطالعه 
 یسدددیرونو  عدامدل  کید،  MYB  ةخدانواد  ی متعلق بدهسدددیونور

REVEILLE 7-like    عدامدل رونویسدددیو دوMyb2-like  
ی افزایش بیان با یی را تنش خشدک اند که درشدناسدایی شدده
  ة کنندد میتنظ  ک( یدRVE7)  REVEILLE 7.  انددنشدددان داده
ی سدیرونو نترلک از طریقگرما اسدت که   در پاسدخ به  مهم رشدد

 Tian)  کنددیعمدل مELF4  (Early Flowering 4  )ن  ژ

et al., 2022).RVE7     فدرایدندددهدمدندندیدن کدندتدرل   یهددادر 
 یدهو گل  لیپوکوتیمانند رشد ه  یروزدست ساعت شبانهنییپا

رونویسدی عوامل   ریسدا.  (Badhan et al., 2021)  فعال اسدت
 یسددیرونو عامل کی  شددده در این پژوهش شددامل  شددناسددایی
 عامل کو ی (JAMYB-like)جاسددمونیک اسددید   پاسددخ به

یدک عدامدل  (،  ERF110-like)  اتیلنپداسدددخ بده    یسدددیرونو
عدامدل رونویسدددی یدک  ( و  HSFگرمدایی )رونویسدددی تنش  

 C2H2  (C2H2 type ZINC finger  نوع  رویانگشددددت

transcription factor family-related  )(5HG0438880  )
 .تحت تنش خشدکی انتهای فصدل داشدتنداسدت که بیان با یی 

روی بدا توجده بده وجود موتیف این عدامدل رونویسدددی انگشدددت
QALGGH    گروه  در توالی پروتئینی آن، درQ    هدای عدامدلاز
اسدت که  و گزارش شدده گیردقرار میروی  انگشدت رونویسدی

و در  هاشدهیدر ر  یاحتما ً نقش مهمرونویسدی های عاملاین 
 یکیولوژیزیف  تیوضدع  رییتغ طیدر  یسدلول  یهاتیفعال میتنظ

ایفا   ی مانند تنش خشدکی، رشدد یا پیری برگاهیگ  یهاسدلول
همننین مشداهده شدد که بیان  .  (Kam et al., 2008) کنندمی

تحدت تنش  داری  معنیطور بده  HEC1-likeرونویسدددی عدامدل  
 نور انتقال پیام هاییندبا فرا ،HEC1  .شودخشدکی سرکوب می

 یموضدع ةکنندمیتنظ کیعنوان بهو   اسدت  بطتمر مادگی  نموو 
عمل نمو مادگی کنترل   یبرا  نینیتوکیو سد  نیاکسد  یهاپاسدخ
 ,.Gaillochet et al., 2018; Schuster et al)  کدندددیمد

2015). 
 ینپروتئ  چنددین، ی دارای بیدان افتراقی بدا هداژن  انیددر م

شدونده با   های فعالکیناز نیز یافت شدد که شدامل پروتئین  نازیک
 مرتبط بدا دیواره سدددلولی،  ةرنددیگهدای  کینداز  میتوژن، پروتئین

 کیناز سدرین پروتئین،  رندهیگهشدب نازیک نیپروتئ  نیترئون/نیرسد
 نیپروتئشدبه نژ کیاسدت. بیان    LRRگیرنده  -ترئونین شدبه

در نیز    2C-51 (PP2C like-51)  (1HG0090670)فسدفاتاز 
در ها  PP2Cیافت.  شیشدددم افزابه  یجو تحت تنش خشددک

 نقش دارند وسددوبسددترا   یهانیپروتئ  ونیلاسددیفسددفورکاتالیز  
و  یکیولوژیزیف یندهایو در فرا میرا تنظ رسدانیپیام  یرهایمسد
همننین کنندد.  میشدددرکدت    اهدانیدمختلف در گ ییایدمیوشدددیب

مختلف،   ینددهدایاهدا در فرPP2Cاندد کده  مطدالعدام نشدددان داده
 ،یسدتیرزیو غ یسدتیتنش ز  یها، پاسدخABA  رسدانیپیاممانند 

 فایا یاتیح  یهانقش اهیو رشددد گ K+  رسددانیپیام اه،یگ یمنیا
 (Singh et al., 2016; Sugimoto et al., 2014) کنندیم

  یها ژن  یسنیرونو  عواملاتصنال    یهاگاهیجا  ییشنناسنا
  یخشک تنش به مقاومت در لیدخ
و کداهش هدای افزایش  بداز( ژن  جفدت  1500اندداز )توالی راه    
  plants.ensembl.orgسددایت  Biomartیافته از بخش    بیان
( در TFBSرونویسددی )عوامل    محل اتصددالدسددت آمدند و به
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اسدکن و   Plant PAN 3.0با کمک ابزار آنلاین انداز  راهتوالی  
خانواده  64رونویسدی به  عوامل های اتصدال بررسدی شدد. جایگاه

های اتصددال در بندی شدددند. بیشددترین درصددد جایگاهطبقه
یافته تحت تنش خشددکی انتهای فصددل   های افزایش بیانژن

عدامدل بداشدددد کده می  ERF/AP2رونویسدددی عوامدل متعلق بده  
ترین  . پس از آن فراواناسدددترونویسدددی پداسدددخ بده اتیلن  

، bZIP  ،bHLHی  هداهدای اتصدددال متعلق بده خدانوادهجدایگداه
DOF    وGATA    بودندد. فراوانعوامدل  از ترین  رونویسدددی 

یافته تحت تنش   های کاهش بیانهای اتصدددال در ژنجایگاه
ترتیب  و پس از آن به BES1و   AP2/ERFخشددکی شددامل  

اسدت.    DOFو   EIL  ،TCP ،Myb/SANT ،GATAشدامل 
انداز  راه ةرونویسدی درناحیعوامل  توزیع جایگاه اتصدال بررسدی  

دهد که ترکیب خاصددی از یافته نشددان می  بیانهای تغییر ژن
ها را در پاسدخ به تنش خشدکی تنظیم رونویسدی بیان ژنعوامل  

 کنند.می

 

 ی انتهای فصل تحت تنش خشک شده شناسایی هایدر ژن  یسیاتصال عوامل رونو هایگاه یجا -1شکل  

Figure 1 . Transcription factor binding sites in genes indentified under termainal drought stress 
  

 دارای بیان افتراقی  یهاژن یعملکرد ندیبدسته
 زیهدا، آندالعملکرد ژن  ییو شدددنداسدددا  یمنظور بررسدددبده    

تحت تنش  های دارای بیان افتراقی  ژن  یبرا ژن  شناسیهستی
افتراقی  ژن  وانجدام    خشدددکی بیدان  دارای  بده سدددده  هدای 
  یک یولوژیفرایند ب ،یعملکرد مولکول یعنی ،یاصدل  شدناسدیهسدتی

 یهاژن بندی سدلولیگروه.  ندشدد یبنددسدته یسدلولاجزای  و 
هر   در  کدهداد    ننشا  سلولی  ءجز  مساا  بر  قیافترا  دارای بیدان

های سلول گروه ،یافته  بیان و کاهش  های افزایشژن  ةدست دو
 درند. اهشد  غنی  هااز ژن  ادسدددلولی بدا بیشترین تعد  یو نداحیده
اسددام    بر  شدددهییشددناسددا  یهانیپروتئسددایر    ،بندیاین گروه
، یافته  بیان های افزایشبرای ژن  شدانیسدلول درون  یابیمکان
، هسددته، پلاسددتید،  غشددا،  توپلاسددمیسدد یهادر دسددته عمدتاً

، سدیسدتم غشدایی داخلی  ،داخل سدلولی هایاندامکمیتوکندری، 
ی، خارج  ةکنند محصدور سداختار، ماکرومولکولیی  هاکمپلکس

داخل سدلولی غیرمتصل اندامک و   دسدتگاه گلژیدیوارة سدلولی، 
یافته  های کاهش بیان. همننین برای ژنغنی شددند به غشدا

،  شددده مربوط به سددیتوپلاسددم   های غنیبیشددترین تعداد ژن
اندامک، سددیتوسددل، غشددای   پلاسددتید، فضددای خار  سددلولی،

  تیلاکوئید و غشای پلاسمایی است.
 انیدب یدارا  یهداژن  هیدکل یبرا ،یمولکول عملکرد سطحر  د
 ادتعد  بیشترین  ،لتصاا  و  یزوریکداتدال  فعالیت  یهاگروه،  یافتراق
شدددامل اتصدددال  نیعناو ریسدددا دادند. صختصاا  دخوبهژن را  

 اتصددددال  درو ز،یده  تیدفعدال  ،ترانسدددفراز  تیدفعدال  ن،یپروتئ
 تیدفعدال  ،DNA بده  اتصدددال  ،حمدل و نقدل  تیدفعدال ،یدیدنوکلئوت

  ت یفعال ناز،یک  تیفعالفسدفر(،   یحاو  یهاترانسدفراز )انتقال گروه
  اثر بر)  درو زیده  تیدفعدال ،(یاسدددتر  یونددهدایپ  اثر بر)  درو زیده

دسددته را  نیا تیاکثر روفسددفاتازیپ  تیفعال و (دهایدریان  دیاسدد
 عامل ،پیدام انتقدال  یهاتیدفعدال نیعلاوه بر ا .دهدیم لیدتشدددک
 رندهیگ تیفعالو   یمولکول انتقال م،یآنز ةکنند میتنظ ،یسدیرونو
  صدورم اختصداصدی بهکه  هسدتند یبندگروه نیا نیعناو ریسدا

 را  یخشددک تنش  تحت افتهی  انیب شیافزا یهاژناز   یبخشدد
 (.2)شکل  دهندیم اختصاص خودهب
  مسا ا  بر  خشدددکی  به  ههندد  پداسخ  یهاژن  یطبقهبنددر      
متابولیکی  افر  گروهدو    ،یکیژبیولو  یندافر سلولی   یندافر  ویند 

ند. پس داد  صختصاا  دبهخورا    قیافترا  یهاژن  صددربا ترین  
بده   پداسدددخ ،هدای دارای بیدان افتراقیمجموع ژن  برای  هدااز آن

به محرک   پاسدددخی، سدددتیز میتنظ،  پاسدددخ به تنش، محرک
ی،  ونتزیب  فرایند،  هادرشت مولکول  سمیمتابول  فرایندی،  ستیزریغ

 فرایندی،  کیولوژیفرایند ب میتنظی،  چندسدلول یسدمیارگان فرایند
سداختار   نموی،  فرایند سدلول میتنظ،  نمو فرایندی،  سدلول  یوسدنتزیب

 بامیترک  کیمتابول فرایندی، سدلولدچن سدمیارگان رشددی،  آناتوم
 فرایندد،  یدابیجدایگداه،  زادرون  یهدابده محرک  پداسدددخ،  تروژنین

هدا در یبندددسدددتده نیترنیرا  و انتقدال  نقدلین و پروتئ  یدکمتدابول
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هدا در هدای این گروهبنددیسدددایر دتده  بودندد.  یکیولوژیفرایندد ب
  ارائه شده است. 3شکل 

 

 مولکولی خشکی انتهای فصل براسام عملکرد  تنشهای دارای بیان افتراقی تحت ژن  شناسیهستی 2شکل  
Figure 2. Ontology of differentially expressed genes under drought stress based on molecular function 

 های بیولوژیکخشکی انتهای فصل براسام فرایند  تنشهای دارای بیان افتراقی تحت ژن شناسیهستی 3شکل  
Figure  3. Ontologies of differentially expressed genes under terminal drought stress based on biological processes 

 

  کلی یریگجهینت

ها و ای از ژن شبکة گسترده  داد که  نشان  ق یتحق  نیا  نینتا     
دخیل   خشکی  تنش  به  گیاه  پاسخ  در  بیولوژیک  فرایندهای 

و تنظیم    لیتعدبه تنش خشکی را    های سلولیپاسخو    هستند
خشک  یهاب یآس  تا  کندیم ده  را  یتنش  کمک  به .  دنکاهش 

شناسای  RNA-Seqتکنیک   در  ژن یامکان  تاثیرگذار  های 
های برد برنامه برای پیش  فراهم شده است.  هامقاومت به تنش 

به تنش  های اصلاحی گیاهان زراعی و تولید گیاهان متحمل 
 های ژنیهای منتخب و شبکه زیستی و غیرزیستی شناسایی ژن 

 ناپذیر است.   دخیل در پاسخ و ایجاد مقاومت امری اجتناب
 لاحاص رقم)  Dayton/ Ranneyدر این پژوهش، ژنوتیپ      

( تحت تنش خشکی انتهای فصل قرار ICARDAط شده توس 
ایران  گرفت.   کشور  در  رشد  فصل  انتهای  خشکی  تنش 

دهد و با افزایش  کاری مکرر رخ میخصوص در مناطق دیمبه 
ای تغییرام آب و هوایی این امر شدم گرفته است. آنالیز مقایسه

های ژنی دخیل در تحمل  منظور شناسایی شبکه ها به رونوشت 
انجام    به خشکی   در این رقم مقاومرشد  انتهای فصل    یبه خشک
 گرفت.  

ر پاسخ و ایجاد مقاومت به تنش  ها دتوجهی از ژن تعداد قابل     
و در مطالعام متعدد اثرام آنها و ارتباط   هستند خشکی دخیل  

.  آنها با پاسخ و ایجاد مقاومت به تنش خشکی بررسی شده است 
ای از گیری کرد که مجموعهتوان چنین نتیجه هم رفته میروی
شوند منجر به تنظیم  هایی که فراتنظیم و یا فروتنظیم میژن

سازوکارهای یک سیستم بیولوژیک و در نهایت ایجاد مقاومت  
گردند. در کل، افزایش یا کاهش یک یا چند و یا حساسیت می

تواند یک سیستم بیولوژیک را مدیریت کند و در نهایت ژن نمی 
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ای منجر به رخداد مقاومت یا حساسیت در پاسخ به تنش پینیده 
  مانند خشکی گردد.
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