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 مبسوط چکیده
های کلیدی دخیل در پاسخ گندم به بررسی بیان ژنژنی این صفت، پژوهش حاضر با هدف یت شوری در گندم و ماهیت چندبا توجه به اهم مقدمه و هدف:

 انجام شد. آنهاژنی بازسازی شبکهتنش شوری و 
در یروان( ارگ و س، افلاک)گندم سه رقم دخیل در پاسخ ( WARKY و HKT ،DREB ،bZIP ،NAC)های کلیدی ژندر این مطالعه، بیان  ها:مواد و روش

آنها شدند. در نهایت، شبکه ژنی  بررسیصورت آزمایش فاکتوریل با طرح پایه کاملا تصادفی در سه تکرار زیمنس بر متر( بهدسی 11و  13دو سطح شوری )
 ترسیم شد. Pathway Studio 9.0افزار وسیله نرمبه

که اغلب شوری در ارقام گندم بود بطوری یطشراآنها تحت حاکی از سطح افتراقی  HKT ،DREB ،bZIP ،NAC ،WARKYهای ژنآنالیز بیان  :هایافته
عنوان بهها شبکه ژنی نیز آشکار ساخت که این ژن که در رقم حساس سیروان کاهش یافتند.مقاوم ارگ افزایش درحالیبیان آنها در اراقام مقاوم افلاک و نیمه

 نقش مهمی در پاسخ گندم به تنش شوری ایفا  کنش با پروتئین کینازها و پروتئین فسفاتازهامیان از طریق یو انتقال یتنظیم هایاینداجزاء درگیر در فر
 کنند.می

تنظیمی  هایای از ژنوسیله شبکه پیچیدهتوان نتیجه گرفت که پاسخ گندم به تنش شوری بههای حاصل از این مطالعه میبر اساس یافته گیری:نتیجه
نژادی گندم توان در تحقیقات آینده بهشود که از آنها میفسفاتازها، و غیره کنترل می ینپروتئپروتئین کینازها،  فاکتورهای رونویسی، ترانسپورترها، مانند

 استفاده کرد.
 

 گندمشوری، شبکه ژنی، یسی، رونو یمتنظ کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه
یکی از محصولات گیاهی استراتژیک کشور است و گندم    

اند های اقتصادی به سمت خودکفایی آن گام برداشتهسیاست
در اراضی شور  گندمبخش قابل توجهی از  با اینحال، (.14)

درصد از سطح  04نزدیک به که بطوریشود  کشت و تولید می
رو قلیایی  و شوری چالشبا  متفاوتیدرجات  اب گندمشت کزیر

های  پاسخ سبب ها(. غلظت بالای نمک1به رو هستند )
شود  مورفولوژیک، فیزیولوژیک و بیوشیمیایی در گیاهان می

سطح شوری  و مدت زمانبه وابستهمیزان این تغییرات که 
تواند  است که میگیاه ، مهار رشد اثر مهم شوری .(1) است

با  رابطهدر  عمدتاداشته باشد اما این مهار  متعددی دلایل
Naغلظت بالا 

+ ،Cl
-

K کمبود و 
+

یون افزایش  دهد.رخ می 
زدن و برهم هاندر گیا ها کاتیونسایر کاهش  منجر بهسدیم 
و منیزیم  ،پتاسیممیزان  افت باعثشده که این امر  آنهاتعادل 
 محتوی، هاغلظت نمک یبالا سطحدر (. 13د )شو می کلسیم

یون سدیم کاهش  باپتاسیم به علت جایگزینی  هاییون
 سبب هازدن تعادل یونعلاوه بر بهم امرد که این نیاب می

  .(13خواهد شد )سلولی  وسازسوختدر  تاختلالا
( ROS) فعالهای اکسیژن  گونهیکی از آثار شوری، تولید     

 شوند.گیاهی میهای  به تخریب سلولاست که منجر 
 ،نوکلئیک اسیدهاو با  اندشدت سمیّبه فعالهای اکسیژن  نهگو

، DNAتخریب  و سبب دادهواکنش  ها پروتئینو لیپیدها، 
(. 11)شوند  می پروتئین و پراکسیداسیون لیپیداسیون دناتور

 ها مکانیسمای از گیاه برای مواجه با این آثار سوء، از مجموعه
دارند. این شوری دخالت  تحمل درکه  کنداستفاده می

عدم جذب نمک به جذب ناچیز یا الف(  از: ها عبارتندمکانیسم
 هاع نمکپ( تجم ،مقاومت بافتیا تحمل ب(  ،انگیاه داخل

K های یون کیکتفت(  ،لدر واکوئ
+، Cl

Na و -
+

 نگامه هب  
( ث ،گیاه هوایی اندام به آنها انتقال و ای ریشه جذب
 ،ها اکسیدان آنتی بیان مثل یوشیمیاییبیزیوفندهای فرآی

(. در راستای القاء و 1)، و غیره ی خاصها آنزیمها،  هورمون
ها تنظیمی ای از پروتئین، طیف گستردهها مکانیسمتنظیم این 

، HKT ،DREB ،bZIP ،NACو فاکتورهای رونویسی مثل 
WARKY های ژنی (. ترسیم شبکه11کنند )ایفای نقش می

 شبکه یسازبا استفاده از مدلکند تا را فراهم میاین امکان 
را در  توان پاسخ گیاه به تنشهدهنده به تنش بهای پاسخژن

  .(8) کرد یحتشر یسطح مولکول
بررسی با توجه به آنچه گفته شد، پژوهش حاضر با هدف     

های کلیدی دخیل در پاسخ گندم به تنش شوری و بیان ژن
 انجام شد.ژنی آنها بازسازی شبکه

 

 هامواد و روش
 مواد گیاهی و تیمار آزمایشی

های افلاک گندم به ناممختلف  رقم، سه پژوهشدر این      
سیروان ی( و به شور ارگ )نسبتا مقاوم)مقاوم به شوری(، 

ی( از موسسه تحقیقات نهال و بذر تهیه شده به شور )حساس
تکرار در  سهبا  یطرح کاملا تصادفو در آزمایش فاکتوریل با 

سال در آبان دانشکده کشاورزی دانشگاه آزاد اهواز  اتاقک رشد
شنی -کیلوئی با خاک لوم 0 هاییگلدان کشت شدند. 1411

بذر از  14. ندماسه( پر شد % 14سیلت و  % 14رس،  % 30)

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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 هفت روزاز  بعدو  هکشت شد مترسانتی 4هر نمونه در عمق 
روز  04. حدود یافت کاهشگیاهچه  2از کشت، تعداد آنها به 

گلدان به دو دسته تقسیم شدند: یک  12بعد از کاشت، تعداد 
ترتیب گرم کلرید سدیم به 444و  134با آب شور ) گروه

dS 11و  13معادل با 
آبیاری با آب معمول  یگرد گروهو ( 1-

درصد  24گراد، درجه سانتی 11شرایط ها تحت . گلدنشدند
رشد  هایساعت در اتاقک 13ی ال 11رطوبت، و فتوپریود 
روز  24شدن دانه و پربرداری در مرحله نگهداری شدند. نمونه

 .گندم صورت گرفتبعد از تنش از برگ سبز 
 cDNAو سنتز  RNAاستخراج 

 RNA و بر  یزولمعرف تراتوسط  های برگی گندمنمونه
دستیابی  برایاستخراج شد.  Gene allشرکت  پروتکل مبنای

از  گرمیلیم 144به  یزولمعرف ترالیتر میلی 1به این هدف، 
و  ورتکس از بعد .اضافه شد یعما یتروژنن توسط یبرگپودر 
اضافه شد.  و به آن کلروفرم هجدا شد ییفاز رو یفیوژ،سانتر
 1ترتیب از ژل آگارز به RNAبررسی کیفیت و کمیت  جهت

کیت توسط  mRNA. گردیداستفاده  دراپنانودرصد و 
Oligotex mRNA Mini Kit  شرکت  پروتکل مبنایو بر

QIAGEN  .کمیت از نانودراپ برای تعیین استخراج شد
mRNA  استفاده شد. دو میکروگرمmRNA  برای سنتز رشته

که در مرحله قبل  RNAاز  یکرولیترم 2 یزانم، cDNAاول 
 یمرپرا یکرولیترم 1همراه شده بود به یمارت DNase Iبا 

، Ribolock RNase inhibitor یمآنز یکرولیترم dT  ،1یگوال
 یپتاز،ترانسکر یورسر یمآنز یکرولیترم dNTP ،1 یکرولیترم 1
شده  خلوطو آب با هم م 5X Reaction buffer یکرولیترم 0

 0 بعدو  گراد یدرجه سانت 31 یدر دما ساعت 1مدت و به
از کیت  ادامه،در قرار گرفتند. درجه  20 یدر دما یقهدق

SuperScript Double-Stranded cDNA Synthesis 
Kit سنتز رشته دوم  جهتcDNA  گردیداستفاده. 

 Real-time PCRبیان ژن با 
و  همیکرولیتر رقیق شد 144به  Real-time PCRواکنش    
اجرای واکنش با  جهتعنوان الگو همیکرولیتر ب 1از  بعد

SYBR Green  شرکت(Invitrogen استفاده )آستانه گردید .
CT 2فرمول توسط

−ΔΔCT
عنوان ژن به. گردیدمحاسبه   

 استفاده شد.  پژوهشدر این  Tubulinاز ژن مرجع، 
 ترسیم شبکه ژنی

های کلیدی دخیل در پاسخ گندم به شوری ژنشبکه ژنی     
(HKT ،DREB ،bZIP ،NAC و WARKY )وسیله به 

 ترسیم شد. Pathway Studio 9.0 افزارنرم
 آنالیز آماری

طرح کاملا آزمایش فاکتوریل با  به شکل پژوهشاین     
 یآمار یزآنالانجام شد.  تکرار در اتاقک رشد سهبا  یتصادف

افزار نرمای دانکن و با و آزمون چند دامنه ANOVAتوسط 
SPSS V 20  انجام شد. 

 
 نتایج و بحث

های ترانسپورتر های پاسخگو به تنش شوریژنبیان 
HKT 

هر دو سطح حت ت ترانسپورترین اترانسکریپت  یشافزا    
و نسبتا  افلاکی در ارقام مقاوم واقع زمان PCRدر  یشور

ها احتمالا در انتقال کند که این ژنپیشنهاد میارگ مقاوم 
تحت کاهش بیان این ژن  پتاسیم و تحمل شوری نقش دارند.

در رقم حساس سیروان نیز گویای این ی هر دو سطح شور
رابطه مستقیم  HKTمطلب است مقاومت به شوری با سطح 

تحت  HAK ء ترانسپورترالقادر مطالعه ما،  اری دارد.دو معنی
عملکرد  HAKکه ممکن است  نشان دادشوری در گندم 

K ینهدر حفظ نسبت به یمهم
+و  +

Na و  یسلول یتوسولدر س
این امر  .(1)شکل  در گندم داشته باشد یونیهموستاز  حفظ

Kهایترانسپورتربدان دلیل است که 
+
-uptake  (HKT از )
جذب پتاسیم  واجزاء مهم شبکه ژنی پاسخ به شوری هستند 

 حفظ  یاهرا در گیونی  یهموستازترتیب را تسهیل و بدین
 یمهار رقابت، HKT مهم و اساسینقش  در واقع، کنند.می
انتقال  یرمس یبه اشتراک گذار سط فرایندتو یمسد یهایون

(. آنچنان که 14باشد )می یون پتاسیم و سدیمدو کات ینبما
دهد، ترانسپورتر شبکه ژنی پاسخ به شوری در گندم نشان می

HKT8 تحت واسطه فاکتورهای رونویسی مربوطه و به
شود. این ء میالقاهای بالای نمک در گیاهان گندم غلظت

تواند دهد که این ترانسپورتر میخود نشان می موضوع به نوبه
K ینهدر حفظ نسبت به یعملکرد مهم

+و  +
Na  محیط در

 (.14) در گندم داشته باشد یونیهموستاز  حفظو  یسلولدرون
 فاکتورهای رونویسی 

  DREBو  WRKY ،NAC ،bZIPفاکتورهای رونویسی     
 عنوان اجزاء کلیدی شبکه ژنی پاسخ به شوری عمل به

های تنظیمی و که بیان طیف وسیعی از ژنکنند بطوریمی
در رقم  WARKYبیان گیرد. ساختاری تحت تاثیر آنها قرار می

نسبتا مقاوم ارگ در هر دو سطح شوری افزایش یافت. بیان 
WARKY  13در رقم مقاوم افلاک تنها تحت سطح شوری 

dS
dS 11زایش یافت درحالیکه در سطح شوری اف 1-

کاهش  1-
بیان این ژن در رقم حساس سیروان با اعمال همچنین، یافت. 

dS 13تنش یا ثابت ماند )
 11داری )( و یا با کاهش معنی1-

dS
در رقم نسبتا مقاوم ارگ در هر  NAC( همراه بود. بیان 1-

در رقم مقاوم  NACدو سطح شوری افزایش یافت. بیان 
dS 11لاک تنها تحت سطح شوری اف

افزایش یافت  1-
dS 13درحالیکه در سطح شوری 

همچنین، کاهش یافت.  1-
بیان این ژن در رقم حساس سیروان با اعمال تنش، با کاهش 

در رقم مقاوم افلاک و  bZIPمعنی داری همراه بود. بیان 
نسبتا مقاوم ارگ در هر دو سطح شوری افزایش یافت. بیان 

bZIP  رقم حساس سیروان با اعمال تنش، با کاهش در
در رقم نسبتا مقاوم ارگ  DREBداری همراه بود. بیان معنی

در رقم  DREBدر هر دو سطح شوری افزایش یافت. بیان 
dS 13مقاوم افلاک تنها تحت سطح شوری 

 افزایش  1-
بیان این ژن در رقم حساس همچنین، داری یافت. معنی

dS 13ثابت ماند ) سیروان با اعمال تنش یا
( و یا با کاهش 1-

dS 11داری )معنی
همراستا با نتایج  .(1)شکل  ( همراه بود1-

، WRKY ،NACما، بیان افتراقی فاکتورهای رونویسی 
bZIP  وDREB  تحت تنش شوری در گیاهانی ازجمله

Populus simonii (12 و )Chrysanthemum 

lavandulifolium (1 گزارش شده است. این موضوع ،)
، WRKY ،NACحاکی از پتانسیل فاکتورهای رونویسی 
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bZIP  وDREB های بالای در پاسخ گیاهان گندم به غلظت
همانگونه که از شبکه ژنی در این  باشد.نمک و موادمعدنی می

اغلب WARK شود، فاکتورهای رونویسی مطالعه استنباط می
های پاسخ گیاه به شوری عمل سمکننده مکانیعنوان تنظیمبه

 اندازراهموجود در  Wبه جعبه   WRKYهایکنند. پروتئینمی
های ها در سلولپاسخگو به غلظت بالای نمک یهاژن

 را کنترل آنها  یسیرونوترتیب بدینو  شدهمتصل  گیاهی
علاوه بر شوری، گزارشات مختلفی از نقش این . (4) کنندیم

های محیطی منتشر به سایر تنش یاهانپاسخ گدر ها پروتئین
در برابر حمله از گیاه در دفاع  اهمیت آنها را شده است که

سرما و گرما  ی،خشک یهاتنش ینهمچنو زا یماریعوامل ب
از دیگر  NACفاکتورهای رونویسی  .(0دهد )نشان می

پاسخگو به غلظت بالای  هایکننده ژنهای تنظیمپروتئین
از طریق مسیر وابسته به آبسزیک اسید ها هستند که نمک

های کلیدی، فعالسازی مسیر موجب تنظیم رونویسی ژن
ها و حفظ هموستازی یونی و در نتیجه انتقال پیام فیتوهورمون

(. فاکتورهای 11شوند )ایجاد مکانیسم تحمل گیاه به تنش می
غنی از اسیدهای آمینه بازی و لوسین هستند  bZIPرونویسی 
را فعال  های پایین دستایش آبسزیک اسید، ژنکه با افز

های شوری و در پاسخ به تنش کرده و موجب انتقال پیام
های ها و تنظیم رونویسی ژنخشکی مانند بسته شدن روزنه

نیز با  DREB(. فاکتورهای رونویسی 2شوند )کلیدی می
های القاء شونده با تنش شوری، تنظیم بیان تعداد زیادی از ژن

گاری فیزیولوژیکی و بیوشیمیایی گیاه به غلظت بالای ساز
ترتیب موجب عناصر و موادمعدنی را افزایش داده و بدین

 (.1شود )بالابردن سطح تحمل گیاه به شوری می
 های پاسخگو به شوریشبکه ژنی ژن

مطالعه پاسخ گندم به تنش شوری بوسیله شبکه ژنی نشان    
 DREBو  WRKY ،NAC ،bZIPداد فاکتورهای رونویسی 
های موثر در پاسخ به شوری دارند و نقش مهمی در بیان ژن

تواند چندین مسیر متابولیکی را فعال کند. هر فاکتور می
 ییراتتغ(، 14و همکاران )یونسی ملردی همراستا با نتایج ما، 

دهنده  پاسخ رسانیامو پ یمیمرتبط با شبکه تنظ هایژن یانب
 Aeluropus littoralis یتهالوف یاهدر گرا  یبه تنش شور

  یانب ینشان داد که الگو های آنهایافته. کردند ارزیابی
غلظت بالای تحت  رمزگردان فاکتورهای رونویسی هایژن

 های ای از میانکنشها منجر به ایجاد شبکهنمک
بر اساس  .شودپروتئین برای پاسخ گیاه به شوری می-پروتئین

های در بیان ژن DREB3رونویسی  های ما، فاکتوریافته
های مختلف ازجمله پروتئین کینازها و رمزگردان پروتئین
و پاسخ به تنش از طریق برقراری ارتباط  پروتئین فسفاتازها

های سلولی ایفا های اولیه تنش شوری و پاسخبین سیگنال
کند. پروتئین کینازها در متابولیسم کربن و نیتروژن، نقش می

 شدن ها و تنظیم نفوذپذیری غشا، باز و بستهانتقال یون
( و در هنگام مواجه گیاه با شرایط 10ها نقش داشته )روزنه

 های فعال اکسیژن از تجزیه تنش شوری با حذف گونه
کنند و درنتیجه موجب های سلولی گیاه جلوگیری میدیواره

(. پروتئین 3شوند )افزایش تحمل گیاه به تنش شوری می
ها  گروهی از سرین/ترئونین فسفاتازفسفاتازهای نوع سی نیز 

 .(18کنند )ایفای نقش میتنش  رسانیپیامهستند که در 
در آرابیداپسیس به ABI2 و  ABI1یها پروتئین فسفاتاز

در پاسخ آبسیزیک اسید رسانیپیامعنوان جزئی از مسیر 
در . (18) اند شدهشناختهها گیاهان به غلظت بالای نمک

پروتئین ( مشاهده کردند که 11و همکاران ) نازتیای، مطالعه
شدت تحت تأثیر تنش و هورمون به OsPP2C5 فسفاتاز

یابد. نویسندگان پیشنهاد کردند که میاسید افزایش آبسیزیک
شونده به عنصر پاسخ به احتمالا تنش با القاء پروتئین متصل

و متعاقبا   OsPP2C5( منجر به فعالسازی DREBخشکی )
( 8و همکاران ) جوادیهمچنین،  شود.پاسخ گیاه به تنش می

های کلیدی بازسازی شبکه ژنی و ژندر مطالعه خود بر روی 
های ژن نشان دادند کهتنش خشکی پاسخ جو به در  درگیر

 و DREB1Aعوامل رونویسی( و ABF3) فسفاتازرمزگردان 
DREB2A  ( نوعی فاکتور رونویسیDREB) وHY5   نوعی(

تنظیم فرایندهای  ( از طریقbZIPفاکتور رونویسی 
بر روی تحمل گیاه به متابولیسمی، فتوسنتز و زمان گلدهی 

 شبارو  پورعابددر پژوهشی دیگر،  شوری تاثیرگذار هستند.
 هایینو برهمکنش پروتئ یژن یها شبکه یبازساز( با 11)

 یاندر منشان دادند که  شوریدر پاسخ برنج به تنش  درگیر
به تنش گو به عوامل پاسخ توان یم یسیرونو فاکتورهای

و  AP2 ،bZIP ،WRKY ،MYB یژن یها همچون خانواده
. داشت، اشاره ABAبه گو به عناصر پاسخ اتصال فاکتورهای

 توان نویسندگان پیشنهاد دادند که از این اطلاعات می
مولکولی در غلات نژادی های بهمنظور طراحی برنامهبه

توان های ما با سایر محققان میاستفاده کرد. با مقایسه یافته
اینگونه استنباط کرد که فاکتورهای تنظیمی و انتقالی درگیر 

منظور اصلاح گندم و توان بهدر پاسخ گندم به شوری را می
های بالا سایر غلات و نهایتا تولید ارقام مقاوم به غلظت

 خشک استفاده کرد.شک و نیمها در نواحی خنمک
گندم به  گوهای پاسخکنش ژنژنی برهمبر اساس شبکه    

های احتمالی دخیل در پاسخ گندم به تنش تنش شوری، ژن
های حاصل از ترسیم یافته(. 1 شکلشوری شناسایی شدند )

های کلیدی دخیل در پاسخ گندم به شبکه ژنی و شناسایی ژن
، HKT متعددی ازجمله هاینشان داد که ژن تنش شوری

DREB ،bZIP ،NAC ،WARKY  در و غیره نقش مهمی را
پاسخ  طی یم رونویسی و انتقال )ترانسپورت(تنظ هایفرایند
 .کنندبه تنش شوری ایفا میگندم 

 
 کلی گیرینتیجه

آمده در این مطالعه منجر به شناسائی شبکه ژنی بدست    
 ها و مسیرهای پاسخ گندم به تنش شوری شد. مکانیسم

های بالای نمک به ها نشان داد که پاسخ گندم به غلظتیافته
مانند فاکتورهای های تنظیمی ای از ژنوسیله شبکه پیچیده

فسفاتازها، و  ینپروتئرونویسی، ترانسپورترها، پروتئین کینازها، 
ری برای شود. در این راستا، تحقیقات بیشتکنترل می غیره

های بالای های پاسخ گندم به غلظتتر مکانیسمدرک عمیق
منظور اصلاح های آنها بهنمک نیاز هست تا بتوان از یافته
  تحمل گندم به شوری استفاده کرد.
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داری در سطح تحت تنش شوری. علامت دو ستاره حاکی از معنی DREBو  HKT8 ،WRKY ،NAC ،bZIPهای گندم الگو بیان ژن -1شکل 
 است. 41/4

Figure 1. The expression pattern of HKT8, WRKY, NAC, bZIP, and DREB genes of salt-stressed wheat  
**: significant difference at p<0.01 
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 شوری در گندم دهنده به تنشهای پاسخژن ه ژنی مربوط بهشبک -1شکل
Figure 2. Gene network related to genes responding to salinity stress in wheat 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Considering the importance of salinity in wheat and the 
multigene nature of this trait, the present study was conducted to investigate the expression of 
key genes involved in the response of wheat to this stress and to create their network.  
Material and Methods: In this study, the expression of key genes (HKT, DREB, bZIP, NAC, 
and WARKY) involved in wheat (ARG, AFLAK, and SIRVAN) response to two salinity levels 
(14 and 21 dS/m) as a factorial experiment with completely random design were examined in 
three replications. Finally, their gene network was mapped using Pathway Studio 9.0 software.  
Results: The analysis of HKT, DREB, bZIP, NAC, and WARKY gene expression showed their 
differential levels under salinity in wheat cultivars. So that most of their expression increased in 
the resistant cultivar AFLAK and semi-resistant cultivar ARG, while decreased in the sensitive 
cultivar SIRVAN. The gene network also revealed that these genes play an important role in the 
response of wheat to salinity stress as components involved in regulatory and transfer processes 
through interaction with protein kinases and protein phosphatases.  
Conclusion: Based on the findings of this study, it can be concluded that the response of wheat 
to salinity is controlled by a complex network of regulatory genes such as transcription factors, 
transporters, protein kinases, protein phosphatases, etc. They can be used in future wheat 
breeding research. 
 
Keywords: Gene network, Salinity, Transcription regulation, Wheat 
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