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  تنش خشکیگندم و خویشاوندان وحشی آن تحت  در  S-like RNaseبررسی بیان ژن
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  چکیده
هـاي زیـستی و غیـر    ژنومیکس کارکردي راهکار جدیدي براي پی بردن به جنبه هاي اساسی تـنش      

 در ژنوم گندم و خویشاوندان وحشی ESTهاي در این مطالعه با بررسی کتابخانه. باشدگیاهان میزیستی در 
ها و فاکتورهاي رونویسی دخیل در مقاومت اند، ژنآن که در شرایط تنش خشکی و شرایط نرمال ایجاد شده

  S-lik RNaseاد،ها که تفاوت بیان زیادي در تنش خشکی نشان دیکی از این ژن. به خشکی بررسی شدند
شده اسـت      می ه خـشکی در گنـدم بررسـی نـ الیز  . باشد که تا کنون نقش آن در مقاومت بـ  Expressedآنـ

Sequence Tag (EST) مشخص کرد که ژن S-Like RNaseمعنی داري در شرایط تنش ن داراي افزایش بیا 
اك ارقام مقاوم افزایش زیادي  این ژن در بس بیان در زمان واقعی نشان داد کهPCRنتایج . باشدخشکی می 
، رونویـسی، پیـرایش   DNAسـازي  ها در فراینـدهاي متنـوع سـلولی همچـون هماننـد       RNase. داشته است 

 در فراینـدهاي  T2هـاي فامیـل   RNaseکنند بطوریکـه  و کنترل ترجمه نقش مهمی بازي می     ) اسپلایسینگ(
القوه یافـت    . ها درگیرندابر پاتوژنتغذیه، انتقال مجدد فسفات، خودناسازگاري، پیري و دفاع در بر   رات بـ اثـ

تواند ناشی از برهمکنش چندین خاصیت متمایز آنها ها در القاي مقاومت به خشکی، میRNaseشده براي   
 Aegilops( در گندم و خویشاوند وحـشی گنـدم   S-lik RNaseدر این تحقیق افزایش بیان چشمگیر . باشد

tauschii (هاي موثر  اولین بار گزارش گردید و این بر اهمیت پیدا کردن ژندر پاسخ به تنش خشکی، براي
  . نمایددر ایجاد مقاومت به تنش ها در بین خویشاوندان وحشی گیاهان تاکید می

  در زمان واقعیEST ، PCR  آنالیز،RNase S-like protein تنش خشکی، :کلمات کلیدي
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  مقدمه
ه         شر بـ گندم یکی از گیاهان حیاتی براي بـ

اي از غـذاي او از  آید و بخـش عمـده    می حساب
ر روي  . گردداین غله تامین می    بنابراین مطالعه بـ

با ارزشـی  نژادي گندم، هدف  هاي مختلف به  جنبه
هـاي  خشکی از جمله تنشدر کشور ما   . باشدمی

عملکرد نهـایی گنـدم را   مهم غیرزیستی است که  
اهمیـت ایـن   . دهـد بطور چشمگیري کـاهش مـی   

دانیم    ی ـمساله زمانی ب    بیـشتر  شتر مـی شـود کـه بـ
واقـع  اقلیم خـشک   درنواحی کشت گندم کشور،  

انتخاب براي ارقام متحمل به خشکی و     .شده اند 
هاي مقاومت به خـشکی از جملـه     پیدا کردن ژن  

   .باشدهاي اصلاحی کشور میاهداف مهم برنامه
ــدار   ژنــومیکس مطالعــه ي ژنــوم یــک جان

و عناصـر  هـا  است، که شامل تعیـین همـه ي ژن    
 و در واقع تلاش متمرکز براي تعیین  تنظیمی آنها 

ي ژنتیکی و تعیین ماده DNA توالی همه ترکیبات
با بالا رفتن تعـداد  . استموجودات  نقشه ژنتیکی   

هاي تعیین شده، آنالیزهـاي مقایـسه اي هـم         ژنوم
  .شودارزشمند می

ه   اصلاح گنـدم از    در  امروزه   ومیکس، بـ ژنـ
هـاي کنتـرل   اسـایی مکـان   عنوان ابزاري براي شن   

ال  وسیلهنیز کننده تحمل به تنش و       اي براي غربـ
استفاده شده کردن تغییرات آللی در گندم وحشی، 

ومیکس فهــم    .اسـت   دامنـه و قــدرت تفکیـک ژنـ
ا جزئیـات       ژنتیکی وسیع و در عین حال همراه بـ

 را براي محققان فراهم  عملکرد کلی گیاهشتر از یب
هـاي مخـصوص    نرم افزار این آنالیزها با .آوردمی

هاي زیستی تولید روي مقادیر بسیار زیادي از داده

- هاي اطلاعاتی صورت میو ذخیره شده در بانک

گیرد و این همـان حـوزه بیوانفورماتیـک گیـاهی          
ه ).Neerincx et al., 2005(اسـت   هـاي   کتابخانـ

وم     مربوط به تـوالی    روز یافتـه ژنـ ه   1هـاي بـ  کـه بـ
EST2""     د، دسـته اي ه ـ مهمـی از داده  معروف انـ

باشــند کــه بــراي طیــف وســیعی از  زیـستی مــی 
هـاي مختلـف   آزمایشات انجام شده بر روي گونه 

هـاي  گیاهی و جـانوري تهیـه شـده و در پایگـاه       
 NCBIاطلاعــــــاتی مهــــــم ماننــــــد    

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) و Harvard 

university (http://compbio.dfci.harvard.edu 
-ESTتـوالی  . موم قرار گرفته اند  در دسترس ع   (

- براي تعیـین ژن سطح کلاندر  ،هاي تولید شده 

سیار  خاص متابولیکی هايمسیر هاي جدید در    بـ
 ESTهـاي  پروژه حاضر حال در . ارزش هستند با

داز جدیـدي       در مقیاس بزرگ، به عنوان چـشم انـ
براي فهم اصول مولکولی صفات مهم در گیاهـان   

هاي ذخیره ESTداد زیاد تع. گرددزراعی تلقی می
القوه  هـاي عمـومی، منـابع     شده در پایگاه   ا  و بـ بـ

ین  در هـا   براي مقایسه سـطوح بیـان ژن   ارزشی بـ
-ها و مراحل نمـوي مـی   هاي مختلف، بافت  گونه

 اما از ،ها کشف ژن استESTکاربرد اولیه  . باشد
ه شناسـایی    هاي پیچیده تر آنها می  کاربرد تـوان بـ
هاي مورد ظت شده بین گونههاي ژنی حفاخانواده

هاي ویرایش رونوشـت    بررسی، کشف گوناگونی  
 و تعیین ساختار ژن از طریق  )هااسپلایسینگ (ژن

ها، بررسی بیان ژن و صف بندي و انطباق ویرایش
ا   .)Dong et al., 2005( اشاره کـرد  تفسیر ژنوم بـ

                                     
1 Expressed Sequence Tags 
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در  که موثريهاي  ژن ذرت، ESTکمک کتابخانه   
شدند، القا می  این گیاههطی تنش خشکی در ریش

د  شناسـایی   .)Hui-yong et al., 2009( گردیدنـ
ر تنش خشکی در هاي القایی دبراي شناسایی ژن 
ه   نخود، در تحقیقـی    نرمـال  cDNA یـک کتابخانـ

 PEGهاي نخـود کـه توسـط تیمـار      شده از برگ  
رگ        ه از بـ د و یـک کتابخانـ هـاي  تنش دیده بودنـ

 ژن جدید 194 ها که در بین آنگردیدنرمال، ایجاد 
  .)Gao et al., 2008 (یافت شد

ر روي    با توجه به نقش پر اهمیت مطالعه بـ
هاي جدیـد،  در دستیابی به ژن  ESTهاي  کتابخانه

ي هـا EST با بررسـی  گردیددر این مطالعه سعی  
 در موجود براي شـرایط کنتـرل و تـنش خـشکی     

 منـابع   کـه ژنوم گندم و خویشاوندان وحـشی آن    
ه  آیند، طالعات ژنتیکی بشمار می  در م   اي بالقوه بـ

 مقاومـت   درهاي جدید دخیل ژنبررسی یکی از 
  .به خشکی پرداخته شود

  
  ها مواد و روش

  EST جمع آوري اطلاعات 
الیز       هـاي   و یـافتن ژن ESTبراي انجـام آنـ

جدیـد مــوثر در تــنش خـشکی، کتابخانــه تــنش    
ا شـماره   رگ  5596 ( خشکی گندم، بـ  )از بافـت بـ

ه  و   EST 1026شامل   ا    کتابخانـ ت کنتـرل بـ  حالـ
شـامل  ) مربوط به بافت شاخـساره    (5467 شماره
2445 EST       ا آدرس  از سایت دانشگاه هاروارد بـ

ا  )(/http://combio.dfci.harvard.eduاینترنتـی    بـ
. شــدندجمــع آوري و ذخیــره  FASTAفرمــت 

EST در پایگـــاه اطلاعـــاتی هـــاEGassembler 
http://egassembler.hgc.jp/) (  ـــه  صـــــورتبـ

دسته هایشان  توالیساس میزان شباهت بر اآنلاین،
هـایی کـه از   جفت توالیپایگاه، این . ند شد بندي

نظر آماري به شکل معنی داري به هم شبیه هستند 
 کـه آنهـا را کانتیـگ    دهدرا در یک دسته قرار می   

در مرحله بعد، به منظور تعیین پروتئین      . ندناممی
الیز   ر روي تمـام   BlastX مرتبط با هر توالی آنـ  بـ

این کار با استفاده از  . انجام شدهاي کانتیگتوالی
 به صـورت آنلایـن صـورت    CLC Bioنرم افزار 

براي تعیین معنی دار بودن نتایج از لحاظ    . گرفت
 بــا آدرس اینترتــی IDEG6آمـاري از نــرم افـزار   

http://telethon.bio.unipd.it/bioinfo/IDEG6 
  . شداستفاده

  
 بـا  ژنمیزان بیان  آزمون   خشکی و    ایجاد تنش 

PCR در زمان واقعی  
ه    گندم هاي واریته در این مطالعه،    مقـاوم بـ

واریته هاي  و )سرداري و پیشگام، هالبرد (خشکی
 گاسـپارد و  کرنبـروك، (گندم حساس به خشکی      

MV17 (  ــامل و خویــشاوندان وحــشی گنــدم ش
monococcum Triticum)   ــوم ـده ژنـ ، )AAدارنـ

Aegilops tauschii)  ــوم ـ ـــده ژنـ  و) DDدارنـ
Triticum turgidom)    ـوم ـده ژنـ ، )AABBدارنـ

   . مورد آزمایش قرار گرفتند
ا قطـر   گیاهان در گلدانبذور   هاي سفالی بـ

 سانتی متر که با نسبت مساوي از خاك  15دهانه  
رگ پـر شـده         مزرعه، شن شسته شده و خـاك بـ
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در مرحله  جهت ایجاد تنش،. بودند، کشت شدند 
برداري از و نمونهگردید رگی آبیاري قطع  ب6 تا 5

روز پس یک  :هايهاي برگ و ریشه در زماناندام
 انجام روز پس از شروع تنشدو از شروع تنش و 

رداري   شد و   ه بـ همزمان، از تیمار کنترل نیز نمونـ
دازگیري شـده در زمـان     RWCمیـزان    .گردید  انـ

 جهت مطالعه تاثیر تنش . درصد بود70تنش زیر   
بر روي الگوي بیان ژن در اندام زایـشی،   خشکی  

بساك در حالت کنترل و سه روز پس از بافت از  
ــنش  ــرداري  شــروع ت ــه ب ــت نمون  .صــورت گرف

ا اسـتفاده از کیـت    RNAاستخراج   – RNxTM بـ

plus کیفیـت   و  کمیت.شد شرکت سیناژن انجام
RNA،اسـپکتروفتومتر و    با استفاده از استخراجی

  سـنتز رشـته  .دیدتعیین گر  RNAژل مخصوص 
cDNA ــت  بــا اســتفاده از   cDNAســاخت کی
  .  انجام گرفت Qiageneشرکت 

الیز       ESTبر اساس نتایج بدست آمده از آنـ
ر اسـاس تـوالی    ژن هاي کاندید، انتخاب  و ژن  بـ

ــرم    ــا اســـتفاده از نـ ــه آن بـ ــوط بـ پرایمـــر مربـ
 طراحــی  advance 11.5.1 vector NTIافــزار 
 با استفاده از 1قعی در زمان وا   PCR انجام. گردید

 Qiagene از شـــرکت Rotor gene-Qدســتگاه  
 10 با حجم نهـایی  PCRواکنش  . صورت گرفت 

  95:  شـامل برنامـه واکـنش  . میکرولیتر انجام شد
ا    سـیکل 40سپس طی  و دقیقه 1 مدت درجه به بـ

 ثانیـه  20 درجه براي 59 ثانیه، 20 درجه براي 95

 از ذوب حنیمن الگویابی .بود ثانیه، 20 درجه 72و 

 PCR  هـر  واکنش براي پایان  درجه در95تا  60
                                     

1 Real Time – PCR 

ودن  تشخیص جهت  انجـام  واکـنش  اختصاصی بـ

 تکنیکـی و دو  تکـرار  سـه  نمونه براي هر. گردید
تفـاوت   عمومـا  که داشت وجود تکرار بیولوژیکی

ا  هـا هداد تحلیل و تجزیه.  بود5/0  از کمتر آنها  بـ

اي انجام گرفت و نمونه ه   2مقایسات کمی روش  
ا     آنتنش هر رقم در مقابل کنترل    کـه همزمـان بـ

  . آنها گرفته شده بود، سنجیده شدند
  

  و توالی یابی سازي همسانه
جهت اطمینان از صحت قطعه تکثیر شده،      

معمولی  PCRقطعه ژن مورد نظر پس از تکثیر با 
ــذاري شــد آ بــر روي ژل ــس از گــاروز بارگ  و پ

زي و خالص اطمینان از اندازه قطعه، از ژل جداسا
ا اسـتفاده از کیـت     قطعـه تکثیـري،   . سازي شد   بـ

 .شرکت فرمنتاز، ژن کلـون گردیـد   سازي  همسانه
مید حـاوي قطعـه ژن توسـط کیـت     س ـسـپس پلا 

 و همید شرکت فرمنتاز استخراج شدساستخراج پلا
کره ارسـال  براي توالی یابی به شرکت ماکروژن      

  .گردید
  

ر جنبه هاي مختلف عملکرد ژن مورد نظبررسی 
   در سایر آزمایشات میکرواري

در انتخابی  ژن  دقیق تربراي شناسایی نقش
ا اهـداف   یی کـه   هـا  گیاهان مختلف و آزمایش    بـ

، یکی  مختلف انجام گرفته اند  متفاوت در گیاهان  
 مـورد  از بهترین مسیر ها، بررسی نتایج بیـان ژن      

به این  .باشد در آزمایشات میکرواري می  آزمایش
 با آدرس اینترنتـی  Plexdbگاه منظور از طریق پای   

                                     
2 Comparative quantitation 



  )1392 بهار، 1، شماره 5دوره (مجله بیوتکنولوژي کشاورزي 

 

 

٣١

org.plexdb.www://http بیان این ژن در شرایط ،
. شدبررسی مختلف در گیاهان جو، برنج و گندم   

با بررسی میزان بروز این ژن در ایـن آزمایـشات    
توان دید جامع تري در رابطه با نقش ایـن ژن   می

  .یمدر گیاه داشته باش
  

  نتایج و بحث
   ESTنتایج آنالیز 

ا   کهNCBIها در  پس از بلاست کانتیگ     بـ
یکی از ،  صورت گرفتCLC bioکمک نرم افزار 

-RNase Sهایی که در این مرحله کاندید شد، ژن
like protein precursor [Hordeum vulgare 
subsp. vulgare] (Accession No. Q8L827) 

ن در حالت تنش نسبت  هاي آESTکه تعداد  بود،
شان مـی  افزایش معنیبه حالت کنترل    .دادداري نـ

  و بیماریهاهااین ژن در واکنش به برخی از تنش     
 ,Deshpande & Shankar  (اسـت  گزارش شده

2002; MacIntosh et al., 2010(، ولی هیچگونه 
 مورد افزایش بیان آن در تنش خشکیگزارشی در 

ــت  ــشده اسـ ــا ریب.در گنـــدم داده نـ  1ونوکلئازهـ
)RNase(  هـا هـستند کـه    اجزاء موجود در سـلول

ردن    هـاي   سـلولی نقـش  RNAعلاوه بر از بین بـ
 S-RNases. دیگري نیز براي آنها یافت شده است

یند خودناسـازگاري گـامتوفیتی در حـداقل     در فرآ 
د       ت دارنـ  ,.Hua et al(سـه فامیـل گیـاهی دخالـ

ه گـر    ). 2008 ده تراوش آنها در خامه از رشـد دانـ
 & Clarke(کند  مشابه جلوگیري میSحاوي آلل 

Newbigin, 1993.(   تظـــاهر ژنS-RNase در 
                                     

1 Ribonuclease (RNase) 

مادگی گیاهان خود ناسازگار براي رد کردن گرده 
ل مـشابه     ضـروري اسـت و ایـن    ) S-allele(با آلـ

 هاي RNaseکشف باعث شد تا تعداد زیادي از    
گیاهی مشابه در گیاهان خودناسازگار یافت شوند 

ه   ایـن  . شـود  گفتـه مـی  S-like RNaseآنهـا  که بـ
اي از فامیــل هــا زیـر مجموعــه دسـته از پــروتئین 

fungal RNase T2هستند . S-like RNase ها در 
د    تمام گونه  و اغلـب در  هاي گیـاهی وجـود دارنـ

). MacIntosh et al., 2010(شوند ها بیان میگل
ر فیزیولوژیکی  در دو مسیS-like RNaseعملکرد 

ه واسـطه    تغذیـه  در "اولا ؛ه اسـت  گزارش شـد    بـ
چرخش مجـدد فـسفات معـدنی در طـی کمبـود       

شامل مرگ  در طی پیري و مراحلی "ثانیا ،فسفات
 باشد می، دخیل برابر پاتوژن هاسلولی و دفاع در 

)Bariola & Green, 1997; Deshpande & 

Shankar, 2002(. S- and S-like RNase مربوط 
ه بسیار محافظت شـده  به گیاهان، شامل پنج ناحی   

 Hillwig et( دنباش ـی م ـC5 تـا  C1هستند که از 

al., 2010(.  
  

    در زمان واقعیPCRآنالیز نتایج 
 '5 رفــــــــــت  آغــــــــــازگر  

ATTCGCTTGAACGCAACTCA 3' و 
ــازگر  ــشت آغــــــــــ  '5برگــــــــــ

TGTCCTACGCCGAAGCATTC 3' ز  ا
توالی دومین پروتئین  موجود و ESTروي توالی   

الات دیگر نیز مطابقت  مق آغازگرطراحی شد و با
ژن  آغـازگر  ).Adhikari et al., 2007( داده شـد 
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کنتـــرل داخلـــی اکتـــین در رشـــته پیـــشرو      
5'CCTGTGTTGCTGACTGAGGCCCC3' 

ــته پ رو یـــــــــــــــــ ـو در رشــــــــــــــــ
5'CCAAACGAAGGATAGCATGAGGA

AGCG3' تغییرات بیان این ژن در بین ارقام  .دبو
گندم و خویشاوندان وحشی آن در سه بافت برگ 

در زمان کنترل و تنش خـشکی   و بساك  یشهو ر 
  .اندزه گیري گردید

داراي  این ژن در بافت ریشه    تغییرات بیان 
میــزان  .الگـوي مـشخص و توجیـه پـذیري نبـود     

بافت بساك چشمگیر بود بیان این ژن در افزایش  

بطوریکه در شرایط تنش، میزان بروز آن در بساك 
ه      سبت بـ  تمامی ارقام گندم مدرن مورد مطالعه، نـ

شـرایط کنتـرل افـزایش چـشمگیر و معنـی داري      
این افزایش بیان باتوجه به نقش مهم  ، کهنشان داد

دام هـاي  S-like RNaseژن  ل    در انـ  زایـشی، قابـ
همچنین بیان این  ،)2 و 1هاي شکل( توجیه است

شان داد و   ژن در برگ ب    رخی از ارقـام افـزایش نـ
بیشترین شدت بیان در برگ اجیلوپس دیده شـد    

  ). 3 شکل(
 

  

  
  .در حالت تنش خشکی در بساك ارقام مختلف گندم مدرن S-like RNase ژن نسبی  بیان-1 شکل

Figure 1- Relative expression of S-Like RNase at drought stress in anther tissue of 
modern wheat varieties. 
 

در  ، بیانباشدمیمشخص  1همانطور که در شکل 
ت کنتـرل در      ه حالـ شرایط تنش خشکی نسبت بـ

 افـزایش   ارقـام مختلـف گنـدم مـدرن     تمام بساك
 که حساس MV17، البته در رقم  داردچشمگیري  

افزایش بیان ژن  شود، این میبه خشکی محسوب 

در ریشه و برگ نیز بیان همچنین،  .داشتکمتري 
باشـد  میاندازه بساك بالا نبه  S-like RNaseژن 

ساك   و این ب   -مـی ه دلیل نقش مهم این ژن در بـ

  .باشد
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  .در حالت تنش خشکی در بساك خویشاوندان وحشی گندم S-like RNaseژن  نسبی  بیان-2 شکل

Figure 2- Relative expression of S-Like RNase at drought stress in Hui-yong anther 
tissue of wheat wild relatives. 
 

ساك و  در S-like RNaseژن بیان   بافت بـ
ــه تــنش خــشکی در فقــط در یکــی از  ، پاســخ ب

 بطـور  خویشاوندان وحشی گندم یعنی اجیلـوپس  
بر اسـاس  ). 2شکل( معنی داري افزایش نشان داد 

 در حالت کنترلکه  این ژن بیاننتایج این مطالعه  
ر تـنش خـشکی،    ست، در اجیلوپس بالا  نیز  در اثـ

دیگر گندم  در دو خویشاوند .ودشبسیار بیشتر می
  در اثر تنش خشکییعنی مونوکوکوم و تورجیدوم

اجیلـوپس  از آنجاییکه  .کاهش یافتبیان این ژن    
تـوان  مـی  باشـد، می در گندم مدرن  Dمنشا ژنوم   

 در گنــدم S-like RNaseژن پیـشبینی کــرد کــه  
  . باشد گرفتهأت نشD ژنوم ازمدرن 

رگ اجیلـوس نیـز     S-like RNaseژن  در بـ
الاتر بیان شاوند دیگر به نسبت دو خوی  ي بسیار بـ

  نیزالگوي بیانی آن با بساك و) 3شکل (نشان داد 
  . بودمتفاوت 

الاي ژن      S-likeالگوي بیـان متفـاوت و بـ

RNaseبساك نسبت به ساقه و ریشه در ارقام  در 
مختلف گندم مدرن و گنـدم وحـشی اجیلـوپس،      
نشان دهنده نقش مهم این ژن در پاسخ اندام هاي 

همچنـین بیـان منحـصر     .باشده تنش می  زایشی ب 
شان  بفرد این ژن در گنـدم وحـشی اجیلـوپس        نـ

بعنـوان منـابع   دهنده اهمیت خویشاوندان وحشی   
گونه هـاي  بالقوه ژنهاي مقاومت به تنش ها براي   

-ارزش حفـظ و بهـره  باشـد و   مـی مدرن زراعـی  

برداري از خویشاوندان وحشی گیاهان را روشـن   
  .سازدمی
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.   
  . در حالت تنش خشکی در برگ خویشاوندان وحشی گندمS-like RNase ژن نسبی یانب -3 شکل

Figure 3- Relative expression of S-Like RNase at drought stress in leaf tissue of wheat 
wild relatives. 

  
  یابیکلونینگ و توالی

هاي این  آغازگرقطعه ژن مورد نظر، توسط 
ــازي شــد تکثیــر و جدPCRژن بــا  ــس از . اس پ

نتایج .  شد توالی یابی،، قطعه تکثیر شده   کلونینگ
ی این قطعه در زیر آورده شده حاصل از توالی یاب

  :است
> S-like Rnase _pJET1 1257 
TGTCCTACGCCGAAGCATTCGAGAT
GGCCGGCGCCGCCATGGGATACTGA
GCTGCAGCTGCAGATCGGTAGCCGG
TCGGGCCCTTGACCGGTCTCGTCTTG
TGAGTTGCGTTCAAGCGAAT 

 توالی بدسـت آمـده در   نتایج آنالیز بلاست  
اطمینـان    با نشان داد که این توالی NCBIسایت  

الا   ا  درصـد  98و شـباهت   )e-value= 2e-22(بـ  بـ

 جفـت  ،در جـو  rsh1( S-like RNase(  ژنتوالی
   .گرددمی

بررسی جنبه هاي مختلف عملکرد ژن مورد نظر 
  در سایر آزمایشات میکرواري 

ج میکـرواري در آزمایـشات    بر اساس نتـای   
توان جنبه هاي مختلـف عملکـردي     گوناگون، می 

 بر  که در گیاه جوی در آزمایش.ژن را بررسی کرد
 سـنبلچه جـو در    ژنها درروي سنجش میزان بیان 

ذر صـورت گرفتـه          بافتهاي لما، پالئا، ریشک و بـ
ه،      است، مشخص شده که در مرحله پر شدن دانـ

 در بافت بذر S-Like RNaseبیشترین میزان بیان 
 همچنین در اثر تنش خشکی در مرحلـه   .باشدمی

ه جـو افـزایش        پر شدن دانه بیـان ایـن ژن در دانـ
ر تـنش           ی میـزان بیـان در ریـشک در اثـ یافته ولـ
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 ,.Abebe et al (خـشکی کــاهش یافتـه اســت  

در تحقیقی که بر روي بروز ژنهـا در دو     . )2009
ه شـوري صـورت          رقم برنج حـساس و مقـاوم بـ

خوشــه  در ناحیــه S-Like RNaseفـت، بیــان  گر
برنج دراثر تیمار شوري در رقم حـساس افـزایش     
ه شـوري،       زیادي داشته است و در رقـم مقـاوم بـ
 افزایش بیان به میزان کمتري مشاهده شده اسـت    

)Walia et al., 2005( .  بیـان در آزمایش دیگـري 
تیمار آهن و  در ریشه و ساقه برنج در اثر  ژن این

رنج افـزایش زیـادي داشـته       فسفر در    شاخساره بـ
 است ولی در ریشه میزان بیان آن بالا نرفته است   

)Zheng et al., 2009(.  مطالعه اي متفاوت که در
رنج  بر روي     الگوي بیان ژنها در مرحله زایـشی بـ
بیشترین بیـان  ، به این نتیجه رسیدند که  انجام شد 

S-Like RNase  ه  در بافـت   در حـال گـرده  کلالـ
ود  افـشانی  در آزمـایش   ).Fujita et al., 2010( بـ

روز ژنهـا در بافتهـاي    نیـز  میکرواري در گنـدم      بـ
مختلف در طی مراحل رشدي گندم مورد بررسی  

در قرار گرفت و بیشترین بیان براي ژن مورد نظر 
وده اسـت      این مطالعه،    ه بـ در بافت اندوسپرم دانـ

)Schreiber et al., 2009(.  
ر طـی فراینـد    دS-like RNaseتظـاهر ژن  
ــري در   و Arabidopsis thalianaپیـــــــ

Lycospersicum esculentum دیده شده اسـت . 
در ژن مذکور  ،همچنین در اثر محدودیت فسفات

A. thaliana, L. esculentum,  و Nicotiana  

alata بروز کرده اسـت ) Lers et al., 1998( . در

 نیـز بیـان   Zinnia elegans در 1طی زایلوجنسیس
. )Ye and Droste, 1996 (اد شـده اسـت  آن زی ـ

بنابر مشاهداتی که از فعالیت آنزیمی این پروتئین 
باشـد، نقـش آن در سیـستم دفـاعی     در دست می  

در مورد نقش ضد . موجودات پیشنهاد شده است  
 در برابر آفات گیاهی تحقیقاتی   RNaseمیکروبی  

  از بلند شدنRNaseاند  شده است که نشان داده
نتایج این دسـته از    . کندلوگیري می ج ریسه قارچ 
دهـد کـه فعالیـت آنزیمـی در      نشان می مطالعات  

 RNAگیـرد و  غلظت و شرایط خاص انجام مـی  
ه دسـتگاه            قارچی پس از انتقـال ایـن پـروتئین بـ

). (Hugot et al., 2002شـود  گلـژي، تجزیـه مـی   
RNase  ،ــسی ــا در رونوی ــرایش  ه ــرل  و2پی  کنت

قش بارزي ایفـا   نRNAترجمه با تعیین محصول    
ــی ــد، م ــواع آنهــا   کنن ــی از ان در  همچنــین برخ

تغذیـــه، انتقـــال مجـــدد فـــسفات،  فرآینـــدهاي 
 خودناسازگاري، پیري و دفاع در برابر پاتوژن هـا  

 اثرات آنها .)Hillwig et al., 2010 ( هستنددرگیر
د ناشـی از   در القاي مقاومت به خشکی مـی       توانـ

نتیجه برهمکنش چندین خاصیت آنها باشد و در      
نقش آنها در القاي مقاومت به خشکی در گیاهان    

   .بسیار حائز اهمیت باشدتواند می
مطالعات مربوط به ژنومیکس کـارکردي از   
طریق بررسی هاي بیوانفورماتیکی کتابخانه هـاي       

EST راهکاري سریع و قابل قبول براي پی بردن ،
- باشد و میبه عملکرد سلولها در شرایط تنش می

                                     
1 xylogenesis 
2  splicing 
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ــد  ــازوکارهاي   رهنتوان ــراي س ــد ب ــودي هدفمن م
ه اهمیـت     . اصلاحی تلقی گـردد   همچنـین نظـر بـ

گندم در تغذیه بشر و نیز با توجه به اینکه ایران از 
هـاي خویـشاوندان وحــشی   مهمتـرین خواسـتگاه  

ر مطالعـات      گـردد  محسوب مـی   گندم ، تمرکـز بـ
ژنتیکی و برنامه هاي اصلاحی روي خویشاوندان  

د راهکـار منا   میوحشی   سـبی جهـت یـافتن    توانـ
  .باشدژنهاي جدید موثر در مقاومت به تنش ها 

  

  سپاسگزاري
از موسسه نهال و بذر کـرج کـه    بدینوسیله  

 بذر خویشاوندان وحـشی و چنـدین رقـم گنـدم       
د،   را  مدرن براي اجراي این پژوهش فراهم نمودنـ

 همچنـین نویـسندگان مقالــه،  . دشـو قـدردانی مـی  
ــست از پژوهــشکده زمراتــب ســپاس خــود را  ی

ه خـاطر در اختیـار گذاشـتن        فنـاوري شـهرکرد بـ
راز مـی      PCRدستگاه   د  در زمان واقعـی، ابـ  .دارنـ

شایان ذکر است که بودجه مالی تحقیق انجام شده 
دانشگاه شهرکرد و مرکـز همکـاري هـاي    توسط  

 تامین گردید که علمی و بین المللی وزارت علوم
بدینوسیله از این نهادها کمال تـشکر و قـدردانی     

   .کنیمود را اعلام میخ
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Abstract 

Functional genomics has provided new opportunities to understand the fundamental 
aspects of biotic and abiotic stresses in plants. In this study, a comparative analysis on EST 
libraries of wheat and its wild relatives conducted to discover novel genes and transcriptional 
factors involved in drought tolerance. EST analysis revealed a significant increase in 
expression level of S-lik RNase in drought condition. Further analysis by qPCR indicated 
over-expression of this gene in anther of tolerant cultivars. RNases participate in vital cellular 
functions such as DNA replication, transcription, splicing, and control of translation. T2 
family RNases have been implicated in nutrition, phosphate remobilization, self-
incompatibility, senescence, and defense against pathogens. This is the first report on the 
effect of S-lik RNase at drought stress response in wheat and significant up regulation of this 
gene in wheat wild relative (Aegilops tauschii) and that emphasize on finding new effective 
genes from wild relative plants for stress tolerance. 
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