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Abstract 
Objective 

Understanding the molecular mechanisms of response to stress such as drought can significantly 

improve the science of plant molecular breeding. Transcriptomic studies can make a large amount 

of information available to researchers. Integrating such data from different sources through 

advanced statistical methods such as meta-analysis provides a new opportunity to overcome 

biological complexity, identify differentially expressed genes (DEGs), and obtain more reliable 

results. The present study aimed to identify DEGs in response to drought stress using 

transcriptomic data through a meta-analysis of RNA-seq data. 

Materials and methods 

mailto:sh32karami@gmail.com
mailto:beshiran45@gmail.com
mailto:r.ravash@gmail.com
mailto:fallahi.raziuni@gmail.com
mailto:arghavana85@gmail.com
https://orcid.org/0000-0001-9997-4718
https://orcid.org/0000-0001-7321-6337
https://orcid.org/0000-0002-8754-3491


222 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

RNA-seq data were downloaded from the EMBL-EBI database and after preprocessing, high-

quality reads were mapped on the rice reference genome with the STAR software. Differential 

expression genes were evaluated separately for each dataset using the edgeR package. The outputs 

were used for meta-analysis using the metaRNAseq package. Genes with different and significant 

expressions in response to drought stress were examined for functional enrichment, biological 

pathways, and protein interaction. Finally, hub genes were identified. 

Results 

According to the meta-analysis results, 6607 differential expression genes with average 

log2FC≥|1| And FDR≤0.05 were detected. 3313 and 3294 of them were regulated up and down, 

respectively, and 162 genes were not identified as DEG in individual analyzes and were identified 

only by meta-analysis, which shows the statistical power of this method in identifying new genes. 

The results of functional enrichment of DEGs indicate the induction of various metabolic 

pathways under stress including biosynthesis of secondary metabolites and amino acids, 

carbohydrate metabolism, and plant hormone signal transduction. Investigation of protein 

interaction and identification of hub genes also showed their role in stress response, 

oxidoreductase activity, and amino acid metabolism. 

Conclusions 

This study can increase our understanding of the molecular mechanisms of rice response to 

drought stress and be useful in identifying key and new genes, even as molecular markers to 

improve drought stress tolerance in rice breeding programs. 
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RNA-seq 
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  چکیده

سم درک هدف: سخ مولکولی هایمکانی شکی می به تنش پا صلاح توجهیقابل طوربه توانداز جمله تنش خ  گیاهان مولکولی علم ا

سکریپتومی می را ارتقا سترس در را اطلاعات از زیادی تواند حجمبخشد. مطالعات ترن  از اطلاعاتی ادغام چنین دهد. قرار محققان د

 بیولوژیکی، شررناسررایی پیچیدگی بر غلبه برای جدیدی فرصررت مانند فراتحلیل پیشرررفته های آماریاز طریق روشمختلف  منابع

سایی  آورد. مطالعهمی فراهم اعتمادتر، قابل و کسب نتایج (DEGsبا بیان متفاوت ) هایژن شنا ضر با هدف  سخ در هاDEGحا  پا

 انجام شد. RNA-seqهای از طریق فراتحلیل دادههای ترنسکریپتومی خشکی با استفاده از داده تنش به
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های با یابی خوانشدانلود شد و پس از پیش پردازش، نقشه EMBL-EBIاز پایگاه داده  RNA-seqهای داده :هاروشمواد و 

صرررورت به edgeRها با اسرررتفاده از پکیج صرررورت گرفت. ترییرات بیان ژن STARکیفیت بر روی ژنوم مرجع برنج با نرم افزار 

. استفاده شد metaRNAseqفراتحلیل با استفاده از پکیج جداگانه برای هر مجموعه داده بررسی و سپس از خروجی حاصله برای 

ستی درگیر و برهمژن سیرهای زی ستی، م سخ به تنش، از نظر عمکرد زی سی های با بیان متفاوت و معنادار در پا کنش پروتئینی برر

 یدی در پاسخ به تنش خشکی تعیین گردید.های کلشد و در نهایت ژن

 3294 و 3313شناسایی شد که به ترتیب  FDR≤0.05و  |log2FC≥|1 با متوسط بیان ژن 6607فراتحلیل  مطابق نتایج :نتایج

شان افزایش ها تحت تنش،از آن ست. از این تعداد یافته کاهش و بیان شده تعیین DEG عنوانبه انفرادی هایدرآنالیز ژن 162 ا  ن

سایی فراتحلیل طریق از بودند و تنها شان شدند، که شنا سایی آماری قدرت دهندهاین امر ن شنا ست.  هایژن این روش در  جدید ا

سی عملکردی  نتایج شانDEGبرر سیرهای دهنده القایها ن سنتز متابولیت مختلف از جمله متابولیکی م سیدهای  های ثانویهبیو و ا

 هایکنش پروتئینی و شناسایی ژنبررسی برهم تحت تنش است. هاو مسیر انتقال پیام فیتوهورمون هاکربوهیدراتمتابولیسم  آمینه،

 آمینه بود. اسید اکسیدوردوکتازی و متابولیسم فعالیت تنش، به پاسخ در هاآن نیز حاکی از نقش کلیدی

همچنین در  و دهد افزایش خشررکی تنش به پاسررخ برنج مولکولی هایمکانیسررم از را ما درک تواندمطالعه می این گیری:نتیجه

های برنامه در خشررکی تنش به تحمل بهبود راسررتای در مولکولی نشررانگرهای عنوانبه کلیدی و جدید، حتی هایژن شررناسررایی

 .باشد اصلاحی برنج مفید

  .، فراتحلیل، برنجRNA-seqتنش خشکی، : هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

در  یپاسخ به تنش خشک یابیارز (1401) ، علی سلطانی ارغوانراوش رودابه،  فلاحی حسین، کرمی شیما، شیران بهروز استناد:

 .246-221(، 4)14، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. RNA-seq یهاداده یلدر برنج با استفاده از فراتحل یسیسطح رونو
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 مقدمه

 حدود برای غلات میان در غذایی محصرررولات تریناصرررلی از ییک و مدل گیاهیهای گونه از یکی (Oryza sativaبرنج )

 اصررلی دلیل خشررکی بنابراین اسررت. آب زیادی مقدارمصرررف  نیازمند برنج بازده پر تولید. رودمی شررمار به جهان جمعیت از نیمی

 به برنج پاسخ چگونگی درک .(Lv et al. 2019است ) جهان سراسر در مختلف مناطق در آن کشت محدودیت و عملکرد کاهش
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اسررت  برخوردار زیادی اهمیت از این گیاه متحمل یا مقاومایجاد انواع  برای آن، رشررد اصررلی روند بر آب کمبود تاثیر و خشررکی

(Galbiati et al. 2016.)  

 آناتومی، بافت، سررلولی، مولکولی، قبیل از مختلف سررطوح در خشررکی تنش با مقابله برای را های مختلفیمکانیسررم گیاهان

 خشکی، برابر در آن مدرن و سنتی انواع در مناسب ژنتیکی دلیل وجود تنوعنیز به برنج در. برندکار میبه فیزیولوژی و مورفولوژیکی

سبی بستر ساسیهای مکانیسم مورد در نکاتی کشف منظوربه بیولوژیکی تحقیقات برای منا آمده  خشکی، فراهم به پاسخ ژنتیکی ا

ست ) ستفاده از الگوی .(Ereful et al. 2020ا سب روش یک ژنی، بیان ا شناخت منا سم بهتر برای   به گیاهان واکنش هایمکانی

سایی از طریق هاتنش ست ) تنش به پاسخ کنندهتنظیم هایژن و مسیرها شنا  .Prabu et al. 2010; Shaar-Moshe et alا

 ترینمهم زمره در مولکولی هایعمل آمده روشررن نمود که مکانیسررمهای بهمیلادی مطالعات و بررسرری 80در اواخر دهه (. 2015

 Mohammadabadiها( هستند )، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژنDNA همانندسازی بر مشتمل) ژنتیکی فرایندهای

2017and Tohidinejad شد که هیچسلول دارای تعداد زیادی ژن می یک 1یکی(. ماده ژنت  شوندطور همزمان بیان نمیگاه بهبا

 .Arabpour et al) نمایندمی تولید را سلول نیاز مورد آنزیم یا پروتئین و شده بیان هاآن از کمی تعداد فقط خاص زمان یک در و

و در صررورت عدم نیاز به فرآورده ژن، آن ژن به  شررودمی کنترل کند(. نیاز به بیان ژن توسررط محیطی که در آن رشررد می2021

 E.coliولین بار در باکتری (. سررراز و کار بیان ژن اMohammadabadi 2020صرررورت خاموش و غیرفعال باقی خواهد ماند )

یان ژنMohammadabadi et al. 2021کشرررف شرررد ) عدی می(. ب ندب قت و چ حت کنترل مو کاریوتی ت باشرررد های یو

(Masoudzadeh et al. 2020تنها یک مجموعه نسرربتاک کوچک از تمام ژنوم در هر یک از انواع بافت .)شررود و نیز ها بیان می

 بافت هر برای ها(. بنابراین، بیان ژن در یوکاریوتMohammadabadi et al. 2018) دارد یبسرررتگ نمو مرحله به هابیان ژن

 آن که هاییمحصولات ژن که در همان بافت و نیز در سایر بافت ار(. همچنین مقدShahsavari et al. 2021) است اختصاصی

صول س یکی(. Mohammadabadi 2021) شودآن ژن می بیان تنظیم سبب شده ساخته سازند،می را مح سا  یاز اقدامات ا

 Mohammadabadiاست ) یکروموزوم یا یها در سطح سلولو مطالعه آن یمرتبط با صفات اقتصاد هایپروتئین و هامطالعه ژن

and Soflaei 2020.) سایی، بر این علاوه صیات تعیین منظوربه را مفیدی اطلاعاتها ژن این شنا صو  فراهم کلیدی هایژن خ

 .(Lv et al. 2019) ازدسمی

سل جدید،توالی مانند مدرن رویکردهای ظهور سکریپتومی و ژنتیکی تحلیل و تجزیه در انقلابی یابی ن صولات ترن  از مهم مح

ست ) کرده ایجاد برنج جمله ستی داده  یادیحجم ز روزهام .(Ereful et al. 2020ا ستفاده از روشزی  یابیی همچون توالیهابا ا

RNA سخ ستند، بهبه تنش اناهیگکه مرتبط با انواع مهم پا ست آمده ها ه ست که این امر امکاند  هزاران بیان همزمان مطالعه ا

 (. عدمAshrafi-Dehkordi et al. 2018سرررازد )برای محققان فراهم می را مختلف شررررایط تحت هاآن بیانی الگوی و ژن

                                                      
1. DNA  
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 طوربه آن در که اسرررت ژن بیان تحلیل و تجزیه مانند حجم بالای داده باهای آزمایش در عمده مشرررکل یک نتایج، تکرارپذیری

ست آزمایش حال در فرضیه همزمان هزاران  بر ( معمولاکRNA-seq) RNAیابی توالی آزمایشات توالی، تعیین هزینه به توجه با. ا

 این، بر علاوه. سررازدمی محدود هاDEG تشررخی  در را هاآن قدرت که شررودمی انجام بیولوژیکی تکرارهای از کمی تعداد روی

 اثرات و RNA-seqکتابخانه  ساخت هایپروتکل نمونه، سازیآماده نحوه قبیل از تکینیکی هایتفاوت دلیل به مطالعات بین تنوع

و حتی ایجاد  تکرارپذیری عدم مشررکل افزایش به ژنتیکی، منجر و محیطی اثرات مانند بیولوژیکی هایتفاوت همچنین و ایدسررته

 از مسررتقل چندین مطالعه از متعددهای داده مجموعه ادغام تکرارپذیری، بهبود هایراه از یکی. شررودنتایج متفاوت و یا متناقض می

های یافته بهبود به آزمایش، اجرای طرح و شررررایط با مرتبط کاذب مثبت نتایج حذف با تواندمی فراتحلیل. اسرررت فراتحلیل طریق

 بینش به متعدد امکان دسرررتیابی هایاز آزمایش حاصرررل هایداده ادغام این، بر علاوه. کند کمک مطالعات نوع این در پژوهشررری

-Shaar) شررودمنجر می معتبرتری نتایج تولید به سررازد وفراهم می منفرد، مطالعات نتایج با مقایسرره را در تریعمیق بیولوژیکی

Moshe et al. 2015; Keel et al. 2018مقادیر از (. ترکیبی P-valueست در رایجی روش ها سیاری در که فراتحلیل ا  از ب

ستفاده مطالعات ست ) شده ا سترس بودن داده .(Rest et al. 2016; Ashrafi-Dehkordi et al. 2018ا های با توجه به درد

صل از ریزآرایه  شکی هایزمینه در ژن بیان مطالعات در فراتحلیل هایمطالعات مختلف، امروزه روش RNA-seqو حا  سایر و پز

  گرفته است. قرار استفاده های زیستی و غیرزیستی مورداز جمله پاسخ گیاهان به تنش تحقیقاتی هایزمینه

سایی هدف در یک مطالعه با سخ کلیدی هایژن شنا سم درک و شوری به دهندهپا سخ مکانی ی در مرحله برنج مولکولی پا

 متفاوت با بیانهای ژن عنوانبه ژن 5559تعداد  فراتحلیل، دردسررترس، با اسررتفاده ریزآرایه هایداده طریق مجموعهای از گیاهچه

 شوری نقش داشتند، شناسایی تنش تحت هورمون پیام انتقال مسیر سیگنال و انتقال مسیر جمله از زیستی مختلف مسیرهای که در

سایی نیز بودند نشده پیشین گزارش مطالعات در که شوری به دهنده پاسخهای برخی ژن میان این در شدند که  Kongشد ) شنا

et al. 2019از  گیاهی مختلف هایگونه در سرررما تنش به پاسررخ در کلیدی هایژن منظور شررناسرراییی دیگر نیز به(. در مطالعه

 اهمیت دهندهنشان آن نتایج بهره گرفته شد وشده پیشین  منتشر مطالعات حاصل از RNA-Seq هایداده از استفاده با فراتحلیل

اگرچه  (.Vergata et al. 2022بود ) حسرراس هایگونه در ویژهبه سرررما، تنش برابر در هورمونی متقابل پاسررخ در اتیلن نقش

کمک های اخیر نیز از روش فراتحلیل با مطالعات وسرریعی بر روی بررسرری بیان ژن در گیاهان مختلف صررورت گرفته و در سررال

ست که از طریق فراتحلیلداده شده ا سعی  ضر  ست. در مطالعه حا شده ا ستفاده از با های ریزآرایه بهره گرفته  -RNA هایداده ا

Seq دهد، به درک بهتری از پاسخ گیاه های مطالعه ترنسکریپتوم در اختیار ما قرار میکه اطلاعات بیشتری را نسبت به سایر روش

های جدیدی که در طی مطالعات های مشترک کلیدی و شناسایی ژنبیم. علاوه بر این به بررسی ژنبرنج به تنش خشکی دست یا

 اند، پرداخته شد. انفرادی شناسایی نشده
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 هامواد و روش

های مورد نیاز برای انجام فراتحلیل از کلید واژهای تنش منظور دسرررتیابی به دادهبه: RNA-Seq هایآوری دادهجمع

شکی، تنش آ ستجو در پایگاه دادهخ ستفاده NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/docsی بی و برنج جهت ج ( ا

یابی و بافت نمونه برداری های توالیفرمهای مربوط به تنش خشکی در برنج که از پلتدست آمده تنها نمونهشد و در میان نتایج به

های با شررماره دسررترسرری از مجموعه داده RNA-Seqکتابخانه  18نهایت  یکسررانی )بر ( برخوردار بودند، انتخاب گردید. در

SRP071248  وSRP042233 ی انتخاب و در چهار مطالعه دسته بندی شد. مجموعه دادهSRP071248  ای مطالعهحاصل از

 ینمختلف )روز کوتاه و روز بلند( پرداخته است. ا هایدر طول روز یافتهبرنج رشد  یاهاندر گ یاثرات تنش خشک یبه بررس است که

اسررت که توسررط پلتفرم  نمونه تنش در سرره تکراردو نمونه کنترل و  دوشررامل  RNA-Seq یکتابخانه 12مجموعه داده شررامل 

Illumina HiSeq 2000 ست یابییتوال ضر کتابخانه .(Galbiati et al. 2016) شده ا شرایطدر پژوهش حا  های مرتبط با 

شد در طول روز بلند و روز کوتاه هر کدام به شد. از مجموعه دادهعنوان مطالعهر نیز  SRP042233ی های جداگانه در نظر گرفته 

سط پلتفرم که  ششتوالی Illumina HiSeq 2000تو شده،  سطح تنش  RNA-Seq کتابخانه یابی  شامل نمونه کنترل و دو 

در نظر گرفته  گانهمطالعه جدا یکعنوان بهنیز هر کدام از سطوح تنش فاده قرار گرفت. مورد استو سه روز در دو تکرار  خشکی یک

-EMBLداده  پایگاه ENA (European Nucleotide Archive)بخش  از fastqها با فرمت آن های خامفایل داده شرررد.

EBI (ac.uk/ena/browser/homehttps://www.ebi.) گردید دانلود . 

 FastQCهای خام دانلود شده با استفاده از ابزار منظور بررسی بیان ابتدا کیفیت داده: بهپردازش داده و بررسی بیان ژن

منظور ( بهBolger et al. 2014) 0.36نسررخه  Trimmomatic( کنترل گردید و از ابزار Andrews 2017) 0.11.8نسررخه 

 a2.6.0نسخه  STARافزار های با کیفیت بالا از طریق نرمحذف توالی آداپتور و بازهای با کیفیت پایین استفاده شد. سپس خوانش

(Dobin, et al. 2013به ژنوم مرجع برنج نقشه ) .آن با  یسینو یهحاش یلژنوم برنج و فا یلژنوم مرجع، فا یهجهت تهیابی گردید

گاهپا از 3GFFفرمت  در  دانلود شرررد.Ensembl (https://plants.ensembl.org/Oryza_sativa/Info/Index )داده  ی

و شناسایی 2M (TMM )های پیرایش شده مقادیر ها بر اساس میانگینسازی دادهبرای نرمال Rدر محیط  edgeRنهایت از پکیج 

ستم های با بیان متفاوت در هر مطالعه بهژن سی ستوری  ست تمامی مراحل در محیط د شد. لازم به ذکر ا ستفاده  صورت جداگانه ا

 ( صورت گرفته است.ubuntuعامل لینوکس ابونتو )

شامل دادهفراتحلیل )متاآنالیز(:  سی بیان هر مجموعه داده که  د، برای فراتحلیل با ها بوp-valueهای بیان و خروجی برر

( Fisherروش فیشررر ) ازmetaRNAseq ، مورد اسررتفاده قرار گرفت. در پکیج Rدر محیط  metaRNAseqاسررتفاده از پکیج 

 اسررتفاده هادر طول تمام مجموعه داده حالت دو بین یافتهبیان افزایش یا کاهش  هاینژ شررناسررایی ها وp-value ترکیب برای

                                                      
2. Trimmed Mean of M-values 

https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/home
https://plants.ensembl.org/Oryza_sativa/Info/Index
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ستفاده با جداگانه مطالعات از ژن هر برای هاp-value روش شود. در اینمی  .Alimadadi et alشود )می ترکیب 1رابطه  از ا

2020). 

𝐹𝑔 (1رابطه  = −2∑ln(𝑝𝑔𝑠)

𝑠

𝑠=1

 

سبه value-p به مربوط gsp اینجا در ست( s) مطالعه بیان هر تحلیل و تجزیه در( g) ژن یک برای شده محا  نیز توزیع gF. ا

 gFهای کوچکتر منجر به value-pمطابق رابطه  .اسرررتفاده( مورد هایتعداد مطالعه=  Sاسرررت ) S2 آزادی درجه ( با 2χ) کای

شد. مقادیر صفر رد خواهد  شد و در نتیجه فرضیه  شتباه  کشف میزان برای p-value بزرگتری خواهد   بنجامین به روش (FDR)ا

صحیح گردید – شبر  ت شده   p-value مقدار و هو  گرفته نظر در دارمعنی آماری نظر ( ازadjusted p-value) 0.05≥تعدیل 

( بزرگتر و کوچکتر از log2 Fold change(log2FCها ))بیان در آن ترییر میانگین و FDR <0.05 که یهایدر نهایت ژن. شد

 شود.ها یاد میبا عنوان متاژن از آنشدند و از این پس  گرفته نظر در فراتحلیل در های با بیان متفاوتژن عنوانبود، به  -1و  1

ابزار تحت وب  از اسررتفاده با فراتحلیل از حاصررل و مجزا مطالعات در های افزایش و کاهش بیان یافتهژن تعداد از ون نمودار

(www.interactivenn.net )InteractiVenn (Heberle et al. 2015ترسیم ) شد. 

ستی آنالیزسازی عملکری: غنی آنالیز سیه ساس ها بر)ژن آنتولوژی( متاژن شنا  و بیولوژیکی فرآیند مولکولی، عملکرد ا

و  انجام (p-value, FDR<0.01فرض ) پیش تنظیمات با( 2.0 نسرررخه) SEA، agriGO ابزار از اسرررتفاده با سرررلولی اجزای

صات شخ ستی م سیه ستی پروفایل با هامتاژن شنا سی ژنی مجموعهه سه مرجع شنا  منظور. به(Tian et al. 2017) شد مقای

سایی سیرهای شنا سیر مهم نیز آنالیز م ستفاده از م  Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomesپایگاه داده  با ا

(KEGG .انجام گردید ) 

شبکه و تعیین سخ دهنده بهاهای ژن آنالیز  شکی:  تنش به پا سی برهم کنش خ ستفاده از برر شبکه با ا آنالیز 

 Network Analyzerابزار از استفاده ( انجام و باdb.org-https://string) STRINGابزار تحت وب  ین توسطپروتئ-پروتئین

سخه) Cytoscape افزارنرم در فرض پیش صورتبه که سترس در( 3.7.2 ن ست، د سیم ا  .Shannon et al) شد تحلیل و تر

 تعیین گردید. Cytoscape افزارنرم در Cyto-Hubbaپلاگین  این شبکه نیز با استفاده از در مؤثر های. ژن(2003

 

 نتایج و بحث

سایی  ستفاده از فراتحلیل: DEGشنا سی هیچ دو مطالعهها با ا شرایط مورد برر سان با توجه به اینکه  ای کاملا یک

سایی ژن شنا سایی ژنای جدید این امکان را فراهم میهنیست ادغام نتایج مطالعات از طریق فراتحلیل ضمن  شنا های سازد که با 

 شناسایی رو جهتمشترک در طول تمام مطالعات با حذف تاثیر شرایط انجام آزمایش به نتایج قطعی و معتبرتری دست یافت. از این

https://string-db.org/
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DEGاز مطالعات استفاده با فراتحلیل جدید، هایو همچنین شناسایی ژن مطالعه اینهای داده مجموعه در مشترک های RNA-

seq شد. انجام  

ضر  سایی به منجر فراتحلیل نتایجدر مطالعه حا شتر و 2 برابر بیان ترییر با متوسط ژن 6607 شنا  adj و( |log2FC≥|1) بی

p-value ≤0.05 و  700 تعداد .یافت کاهش و افزایش بیانشررران تنش، طی در ترتیب به ژن 3294 و 3313 تعداد این از. گردید

. در میان (1 شرررکل) بود مشرررترک فراتحلیل و انفرادی تمام مطالعات بین ، درکاهش بیان یافتههای افزایش و مورد از ژن 711

 یکنندههای کدجمله ژن بودند، از( log2FC≥5) برابر 5 از بیش بیانی میانگین ترییرات دارای ژن 113های افزایش بیان یافته ژن

سفراز )(، پروتئینLEAینی )اواخر دوره جن کننده درتجمعپروتئین  شوک حرارتی LTPهای خانواده دهیدرین، لیپید ترن ( و پروتئین 

(HSP70از طرفی .) سایی فراتحلیل طریق از ژن کاهش بیان یافته تنها 67ژن افزایش بیان یافته و  95شامل  ژن 162 شد  شنا

سایی آماری قدرت فراتحلیل دهدمی این امر نشان(. 1شکل ) بودند نشده تعیین DE عنوانبه انفرادیهای درآنالیز که  هایژن شنا

است  شده فراتحلیل اشاره مزیت عنوانبه ویژگی این به نیز پیشین مطالعات در که همانطور دهد،می افزایش را تنش با جدید مرتبط

(Rau et al. 2014از .) وان به ژنتهای جدید شناسایی شده میژن جمله این ( کدکننده پروتئین شبه فرمینOsFH4 پروتئین ،)

و  G1 (OsG1L9) شرربه های پروتئین، ژنNB-ARCدمین  یبردارنده در های(، پروتئینRanBP) Ranمتصررل شررونده به 

 است، اشاره کرد. غیرزیستیهای زیستی و ها در پاسخ به محرککه عملکرد بیولوژیکی آن STY46 کیناز پروتئین-ترئونین/سرین

 سررریتوکینز، مانند اکتین، با مرتبط فرآیندهای از بسررریاری یلازمه که هسرررتند هایوکاریوت در هاپروتئین از گروهی هافرمین

سیم سیاری در سلولی، قطبیت حفظ و تق ستند ) موجودات از ب سی ژندر مطالعه(. Yi et al. 2005ه های خانواده ای که به برر

شود. بررسی القا می ABAهای فرمین در پاسخ به تیمارهای خشکی، شوری و فرمین در گندم پرداخته، نشان داده شد که بیان ژن

ها ری این ژندهنده وجود عناصر پاسخ دهنده مختلف از جمله پاسخ دهنده به تنش در نواحی پروموتها نشاننواحی تنظیمی این ژن

ستی های خانواده فرمین از جمله مقاومت به تنشهای عملکردی مختلف ژنی نقشتواند تایید کنندهبود که این امر می های غیرزی

 (.Duan et al. 2021های مختلف، در گیاهان باشد )ها از طریق مکانیسمو پاسخ به هورمون

شد یکی از ژنور که پیشطهمان NB-ARCدمین  یبردارنده در هایپروتئین شاره  سط تر ا شده تو سایی  شنا های جدید 

 شررود ومی یافت هایوکاریوت و هاباکتری در که اسررت دهیسرریگنال موتیف یک NB-ARC فراتحلیل در این مطالعه اسررت. دمین

ستی هایتنش تحت ستی، و زی سیر و فرآیند چندین تنظیم در مهمی نقش غیرزی شتر. کندایفا می گیاهاندر  حیاتی متابولیک م  بی

 شناسایی که در گیاهان در( R) مقاوم هایپروتئین کنند.عمل می پاتوژنی حملات به پاسخ با مقابله در گیاهی NB-ARCهای ژن

سخ سازیفعال آن متعاقب و پاتوژن صال مرکزی دمین یک حاوی اکثراک دارند، نقش گیاه در ایمنی هایپا سوم به نوکلئوتید به ات  مو

NB-ARC عملکردی دمین هستند که یک ATPase ست  نقش R پروتئین فعالیت تنظیم در آن نوکلئوتیدی اتصال چگونگی و ا

 هایتنش به مقاومت به پاسخ در NB-ARCهای دمین که است شده گزارش این بر علاوه(. Van Ooijen et al. 2008) دارد

 (.Klaas et al. 2019) دارند نقش خشکی مانند غیرزیستی
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 GTPase ی جدید شناسایی شده توسط فراتحلیل، یکهاعنوان یکی دیگر از ژن( بهRan) Ras با مرتبط ایهسته پروتئین

ست که کوچک سیتوپلاسمی، وانتقالات نقل نقش مهمی در ا شرفت نوکلئو سلولی میتوزی پی سیم  شکیل جمله از چرخه تق  دوک ت

سیم شش 3چیدمان و تق سته پو شرفت از یکی Ranدر همکاری با  RanBP .دارد گیاهان در ایه  سلولی چرخه عوامل مهم در پی

ستند ) سخ به تنشدر مطالعات بر نقش آن (، علاوه بر این،Kim et al. 2001ه ست، برای مثال گیاهانیها در پا شده ا  ها تأکید 

ست شده بیان بیش هاآن در OsRAN2 و OsRAN1 که  دیگر طرفی از (.Chen et al. 2011)اند بوده مقاوم پایین دمای به ا

 Zang et)است  شده اسمزی و تنش شوری تحت حساسیت فوق پاسخ به منجر برنج و آرابیدوپسیس در OsRAN2 بیان بیش

al. 2010 .)ژن دو بررسی Ran GTPase TaRAN1 و TaRAN2 مختلف مراحل درها آن متفاوت دهنده تنظیمنشان گندم در 

ست غیرزیستیهای تنش تحت و رشدی شد Ran هایپروتئین گرفت نتیجه توانمی روایناز. ا  فرآیندهای طریق از را گیاه نمو و ر

این از آنجاکه . ایفا کنند گیاهان در غیرزیستیهای تنش به پاسخ در های متفاوتی رانقش است ممکن و کنندمی تنظیم خود سلولی

شد بر اهتنش شد  دهد، حفظمی قرار تأثیر تحت شدت به را زراعی گیاهان عملکرد به متعاقب آن و گذاردمی تأثیر گیاهان نمو و ر ر

ست. با توجه به این هایجنبه تنش یکی از شرایط و بقای گیاهان طی سیممهم حفظ پایداری عملکرد گیاهان ا  سلولی که حفظ تق

 از غیرزیستی هایتنش شرایط در هاآن پاسخ بررسی و این امر در دخیل هایژن شناسایی دارد، گیاهان نمو و رشد در مهمی نقش

  .(Choudhury 2021است ) برخوردار بالایی اهمیت

 فراتحلیل و انفرادی مطالعه چهار ( درb( و کاهش بیان یافته )aهای افزایش )ژن ون نمودار . آنالیز1شکل 

Figure 1. Venn diagram of upregulated (a) and downregulated (b) genes in four individual 

study and Meta-analysis (Fisher method) 

 

                                                      
3. Assembly 
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های افزایش و ها، آنالیز آنتولوژی ژن برای ژنمنظور بررسی و شناسایی عملکرد متاژنبهها: بندی عملکردی متاژندسته

ستفاده از از ابزار تحت وب کاهش یافته به شد. تمرکز AgriGOطور جداگانه با ا  صورتبه بود که ژنی 1411 روی بر صلیا انجام 

سایی فراتحلیل طریق از تنها که ژنی162 همچنین و بود شده بیان مطالعات تمام در مشترک ساس نتایج ژن آنتولوژی، . شد شنا برا

ته  795از مجموع  یاف یان  تاژن افزایش ب ته  778ژن و از  551م یاف یان  تاژن کاهش ب به 573م یب در ژن  در  عنوان 50و  31ترت

 فرآیند دسته ها درترین آن(. از جمله مهم2بیولوژیکی دسته بندی شدند )شکل  و فرآیند سلولی مولکولی، اجزای های عملکرددسته

سخبیولوژیکی می سخ ،( response to water(GO:0009415)) آب به توان به پا ( GO:0009628)) غیرزیستی محرک به پا

response to abiotic stimulus)سمزی ))، پ سخ به تنش ا شار GO:0006970 )response to osmotic stressا ( و آب

های افزایش بیان یافته و ( برای متاژن intracellular signaling cascade(GO:0007242دهی درون سررلولی ))سرریگنال

 یندفرآ(،  macromolecule modification(GO:0043412ها ))های کاهش بیان یافته به ترییر ماکرومولکولبرای متاژن

( GO:0006796)) فسرررفات یکیمتابول یندفرآ( و protein modification process( GO:0006464ین ))اصرررلاح پروتئ

phosphate metabolic process .با بیشترین تعداد ژن اشاره کرد ) 

بهدر دسرررته عملکرد مولکولی نیز متاژن ته  یاف یان  منگنز  یون اتصرررالزیردسرررته داری در سررره طور معنیهای افزایش ب

((GO:0030145 )manganese ion binding) فسرررفاتاز ینترئون/ینسرررر ینپروتئ یتفعال ((GO:0004722)protein 

serine/threonine phosphatase activity عال( و باتترک یدرولیزهیدرولاز/ه یتف یل ))گل-O ی ( GO:0004553یکوز

hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compoundsهای کاهش ( غنی شرردند. این در حالی اسررت که متاژن

ته در  یاف یان  که پنج مورد از مهم 13ب ند  ته غنی شرررد ند از ترین آنزیر دسررر بارت عداد ژن ع با بیشرررترین ت عالها  نازیک یتف  ی

((GO:0016301)kinase activity )فسررفوترانسررفراز یت، فعال(( یGO:0016773)phosphotransferase activity 

alcohol group as acceptor )ک ینپروتئ یت، فعال(( ینازGO:0004672 )protein kinase activity)ینپروتئ یت، فعال 

یم کلسررر یونو اتصررررال (  protein serine/threonine kinase activity(GO:0004674ینرراز ))ک ینترئون/ینسرررر

((GO:0005509 )calcium ion binding.) های افزایش و کاهش بیان یافته به ترتیب در در دسررته اجزای سررلولی نیز متاژن

داخل  ، اجزای(cell part GO:0005623)) سرلول اجزای و ( cell(GO:0044464)) زیر دسرته غنی شردند. سرلول 19و  11

ل لو لول(part intracellular( GO:0044424ی ))سرررر  نرردامررکا( و intracellular( GO:0005622)) ، داخررل سرررر

((GO:0043226 )organelleاز مهم )ها بود. های با بیشترین تعداد ژن در هر دو گروه از متاژنترین زیر دسته 
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 ( وbسلولی ) اجزای ( وaمولکولی ) دسته عملکردهای سه در هامتاژن شناسیهستی سازیغنی . آنالیز2شکل 

 (c) بیولوژیکی فرایند

Figure 2. Gene ontology enrichments analysis of Meta-genes in three categories: molecular 

functions (a), cellular component (b) and biological process (c) 
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مسیر  76و  69ترتیب در های افزایش و کاهش بیان یافته بهکه متاژن داد نیز نشان KEGG مسیر سازیغنی تجزیه تحلیل

های های ثانویه، مسیر انتقال پیام هورمونی افزایش بیان یافته عمدتاک در مسیرهای متابولیکی، بیوسنتز متابولیتهاغنی شدند. متاژن

سته گیاهی، متابولیسم های داری غنی شدند. از سوی دیگر متاژنطور معنیساکارز، متابولیسم کربن و متابولیسم گالاکتوز به و نشا

های گیاهی به مسیرهای های ثانویه و مسیر انتقال پیام هورمونی متابولیکی، بیوسنتز متابولیتکاهش بیان یافته علاوه بر مسیرها

 (.3پروپانوئید، متابولیسم گلیسرفسفولیپید و متابولیسم نیتروژن اختصاص یافتند )شکل بیوسنتز فنیل

 

 

 (b)یافته  یانب یشافزا ( وa)کاهش  یهامتاژن  KEGGیرمس .3شکل

Figure 3. KEGG pathway of the down-regulated (a) and up-regulated (b Meta-genes 

 

مطالعات  تمامکه در  یمتاژن 1411 یبرا ینپروتئ-ینکنش پروتئشررربکه برهم: هاپروتئین متاژن-کنش پروتئینبرهم

 بررسی مورد و رسم( confidence score≥7/0) 7/0 یازبا در نظر گرفتن حداقل امت STRINGداده  یگاهپا یقمشترک بود از طر

 بر اسرراس روش Cyto-Hubba لاگینبودند با اسررتفاده از پ یازامت یشررترینب ی( که داراhub) یدیژن کل 25قرار گرفت، سررپس 

MCC (Maximal Clique Centrality) (. 1 انتخاب شدند )جدول 

مورد از  چهار اند ونقش داشته یژن در پاسخ به کم آب شش ،ژن 25 ینا یاننشان داد که از م های هابژن یعملکرد یبررس

بوده  یدوردوکتازاکس یتفعال یشده دارا اییشناس یهامورد از ژن نه ،ینبودند. علاوه بر ا ABAدر ارتباط با پاسخ به  اکها مشترکآن
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س یندهایو در فرا سیوناک ستمس یتفعال یشاز افزا یتواند حاکیامر م ینا .نددارنقش  یاو اح یدا سیدانییآنت ی برنج در  یاهدر گ اک

ستا س یرا ش هاییبکاهش آ شد یاز خشک ینا در تحمل  یدوردوکتازیاکس یتنقش فعالبر  یزن یشینطور که در مطالعات پهمان ،با

 یدی،کل یهاژن از ژن پنج باشده  ییمهم شناسا یرهایاز مس یکی(. Huang et al. 2014شده است ) تأکیددر برنج  یبه خشک

 (.4 هستند )شکل یرهامس یندر ا یردرگ یهاژن یتنشان دهنده اهم یزامر ن ینبود که ا ینهآم یدهایاس یوسنتزب یرمس

 

 کلیدی هایژن پروتئین-پروتئین کنشبرهم . شبکه4شکل 

Figure 4. Protein–protein interaction network of hub genes 

 

شده پروتئین سایی  شنا سیرهای مهم  شکیها و م سخ به تنش خ های عملکردی مهم در پروتئین-در پا

سخ به تنش: سته هایژن از ایمجموعه پا سخ ایه شکی به دهندهپا شتند، متفاوتی بیان که خ سایی دا شنا . شد در این مطالعه 

صلی گروه  ها )متعلقدریندهی ژن( و11) LEAهای کدکننده پروتئین هایشامل ژن یافته بودند، بیان که افزایش کلیدی هایژن ا

سیاری ها دراین پروتئین )چهار ژن( با بیان بیش از پنج برابر بود. (LEAهای پروتئین II گروه به سخ در گیاهیهای گونه از ب  به پا

دارند. با توجه به نتایج آنالیز شربکه، این گروه از  خشرکی به تحمل کسرب با بالایی همبسرتگی یابند ومی در گیاه تجمع آب کمبود

 افزایش دهندهنشررران ها را به اثبات برسررراند. نتایج همچنینتواند نقش مهم آنژن کلیدی بودند که این امر می 25ها جزء پروتئین

 تاخوردگی، مسررئول بود که Dna J هایپروتئین و HSP70، HSP90های شرروک حرارتی پروتئین خانواده از یهایچپرون بیان

 نیز که (HSF) حرارتی شوک ها، فاکتورعلاوه بر آن هستند. سلولی فرآیندهای از وسیعی طیف در پروتئین تخریب و انتقال مونتاژ،

شوک حرارتی در ناحیه پروموتر ژنبه  خاص طوربه صر  صل HSPهای عنا سی تنظیم در و مت کنند، با می نقش ایفای هاآن رونوی

 از حفاظت در کلیدی نقش کنندهسررررکوب یا کنندهفعال عنوانبه هاHSFو  HSP(. Liu et al. 2020افزایش بیان همراه بود )

های دیگری که از جمله ژن .(Benny et al. 2019) دارند مختلف غیرزیسررتیهای تنش برابر در گیاهیهای بافت یاها سررلول

سین و ژن ABCتوان به داری در این پژوهش بودند، میدارای ترییرات بیانی معنی سپن سپورترها، ژن اک شاره  آکواپورینهای ترن ا
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 آب حرکت دقیق تنظیم که مسررئولها عنوان مثال آکواپورینها در پاسررخ به خشررکی اسررت. بهکرد که حاکی از نقش مهم این ژن

 TIP اپورینآکو ژن کنند. بیان ایفا خشکی تنش به تحمل در همچنین و خشکی تنش به پاسخ در مهمی نقش است هستند، ممکن

گیاه جو  تحت تنش خشکی در ژن برای این مشابهی بیان الگوی .است یافته کاهش مطالعه حاضر در نقش دارند، انتقال آب در که

 اتلاف از جلوگیری سبب و شود آب به غشا نفوذپذیری کاهش به منجر تواندمی TIP آکواپورین ژن بیان کاهش. گزارش شده است

 (.Kurowska et al. 2019شود ) بر  تورگر منظور حفظبه سلولی غشاهای طریق از آب جریان رساندن حداقل به و آب

 

 ژن کلیدی شناسایی شده در پاسخ به تنش خشکی در برنج 25. لیست 1جدول 

Table 1. List of 25 hub genes identified in response to drought stress in rice 

 شناسه ژن
gene ID 

 ترییرات بیان
log2FC 

adj.pvalue 
 هاتوضیحات ژن

Genes description 

Os05g0455500 3.121649635 0 Delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthetase 

Os01g0848200 3.715567966 0 delta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase-like 

Os02g0173900 2.014254845 0 Succinate-semialdehyde dehydrogenase 

Os08g0154300 1.333237424 0 transaldolase 

Os08g0502700 -1.538761756 0 serine-glyoxylate aminotransferase 

Os01g0328700 -1.101474111 0 dihydrolipoyl dehydrogenase 1, mitochondrial 

Os01g0591300 1.619947958 0 aldehyde dehydrogenase family 2 

Os08g0447000 -1.606836512 0 Similar to D-3-phosphoglycerate dehydrogenase 

Os04g0266900 3.684112517 0 transketolase, chloroplastic 

Os10g0505900 6.972320352 0 low-temperature-induced 65 kDa protein 

Os01g0705200 5.727741980 0 Late embryogenesis abundant protein group 3 

Os11g0454200 9.302221246 0 dehydrin Rab16B 

Os05g0373900 6.450151021 0 Similar to eRF1 

Os03g0168100 7.424637968 0 Late embryogenesis abundant protein group 3 

Os05g0122700 6.510458327 0 Low-temperature induced protein lt101.2 

Os11g0454000 4.113372643 0 Dehydrin RAB 16C 

Os04g0610600 7.896444285 0 ABA-inducible protein PHV A1 

Os04g0589800 5.837890359 0 Late embryogenesis abundant group 1 

Os03g0305600 5.988368015 0 outer envelope pore protein 

Os05g0542500 7.930356506 0 Late embryogenesis abundant protein, group 3 

Os12g0178000 2.409179488 0 Belongs to the aldehyde dehydrogenase family 

Os06g0698300 4.537686077 0 Protein phosphatase 2C family protein 

Os06g0341300 6.102173099 0 late embryogenesis abundant protein D-34 

Os06g0246500 6.017316700 0 Similar to Pyruvate dehydrogenaseE1 α-subunit 

Os08g0327700 5.751328281 0 11 kDa late embryogenesis abundant protein 

 

سیر انتقال پیام هورمونی:   نمو و رشررد در حیاتی نقش هسررتند و زادرون ترکیبات از مختلفی انواع گیاهیهای هورمونم

 عنوانبه و گرفته قرار مطالعه مورد بسررریار که اسرررت یهایفیتوهورمون از یکی ABA. دارند خشرررکی به مقاومت جمله از گیاه
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صلی سخ دهنده به تنش، هورمون ترینا ست  پا شده ا شناخته  سخ در . گیاهان(Tuteja 2007)نقش آن به خوبی   شرایط به پا

 دهنده پاسخهای ژن شدن فعال سبب تنش تحت سلولی ABA تجمع کنند.می در خود تنظیم را ABA سطح محیطی نامطلوب

سته و ABA به ست از کاهش منظور بهها روزنه شدن ب  در .(Shaar-Moshe et al. 2015شود )می تنش طی در آب رفتن د

ضر مطالعه سیگنال  در درگیر کلیدیهای ژن بیان سطح نیز حا سنتز و انتقال  ست یافته ترییر توجهی قابل طوربه ABAبیو  از .ا

عه این در که ABA بیوسرررنتز در درگیر هایژن طال ناسرررایی م -NCED3(9-cis و NCED1 به  توانمی شرررد شررر

epoxycarotenoid dioxygenaseژن بیان .یافته بود افزایش تنش طی در هاآن بیان که کرد ( اشررراره NCED3 عنوانبه 

سم در کلیدیهای ژن از یکی شکی تنش تحت ABA متابولی سیس جمله از مختلفهای گونه در خ ست افزایش آرابیدوب  و یافته ا

متاژنی که در مسرریر انتقال  52 مجموع در (.Iuchi et al. 2001کند )می کنترل تنش شرررایط تحت نیز را درونی ABAسررطح 

 هفت و ها کاهشبیان آن که PYL ژن از جمله سه بودند ABA سیگنال انتقال مسیر با نیز مرتبط ژن 16هورمون شناسایی شدند،

 گیاه مطالعات پیشرررین در .(5اند )شرررکل داشرررته بیان افزایش تنش تحت که ABF ژن دو و SnRK2 ژن چهار ،PP2C ژن

سیس شان نیز آرابیدوپ ست داده ن شکی، شرایط و ABAتیمار تحت که ا  و افزایش SnRK و PP2C ،ABF بیان سطح تنش خ

PYR/PYL می کاهش( یابدChan 2012.) بیوسنتز در دخیل هایمثبت ژن توان گفت تنظیمطور کلی میبه ABA به پاسخ در 

شان توانداحتمالاک می تنش شکی تنش با سازگاری افزایش منظوربه برنج در زادرون ABA سطح افزایش دهندهن شد خ سین .با  اک

 .کندایفا می حیاتی شرایط مترییر محیطی نقش در گیاه سازگاری و نمو رشد، تنظیم های مهم است که دریکی دیگر از فیتوهورمون

با افزایش ( Aux/IAAو  TIR1، SAUR ،ARF) مسیر انتقال پیام اکسین در مهم درگیر هایژن نتایج این مطالعه حاکی از تنظیم

شکل  Aux/IAAو کاهش بیان  ARFو  TIR1، SAURبیان ست ) سخ اولیه هایژنها  SAUR.(5ا سین به دهنده پا ستند اک  ه

سیر در شدت به که سین دهیسیگنال م سط سرعت به و دارند نقش اک سین با تیمار تو شدی فرآیندهای شوند ومی القا اک  و ر

ست شده گزارش. کنندمی تنظیم مختلفی را در گیاهان فیزیولوژیکی سترش AtSAUR36 که ا  و تنظیم منفی طوربه را سلولی گ

 تحمل این ژن در دهنده ایفای نقشنشررران نیز AtSAUR32 (. مطالعه بر رویHou et al. 2013کند )می مهار را بر  رشرررد

ست ABA سیگنال انتقال طریق از خشکی ست که پروتئین هایافته این. ا  مختلف، هایزیرخانواده در  SAURهایحاکی از این ا

ست ممکن شابه ایشیوه به ا شد و کنند عمل م های یافته .(He et al. 2021دهند ) قرار تأثیر تحت مختلف هایجنبه از را گیاه ر

شان دهنده شین ن شکی تنش تحت TIR1افزایش بیان ژن  پی سمزی و خ ست  ا (. Kilian et al. 2007)و نقش مهم آن بوده ا

سیت افزایش سبب ،Aux/IAA هایژن بیان کاهش و هاARF مثبت تنظیم سا سبت ح سین به ن  افزایش بر علاوه که شودمی اک

سمزی تنش به پاسخ میان رسد کهنظر میبه .شودمی اکسین به دهنده پاسخ هایژن افزایش بیانگر آزاد، IAAغلظت   اکسین و ا

 که اسررت حالی در این شررود،می بر  رشررد تحریک باعث اکسررین غلظت متوسررط دارد و افزایش وجود متقابل اثر برگی بافت در

شد بازدارندگی تواند اثرمی بهینه مقادیر از بیش هایغلظت شته با شانی. نیز دا سین میان فراوانی علاوه بر این، همپو  هایژن و اک
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شی سمزی تنش از نا شده، تکثیر حال در هایبر  در ا شاهده  سمزی تنش هابافت این در عبارتیبه م سی تنظیم ا سته رونوی  به واب

سین ست بدان این. کندمی تحریک را اک سمزی شرایط در هابر  که معنا شابه رفتاری ا  فوق هایغلظت تحت که هاییبر  با م

 (.Kalve et al. 2020کنند، دارند )می رشد اکسین بهینه

ستروئید )در این مطالعه کاهش بیان تعدادی از ژن سینوا سیر انتقال پیام برا شاهده  (BRهای درگیر در م تحت تنش خشکی م

 از. دهد افزایش را خشررکی بهگیاهان  تحمل تواندمی خارجی BR تیمار که اندداده نشرران BRنقش  روی بر متعدد شررد. مطالعات

 امر این که اسررت خشررکی به تحمل افزایش از حاکی شررده انجام BR فاقدهای یافته جهش روی بر که مطالعاتی دیگر سرروی

شان ست ) خشکی به تحمل بر BR بازدارندگی مسیر اثر دهندهن (. Krishna 2003; Feng et al. 2015; Ye et al. 2017ا

BR در کندیم یمتنظ یطیو عوامل مح یاهیگ یهاهورمون یررا در ارتباط با سا یاهمحرک رشد است که رشد گ یتوهورمونف یک .

 ( یکBRI1-associated kinase) BAK1 یرنده( و گbrassinosteroid insensitive 1) BRI1 یرندهگ ،BRحضرررور 

 یکبه عنوان  BIN2. شودی( مbrassinosteroid insensitive 2) BIN2کند که سبب مهار یرا آغاز م یلاسیونآبشار فسفور

( و brassinazole-resistant 1) BZR1 یسررریرونو یکردن فاکتورها یلهبا فسرررفر BR یدهیگنالدر سررر یکننده منف یمتنظ

BZR2 کندیعمل م (li et al. 2020). اوت ناک یافته جهشOsGSK1 ،  ارتولو AtBIN2 به سبب افزایش تحمل ر برنجد 

  (.Koh et al. 2007شده است ) خشکی تنش و شوری گرما، سرما،

سید ) سمونیک ا شان داده که جا سطJAمطالعات در گندم ن های نیز توانایی JAتیمار گیاهان با  و شودمی القا آبی تنش ( تو

سیدانی آنتی سط ژن  JA دهیسیگنال. دهدمی افزایش آبی تنش تحت را گیاهان اک  COI1 (coronatine insensitive1)تو

سایی سبب شنا ست JAZهای پروتئین تخریب و  صلی کننده تنظیم مانند رونویسی فاکتورهای کننده سرکوب عنوانبه که شده ا  ا

MYC2 شکی بنابراین تنش. کنندمی عمل ست نیز ممکن خ  .li et alکند ) شرکت JA دهیسیگنال در COI1 بیان القای با ا

 .باشد خشکی به پاسخ در JA انتقال پیام دهنده نقش مهمتواند نشانامر می این .(2017

سید متابولیسم ست داده ها نشانمسیر متاژن آنالیزآمینه:  ا سیاری که ا سید متابولیسم در دخیل هایژن از ب  تحت آمینه ا

شته بیان ترییر خشکی تنش ، (PROX) اکسیداز ، پرولینP5CS)) سنتاز کربوکسیلات-5-پیرولین-(1)های دلتا جمله ژن از .انددا

 (، گلوتاماتGSسررنتتاز ) گلوتامین ،(TAT) آمینوترانسررفراز تیروزین ،(ADH) دهیدروژناز آروگنات ،(ASNS) سررنتاز آسررپاراژین

 و شودمی انباشته گیاه در تنش تحت ای است کهترین اسیدهای آمینهمهم از یکی پرولین .سنتاز و گلوتامات( GAD) دکربوکسیلاز

 گلوتامیل-γ طریق از فرایند سلسله یک طریق از کند. پرولینمی عمل آزادهای رادیکال کننده پاک و سازگار اسمولیت یک عنوانبه

 از( P5CR) ردوکتاز P5C و( P5C) کربوکسررریلات-5-پیرولین ،(P5CS) سرررنتتاز کربوکسررریلات-5-پیرولین ،(γ-GK) کیناز

 .شودمی سنتز اورنیتین، از( Δ-OAT) آمینوترانسفراز دلتا-اورنیتین یوسیلهبه جایگزین مسیر یک طریق از یا و بیوسنتز گلوتامات
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یا  و افزایش داریمعنی طوربه که هاییژن. گیاهی هایهورمون سیگنال انتقال در دخیل های. متاژن5شکل 

 اندشده مشخص قرمز و آبی هایرنگ با ترتیببه اندیافته بیان کاهش

Figure 5. Meta-genes involved in plant hormones signal transduction. Genes significantly 

up and down regulated are highlighted in blue and red color, respectively 

 

سایر گیاهان نیز هایگزارش شین در  ست ) خشکی تنش طی در Δ-OAT و P5CS بیان از القای حاکی پی  Ahanger etا

al. 2014) .ضر  مطالعه در سایی (log2FC≥2) توجهی قابل بیان با افزایش Δ-OAT و P5CS ژن 3حا این درحالی  شد و شنا
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ست که ست، کاهش پرولین سطح کنترل در مهمهای آنزیم از یکی که( PROX) اکسیداز پرولین ژن ا ست بیان ا شته ا  افزایش. دا

 Jaleel et) اسررت شررده گزارش نیز Morus albaو   Catharanthus roseusدر PROX فعالیت کاهش و γ-GK فعالیت

al. 2007; Ahmad et al. 2010.) سیار فرآیند یک پرولین تجمع ست شده تنظیم ب  کینازها پروتئین از ایمجموعه شامل که ا

 SNF1 پروتئین کیناز شررراملها پروتئین این. کنندمی ایفا مهمی بسررریار نقش خشرررکی جمله ازها تنش تحمل در که اسرررت

(SnRK2ها )شرررد در سرررایر گیاهان، مشررراهده پیشرررین مطالعات نتایج همچون نیز مطالعه این در هاآن بیان القای که اسرررت .

SnRK3های پروتئین از دیگری خانواده ها ناز که SNF کی ندمی افزایش تنش طی را پرولین سرررطح اسرررت   SnRK3. ده

 CBLبا  کنندهکنشبرهم هایینازک ینپروتئ عنوانبه که ( هستندCBL) Bکلسینورین  شبه پروتئین به شونده متصلهای پروتئین

(CIPK )ژن 6 نیز حاضررر مطالعه در. شرروندمی شررناخته نیز CIPK بیان بیش. شررد شررناسررایی بود، یافته افزایش بیانشرران که 

OsCIPK03 و OsCIPK12 اسررت  شررده پرولین توجه قابل افزایش طریق از خشررکی و سرررما به برنج تحمل افزایش به منجر

(Ahanger et al. 2014.) 

سم سیر متابولی سته م شا ستهساکارز و گالاکتوز، ن شا  به گیاههای واکنش گریمیانجی در کلیدی مولکول یک : ن

ستیهای تنش شکی از جمله غیرزی ست خ ساعد محیطی، شرایط تحت چنین. ا سته عموماک گیاهان نام شا  و انرژی تأمین برای را ن

 انرژی منبع یک تواندکافی نیز می ساکارز وجود .دهندمی انتقال است، مجدداک شده مواجه محدودیت با فتوسنتز که مواقعی در کربن

 محافظتو  تنش منفی اثر کاهش در سازگار املاح اسمزی و محافظ یک عنوانتواند بهمی و از سوی دیگر باشدها سلول برای مهم

های از ند غیرزیسرررتیهای تنش برابر درها پروتئین و زیسرررتی غشرررا ندها. عمل ک ندمی همچنین ق  هایمولکول عنوانبه توان

متقابل  صورتبه تنش به پاسخ آبشار در دستیپایین اجزای کردن فعال برای ABA به دهی وابستهسیگنال مسیر با دهندهسیگنال

ساکارز شناسایی  و نشاسته ژن در ارتباط با مسیر متابولیسم 28ها، (. در میان متاژنThalmann & Santelia 2017کنند ) عمل

سفوریلاز گلوکز-ADPتوان به ها میترین آنشد که از مهم  (BAMو  AMYآمیلاز ) βو  αبا کاهش بیان و  (AGPase) پیروف

شاره کرد. سته تجزیه به مربوطهای ژن فعالیت تواندمی آبی تنش با افزایش بیان، ا شا در گیاه جو و خیار  آمیلاز را-α و آمیلاز-β ن

 هاساقه در نشاسته مجدد انتقال افزایش که شده است داده (. نشانTodaka et al. 2000; Jacobsen et al. 1986کند ) القا

 مقایسه در آمیلاز-β فعالیت حالی است کهالبته این در . دارد نزدیکی ارتباط آمیلاز-β و آمیلاز-α فعالیت افزایش با آبی تنش تحت

 بالای همبسررتگی. اسررت داشررته کمتری همبسررتگی مجدد، انتقال با و یافته افزایش کمتری میزان به آبی تنش تحت آمیلاز،-α با

سته مجدد انتقال و محلول قندهای با آمیلاز-α فعالیت شا سته سریع هیدرولیز به ن شا  آمیلاز-α فعالیت افزایش دلیل به عمدتاک که ن

ست، تنش تحت سبت آبی ا ست ممکن آمیلاز-α. شودمی داده ن سته تجزیه کننده تنظیم آنزیم یک ا شا شد ن  بر آنزیم، این زیرا با

 تصررور که اسررت حالی در این کند. تجزیه را هاآن و کرده حمله نخورده دسررت نشرراسررتههای گرانول به تواندمی آمیلاز،-β خلاف

شود می تخریب عمدتاک سنتز جای به نشاسته خشکی، تنش طول بنابراین در .دهدرا انجام می عمل هیدرولیزتنها  آمیلاز-β شودمی

(Yang et al. 2001.) سایر ژن سماز  سیر متابولی ضر که مرتبط با م شده در پژوهش حا سایی  شنا سته های  شا ساکارز بودند،  و ن
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سئول هایآنزیم کدکنندههای ژن سفات ساکارز) ارزساک سنتز و هیدرولیز م سنتاز ) (SPSسنتاز ) ف ساکارز  بود که بیان ( (SUSو 

 هایبر  در mRNA سطوح در SUSو  SPS توجه قابل افزایش های پیشین نیزافزایش یافت. گزارش خشکی تنش ها تحتآن

 عنوانبه تواندمی خشرررکی تنش تحتهای بر  در SPSهای ژن بیان اند. افزایشداده خشرررکی را نشررران تنش گیاه گندم تحت

 به ساکارز تبدیل در نیز عمدتاک SUS آنزیم نقش. شود گرفته نظر در خشکی از ناشی محلول قندهای تجمع افزایش برای مکانیزمی

UDP-ست شده گرفته نظر در فروکتوز و گلوکز شت سطح افزایش بنابراین،. ا  در بر  فروکتوز تجمع به تواندمی SUSهای رونو

گالاکتوز، فروکتوز و مانوز در کنجد  یسممتابول یهاگزارش شده است که ژن(. Xue et al. 2008کند ) کمک خشکی تنش طول

 یسازهایشعنوان پمانند گابا، گالاکتوز، فروکتوز و مانوز به یی. قندهایابدیم یانب یشبه منظور مقابله با تنش افزا یمتحمل به خشک

س یکیمتابول ستی یندهایاز فرآ یاریدر ب سممتابول ینعلاوه بر ا .ندکنیعمل م یاهانگ زی سته و گالاکتوزدر گ ی شا  یاهانساکارز و ن

تواند می های درگیر در مسررریرهاترییر بیان ژن .(Gundaraniya et al. 2020) شررروندیالقا م یمختلف تحت تنش خشرررک

 باشد.  ینش خشکبا تگیاه برنج سازگار شدن  یبرا یقند و انرژ یسممتابول یمدهنده تنظنشان

سم شان نتایجلیپید:  متابولی سم در دخیلهای ژن بیان که داد ن یکی از . شودمی تنظیم خشکی تنش نیز تحت لیپید متابولی

( در Os02g0173900( اسررت که در این پژوهش بیان آن )ALDH) دهیدروژنازها آلدهید لیپید، تخریب مسرریر های مهم درژن

ست افزایش توجهی قابل طور طی تنش به صلی نقش دهیدروژنازها آلدهید .یافته ا  شده تولید آلدئیدهای زداییسم فرآیندهای در ا

ستیهای تنش با مواجهه در گیاهان در سدمی نظر به .کنندایفا می غیرزی سیدانی آنتی دفاع تقویت ر  گیاهان رویکردهای از یکی اک

سیداتیو تنش سطح کاهش برای شدمی اک شکی جمله از محیطی هایتنش اثر در گیاهی ALDH مختلف هایژن. با  شوری و خ

سیس و ALDH ژن دو بیان مثال، عنوانبه شوند،می فعال شکی  تنش شرایط تحت تنش به تحمل بهبود منظوربه جو آرابیدوپ خ

 بیان بیش هاآن در ALDH ای که ژنتراریخته آرابیدوپسرریس و توتون که اسررت داده نیز نشرران پیشررین مطالعات .یابدمی افزایش

ست، شده سیداتیو تنش برابر در بالایی تحمل ا شته اک سیژن فعال هایگونه تجمع کاهش با که این امر اند،دا  آلدئیددی مالون و اک

 آرابیدوپسیس در ALDH7B4 بیان القا نیز سبب ABA تیمار این بر علاوه .است مرتبط سلولی لیپیدی پراکسیداسیون از حاصل

 طریق از را تنش به تحمل است ممکن ABA توسط القا از حاصل ALDH بیان افزایش که رسدمی نظربه بنابراین،. است گردیده

سیون کاهش و سمی آلدئیدهای بردن بین از شبکه در این مطالعه  .(Gai et al. 2020بخشد ) بهبود لیپیدی پراکسیدا نتایج آنالیز 

هایی که در مطالعات شرناسرایی ژن نیز نشران دهنده نقش مهم و کلیدی این ژن و خانواده دهیدروژنازها در پاسرخ به خشرکی بود.

سایر گیاهان به آن شین در  شانپی شده، ن شاره  صل از ها در گیاه برنج و اعتبار نتایج دهنده اهمیت مسیرهای عملکرد این ژنها ا حا

 روش فراتحلیل است.

ضر مطالعه در: گیرینتیجه سی به حا سی ترییرات از جامعی برر سخ پیچیده فرآیندهای و رونوی شکی به پا  گیاه در تنش خ

 عملکردی نقش شررناسررایی و تعیین. شررد پرداخته فراتحلیل طریق مطالعات مختلف از RNA-Seq نتایج از تلفیق اسررتفاده با برنج
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DEGتحمل افزایش راستای در تراریخته گیاهان ایجاد اصلاحی و یا هایبرنامه تواند درمی هازیستی درگیر در آن مسیرهای و ها 

، LEAمانند  های کلیدیمتاژن شررناسررایی شررده، علاوه بر شررناسررایی ژن 6607در این مطالعه در میان  .مفید واقع شررود تنش، به

dehydrin Rab، HSP ،P5CS های خانواده و ژنALDH بیوسررنتز اسرریدهای  دهی،سرریگنال و هورمون متابولیسررم با مرتبط

که  STY46و  OsFH4 ،RanBP ،NB-ARC ،OsG1L9ژن جدید نیز از جمله  162ها، تعداد متابولیسررم کربوهیدرات و آمینه

سلولی نقش دارند تنها سایی فراتحلیل طریق از در فرایندهای مهم  شان امر این که شد شنا  در روش این کارایی بالای یدهندهن

 .است شرایط مورد مطالعه به پاسخ در کلیدی و جدید دخیل هایژن های مرتبط با بهبود عملکرد گیاه از طریق شناساییپژوهش

سردبیر و از همچنین و  در پیشبرد این مطالعه یاری کردنداز مرکز محاسبات سریع دانشگاه شهرکرد که ما را  :سپاسگزاری

 شود.متن مقاله حاضر و ارائه نظرهای ارزشمند سپاسگزاری میمطالعه خاطر محترم بهداوران 

 منابع

های ران، دست، راسته و چربی در بافت p32( الگوی بیانی ژن 1400عرب پور رق آبادی زهرا، محمدآبادی محمدرضا، خضری امین )

 .200-183(، 4)13پشت بره کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، 

 یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بreal time PCRدر بز کرکی راینی با استفاده از  ESR1( بیان ژن 1399) محمدرضا یمدآبادمح

12(1 ،)192-177 . 

-184(، 4)12ی کشاورز یوتکنولوژیب. مجله در بز ESR2 مخت  بافت ژن mRNAیانیب لیپروفا( 1399)محمدرضا  یمحمدآباد

169. 

. مجله بیوتکنولوژی در بز BMP15 مخت  بافت ژن mRNA پروفایل بیانی(. 1399) سفلایی محمد، محمدرضا یمحمدآباد

 .191-208(، 3)12کشاورزی 

رمانی با استفاده از های مختلف گوسفند کمطالعه بیان ژن لپتین در بافت( 1397محمدآبادی محمدرضا، کرد محبوبه، نظری محمود )

real time PCR 111-122(، 3)10. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی . 
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