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چکیده
کند.یرا در سراسر جهان محدود ماهانیگییایجغرافعیو توزدیاست که تولیطیعوامل محنیتریاز اصلیکیتنش شوري

نی. در اباشدمیمحیطیيهابه تنشتحملهمانندمفید يهاژندارايکه استانیاز خانواده گندمیوحشجنسکیوپسلیآژ
Aegilopsاز گونه 575ژنوتیپشیآزما cylindricaاز گونه 675عنوان مقاوم و ژنوتیپ بهAegilops crassaعنوان حساس که بر به

در شرایط کنترل شده هااهچهی، گهازنی بذرپس از جوانهاستفاده شد.ند،شناسایی شده بودي پیشین در تنش شوريهاپایه آزمایش
. انجام گردیدمحلول هوگلند میلی مولار با200در دو شرایط نرمال و تنش شوري محیط ماسه منتقل و آبیاري بهنوري و دمایی

و RNAپس از تیمار شوري انجام شد. پس از استخراج ساعت 72و 48، 24شش، صفر، هاي در زمانبرداري از بافت برگنمونه
-Real Timeاز طریق MYBوCBF14 ،NAC2ي سه عوامل رونویسی هابیان ژنو یید أت18S rRNAبا صحت آنcDNAساخت 

PCRنشان داد که فاکتورهاي رونویسی ایجبررسی شد. نتNAC2 وCBF1448ن میزان ساعت پس از اعمال تنش شوري بالاتری
MYBوCBF14 ،NAC2هاي بیان ژندر مجموع پس از اعمال تنش داشت. ساعت 24بیشترین بیان را MYBبیان را داشتند، ولی ژن

سه ژن که دهد میدر تمامی ساعات بیان نسبی بیشتري داشت. این نتایج نشان675در مقایسه با ژنوتیپ 575متحملدر ژنوتیپ
قرابت ژنتیکی بالاي آژیلوپس بهبنابراین با توجه،در ژنوتیپ متحمل دارندتنش شوريبهاعطاي تحملفوق نقش کلیدي و مهمی در

ر روند.کابهنژادي گندم ي بههااستفاده در برنامهي کاندیدا براي هاعنوان ژنبهي تکمیلیهاتوانند پس از آزمایشمیو گندم

ورهاي رونویسی، فاکتآژیلوپس، تنش شوري:يدیکليهاواژه

مقدمه
یکی از مشکلات اساسی بر سر راه کشاورزي کمبود 

آبیاري است. با توجه به برايمنابع آب شیرین و با کیفیت 
ناپذیر بودن استفاده از و اجتنابابیتوسعه کشاورزي فار

زراعی هايزمینا کیفیت پائین و شور، تخریب منابع آبی ب
ساز ا شدن خاك مسئلهسمت شور و قلیبهمرغوب و گرایش

,Kafi)خواهد بود  et al., میلیون 800بیش از .(2003
397ثر از شوري هستند که أهکتار از اراضی جهان مت
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میلیون هکتار شور و قلیا 434میلیون هکتار از آن شور و 
شش درصد از کل اراضی جهان استبرابراین سطح ، هستند

(Fao, 2005).
عنوان خویشاوندان بههانی کهدر طول هزاران سال، گیا

هاي اند در معرض تنشهان زراعی شناخته شدهوحشی گیا
مانند سرما، خشکی، شوري، غرقابی و زنده و غیره زنده

،هاي متحملگونهبسیاري از اند.ها بودهانواع آفات و بیماري
هان زراعی هستند و در بسیاري وحشی گیااندخویشاون

Jiang)روندشمار میبهیزاجداد آنها نموارد et al., 1994).
از اي گنجینهعنوان اجداد وحشی گندم داراي بههاآژیلوپس

.هاي زراعی هستندنتقال به گونهابرايهاي ارزشمند ژن
گونه 10د،یپلوئیگونه د11شامل لوپسیآژجنس

ییبالایکیتنوع ژنتاست کهدیگونه هگزاپلوئ2و دیتتراپلوئ
، D ،Sهايآن شامل ژنومیکیو فرمول ژنتدهندیمرا نشان 

U ،C ،N وMحداقل لوپسیآژهاياز گونهی. بعضاست
زهخود با گندم مشترك هستند که اجاهاياز ژنومیکیدر 

ایمنظم و هايیتلاقلهیوسبههاصفات مطلوب آندهدیم
دایبه گندم انتقال پیعیطبیبینوترکهايروش

Schneider)کند et al., در پژوهش اخیر با .(2008
برداري یابی و نقشههاي پیشرفته توالیگیري از روشبهره

اند گندم و آژیلوپس را گزارش کردهDتشابه بالاي ژنوم 
(Luo et al., 2017).

ي هار طبیعی همواره در معرض تنشطوبهگیاهان 
سرما و ،خشـــکیشوري بالا، محیطی متفاوت از قبیل

یت رشد و کاهش چشگیر دره قرار دارند که سبب محدوغی
شوند. در مقابل گیاهان نیز میعملکرد در گیاهان زراعی

مقابله با این عوامل برايي مناسبی هاطی تکامل سازوکار
که ناشی از تغییرات ژنتیکی اندنامساعد محیطی کسب کرده

یی که با تنظیم بیانهاین ژنترباشد. از مهممیدر آنها
هاتوانند در تحمل گیاهان به تنشمیي عملکرديهاژن

نقش کلیدي داشته باشند عوامل رونویسی یا 
TF(Transcription factor)باشندمی)Huang et al.,

ل یی هستند که با اتصاهاعوامل رونویسی پروتئین.)2015
همانندي هدف هادست ژنبه عناصر تنظیمی در ناحیه بالا

دارهدهعرا هاا خاموش کردن این ژنسویچی روشن و ی
مهم رونویسیاز عوامل کنند. میو بیان آنها را تنظیمهستند

ي غیرزیستی هادر تحمل گیاهان به تنشکه نقش آنها
توان به سه میدر مطالعات متعدد گزارش شده استتاکنون 
De Leonardis(اشاره نمود MYBو NAC ،CBFخانواده 

et al., 2007; Yamaguchi-Shinazaki & Shinozaki,

2005; Huang et al., نام در اصل از NACنام ژن .)2015
NAM)No apicalاست: مشتق شدهنیسه پروتئ

meristem( ،ATAF1-2 وCUC2)Cup-shaped

cotyledon اتصال به اختصاصی، دمینکی) که شامل
DNA است(Aida et al., ها در پاسخ NACنقش . (1997

همچنین ،هاي زیستی و غیرزیستی اثبات شده استتنشبه
برخی از آنهاداراي وظایف مهمی در توسعه گیاه هستند،

در عنوان اهدافی براي مهندسی ژنتیک در تحمل به تنشبه
Nakashima(هان استفاده شده استگیا et al., 2012;

Puranik et al., تاکنون نقش مهم عوامل ).2012
/C-repeat binding factor(یاCBFرونویسی

dehydration-responsive element binding(
CBF/DREBي مرتبط با تحمل به هایان ژندر تنظیم ب

خشکی، شوري و سرما در ویژهبههاي غیرزیستی تنش
ها عوامل رونویسیاین ژنگیاهان مشخص شده است. 

شوند میموقتی در مراحل اولیه تنش بیانرطوبههستند که 
Jan(نمایندهاي هدف را فعال میو تظاهر ژن et al.,

هاي گندمیان شناسایی زیادي از گونهCBFهاي ژن. )2017
Jaglo)مانند چاودار ،شده است et al. 2001) ،

Bevilacqua)برنج et al., Marozsán-Tóth)، جو(2015

et al., Mohseni)و گندم (2015 et al., 2012).
هاي محیطیهاي رونویسی دخیل در پاسخ به تنشورفاکت

MYBیک، دو یا سه توالی تکراري مشتمل برهاییپروتئین
DNAآمینو اسید) در دامنه اتصال به53-51ناقص (

ها در دامنه تعداد تکراربهبا توجهها، هستند. این پروتئین
MYBتر در سه زیرخانواده شان، پیشMYBR1R2R3 ،

MYBR2R3 وMYBاندشدهبندي هاي مرتبط طبقه)Chen

et al., نقش مهمی را در پاسخ MYBهاي . پروتئین)2006
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کنند. در آرابیدوپسیس هاي محیطی در گیاه بازي میبه تنش
گویی به تنش گزارش شده که مرتبط با پاسخMYBژن 15

Dubos)هستند  et al., انددادهنشانقبلی. مطالعات(2010
دخیلغیرزندههايتنشبهدر پاسخ گندمTaMYb1که 

اکسیژن (غرقابی)،کمبودشرایطدراین ژنبیاناست. میزان
بافتدرویژهبهشوريو)خشکی(اتیلن گلیکولپلیتیمار

در ژناینرونوشتمیزانیابد. همچنینمیریشه افزایش
به گلیکولاتیلنو پلیABAبا گیاهتیمارشروعزمان
Lee)یابد میافزایشکندي et al., 2007) .

ي جدید هاشناسایی ژن،بالابا توجه به توضیحات 
عوامل رونویسی و تعیین الگوي بیان آنها در پاسخ به ویژهبه

تواند درك بهتري از نقش کارکردي آنها در میهاتنش
فراهم ن امحققازجمله تنش شوري براي هاانطباق با تنش

ي مولکولی مناسبی را براي هاس راهکارو بر این اساکرده
افزایش تحمل به تنش در گیاهان فراهم نمایند، ضمن اینکه 

راجع به نقش عوامل رونویسی در آژیلوپس یاندکآگاهی
همین دلیل در این بهوجود دارد.به تنش شوريدر پاسخ 

، MYBبا توجه به نقش کلیدي سه عامل رونویسی تحقیق
NAC2 وCBF14ي دخیل در تحمل هایم بیان ژندر تنظ

الگوي بیان آنها در شرایط تنش ي غیرزیستیهابه تنش
ند مورد بررسی قرار گرفتReal time-PCRروش باشوري

اي براي عنوان یک بررسی پایهبهدتوانمینتایج آن که 
براي استفاده در اصلاح ي مناسبها و راهبردهاانتخاب ژن

مولکولی گندم استفاده شود.

هامواد و روش
مواد گیاهی و تیمار شوري

.Aeاز گونه 575دو ژنوتیپهايبذراز ش در این آزمای

cylindricaاز گونه 675عنوان مقاوم و ژنوتیپ بهAe.

crassaهاي پایه آزمایشکه بر عنوان ژنوتیپ حساس به
، استفاده شدنده بودپیشین در تنش شوري شناسایی شد

(Mahmoudi et al., در محلول منظور بذرها ن. بدی(2014
یدقیقه ضدعفون10مدت بهيارجوایتکس تدرصد10

ها در بذر،از شستشو در آب مقطر استریلپس. شدند

دادهانتقالبه ژرمیناتوریکاغذ صافيحاوظروف پتري
محیط ماسه با زهکش بههاگیاهچهزنی، پس از جوانه. ندشد

مدت دو هفتهبهمحلول هوگلندمنتقل و آبیاري بامناسب
,Hoagland and Arnon)انجام شد باتیمار سپس . (1950

انجام گردیدنمک کلریدسدیم مولارمیلی200شوري سطح
سه برگ در مرحلهاز72و 6،24،48در ساعات صفر و و 

بلافاصله و انجام شدگیري نمونهRNAبراي استخراج برگی 
منتقل - Cº70فریزر بهع منجمد وبا نیتروژن مایها نمونه

. ندشد

cDNAو ساخت RNAاستخراج 

TMRNX-plusاستفاده از کیت باRNAاستخراج 

RNAو کیفیت کمیت.انجام شدایران) -کلون(سینا

استخراج شده با استفاده از دستگاه اسپکتروفتومتر 
)Eppendorph AG یکالکتروفورز ژل آگارز و )22331

العمل ربر اساس دستوcDNAساخت .دشبررسی درصد
هاي تیوبپس از تهیه انجام شد. Fermentasکیت شرکت 

.شدندمنتقل سلیسیوسدرجه -70به فریزر cDNAحاوي
5:1به نسبت سازي رقیقابتداPCRبراي انجام واکنش 

استفاده شد.PCRواکنشبراي یک میکرولیترمقدار و انجام 
RNAهاي ژن ز آغازگراcDNAبررسی کیفیت براي

18S rRNA(Jainریبوزومی  et al., .استفاده شد(2006

Real Time-PCRبا هاژننسبی بیان 

25/6يحاویکرولیترم5/12حجم در qPCRواکنش
SYBR Green I PCR Master Mixیکرولیترم

(Fermentas) ،یاختصاصآغازگر از هر یکرولیترمنیم
با رقیق شدهcDNAیکرولیتر م8/0و پیشرو و معکوس

و Bio-RadمدلReal Time PCRاستفاده از دستگاه
اطلاعات انجام شد. ™ CFX Managerافزارنرم

شود. میدر جدول یک مشاهدهاستفادهموردهايغازگرآ
و براي خانوادههمهانها عمدتا مربوط به گیااین آغازگر

18S-rRNA1(جدول باشدمیاز آرابیدوپسیس(.
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CBF14و MYB ،NAC2عوامل رونویسی يهااستفاده شده براي بررسی بیان نسبی ژنهايلیست آغازگر-1جدول

Primers Forward Reverce Tm Size Ref.

CBF14 TGCCTCAACTTCGCCGACTC CATGCCGCCGATCCAGTGCT 60 240 (Masoomi et al., 2015)

NAC2 CGAGTGGGAGAAGATGCAGC TTGTCCACGATCTCCGACTC 60 165 (Masoomi et al., 2015)

MYB2 GGGCTGAAACGCACAGGCAAGA CTGCTTGGCGTGCTTCTGC 55 314 ( Yang et al., 2012)

18S-rRNA ATGATAACTCGACGGATC CTTGGATGTGGTAGC CGT 60 180 ( Unfried et al., 1989)

پلیمرازي شامل اي زنجیرهچرخه دمایی و برنامه
گرادیدرجه سانت95يدماشرست سازي اولیه (مرحله وا

95چرخه شامل 40با تکثیربعد ) و یقهدق7مدت به
گرادیدرجه سانت60یه،ثان10يگراد برایدرجه سانت

یهثان20يبراگرادیدرجه سانت72و یهثان20يبرا
RNAاز ژن هاسازي دادهبراي نرمال.انجام شد

وان ژن مرجع استفاده شد.عنهب(18S rRNA)ریبوزومی 
انجامژیکی و سه تکرار تکنیکیلوبیودو تکراردرواکنش
لیواك براي بررسی بیان نسبی براساس روش هاو داده

نرمال شدهCtمقداربراي این منظور . تجزیه شدهاژن
تیمار نمونه نرمال شدهCtنشده) از مقدارماری(تشاهد
بی ژن در هر نمونه از بیان نس. )ΔΔCt(شودیکسر مشده

Livak(شدحاسبهمΔΔCt -2رابطه طریق  &

Schmittgen, 2001(.

نتایج
cDNAو rRNAبررسی کیفیت 

استخراجنشان از 5Sو 18S،28Sهاي باندمشاهده
نیز با cDNAکیفیت نتایج ارزیابی.استRNAمناسب

لق به ژن عمت180bpحدود تکثیر توجه به تشکیل باند
18S rRNAنشان از کیفیت مطلوبروي ژل آگاروز

ي اهتک پیکتولید ).a,b- 1(شکلدارد cDNAسنتز 
دلالت برReal Time-PCRمنحنی ذوب طی فرایند

مورد MYBوCBF14 ،NAC2ي هاژناختصاصی تکثیر 
).c- 1(شکلاستسی در پژوهشبرر

وCBF14 ،NAC2هاي میزان نسبی بیان ژنمقایسه
MYB
وCBF14 ،NAC2ان بیان سه ژن کاندیدا میز

MYB2 روش تنش، بهدر مقابله باتحت تیمار شوريReal

Time-PCR.بیان دو که لازم به توضیح است بررسی شد
تحت تنش سرما قبلا در آژیلوپسNAC2وCBF14ژن 

Masoomi)یابی شدهبررسی و توالی et al., ولی (2015
MYB و براي آژیلوپس بررسی شدهبراي اولین بار در گیاه

نیاز به خانواده مربوطهیکی از اعضاي دقیق بهانتساب 
این تحقیق از ذکر شماره براي این در، بنابریابی داردتوالی

آن خودداري شده است. 
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(a) (b)

روي ژل 18SrRNAبا استفاده از ژن cDNA، صحت ساخت(a)مشاهده شده دلالت بر استخراج مطلوب 5SRNAو 28S ،18Sهاي باند-1شکل
MYB(c)وNAC2 ،CBF14مربوط به  سه ژن تکثیرمنحنی ذوب و ، (b)آگارز یک درصد 

NAC2عوامل رونویسی نسبیبیان-2شکل (a)،(b)CBF14و(c)MYBاز ژنوتیپ 575حساس و متحمل آژیلوپس (پدر دو ژنوتی
Ae.cylindrica از ژنوتیپ 675وAe. crassaمولارمیلی200شوري بعد از اعمال تیمارساعت 72و 48، 24، 6هاي ) در زمان

MYB2NAC2 CBF14
(c)
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در ساعات مختلف پس از NAC2نتایج مقایسه بیان ژن 
ي دارتنش شوري نشان داد در شش ساعت اول تفاوت معنی

تدریج بیان ژن در بهشود ولینمیبین دو ژنوتیپ مشاهده
ساعت 48ان در زمکه ريطوبههردو ژنوتیپ افزایش یافته، 

72ادامه (بعد از تیمار به حداکثر میزان خود رسید. اما در 
بیان این اندکی کاهش یافت. رونویسی از این ژن )ساعت

675بیشتر از 575مقاومپیژنوتتمامی ساعات در ژن در 
این درمناسبهايسازوکارکه احتمالا نمایانگر وجودبود

حداقل بهبرايژنوتیپ در مقایسه با ژنوتیپ حساس و
. )a-2(شکلباشد میي ناشی از تنشهارساندن آسیب
ساعت پس از 24در زمان شش و CBF14بیان ژن 

نشان ي دارمعنیافزایششوري در هر دو ژنوتیپتیمار
ازاز تیمارساعت پس48تدریج در زمان به، امانداد

ه دهنده تلاش گیاکه نشانبرخوردار بودداريافزایش معنی
مشابه ژن ساعت، 72اما در زمان مدیریت تنش استبراي

NAC2یافتکاهشدر هر دو ژنوتیپ بیان این ژن
در هر اگرچه روند افزایش و یا کاهش بیان ژن . )b-2(شکل

بین میزان بیان مشابه بود ولی در ساعات مختلف پیژنوتدو 
575مقاوم پیژنوتکه در ريطوبه،متفاوت بوددو ژنوتیپ 

میزان بیان 675پیژنوتنسبت به ساعت 72و 48ر زمان د
ژنوتیپ مقاوم در ،ضمن اینکه در مقایسه؛بودبیشتراین ژن 
نسبت به ژنوتیپ را افزایش بیان بیش از دو برابر 48ساعت 

بیانگر فعال شدن زودتر و نشان داد که احتمالا 675حساس 
با تنشاین ژنوتیپ در مواجه دفاعی سازوکارهايترقوي
شرایط تطابق با آمادگی و برايباشد که فرصت کافی می

.سازدمیژنوتیپ متحمل فراهممحیطی نامساعد را براي 
و 575هايپیژنوتدر MYBمیزان بیان ژن البته در 

در شش ساعت اول پس از اعمال تنش تغییري 675
ها پیژنوتبین سایر ساعات افزایش بیان مشاهده نشد ولی 

دیدههاچه روند یکنواختی بین زماناگر،شدمشاهده 
هر افزایش قابل توجهی در ساعت24در زمان اماشود نمی

و کاهش بیان48ساعتدر لیوگردید مشاهده دو ژنوتیپ 
. همانطور که افزایش بیان وجود داشت72در زمان دوباره

575پیژنوتدر دو ژن قبلی نیز مشاهده شد در مجموع 

که برخوردار بوداز بیان بیشتري675پیژنوتنسبت به 
احتمالا اهمیت و نقش کلیدي سه ژن کاندیدا را در اعطاي 

.)c-2(شکلدهدمیتحمل به این ژنوتیپ نشان

بحث
، NACیسیرونويهافاکتورخانواده اعضاي از ياریبس

عهده بهگیاهو نمو ي رشدهافراینددر نقش مهمینه تنها 
ي غیرزیستی و افزایش تحمل هاخ به تنشدارند بلکه در پاس

باشند میاثرگذارنیزهاگیاهان به اینگونه تنش
(Nakashima et al., (از TaNAC2ژنانیبالگوي .(2012

ABAتنشو ما، سرشوري،یبه خشکسالپاسخدر گندم) 

Mao(خالت دارد در آرابیدوپسیس تراریخته د et al.,

2012(.TaNAC4 یسیفاکتور رونویکNAC دیگري را
یبرنج همسانOsNAC4با کند کهکدگذاري میگندمدر 
یی دارد و در تنش زیستی و غیرزیستی در گندم افزایشبالا

Wu)می یابد et al., 2008) .Rahaie(2011)و همکاران

NACخانواده یکی از اعضايکهNAC67اندنشان داده

یابد و شوري افزایش میاسترس تیماردر طول است
نتایج دارد. گندمی به کینزدبسیار کد شده همولوگ نیپروتئ

-نشان داد که ژن(2005)و همکاران Ohnishiهايبررسی

-مرتبط به واکنش به تنشATAFهاي متعلق به زیرخانواده 

-داراي شش عنصر پاسخ به آبسیزیکOsNAC6ها هستند. 

مکان نوکلئوتید بالادست500اسید است که در محدوده 
دهنده دخالت آغاز رونویسی قرار دارد که این نشان

OsNAC6ي وابسته به هادر سیگنالیگ پاسخ به تنش
هاي مربوط دیگر ژنهماننداین ژن نیز .اسید استآبسیزیک
هاي رونویسی، داراي یک ناحیه به شدت حفاظت به عامل

بهیاند که این عامل رونویسهها نشان دادبررسی.شده است
یابند.هاي هدف اتصال میپروموتري ژنABREمناطق 

هاي مختلف موجب تحت تنشNACبیان عوامل رونویسی 
هایی مانند فعال شدن مسیر انتقال پیام فیتوهورمون

اتیلن در گیاه شده که در وسالیسیلیک اسید، جیبرلیک اسید
Puranik(شودنهایت موجب حفظ هموستازي سلولی می et

al., مطالعات کل ژنوم آرابیدوپسیس نشان داده ).2012
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بوسیله حداقل یکی از NACهاي است که بسیاري از ژن
ABAهاي غیرزنده از قبیل شوري، خشکی، سرما یا تنش

Jensen)شوند القا می et al., 2010) .
در تحمل گیاهان به NACاین با توجه به اهمیت بنابر

بیان این ژن در تنش ،هاي غیرزیستی در این تحقیقتنش
صورت اختصاصیههاي این ژن بآغازگرشد.شوري مطالعه

هاي این خانواده در ژنشدهو براساس نواحی حفاظت
ايدر مطالعه. طراحی شدندآرابیدوپسیس و برنجگیاهان

يهاپس از تیمار شوري در زمانOsNAC6روي برنج، 
Ohnishi(داشتند فزایش بیان اساعت48و 12،24 et al.,

تطابق با الگوي بیان این ژن در گیاه آژیلوپس که )2005
).a-4(شکل داشت

CBF(C-repeat binding factors)هايپروتئینتمام

نام بهDNAشده براي اتصال ي یک ناحیه حفاظتدارا
EREBP/AP2(Ethylene-responsive element

binding factor)آمینواسید تشکیل شده 58ستند که از ه
هاي هاي کدکننده فاکتوراست و در خانواده بزرگی از ژن

Ohme-Takagi(رونویسی گیاهی وجود دارد & Shinshi,

کمک این ناحیه بههاي رونویسیاین عامل). 1995
در ناحیه پروموتري تنظیمیهاي شده قادرند به توالیحفاظت

,Cor15A, Cor6.6, kin1همانندش تنمرتبط با هاي ژن

rd17, rd29Aو بالطبع بیان آنهااتصال یابند و موجب
عناصرباعث افزایش تحمل گیاه به تنش غیر زنده شوند.

گر به ژن واکنشنیچندرتدر پروموCRT/DREتنظیمی
سیدوپسیآراباهیدر گهاآنیکنندگاثر فعالنینهمچسرما و

Gilmour).به اثبات رسیده است et al., بیان ژن 2004
OsDREB1Aو تیمار شوريپس از اعمال ساعتپنج
OsDREB2A24 تنش خشکی و شوري در پس از ساعت
در اثر شوري ژنتحقیق بیان ایناین در شود.برنج القا می

ي مشابه تحمل در هاکاروافزایش داشت که بیانگر ساز
غلات دارد. ویژههبگیاهان، 
و یکیولوژیزیفيهاندیافراز ياریدر بسMYBنیپروتئ

هیاولوسازسوختمیتنظدر،یقابل توجهروطیی بهایمیوشیب
مشارکت در ،چرخه سلول،کنترل توسعه سلوله،یو ثانو

سنتز ،زنده مختلفریزنده و غهايشنتدفاع و پاسخ به
Zhang(دخالت دارد گنالیهورمون و انتقال س et al.,

-بسیاري از پروتئینکه دهد د زیادي نشان میشواه. )2012

تطبیق به تنش غیرزنده دخالت دارند. در پاسخ وMYBهاي 
در تحمل به تنش MYBهاي براي نمونه نقش پروتئین

و OsMYB4،OsMYB3R-2سرمایی توسط بیان بالاي
OsMYBS3 ايچهگیاهدر آرابیدوپسیس و برنج در مرحله

Ma)استنشان داده شده  et al., بیان بالاي . (2009
OsMYB2هاي محلول و پرولین منجر به تجمع بیشتر قند

شود. این میH2O2و MDAشده و باعث کم شدن تجمع 
به گیاه اجازه OsMYB2تغییرات متابولیک در طول بیان 

انجام دهد و آسیب ثرتري ؤمدهد تا تنظیم اسمزي می
Yang(اکسیداتیو کمتري در طول تنش شوري ببیند et al.,

گندممتحملارقامترانسکریپتومتغییربادر ارتباط.)2012
ریزآرایه ازاستفادهباکهبلندمدتشوريتنشدر شرایط

بودهاییژنازجملهTaMYB1کهگردیدمشخص،شدانجام
ازبیشتربرابر34افزایشاینمیزانوداشتبیانافزایشکه

زیه عملکرد همولوگ این . تجبودتنش)(بدونشاهدحالت
شوري،خشکی،هايتیماربهژن در آرابیدوپسیس در پاسخ

بافتوروزنهمحافظهايسلولدرویژه بهABAو سرما
ازحاصلتراریختههانگیاهمچنین.یافتافزایشآوندي

Jung(دادندنشانذکرشدهيهاتنشبهبیشتريتحملآن، et

al., 2008(.
نقش کلیدي ژنهاي کدکننده ،بالاعات مطالبهبا توجه

تحت MYBوCBF ،NACهاي ژنهمانندعوامل رونویسی 
مسیر بیان .ندمشخص شدشوري ویژهبهي غیر زنده هاتنش

طوري که به،شودمدیریت میسامانهها به کمک یکاین ژن
در مدت و ها مورد نیازنددر مراحل اولیه پاسخ گیاه به تنش

هایی که شوند، در حالی که ژنالقا میتنشکوتاهی بعد از 
در .شوندطی هموستازي و بهبود مورد نیازند دیرتر القا می

تحقیق سطح رونویسی این سه ژن در شرایط تحمل به این 
افزایش یافت که بیانگر اهمیت 575متحمل ژنوتیپتنش در 

ي هاسازي ژندر تنظیم و فعالهاو نقش کلیدي این ژن
آژیلوپسیی کهتحمل به تنش دارد. از آنجادفاعی در
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ي مفید هااز ژناي گنجینه،عنوان یکی از اجداد گندم نانبه
با ژنتیکی بالاقرابتبهاست و با توجهرا در خود جا داده 

هاتنشبهي تحملهاعنوان والد بخشنده ژنبهتوانندگندم می
ضمن ؛دنرور کابههاي اصلاحی گندم برنامهها و در تلاقی

هاي مولکولی امکان جداسازي، کمک روشبهاینکه
ها به گندم و حتی سایر غلاتسازي و انتقال این ژنهمسانه

تواند پس از میهاي این تحقیقیافتهروازاینباشد. می
در اصلاح گندم براي تحمل به تکمیلیهايآزمایش

شوري قابل استفاده باشد.ویژههبهاي غیر زنده تنش
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Abstract
Salinity is one of the main environmental factors limiting production and distribution of

plants worldwide. Aegilops is a wild species from grasses family with useful genes such as
environmental stress tolerance. Two genotypes, 575 from Aegilop cylindrica as resistant and
675 from Aegilop crassa as sensitive to salinity were used base on previous experiments in
salinity stress. After seed germination, the seedlings were transferred to a sandy environment
under controlled light and temperature conditions and irrigation was performed under two
normal conditions and 200 mM salinity with Hoagland solution. Leaf tissue samples were taken
at 0, 6, 24, 48 and 72 hours after salinity treatments. After extracting the RNA and the cDNA
synthesis, its accuracy was verified by 18S rRNA. The expression of the three transcription
factors of CBF14, NAC2 and MYB was investigated by using Real Time-PCR. Results showed
that NAC2 and CBF14 transcription factors had the highest expression at 48 hours after salinity
stress, but the MYB gene had the highest expression at 24 hours after stress. Overall, the
expression of CBF14, NAC2, and MYB genes in the 575 genotype compared with genotype 675
was in higher level in all hours. The results showed that the three mentioned genes play
important role in salt tolerance in the tolerant genotype, therefore, considering the high genetic
similarity between Aegilops and wheat, the genes can be as candidate genes for using in wheat
breeding programs.
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