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 در گندم  WRKYی عوامل رونویسی های خانوادهبررسی بیوانفورماتیکی ژن
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 یدهچک

های زیستی و دهنده به تنشهای پاسخرمزکننده گروه بزرگی از عوامل رونویسی هستند که در تنظیم ژن WRKYی ژنی خانواده

ژنی در گندم، جستجوی چندگانه در  برای شناسایی اعضاء این خانوادهباشند؛ خصوص در تنش خشکی دخیل میغیرزیستی به

انجام شد.  nr ،EST ،HTGSهای در داده ی این خانواده در برنجشدههای حفظبراساس توالی tblastnهای اطلاعاتی مرتبط و پایگاه

ردیفی و آنالیز هم ترجمه شدند. NCBI ORF finderو  DNAstarافزارهای )فاقد پروتئین( توسط نرم cDNAو  ESTهایی مثل توالی

 های ریزآرایهی ژنی با استفاده از دادهام گردید. الگوی بیانی این خانوادهانج BioEditو  MEGA4افزارهای با استفاده از نرمفیلوژنتیکی 

در  WRKYی ژنی عضو از خانواده 92آمده،  دستبررسی شد. براساس نتایج به PLEXdb ،GENEVESTGATORهای در پایگاه و

جود داشت و برای دیگر اعضاء توالی کامل طور کامل وبه WRKYشده خانواده  شده ساختار حفظ عضو پیدا 67 گندم یافت شد. برای

به سه گروه تقسیم  WRKYشده در گندم همانند برنج بر مبنای ساختار دمین حفاظت WRKYعوامل رونویسی  پروتئین پیدا نشد.

های عنوان ژنها در پاسخ به تنش خشکی در ارقام حساس و متحمل گندم، بهعضو از این خانواده، با توجه به بیان افتراقی آن 6شدند. 

 منتخب برای افزایش تحمل به خشکی در گندم انتخاب شدند.

 

 هاتوالی ردیفی، همWRKYشده دمین حفاظت آنالیز فیلوژنتیکی، الگوی بیان، تنش غیرزیستی، های کلیدی:واژه
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 مقدمه

باشند. در بین کننده غذای بشر میترین منابع تأمینغلات مهم

رین گیاهان زراعی مورداستفاده انسان تغلات، گندم ازجمله مهم

. (Rharrabti et al., 2003) و همکاران هربتی شودمحسوب می

ناطق خشک و ـهای جهان در مینـبخش وسیعی از سرزم

دلیل ها بهگیاهان در آنخشک واقع است که رشد نیمه

رو هست ههای زیادی روبمحدودیت منابع آب با دشواری

با توجه به . (Dean-Knox et al., 1998)و همکاران  ناکسدی

های شدید منابع آبی در اکثر مناطق کشور، در کشور محدودیت

ترین تنش تأثیرگذار بر گیاهان عنوان مهمما تنش خشکی به

. (Kafi et al., 2009)و همکاران  کافی شده استزراعی معرفی

 منظور مقابله باهای نامزد برای انتقال به گیاهان بهاولین ژن

های هایی تک عملی بودند که از قبیل آنزیمتنش خشکی، ژن

کلیدی در تولید عواملی مانند پرولین، بتایین و بعضی از قندها 

زدایی نقش داشتند؛ اما به دلیل پیچیده هایی که در سمو آنزیم

بودن و مؤثر بودن تعداد زیادی ژن در فرآیند تحمل به تنش 

هایی استفاده ردند از ژنخشکی، پژوهشگران در ادامه سعی ک

-کنند که نقش تنظیمی دارند و تحت شرایط تنش بیان می

توانند در تنظیم بیان شوند مانند عوامل رونویسی که می

 Ingram) اینگرام و بارتلس چندین ژن دخالت داشته باشند

and Bartels, 1996) .عوامل رونویسی WRKY ترین از بزرگ

باشند و در ویسی در گیاهان میکننده رونهای تنظیمخانواده

این  کنند.های زیستی شرکت میتنظیم بسیاری از فرآیند

زیستی و زیستی و های غیرده ژنی در مقاومت به تنشخانوا

ای دارند. در آرابیدوپسیس همچنین مراحل نموی نقش گسترده

و برنج نقش این عوامل رونویسی در تحمل به تنش خشکی به 

. (Rushton et al., 2010)و همکاران  شتونرااثبات رسیده است 

 72وجود دمین  WRKYی ژنی به گذاری این خانوادهدلیل نام

های این خانواده هست که ای است در توالی پروتئیناسیدآمینه

شده در انتهای آمینی این دمین پروتئینی موتیف حفاظت

WRKYGQK و همکاران  یولگم؛ همکارانو  راشتون وجود دارد

(Rushton et al., 1996; Eulgem et al., 2000) همچنین در .

روی حاوی انتهای کربوکسیلی این دمین، ساختار انگشت

شده صورت حفاظتهای سیستئین و هیستیدین بهاسیدآمینه

روی به ساختار انگشت (2000)و همکاران  یولگموجود دارد 

وجود دارند. موتیف  Cys2-His2و  Cys2-His/Cysهای فرم

WRKYGQK روی برای اتصال به عناصر و ساختار انگشت

باشند. حضور توالی ضروری می W( cis elementسیس )

و در  DNAروی شیار بزرگ  W(TTGACT/C)شده حفاظت

 WRKYهای هدف توسط عوامل رونویسی پروموتر ژن

-ها موجب تنظیم بیان ژنشده و پس از اتصال به آنشناسایی

و  راشتون (2000) و همکاران یولگم گردندهای موردنظر می

ی ژنی بر مبنای تعداد دمین . این خانواده2010)) همکاران

WRKY ها به سه گروه روی آنو خصوصیات موتیف انگشت

و  IIو گروه  WRKYدارای دو دمین  Iشوند. گروه تقسیم می

III  دارای یک دمینWRKY روی در باشند، ساختار انگشتمی

که این موتیف طوریمتفاوت است به IIو  Iهای با گروه IIIگروه 

 IIو  Iهای و در گروه Cys2-His/Cysصورت به IIIدر گروه 

نیز بر مبنای تفاوت  IIباشد. گروه می Cys2-His2صورت به

 IIeتا  IIa هاینیز به زیرگروه WRKYساختار در دمین 

شوند. از دو دمین موجود در گروه اول فقط بندی میتقسیم

ها )دمین موجود در انتهای کربوکسیلی( کار کی از دمینی

دارد و دمین دیگر )انتهای  را بر عهده Wشناسایی توالی 

واقع  کند درآمینی( آن به اختصاصی بودن اتصال کمک می

عملکرد مشابهی با دمین  Iدمین انتهای کربوکسیلی گروه 

WRKY های گروه پروتئینII  وIII  و همکاران یولگمدارد 

در این مطالعه تلاش شده است اعضای خانواده ژنی . (2000)

WRKY تحلیل  و و مورد تجزیه بندیدر گندم شناسایی، طبقه

ها نهایت با بررسی الگوی بیان آن فیلوژنتیکی قرار گیرند و در

های کاندید این خانواده که در فرآیند تنش خشکی به ژن

 درگیر هستند مشخص شوند.

 

 روش

عضاء خانواده پروتئینی با استفاده از شناسایی ا

 های اطلاعاتی مرتبطپایگاه

های شده در پایگاهآوریهای جمعابتدا با استفاده از داده

 ،PlantTFDBاطلاعاتی مرتبط با عوامل رونویسی در گیاه مانند 

GramineaeTFDB، Graingenes جستجو شروع شد. جستجو ،

 ،EMBLی مرتبط مانند های اطلاعاتی مهم و اساسدر پایگاه

TriFLDB و NCBI  انجام شد. تمام توالی نوکلئوتیدی و

 ثبت شد. WRKYی پروتئینی اعضای خانواده

شده های مشابه گزارشجهت جلوگیری از ثبت تکراری توالی    

در  های مختلف،های یافت شده در پایگاهبرای هر ژن، توالی

NCBI  رت وجود پیدا توالی در صو یونیجینجستجو شدند تا

 ,mRNAشده یک ژن )اعم از های گزارششود. انواع رونوشت

cDNA, EST شده است. در صورت آوریجمعیونیجین ( در یک

ردیفی، شناسایی ، موارد تکراری از طریق همیونیجینوجود عدم

 و تلفیق شدند.
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 tblastn شده در برنجهای حفظاساس توالیبر 

 WRKYی اعضای خانواده شدهفاظتهای حبا استفاده از توالی

علیه  tblastn(، Wu et al., 2005)و همکاران  وودر گیاه برنج 

 HTGS و  nr،est هایهای نوکلئوتیدی گندم در پایگاه دادهداده

شده های حفاظتانجام شد. دمین NCBIبانک اطلاعاتی 

(Consensus) WRKY  های خانواده پروتئینی تمامی زیرگروه

 tblastn( در IIIbو  IaN ،IaC ،Ib ،IIa ،IIb ،IIc ،IId ،IIIaبرنج )

ا در این روش ــتانه خطــتفاده قرار گرفت. آســـمورداس
5-Evalue≤e  در نظر گرفته شد. جهت تشخیص اعضای خانواده

WRKY شده و کلیدی این خانواده وجود ساختار حفاظت

در  شده پیدا هایعنوان شاخص استفاده شد؛ یعنی توالیبه

تی خانواده پروتئینی ـــارهای حفاظـــتن ساختــصورت داش

WRKY ل ـــمثWRKYGQK روی تــو انگش

(HxC23Cx7Cx  یاHxH23–22Cx5–4Cxبه )های عنوان توالی

 جدید ثبت شدند.

 

 های بدون پروتئینو ترجمه توالی ORFپیدا کردن 

هایی که و ترجمه آن )در مورد توالی ORFبرای مشخص کردن 

ها و برخی ESTنشده است مثل  ها ثبتپروتئینی برای آن

cDNA افزار نرم -1طریق عمل شد:  3ها( ازDNA STAR 

(Edit seq) 2- افزار نرمFinder ORF موجود در پایگاه اطلاعاتی 

NCBI 3-  همپوشانیEST های موجود درESTAnnotator  در

 . TIGR (Plant Gene Indices)پایگاه اطلاعاتی 

 

های در تمامی توالی WRKYررسی وجود دمین ب

 SMARTپروتئینی در پایگاه اطلاعاتی 

آمده جهت اثبات وجود  دستهای پروتئینی بهتمامی توالی

 بررسی قرار گرفتند. مورد SMARTدر پایگاه  WRKYدمین 

 

 بندی و مطالعات فیلوژنتیکطبقه

 MEGA4افزار تمامی اعضاء توسط نرم WRKYهای دمین

ردیف شدند و ( همTamura et al., 2007)و همکاران  موراتا

رسم شد. اتصال همسایه درخت فیلوژنتیکی براساس روش 

انجام شد. شاخص  Gonnetردیفی بر مبنای ماتریکس وزنی هم

Bootsrap  بار تکرار مشخص گردید.  1222در این روش پس از

روه و شده هر گهای موجود، تعیین مناطق حفظبر گزارشعلاوه

نظر کننده هر گروه و یا زیرگروه موردزیرگروه که شاخص تعیین

بررسی قرار گرفت. همه اعضای خانواده  باشد، مجدداً موردمی

WRKY بندی که در درخت فیلوژنتیک بود با توجه به گروه

 BioEditافزار ها توسط نرممرتب شدند و نمای گرافیکی آن

هر گروه توسط شده رسم شد و مناطق مشابه و حفظ

 مشخص شد. MEMEو  BioEditافزارهای نرم

 

کننده های ذخیرههای بیان از پایگاهدست آوردن دادههب

 داده

های بیانی اعضای خانواده ژنی در دست آوردن دادهجهت به

ای های دادهخصوص تنش خشکی از پایگاهشرایط تنش و به

PLEXDB،GENEVESTIGATOR ،GEO NCBI   استفاده

 GEO NCBIو  PLEXDBهای اطلاعاتی در پایگاه .شد

های ، علیه دادهWRKYهای نوکلئوتیدی خانواده ژنی توالی

شده و پس از شناسایی  blastنوکلئوتیدی کاوشگرهای موجود 

های موجود برای کاوشگرها تغییرات بیان ژن موردنظر در داده

 های مربوط به تنش خشکی بررسی گردید. در پایگاهآزمایش

های با استفاده از شماره GENEVESTIGATORاطلاعاتی 

دست آمده ابتدا شماره شناسایی کاوشگر به یونیجینشناسایی 

های مربوط به این کاوشگرها و تفاوت بیان و سپس آزمایش

 ها بررسی شد.آن
 

 نتایج و بحث

 WRKYی ژنی شناسایی اعضاء خانواده

 عضو پیدا 67 برای(، 1پیدا شد )جدول  عضو 92در این بررسی 

طور کامل وجود به WRKYشده خانواده  شده ساختار حفظ

 داشت و برای دیگر اعضاء، توالی کامل پروتئین پیدا نشد.

عضو  PlantTFDB ،55در زمان انجام این پژوهش، در پایگاه     

 WRKYعضو خانواده ژنی  GramineaTFDB ،37و در پایگاه 

 شده بودند. گندم معرفی

این مطالعه به دلیل قرابت ژنتیکی گندم به برنج و  در    

های پروتئینی ای بودن هر دو گیاه، از توالیلپههمچنین تک

 ،و همکاران وو)های برنج شده هرکدام از زیرگروه حفاظت

در گندم  WRKYبرای پیداکردن اعضای جدید خانواده  2005)

کلئوتیدی های نوهای اطلاعاتی، توالیاستفاده شد. در پایگاه

باشد؛ های پروتئینی موجود میبسیار بیشتری نسبت به توالی

بنابراین برای پیداکردن اعضاء جدید اطلاعات بیشتری را در 

دهند، از طرفی چون برای پیدا کردن اعضاء دسترس قرار می

شده جدید و داشتن عملکرد مشابه نیاز به توالی حفاظت

برای پیدا کردن  tblastnزار افباشد، استفاده از نرمپروتئین می

های نوکلئوتیدی با استفاده از اعضاء جدید از میان توالی

رسد. در شده پروتئینی منطقی به نظر می های حفاظتتوالی

 داشتن ساختار حفاظت WRKY پیدا کردن اعضای خانواده ژنی

ید أیدقت بررسی و تروی بهو توالی انگشت WRKYGQKشده 
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شده های ناقص گزارشلیل انتخاب توالیذکر است دشد. شایان

و  WRKYGQKعنوان اعضای این خانواده، دارا بودن موتیف به

و یا  WRKYهای ( با توالیEvalue≤e-5شباهت زیاد ساختاری )

 بوده است. WRKYنام به NCBIثبت در پایگاه 
 

 بررسی فیلوژنتیکی

و  ی بیان به فراوانی در ژنوم گیاهانکنندههای تنظیمژن 

ها مربوط به جانوران حضور دارند و تنوع و تکامل یوکاریوت

باشد کننده بیان میهای تنظیمگسترش و تکامل انواع خاص ژن

(. روند تکاملی Riechmann et al., 2000)و همکاران  ریچمن

سلولی به سمت موجودات از موجودات تک WRKYخانواده 

دار در مقایسه با مخروطیان، باشد. گیاهان گلپرسلولی می

 WRKYترین خانواده ژنی ها دارای بزرگها و خزهسرخس

هستند که این عوامل رونویسی نقش تنظیمی بسیار مهمی را 

اساس مطالعات صورت بر کنند.دار بازی میگیاهان گل در

عنوان یک گیاه به هاردتیکلامیدوموناس رین گرفته در جلبک

پست که قرابت ژنتیکی فراوانی با اجداد گیاهی دارد فقط یک 

باشد )دارای می Iوجود دارد که این ژن جزء گروه  WRKYژن 

جد  Iی این است که گروه دهنده( و نشانWRKYدو دمین 

ه های این خانوادباشد و دیگر گروهمی WRKYی واقعی خانواده

جستجو بر مبنای اطلاعات  اند.شده از تکامل گروه اول حاصل

مشابه  WRKYهای دهد ژننشان می GeneBankموجود در 

در دو یوکاریوت غیرفتوسنتزکننده یکی در کپک  Iگروه 

( و AAO52331 ی شناسایی:شماره) دیکتیوستلیوم دیسکویدوم

ی شماره) یاردیا لامبلیاژای به نام یاختهدیگری در یک تک

طور اهم مؤید این ( وجود دارد و بهEAA40901 شناسایی:

باشد و می Iگروه  WRKYهای باشد که جد واقعی ژنفرضیه می

وارد سلسله گیاهی شوند، حدود  WRKYهای قبل از اینکه ژن

های اولیه منشأ یک و نیم تا دو میلیارد سال پیش از یوکاریوت

ای در گیاهان ور گستردهطاند، اما اینکه چگونه بهگرفته

ی جانوری وجود ها و در سلسلهاند و در مخمریافته گسترش

 ,Ulker and Somssich) آلکر و سامسیچ ندارند مشخص نیست

 ،و همکاران وو) بندی برنج(. در این مطالعه همانند گروه2004

های بودند، دمین WRKYاعضایی که دارای دو دمین  2005)

ردیف طور جداگانه همها بهربوکسیلی آنانتهایی آمینی و ک

( در 1ها رسم شد )شکل شدند و سپس درخت فیلوژنتیکی آن

 Zhang and) نگاژانگ و واین مطالعه طبق منابع علمی 

Wang, 2005ی اعضاء دارای دو دمین ( همهWRKY  در گروه

I ( دمینعضو از کلیه 17قرار گرفتند .)های ی اعضای گندم

WRKY  آمینی در این گروه با پسوند انتهایی N برای مثال(

TaWRKY27Nاند و دمین انتهای شده ( نشان داده

)برای مثال  Cها با پسوند این گروه از ژن WRKYکربوکسیلی 

TaWRKY4Cهای ژن بین این اند؛ اما درشده ( مشخص

TaWRKY66 ،TaWRKY75 ،TaWRKY56 ،TaWRKY43 ،

TaWRKY51  وTaWRKY1 مین هستند ولی در دارای یک د

دهنده این ندارند( و نشان Cیا  Nاند )پسوند قرارگرفته Iگروه 

ها دارند یا توالی آن Iاست که یا ارتباط تکاملی نزدیکی با گروه 

، TaWRKY66های طور کامل کشف نشده است. ژنبه

TaWRKY75  وTaWRKY43  توالیEST  هستند که احتمالاً به

موجود  WRKYط یکی از دو دمین فقدلیل ناقص بودن توالی 

های پروژه از داده TaWRKY56در ژن شناسایی شده است. ژن 

آمده است و  دستبه (HTGS)یابی ژنوم در حال انجام توالی

احتمال ناقص بودن این ژن به دلیل عدم شناسایی تمام توالی 

-آن زیاد است. در مطالعاتی که بر روی آرابیدوپسیس و گوجه

شده است که بعضی از  است نشان داده گرفتهفرنگی صورت 

باشد اما در فقط دارای یک دمین می AtWRKY10ها مثل ژن

 ( قرارIهای دو دمینی )گروه بندی این ژن در گروه ژنگروه

های توالی. 2000)) و همکاران یولگلم گرفته است

TaWRKY51  وTaWRKY1 اینکه تک دمینی هستند  باوجود

، در Iبه گروه  WRKYزیاد توالی در دمین  دلیل شباهتاما به

دلیل قرابت ژنتیکی بالای این اند؛ بنابراین بهاین گروه قرارگرفته

توان نتیجه می Iهای گروه دو ژن با دمین کربوکسیلی ژن

گرفت، این دو ژن در طی دوران تکامل دمین انتهایی آمینی 

ران نیز در و همکا ژانگ (.2و  1اند )شکل داده دست خود را از

به دلیل از  Iاز گروه  IIطی تحقیقاتی به ایجاد و تکامل گروه 

( اذعان کرد و نتایج نشان Nدست رفتن دمین انتهای آمینی )

 I( گروه Cاز تکامل دمین کربوکسیلی ) IIداد که گروه 

 Iهای گروه . در پروتئین2005) ،ژانگ و ونگ)اند ایجادشده

و دمین آمینی به  DNAدمین کربوکسیلی کار اتصال به 

دلیل کند، بنابراین بهتخصصی بودن این اتصال کمک می

، تکامل DNAماهیت یک عامل رونویسی مبنی بر اتصال به 

از دمین کربوکسیلی منطقی است. در نتایج  IIگروه 

نظر  از IIاعضای متعلق به گروه  1آمده با توجه به شکل دستبه

های ترند که نظریهنزدیک I-Cفیلوژنتیکی و تکاملی به گروه 

با توجه به . 2010) ،و همکاران راشتون)کند ید میأیفوق را ت

دمینی هستند برای جداسازی و تک IIIو  IIهای اینکه گروه

ها از یکدیگر تفاوت ساختار انگشت روی مشخص کردن آن

قرار گرفت، به این صورت که مطابق منابع  مورد بررسیها آن

-توالی (2008) و همکاران راشتونو  (2005) وانگ و ژانگقبلی 

و  IIIدر گروه  HxC23Cx7Cxروی های دارای ساختار انگشت

 HxH23–22Cx5–4Cxروی هایی که دارای ساختار انگشتتوالی

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.sid.ir


 94زمستان پاییز و  / شمارة دوم/چهاردهمفنآوری زیستی در کشاورزی/ جلد 

09 

نیز در برنج به  II. گروه قرار گرفتند II و Iباشند در گروه می

و  وو) شوندبندی میتقسیم IIdو  IIa ،IIb ،IIcچهار زیرگروه 

-در این مطالعه به زیرگروه IIهای گروه توالی. 2005) ،همکاران

بندی قسیم شدند. در گروهت IIeو  IIa ،IIb ،IIc ،IIdهای 

عضو در  2و  5، 11، 13، 7ترتیب به IIهای گروه زیرگروه

های قرار گرفتند. توالی IIeو  IIa ،IIb ،IIc ،IIdهای زیرگروه

TaWRKY12  وTaWRKY6 ظر مناطق کلیدی و حفظن از 

های برنج داشتند بنابراین در گروه شده تشابه کمی به زیرگروه

دلیل اینکه توان گفت بهقرار گرفتند. می IIeنام ای بهجداگانه

دارد  Iتری نسبت به گروه قرابت ژنتیکی نزدیک IIbزیرگروه 

 Iاز گروه  IIیافته گروه های تکاملبنابراین احتمالاً اولین ژن

رسد در میان به نظر می 1باشند. با توجه به شکل  IIbزیرگروه 

های دیگر بعد از زیرگروه IIa، زیرگروه IIهای گروه زیرگروه

 شده است. ایجاد IIگروه 

در  WRKYی ژنی های خانوادهدرصد از ژن 22حدود     

که اعضای باشند درحالیمی IIIگیاهان عالی مربوط به گروه 

دهنده ی فیسکومترلاپاتنز وجود ندارد و نشانهاین گروه در خز

در طی دوران تکامل  WRKYهای این است که این گروه از ژن

و  کالد همکاران؛ ودانگ اند وجود آمدههب IIو  Iهای بعد از گروه

 III(. گروه Dong et al., 2003; Kalde et al., 2003)همکاران 

توان نتیجه گرفت می فقط در گیاهان عالی وجود دارند بنابراین

 در اثر مضاعف ایجاد WRKYهای خانواده که این گروه از ژن

دلیل ایفای نقش در تحمل فشارهای محیطی و اند و بهشده

نقش  IIIهای گروه ژناند. شده های وارده بر گیاه انتخابتنش

نظر  کنند، این گروه ازها بازی میایلپهبسیار مهمی را در تک

آید و حساب میبه WRKYترین گروه خانواده فتهتکاملی پیشر

 IIIگروه . (2005) ژانگ و وانگشود موجب سازگاری گیاه می

تر نظر تکاملی بسیار فعال در برنج نسبت به آرابیدوپسیس از

درپی برنج مضاعف پی IIIهای گروه باشند، زیرا در توالیمی

ر برنج به دو د IIIگروه . (2000)و همکاران  یوگلم شوددیده می

، و همکاران وو) شودبندی میتقسیم IIIbو  IIIaزیرگروه 

 22، 2و  1های آمده با توجه به شکل دستدر نتایج به .2005)

قرار گرفتند که  IIIگندم در گروه  WRKYی عضو از خانواده

باشند. می IIIbعضو در زیرگروه  12و  IIIaعضو در زیرگروه  12

در  IIIدر گندم گروه  1آمده در شکل  دستبا توجه به نتایج به

اند و این گروه نسبت به شده ایجاد IIدوران تکامل بعد از گروه 

عنوان جد به Iقرابت ژنتیکی کمتری نسبت به گروه  IIگروه 

در  Iدارد )فاصله بیشتر این گروه از گروه  WRKYی خانواده

د مباحث ییأی تدهندهو این دستاورد نشان درخت فیلوژنتیکی(

دلیل سازگاری در گندم همانند برنج به IIIمبنی بر اینکه گروه 

 .اندشدهاین گیاه با شرایط و فشارهای محیطی حفاظت
 

های های بیانی موجود در پایگاهتحلیل دادهوتجزیه

 ایداده

 اتیـلاعـای اطـهاهـگـایـه از پـزآرایـای ریـگرهـکاوش

GENEVESTIGATOR  وPLEXdb (. 2آمد )جدول دست به

بررسی  های اطلاعاتی که برای آنالیز بیان مورددر میان پایگاه

ترین اطلاعات مربوط به کامل PLEXdbقرارگرفته بود، پایگاه 

های ریزآرایه را دارا بود. های بیانی بر مبنای دادهآزمایش

مربوط به  PLEXdbشده در پایگاه  ترین آزمایش ثبتمطلوب

بود بدین  (Kadam et al., 2012)کاران و هم کادام آزمایش

ی لینکاژی مولکولی از برای تعیین و بررسی نقشهترتیب که 

کروموزوم گندم قرار  21نشانگر مولکولی که بر روی  163

داشت استفاده شد. در طی دو سال عملکرد محصول و دیگر 

ها در های آندهنده به خشکی و بیان ژنصفات پاسخ

( و C306( و حساس )WL711ه خشکی )های متحمل بواریته

در  C306و  WL711( حاصل از RILsهای )لاین ترکیب اینبرد

بررسی قرار گرفت؛ بنابراین باید به  شرایط خشکی و شاهد مورد

های حساس و مقاوم بیان افتراقی هایی بود که در رقمدنبال ژن

ا تنش های کاندید درگیر بعنوان ژنها را بهاند و بتوان آنداشته

 خشکی انتخاب کرد.

و همکاران از پایگاه  کادامکه بر مبنای آزمایش  3جدول     

PLEXdb عضو این  6آمده است تفاوت بیان را در  دستبه

ها در دهد. در این آزمایش تغییرات بیان ژنخانواده نشان می

 . باشددار میدرصد معنی 21/2سطح 

 TaWRKY45و  TaWRKY10های ، ژن3با توجه به جدول     

ی حساس و هم در واریته (C306)ی متحمل هم در واریته

(WL711) اند اما نسبت افزایش بیان افزایش بیان نشان داده

ی در شرایط خشکی نسبت به واریته (C306)واریته متحمل 

ها که افزایش بیان آنطوریبیشتر است به (WL711)حساس 

باشد. این برابر می 11 و 1/5ترتیب نسبت به واریته حساس به

 TaWRKY45ژن مذکور، ژن  2دهد از میان مقادیر نشان می

نسبت به  (C306)افزایش بیان شدیدی در واریته متحمل 

که طوریدر شرایط خشکی دارد به (WL711)ی حساس واریته

که در برابری داشته درحالی 5/1ی حساس افزایش بیان واریته

شده است. در  برابری مشاهده 7/17واریته متحمل افزایش بیان 

، TaWRKY41 ،TaWRKY8 ،TaWRKY19های ژن
TaWRKY22 و TaWRKY15  روند بیان ژن در دو واریته

ترتیب که در  این حساس و متحمل کاملاً برعکس است به

ی متحمل های مذکور در واریتهشرایط تنش خشکی ژن
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(C306) اس ی حساند و در واریتهافزایش بیان داشته(WL711) 

توجه است که روند  اند. جالبروند کاهش بیان را طی کرده

و قرار گرفتن  TaWRKY45و  TaWRKY10های مشابه بیان ژن

ها و احتمالاً ی ارتباط تکاملی آندهندهنشان IIIbدر زیرگروه 

ها در مسیرها و فرآیندهای بیوشیمیایی نقش مشابه آن

بعد از  IIIن ذکر شد که گروه ای از طور که پیشهمان باشد.می

نتیجه ایفای نقش در پاسخ  وجود آمده و درهب IIو  Iهای گروه

و  دانگ اندشده ها و سازگاری در طی تکامل حفظبه تنش

 دستهای بهبراساس داده(. 2003) و همکاران کالد ؛همکاران

 2دهنده به تنش خشکی، عضو پاسخ 6از میان ( 3آمده )جدول 

 WRKYی ژنی خانواده IIIها مربوط به گروه نعضو از آ

ها تأیید را در تحمل به تنش IIIباشند که نقش گروه می

توان را می 2های جدول های قبلی ژنکند. با توجه به گفتهمی

های کاندید در تحمل به تنش خشکی انتخاب کرد عنوان ژنبه

راهکارهای  ها در جهت بهبود و اصلاح گندم با استفاده ازو از آن

 نوین مهندسی ژنتیک بهره برد.

 

 
 منابع:

 متن انگلیسی مراجعه شود. 12-11های جهت مطالعه منابع به صفحه
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