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 ، تحت تنش خشکیو غیرتراریخت ، در گیاه برنج تراریخت8MADو  93MYBهای ررسی بیان ژنب
 

 3بهروز شیران و *،2، رودابه راوش1کبری عرب

 

 ، شهرکرددانشکده کشاورزی، دانشگاه شهرکرد ،آموخته کارشناسی ارشد، گروه بیوتکنولوژیدانش -1

 ی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرداستادیار، گروه بیوتکنولوژی، دانشکده کشاورز -2

 استاد، گروه بیوتکنولوژی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد -3
 

 (13/12/1398 تاریخ پذیرش: – 23/09/1398 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده

ت. لازم و ضروری اس ،شودترین گیاهان زراعی در آسیا محسوب میدر برنج که از مهم اًافزایش تحمل به خشکی مخصوص

هستند که قادر به فعال یا سرکوب کردن  DNA از های خاصیهای متصل شونده به توالیپروتئین ،های رونویسیفاکتور

های هدف، سطوح بیان ژن را تنظیم در پروموتر ژن cisها با اتصال به عناصر تنظیمی . این پروتئینباشندمی هاژن رونویسی

 کنند.می های محیطی را کنترلیولوژیکی از قبیل رشد، تقسیم سلولی و پاسخ به تنشمراحل مختلف ب و به این طریق، کنندمی

در دو بافت برگ و بساک در  ،درنکه در تنش خشکی در گیاه برنج نقش دا ،MYB93و  MAD8 هایژنبیان  در این تحقیق

های نتایج حاصل از آنالیز داده .ندمورد بررسی قرار گرفت ساعت و یک هفته پس از قطع آبیاری، 72، 48، 24صفر، زمانهای 

q-PCR دار این در این بررسی افزایش بیان معنی .در شرایط تنش خشکی بود هاژندار این بیان معنیتغییرات  نشان دهنده

)دارای ناحیه پروموتری با شماره دسترسی ساعت پس از تنش خشکی در گیاه تراریخت  24رونویسی در زمان  فاکتورهای

NC_029264.1  و ژنGUS )یافته با بیان بالاتر پروموتر انتقال  رونویسی فاکتورهایارتباط این تراریخت، نسبت به گیاه غیر

 در گیاهان تراریخت را نشان داد.

 MYB93، MAD8، های رونویسی، فاکتورزیستیغیر برنج، تنش :واژگان کلیدی
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 و همکاران عرب  ... ، در گیاه برنجMAD8و  MYB93های بررسی بیان ژن

 مقدمه

 در ،هاژن بیان تنظیم هایپروتئین رونویسی، هایفاکتور

 از خاصی توالی اغلب که هستند زنده هایسلول همه

DNA رونویسی هایفاکتور این بر علاوه .هستند دارا را 

 از ایگسترده طیف کردن سرکوب یا کردن فعال به قادر

 رشد یندآرف در را مهمی نقش و هستند هدف هایژن

 کنندمی ایفا محیطی تغییرات به گیاه اکنشو و گیاهان

(Zhang, 2003). نقش رونویسی هایفاکتور چنینهم 

 ایفاء هاپاتوژن برابر در دفاع هایپیام انتقال در را مهمی

 خاموشی یا بیان کردن سرکوب ،بیان افزایش باو  کنندمی

 ,.Anderson et al., 1986; Lorenzo et al) ژن یک

ژن مسئول این فاکتورهای  .کنندمی نقش ایفاء (2003

هایی که miRNAرونویسی، خود ممکن است توسط 

درپاسخ به تنش ها نقش دارند، تنظیم بیان شوند 

(Moayedinezhad et al., 2019) .بودن دسترس در با 

 بین ایمقایسه که آمده بوجود امکان این برنج ژنوم توالی

 صورت هاایدولپه و هاایلپهتک رونویسی هایفاکتور

 ژن 1611 شناسایی .(Xiong et al., 2005) گیرد

 برنج در ژنی خانواده 37 به که رونویسی فاکتورهای

 .A در خانواده 1510 با مقایسه قابل د،نباشمی متعلق

thaliana .مشخص فیلوژنتیکی تحلیل و تجزیه است 

 هایتورفاک هایژن از نیمی به نزدیک که است کرده

 شوندمی تشکیل گروهی یا اورتولوگ صورتهب رونویسی

 و برنج مشترک اجداد از یاجداد ژن 383 از که

 تکثیر هایمکانیسم بررسی شوند.می مشتق آرابیدوپسیس

 در تکراری بلوک جفت دوازده که دهدمی نشان هاژن

 40 از بیش برای که دارد وجود بزرگ داخلی ژنومیک

 از درصد 60 حدود است. شده محاسبه برنج ژنوم درصد

 هایبخش در شده تکثیر رونویسی هایفاکتور هایژن

 هایژن .(Xiong et al., 2005) اندشده حفظ تکراری

 در کنندمی کنترل را آنتوسیانین بیوسنتز که کنندهتنظیم

 و MYB رونویسی هایفاکتور دسته به متعلق اول درجه

MYC هستند (Goodrich et al., 1992). ژن بیان کنترل 

 به پاسخ ازجمله بیولوژیکی عوامل از بسیاری تأثیر تحت

 به دفاع پاسخ و متابولیکی هایمسیر محیطی، هایتنش

 .(Riechmann, 2000) باشدمی گیاهان در هاپاتوژن حمله

-فاکتور شبکه تأثیر تحت گیاه رشد هایجنبه از بسیاری

 ریشه، رشد و گل رشد مانند باشدمی رونویسی های

 و اپیدرم در سلول هایویژگی و مشخصات تعیین

 باشدمی برگ قطبیت تشکیل و ریزیپایه چنینهم

(Benfey and Weigel, 2001; McConnell et al., 

 رشد تأثیر تحت که تغییراتی و یمورفولوژ تنوع .(2001

 هایفاکتور در جهش ایجاد به وابسته نیز باشدمی گیاه

 ,.Lee et al) باشدمی هاآن بیان در ییرتغ و رونویسی

2003; Wang et al., 2018). MYBبزرگ خانواده یک ها 

 و 198 از بیش هستند. گیاهان در رونویسی هایفاکتور از

 که دارد، وجود برنج و آرابیدوپسیس در MYB ژن 183

 شوندمی تنظیم خشکی توسط هاآن از بسیاری آن در

(Katiyar et al., 2012). خانواده هایپروتئین MYB هم 

 یمتنوعبسیار  هایعملکرد حیوانات در هم و گیاهان در

 وابسته مسیر در هاخانواده این گیاهان، در کنند.می ایفاء را

 هایژن تنظیم برای ها،تنش سیگنالینگ از ABA به

 هایژن از بسیارینقش  دارند. شرکت تنش به دهندهپاسخ

MYB تنش مانند غیرزیستی هایشتن به پاسخ تنظیم در 

 ,.Baldoni et al) اندگرفته قرار مطالعه مورد خشکی

2015; Kazan, 2015). رونویسی هایفاکتور MYB 

 دمین است. DNA اتصال در درگیر MYB دمین حاوی

MYB ًهر کدام با ) ناقص تکرار سه تا یک شامل معمولا

 لیناو که هاییماندهباقی ؛است( آمینواسیدی 52حدود 

 و دهندمی تشکیل (helix-α) هلیکس آلفا سه هاآن

-helix-turn یک گیریشکل در تکرار نیسوم و دومین

helix (HTH) هستند درگیر (Dubos et al., 2010). 

 هایفرآیند از بسیاری در مهمی نقش MYB هایپروتئین

 ،تنش یا عادی شرایط در .نندکمی ایفاء فیزیولوژیکی

 ABA به وابسته مسیر در MYB سیرونوی هایفاکتور

 دهندهواکنش هایژن تنظیم در ،تنش هایسیگنال برای

 همکاران و کاتیار .(Li et al., 2015) دارند دخالت تنش

(Katiyar et al., 2012،) از درصد 65 که دادند گزارش 

 بیان خشکی تنش تحت برنج نهال در MYB هایژن

 [
 D

O
I:

 1
0.

29
25

2/
pg

r.
6.

2.
33

 ]
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

38
31

36
7.

13
98

.6
.2

.1
2.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

ls
.lu

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

7-
16

 ]
 

                             2 / 10

http://dx.doi.org/10.29252/pgr.6.2.33
https://dorl.net/dor/20.1001.1.23831367.1398.6.2.12.4
https://journals.lu.ac.ir/pgr/article-1-170-fa.html


 1398/  2شماره  / 6 جلد / های ژنتیک گیاهیپژوهش

35 

 از درصد 51 دوپسیسآرابی در اند.داده نشان را متفاوتی

-داشته بیان افزایش خشکی تنش تحت AtMYB هایژن

 داشتند بیان کاهش درصد 41 که است حالی در این ،اند

(Katiyar et al., 2012; Zimmerli et al., 2004). میزان 

 تنش در MYB و MAD رونویسی هایفاکتور بیان

 ،Mad1 هایپروتئین .گرفتند قرار بررسی مورد خشکی

Mxi1، Mad3 و Mad4، خانواده جزو MAD محسوب 

 این کنندهکد هایتوالی .(Abe et al., 1997) شوندمی

 با ارتباط در چنینهم و یکدیگر با مشابه ها،پروتئین

 شباهت )میزان هستند bHLHZ شده محافظت هایدمین

 در باشد(.می درصد 72 تا 56 بین خانواده این اعضای

 به شبیه بسیار MAD هایروتئینپ ،بیوشیمیایی هایرفتار

 یهاخانواده کل در و هستند MYC خانوده اعضاء

 و عمرطول رشد، ،یسلولچرخه MAD نیپروتئ

 ;Okada and Shi, 2018) دنکنیم میتنظ را یمورفولوژ

Riechmann and Meyerowitz, 1997). تحقیق این در 

 مطالعه مورد MYB93 و MAD8 رونویسی هایفاکتور

 نسبت گیاه مقاومت افزایش در هاآن نقش تا رفتندگ قرار

 تغییرات میزان و گیرد قرار ارزیابی مورد خشکی تنش به

 شود. شناسایی هاآن بیان

  هاروش و مواد
در تحقیق قبلی، با وارد کردن قطعه حاوی ناحیه 

رقم ، به برنج GUSو ژن  S-like RNaseپروموتری ژن 

Nipponbare رقم ایجاد شده بود، که ، بذور تراریخت این

با بررسی های هیستوشیمیائی، بیشترین فعالیت این 

 GUS گزارشگر پروموتر )که منجر به بیان بالای ژن

گردد(، در بساک گیاهان تراریخت مشاهده شد و میزان می

فعالیت پروموتر در برگ کمتر و در ریشه به مقدار ناچیز 

ادامه موضوع در  .(Ravash et al., 2018) تخمین زده شد

 رقم برنج، گیاه بذور تحقیق این درذکر شده؛ 

Nipponbare ناحیه هاآن در که رقم این تراریخت بذور و 

 داده قرار GUS ژن از قبل S-like RNase ژن پروموتری

 Ravash et) شدند دریافت CSIRO سسهمؤ از بود، شده

al., 2018). شدند پر سبک بافت دارای خاک با هاگلدان 

 با ایزوله کشت اتاقک در بیولوژیکی تکرار دو در شتک و

 در درصد 70 رطوبت و گرادسانتی درجه 33 دمای

 مدت به تنش ایجاد جهت شد. انجام آب پر هایتشت

 مرحله در روز 7 و ساعت 72 ساعت، 48 ساعت، 24

 و شدند خارج آب از هاگلدان جوان، میکروسپور

 در آبیاری قطع از پس .شد گیریاندازه RWC همزمان،

 شد گیریاندازه بردارینمونه روزهای در RWC گیاهان،

 میزان به گیرینمونه برای انتخابی زمان هر در آن میزان و

 Thapa) داشت کاهش قبل زمان به نسبت درصد 10-20

et al., 2011). گیریاندازه RWC تنش دهنهد نشان 

 ,.Siddique et al) باشدمی گیاه به شده وارد خشکی

 شد. انجام بساک و برگ هایاندام از بردارینمونه .(2000

 دسترسی شماره با پرموتری ناحیه تحقیق این در

NC_029264.1 بود یافته انتقال تراریخت گیاهان به که 

(Ravash et al., 2013; Ravash et al., 2018)، استفاده با 

 Genomatix سایت در موجود پروموتر تحلیل ابزار از

(http://www.genomatix.de )گرفت قرار آنالیز مورد 

(Cartharius et al., 2005). 

 از حاصل انتخابی هایژن برای آغازگر طراحی منظوربه

 Oligo افزار نرم ،Primer 3 هایسایت از پروموتر، آنالیز

آغازگر شامل این موارد  طراحی تنظیمات شد. استفاده 7

 G نوکلئوتید رحضو درصد، 50 حدود CG محتوای بود:

 میزان و نوکلئوتید 200تا  100 بین قطعه اندازه ،3' سر در

 در . سپسگرادسانتی درجه 65 تا 57 بین Tm دمای

 تکثیر برای آغازگر صحت NCBI Primer blast سایت

 گرفت. قرار بررسی مورد PCR در باندتک

از محلول  ،RNAبرای استخراج مطالعات آزمایشگاهی: 

RNXTM-plus کمیت و  .رکت سیناژن( استفاده شد)ش

استخراجی، با استفاده از اسپکتروفتومتر و  RNAکیفیت 

با  cDNAسنتز رشته اول تعیین گردید.  MOPSژل 

 .صورت گرفت)یکتا تجهیز آزما(  YTA استفاده از کیت

-Rotorدر زمان واقعی با استفاده از دستگاه  PCRانجام 

gene Q  ساخت شرکتQIAGEN ده در پژوهشک

با حجم نهایی  qPCRفناوری انجام گرفت. واکنش زیست

  میکرولیتر انجام گرفت. 12
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 و همکاران عرب  ... ، در گیاه برنجMAD8و  MYB93های بررسی بیان ژن

 RT-PCRاستفاده شده در های آغازگرمشخصات  -1جدول 

Table 1. Basic information of RT-PCR primers 

 شماره
No. 

آغازگر نام  

Primer name 

 نام ژن
Gene name 

5' -3'آغازگر   

Primer 5' - 3' 

 (°C) اتصالدمای 
(C°)Tm  

1 
MYB F Transcription factor MYB93 

(LOC4340520) 
TTGCTGGCTTGAACAGATGTGGT 

59 
MYB R TGCTCTTCCTCACGCGAGAAGT 

2 
MAD F MADS-box transcription 

factor 8-like (LOC4347517) 
CGGGTTTACTCCAGAGCAGA 

56 
MAD R GGTGCGACTTGATCTGTGTC 

3 
actin1 F 

Actin-1 (LOC4338914) 
ATCCTTGTATGCTAGCGGTCGA 

58 
actin1 R ATCCAACCGGAGGATAGCATG 

 

 

 1گراد به مدت درجه سانتی 95برنامه واکنش شامل: 

گراد برای درجه سانتی 95سیکل با  40دقیقه و سپس طی 

 ثانیه، بود. 30گراد برای درجه سانتی 60ثانیه و  5

درجه  95گراد تا رجه سانتید 62الگویابی منحنی ذوب از 

جهت تشخیص  PCRدر پایان واکنش برای هر 

 دوبرای هر نمونه اختصاصی بودن واکنش انجام گرفت. 

تکنیکی وجود داشت. میزان بیولوژیکی و دو تکرار تکرار 

با میزان رونویسی هر ژن  Real-time PCRهای بیان داده

دلتا سی دار از طریق روش مقایسه کمی و روش دلتا خانه

 . (Livak and Schmittgen, 2001) تی انجام گرفت

 نتایج و بحث
ناحینه پرومنوتری بنا شنماره  اینن با آنالیزدر این تحقیق 

چننندین فنناکتور رونویسننی  ،NC_029264.1دسترسننی 

هننای مختلننف زیسننتی و شناسننایی شنندند کننه در تنننش

از جملنه اینن  ،کردنندغیرزیستی نقش مهمی را ایفاء منی

بود که در ایجاد   MYB93و MAD8ی رونویسی هافاکتور

 نقش اساسی دارنند خشکی مقاومت و پاسخ گیاه به تنش

(Baldoni et al., 2015; Kazan, 2015).  پنس از گنرفتن

کننده ایننن بیننان ژن سنننتز ،آغننازگرطراحننی  وتننوالی 

 سنجیده شد. qPCRفاکتورهای رونویسی به وسیله 

های سانس دربافتپایین آمدن پتانسیل آب و کاهش تورژ

طور تواند اولین اثر تنش خشکی باشد که بهگیاهی می

ثیر قرار أطبیعی رشد سلول و اندازه نهایی آن را تحت ت

روی تیمارهای  با بررسی اثر تنش خشکی .دهدمی

در  درصد 93 مختلف مشخص شد درصد آن از حدود

در گیاهان تحت تنش  درصد 71 حدود به گیاهان کنترل

 .یافت کاهش شدید

محصول  باند بودندر ابتدا تک :MYB93 ژنبررسی بیان 

مورد  qPCRبا انجام  MYB93فاکتور رونویسی  تکثیر

مشاهده در نمودار ذوب  peakتائید قرار گرفت و یک 

 شد.

در نمونه برگ در گیاه تراریخته  MYB93بررسی بیان ژن 

ن ه نشان داد که بیشترین بیان این ژن در زماغیرتراریختو 

اما میزان بیان  ،ساعت پس از قطع آبیاری بوده است 72

برابر گیاه  4حدود  غیرتراریختدر این زمان در گیاه 

کننده فاکتور (. بیان ژن کد2و  1تراریخت بود )شکل 

های تنش در برنج در همه زمان MYB93رونویسی 

غیرتراریخت بالاتر از برنج تراریخت بود و این در حالی 

هر های مختلف در تغییرات بیان در زماناست که روند 

ساعت، بیشترین بیان در  72دو گیاه یکسان بود و بعد از 

مقایسه بیان  ساعت پس از تنش مشاهده شده است. 24

ه تراریخته نسبت به برگ گیاه این ژن در برگ گیا

نشان داد که تفاوت بیان  t-testتراریخته با آزمون غیر

ین این دو وجود دارد. درصد ب 1داری در سطح معنی

در بافت بساک نیز تفاوت  t-testنتیجه آزمون  چنینهم

دار این ژن در گیاهان تراریخت نسبت به بیان معنی

 یید کرد.تراریخت را تأغیر

در بافت  MYB93فاکتور رونویسی  کنندهکدبیان ژن 

بساک روند متفاوتی نسبت به بافت برگ داشت. بیشترین 

ساعت پس از  24یاه تراریخت در در گ MYB93بیان ژن 

تنش بود که بیان بسیار بالایی نسبت به حالت کنترل 

ساعت بیان در گیاه تراریخت و  48داشت. در زمان 

 72 هایزمانبرابر بود. ولی در  غیرتراریخت، تقریباً

علت ساعت و یک هفته، در بساک گیاهان تراریخت به

شده و  تجزیه RNAشدن بافت، به احتمال زیاد  خشک

ها در گیاه تراریخت در این یک از ژنبیان برای هیچ

 ها، دیده نشد. زمان
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 غیرتراریختمختلف تنش خشکی در بافت برگ گیاه تراریخت و  هایزماندر  MYB93تغییر بیان ژن  -1 شکل

Figure 1. Changes in MYB93 expression in various times of drought in leaf tissue of transgenic and non-

transgenic plants 

 

 

 مختلف تنش خشکی در بافت بساک گیاه تراریخت و غیرتراریخت هایزماندر  MYB93 تغییر بیان ژن -2 شکل
Figure 2. Changes in MYB93 expression in various times of drought in anther tissue of transgenic and non-

transgenic plants 

 

( با تحقیقاتی که بر Zhao et al., 2018زائو و همکاران )

آرابیدوپسیس و گندم  انگیاه اعمال تنش خشکی در روی

در این  MYB31 ژنکه میزان بیان  ندنشان داد ،انجام دادند

ها بالا رفته دو نمونه تحت تنش خشکی، در بیشتر بافت

 کیعنوان به TaMYB31د که انشان د جینتا نیا است.

کند و یعمل م یخشکبه کننده مثبت مقاومت میتنظ

تحمل در محصول  اصلاح در کیکاربرد بالقوه آن در ژنت

حقیق تبر این در این کند. علاوهیم هیرا توج یبه خشک

مشخص شد که این فاکتور در مرحله رشد گیاه و 

زنی و رشد گیاهچه در گیاهان تراریخته نقش جوانه

 .(Tang et al., 2019; Zhao et al., 2018) سزایی داردهب

( با تحقیق بر روی Tang et al., 2019تانگ و همکاران )

نشان دادند که میزان  qPCRهای گیاه برنج و آنالیز داده

در گیاه  MYBهای رونویسی از فاکتور OsMYB6بیان ژن 

 برنج تراریخته تحت تنش خشکی افزایش بیان دارند.

در  ی رانقش مهمبرنج  OsMYB4گزارش شده است که 

فرنگی و ، گوجهآرابیدوپسیس جمله از ختهیترار اهانیگ

 ,.Pasquali et al) دارد یو خشک ماسر به تحملدر بیس

در  (Yang et al., 2012یانگ و همکاران ) .(2008

را در برنج   OsMYB2از یمولکول یهایژگیوای مطالعه

 ینقش نظارتمورد بررسی قرار دادند و بیان کردند که 
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 و همکاران عرب  ... ، در گیاه برنجMAD8و  MYB93های بررسی بیان ژن

OsMYB2 و  ما، سربه شوریوضوح نشان دهنده تحمل به

 .استدر برنج خشکی 

( با تحقیق بر Katiyar et al., 2012کاتیار و همکاران )

 qPCRی هاروی گیاه برنج و آرابیدوپسیس و آنالیز داده

های عداد زیادی از اعضای فاکتورکه تنشان دادند 

-1R-MYB ،2R-MYB ،3Rهای به نام MYBرونویسی 

MYB  4وR-MYB های مختلف زیستی در پاسخ به تنش

 .(Katiyar et al., 2012) افزایش بیان دارند

در گیاهان تراریخته را DSMYB4 ژن  دیگریدر مطالعات 

مورد بررسی زمینی فرنگی و سیبگوجهآرابیدوپسیس، 

در DSMYB4قرار دادند و نشان دادند که بیان بالای ژن 

این ژن را در افزایش  نقش مثبت، خشکی و سرما 

 Liu) های غیر زیستی اعلام کردندمقاومت گیاهان به تنش

et al., 2018; Pasquali et al., 2008). 

باند بودن محصول تکثیر ژن تک :MAD8 ژن بررسی بیان

MAD8  با انجامqPCR ید قرار گرفت و یک أیمورد ت

peak  .های با آنالیز دادهدر نمودار ذوب مشاهده شد

در دو بافت برگ  MAD8 ژنمیزان بیان  qPCRحاصل از 

میزان بیان این ژن در  و بساک مورد بررسی قرار گرفت.

ها بیشتر از گیاه بافت برگ در گیاه تراریخت در همه زمان

دو گیاه بیشترین بیان  ( و در هر3بود )شکل  غیرتراریخت

 ساعت پس از تنش اتفاق افتاد. 72در زمان  گدر بر
 

 

 غیرتراریختمختلف تنش خشکی در بافت برگ گیاه تراریخت و  هایزماندر  MAD8تغییر بیان ژن  -3 شکل

Figure 3. Changes in MAD8 expression in various times of drought in leaf tissue of transgenic and non-

transgenic plants 

 

 

 غیرتراریختلف تنش خشکی در بافت بساک گیاه تراریخت و مخت هایزماندر  MAD8تغییر بیان ژن  -4 شکل

Figure 4. Changes in MAD8 expression in various times of drought in anther tissue of transgenic and non-

transgenic plants 
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 MAD8 ژننشان داد که میزان بیان بساک  یهاآنالیز داده

ساعت اول که گیاه  24تراریخته در  برنجدر بافت بساک 

)شکل  افزایش یافت ،تحت تنش خشکی قرار گرفته بود

های بساک چه توجه اینکه تمام نمونه، نکته قابل(4

ه بیان بالای این فاکتور را نشان غیرتراریختتراریخته و چه 

نسبت به حالت  برابر 5/6دادند که بیشترین میزان بیان )

تنش دیده گیاه  ساعت 24( مربوط به نمونه بساک کنترل

ساعت در نمونه  24. بیان در تنش دوبتراریخته 

نیز نسبت به کنترل افزایش داشت ولی میزان  غیرتراریخت

برابر بیشتر  3افزایش بیان در در گیاه تراریخت در حدود 

 غیرتراریختدر بساک گیاه بود.  غیرتراریختاز گیاه 

ی د ولوساعت تنش ب 72بیشترین بیان مربوط به زمان 

علت خشکی زیاد بافت، در بساک گیاهان تراریخت به

ساعت و یک هفته پس از تنش نمونه  72 هایزمان

در بافت  t-testنتیجه آزمون نداشتند.  RNAمناسبی برای 

دار این ژن در گیاهان برگ و بساک نیز تفاوت بیان معنی

 را نشان داد. غیرتراریختتراریخت نسبت به 

: بساک گیاهان تراریختدر  GUSبررسی بیان ژن 

-Sپروموتر ژن  (Ravash et al., 2018) راوش و همکاران

like RNase  را که به ژنGUS  ملحق شده بود، در برنج

تراریخته مورد بررسی قرار دادند و با بررسی فعالیت 

، بیشترین میزان فعالیت پروموتر GUSهیستوشیمیائی ژن 

گزارش دادند. این ژن را در ناحیه بساک برنج تراریخت 

در بساک  GUSهمین دلیل در این تحقیق بیان ژن به

شد تا با نتایج حاصل از  گیریاندازهگیاهان تراریخت نیز 

 ها در مطالعات قبلی مقایسه گردد. آمیزی بافترنگ

هننا و متفنناوت ژن محققان دیگری نینز فعالینت

مختلف گزارش  هننایهننا را در بافننتپروموتر

 GUSه به ژن ک CSDC9 عننوان مثنال ژنبنه .اندنموده

اختصاصی در بافت گلبرگ و  بنود، بینان ملحنق شنده

پرومننوتر  چننینهم. (Kim et al., 2004) ساقه نشنان داد

بساک برنج و  دارای فعالیننت اختصاصننی در YY2ژن 

کلینندی در چرخننه  باشد کنه ینک ژنآرابیدوپسیس می

 Arabidopsis proflin پروموتر. استینند تولینند فلاونوئ

2 (AtPfn2ن )انیب یبرا زی GUS  مورد استفاده قرار گرفته

 یهااکثر بافت آوندی یهاطور خاص در دستهبه شد و

ها، ، گلبرگهاکاسبرگها، ها، برگشهیمانند ر اهانیگ

 Park et)بیان شده بود  در حال توسعه یهاو ساقه پرچم

al., 2018) . زمینی تراریخته پروموتر سیبدرS2-RNase 

باشد این در حالی در گرده و مادگی می GUSواسطه بیان 

دهد و را نشان می GUSاست که گیاه تنباکو بیان کمی از 

ها نشان را در دیگر اندام GUSبسیاری از گیاهان بیان 

بافتی و سلولی از  هیستوشیمیاییجزئیات  بررسی دادند.

، متوسط S2قطعات مختلف پروموتور  گیاهان تنباکو با

بیان منظم در مادگی و بیان زیاد در بساک را نشان داده 

  .(Yang et al., 2000)است 
 

 

 مختلف تنش خشکی در بافت بساک گیاه تراریخت هایزماندر  GUSتغییر بیان ژن  -5 شکل

Figure 5. Changes in GUS expression in various time of drought in anther tissue of transgenic plants 
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 و همکاران عرب  ... ، در گیاه برنجMAD8و  MYB93های بررسی بیان ژن

در  MAD8با بیان  MYB93های مقایسه رفتار بیان ژن

های نمونه بافت برگ نشان داد که این دو فاکتور در تنش

ساعت، در گیاه تراریخت،  72ساعت و  24مشابه در 

رفتار افزایش بیان مشابهی را نشان داده اند. در بساک نیز 

ساعت اتفاق افتاده  24و فاکتور در بیشترین بیان هر د

 است. 

در  GUSگر طور که مشخص است، ژن گزارشهمان

وجود ندارد و فعالیت آن در گیاهان  غیرتراریختبرنج 

ها گزارش نشده است، بنابراین ها و جلبکعالی، قارچ

 5بیان آن فقط در گیاه تراریخت بررسی شد. نتایج شکل 

ساعت، بیان  24خشکی دهد که در شرایط تنش نشان می

دلیل این ژن ده برابر در بساک بالاتر رفته است که این به

فعالیت پروموتر قرار داده شده قبل از این ژن در سازواره 

باشد. این نتایج با نتایج منتقل شده به گیاهان تراریخت می

 .(Ravash et al., 2018)تحقیق قبلی مطابقت داشت 

با رفتار بیان ژن  MAD8 و MYB93 هایژنمقایسه بیان 

GUS  ساعت نشان داد که  24در بافت بساک تنش

رفته است، وجود پروموتر قبل از همانطور که انتظار می

بر روی بیان ژن بعد از آن تأثیر گذاشته است و  GUSژن 

مشابه با فعالیت فاکتورهای رونویسی  ژن نیز بیانی رفتار

شاهده شد ژن که مطوریبه است. بوده آن روی پروموتر

GUS  ساعت تنش در گیاه تراریخته بیان بالایی از  24در

 هایژندار خود نشان داد و بیان مشابه بالاترین بیان معنی

MYB93  وMAD8  ساعت  24در بافت بساک در زمان

 خشکی مشاهده گردید.

دهد که فعالیت طور کلی نتایج این تحقیق نشان میبه

کننده فاکتورهای رونویسی تزهای سنپروموتر با فعالیت ژن

های در بافت چنینهم .خوانی داردروی آن پروموتر هم

متفاوتی رخ داده  هایزمانبرگ و بساک حداکثر بیان در 

 است.
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Abstract 
Increasing drought tolerance, especially in rice, which is one of the most important crops in Asia, is 

necessary. Transcription factors are specific sequence DNA-binding proteins that are capable of 

activating or suppressing transcription. These proteins regulate gene expression levels by binding to 

cis regulatory elements in the promoter of target genes to control various biological processes such as 

growth, cell division and response to environmental stresses. In this study, MAD8 and MYB93 genes 

that were involved in drought stress in rice were considered in two leaf and anther tissues at 0, 24, 48, 

72 h and one week after stopping irrigation. The results of q-PCR analysis showed significant 

expression changes of these transcription factor genes under drought stress conditions. In this study, a 

significant increase in the expression of these genes at 24 h after drought stress in transgenic plants 

(Promoter region with accession: NC_029264.1 and GUS gene have transformed) compared to non-

transgenic plants showed a relationship between these transcription factors and higher expression of 

transported promoter in transgenic plants. 
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