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Abstract 
 
Aim and Background: Arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) can improve the adaptation and stress 
tolerance by making changes in the gene expression pattern of the host plant. Therefore, investigating the 
expression profile of genes induced in the host plants mediated by mycorrhiza is necessary to further 
understand the molecular mechanisms of response to water stress. This research was conducted with the 
aim of studying the transcriptomics of wheat roots, in order to identify key genes and molecular mechanisms 
of mycorrhiza-mediated water deficit (WD) tolerance. 
 
Materials and Methods: In the present study, the pattern of expression of Triticum aestivum L. roots 
(Chamran Cultivar) inoculated with AMF, Funneliformis mosseae was investigated. For this purpose, four 
different treatment combinations were performed: inoculated plants under water deficit condition 
(AMF+/WD), inoculated plants under normal irrigation (AMF+/Ctrl), non-inoculated plants under water 
deficit condition (AMF-/WD), non-inoculated plants under normal irrigation (AMF-/Ctrl). Total RNA was 
extracted from the roots of mycorrhizal and non-mycorrhizal plants and cDNA libraries were built and 
sequenced with Illumina technology.  
 
Results: The result showed that 235 differentially expressed genes (DEGs) were detected from 4 different 
comparisons. Based on Venn diagram analysis, 70 water deficit responsive DEGs were identified that were 
regulated by AMF exclusively under water deficit (WD) stress.  
 
Conclusion: Gene ontology (GO) enrichment and KEGG analysis showed that DEGs are involved in 
many different pathways including the regulation of the cellular redox state, and osmotic regulation such 
as proline biosynthesis, cell wall synthesis and formation. The data shows that symbiosis with AMF under 
water deficit (WD) stress, changes the expression of response to stress genes that leads to higher adaptation 
to water deficit (WD). These genes can be used in breeding programs and genetic engineering to improve 
wheat tolerance to water deficit conditions. 
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برای مشاهده این مقاله به صورت
 آنلاین اسکن کنید

مقاله پژوهشی

 
 ییو شناسا پتومینسکراترای مقایسه آنالیز

 گندم شهیدر ر یآبکممقاومت به  لیدیک یهاژن
 آربوسکولار زایکوریبا م شدهحیتلق

 3، مصطفی عبادی2، رحیم احمدوند1، ایرج مهرگان*1ش، علیرضا ایرانبخ1الهه دوخه

 ، تهران، ایراناسلامیدانشگاه آزاد واحد علوم و تحقیقات، زیست شناسی، . گروه 1
 نمؤسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، کرج، ایرا. 2
گروه زیست شناسی، دانشکده علوم زیستی، واحد دامغان، دانشگاه آزاد اسلامی، دامغان، ایران. 3

 
 چکیده

توانند سازگاری می ی گیاه میزبانهاژنالگوی بیان  دربا ایجاد تغییراتی  (AMF) آربوسکولار ازیکوریم یهاقارچ سابقه و هدف:
درك  یبراالقا شده توسط میکوریزا در گیاه میزبان،  هایبررسی پروفایل بیانی ژنبنابراین . بخشندبهبود را در گیاه  تحمل به تنشو 

 منظوربه ،ریشه گندمنسکریپتومی ااین مطالعه با هدف بررسی تر ضروری است. آبیبیشتر سازوکارهای مولکولی پاسخ به تنش کم
 .انجام شدواسطه همزیستی میکوریزایی آبی بههای تحمل به کمهای کلیدی و مکانیزمشناسایی ژن

 2آربوسکولار اقارچ میکوریزبا تلقیح شده ( چمران)رقم  1نان گندمریشه  ترانسکریپتومالگوی  ،ردر تحقیق حاض ها:مواد و روش
شده با میکوریزا در شرایط آبیاری نرمال گیاهان تلقیح  ،(AMF+/WD) آبیکمتیمار: گیاهان تلقیح شده با میکوریزا در شرایط  4در 

(AMF+/Ctrl)،  آبیکمگیاهان تلقیح نشده تحت شرایط (AMF-/WD)  نشده در شرایط آبیاری نرمال گیاهان تلقیحو (AMF-
/Ctrl) شد. بررسی RNA یهاکتابخانهو شد استخراج  اییزیکوریرمیو غ اییزیکوریم اهانیگ شهیکل از ر cDNA ایلومینا یبا فناور 

  .شدند یابییساخته و توال
  Venn، 70اساس تجزیه و تحلیل نمودار بر .مقایسه شناسایی شد 4از  )sGDE( 3ژن با بیان افتراقی 235در مجموع  ها:یافته

 . شوندالقاء می AMF واسطه همزیستیبه طور انحصاریبهشناسایی شد که با تغییر بیان افتراقی آبی دهنده به تنش کمپاسخژن 
در مسیرهای مختلف و متعددی مشارکت  GDE یهانشان داد ژن KEGGو  )GO( 4انتولوژی ژن تجزیه و تحلیل گیری:نتیجه

تنظیم اسمزی نظیر تنظیم ردوکس سلولی و دیواره سلولی، گیری شکلمسیرهای بیوسنتز و در  هاDEGتعداد  بیشترین. دارند
به استرس در  های کلیدی پاسخژنبیان تنظیمات دقیق، عمال میکوریزا با ادهد این نتایج نشان می، شناسایی شدند. بیوسنتز پرولین

اصلاحی  هایدر برنامهتوان ها میژناین از  .افزایدمیدر طول کمبود آب گیاه گندم ظرفیت سازگاری  بر ودهد ریشه گیاه را تغییر می
  .آبی استفاده کردکمجهت بهبود تحمل به  گندمو مهندسی ژنتیک 

 Iau Science.، ، پرولینیایهمزیستی میکوریز گندم، نسکریپتوم،ا، تر(WD) آبیتنش کم کلیدی : واژگان
 

 
 
 

 
1- Triticum aestivum .L  
2- Funneliformis mosseae   
3- Differentially expressed genes (DEGs)  
4- Gene Ontology (GO) 

  ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
 نویسنده مسئول:

دانشگاه آزاد واحد علوم و تحقیقات، زیست شناسی، گروه 
 .، تهران، ایراناسلامی

 iranbakhsh@iau.ac.irپست الکترونیکی: 
 05/04/1401: دریافت تاریخ

 23/06/1401 تاریخ پذیرش:
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برای مشاهده این مقاله به صورت
 آنلاین اسکن کنید

 مقدمه
سال  8000گندم یکی از اولین غلات اهلی شده است که طی 

گذشته، بیشترین اهمیت را در تغذیه انسان به خود اختصاص 
 780گندم با حدود . )https://www.fao.org (داده است

میلیون هکتار، پس  240میلیون تُن تولید سالانه در بیش از 
ترین محصول زراعی از نظر امنیت غذایی از برنج، دومین و مهم

. با توجه به تغییرات شدید و سریع اقلیم جهان و نیز (1) است
اصلی  منابع آبی، چالش افزایش گرمایش جهانی، محدودیت
 (WD)آبی . تنش کم(2) در تولید محصولات کشاورزی است

محدودکننده رشد و نمو یک مشکل جهانی و یکی از عوامل 
برای تولید گیاهان ترین تهدیدها از جدی گندم است که

 .(3) رودشمار میویژه در ایران بههزراعی ب
های شوند سیگنالروبرو می WDکه گیاهان با تنش هنگامی

-آبشار پیام آغازگر دریافت و ریشه گیاه توسط ابتدا تنشی
-. این مسیرهای پیام(4،5) شودها میرسانی از ریشه به شاخه

دهی در سطح ریختی، آناتومیک و هیستوشیمیایی آشکار 
مولکولی -توجهی در پاسخ فیزیوبا تغییرات قابل کهشوند می

 .(5،6) هستندگیاه همراه 
های ذاتی متفاوتی را برای مقابله با تنش استراتژی ،گیاهان

های سیگنالینگ، مانند اند که شامل پاسخآبی ایجاد کرده
2+Caهای گیاهی و پاسخهایکینازها، هورمون، پروتئین

خصوص های سازگار بهنهایی مانند تولید اسمولیتسازگاری 
ل های فعا، مهار گونههاپرولین، حذف و جداسازی یون

حال، با این .(7)گیاه است  نموو تنظیم رشدو (ROS) اکسیژن
 60 تا 40 است که گرفت اینتوان نادیدهواقعیتی که نمی

 خشکیدر سرتاسر جهان تحت تأثیر  درصد اراضـی کشـاورزی
های مختلف برای استراتژی قراردارند. بنابراین، بررسی
وری آبی در گیاهان و بهبود بهرهمهندسی افزایش تحمل به کم

آبی چالش مهمی برای محققان است. آنها در شرایط تنش کم
یکی  با تنش آبی، علاوه بر سازوکارهای ذاتی گیاه برای مقابله

گیری از ارهای مقابله با شرایط تنش خشکی بهرهکاز راه
% گیاهان عالی  80بیش از  .(8) همزیستی میکوریزایی است

میکوریزا آربوسکولار  هایقادر به تثبیت همزیستی با قارچ
(AMF) میکوریزایی، ارتباطی دوطرفه  هستند. همزیستی

های میکوریزا مواد فتوسنتزی را از گیاه میزبان قارچ ،است
کنند و در مقابل جذب رطوبت و موادغذایی خاك می دریافت

اند که دهند. مطالعات نشان دادهتوسط گیاه را افزایش می
AMF  با بهبود تنظیم اسمزی ریشه و حفظ شیب پتانسیل

آب برای ورود از خاك به ریشه، از گیاهان در برابر تنش 

های در بومرا  انمانی گیاهکنند و زندهحفاظت میخشکی 
تحت تنش آبی، رشد و  AMFد. تلقیح ندهتنشی افزایش می

دهد و باعث افزایش تحمل گیاه به بازده گیاه را افزایش می
تنش های سازگاری با . در هرحال، مکانیزم(9) شودخشکی می

WDهای بیان ژن فرآیندرده گستریزی ه، دربرگیرنده بازبرنام
ای از تغییرات در سطح ریختی، رونویسی است که مجموعهو 

دنبال دارد و مانع از تشریحی، فیزیولوژیک و بیوشیمیایی را به
بنابراین، . (10،11)شود دست دادن آب و مقاومت گیاه می

های مولکولی و شناسایی مسیرها و درك بیشتر مکانیزم
ها آبی برای گسترش واریتهبه کم های ژنی موثر در پاسخشبکه

 RNAیابی . توالی(13,12,11) مقاوم غلات ضروری است
(RNA-seq) با  که های مولکولی استاز جدیدترین فناوری

ی ترانسکریپتوم، برای توصیف سطوح بیان آنالیزهای گسترده
های شود. در سالها و شبکه تنظیمی ژنی استفاده میژن

-RNAتکنیک با استفاده وتحلیل ترانسکریپتوم، اخیر، تجزیه
seq عملکردی و پروفایل های کشف ژنشناسایی و ، برای

های غیرزیستی مورد استفاده قرار ها در پاسخ به تنشبیانی آن
، بررسی از این تحقیقهدف  .(10،13،14)گرفته است 

در  WDمقاومت به  لیدیک یهاژن ییترانسکریپتوم و شناسا
 تکنولوژی گیری ازبهرهبا شده با میکوریزا گندم تلقیح ریشه
و جهت تایید همچنین  است. RNA (RNA-seq)یابی توالی

 پنج بیان ، RNAیابینتایج حاصل از تعیین توالیاعتبارسنجی 
قرار سنجش مورد  Time-Real PCRبا تکنیک  DEGژن 

 .گرفت
 هامواد و روش

 هایگ رشد
رقم  های گیاهی شامل بذرهای گندم ناننمونهدر این تحقیق 

چمران از موسسه تحقیقات تهیه و اصلاح نهال و بذر کرج 
فراهم شد. رقم چمران دارای تیپ رشدی بهاره است و حداکثر 

رسد. دارای کودپذیری مناسب متر میسانتی 95ارتفاع آن به 
 39و مقاومت به خوابیدگی است. وزن هزار دانه آن حدود 

آبی و های زرد رنگ، زودرس و متحمل نسبت به کمدانه گرم،
گرمای آخر فصل، حساس به زنگ گندم است. دلیل انتخاب 
این رقم به خاطر قابل کشت بودن آن برای هر دو نوع کشت 

باشد که البته روش ترجیحی کشت دیم است. آبی و دیم می
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منظور ایجاد همزیستی  به 1آربوسکولار از قارچ میکوریزا
های مورد ترین گونهیکی از رایج این گونه .تفاده شداس

های همزیستی با گیاهان و بهبود ویژگی استفاده جهت ایجاد
نیز به  اربوسکولار . نمونه قارچ میکوریزاییباشندمیگیاه 

صورت اسپور از دانشکده کشاورزی دانشگاه آزاد رفسنجان، 
تور شامل تهیه گردید. این مطالعه با در نظر گرفتن دو فاک

فاکتور تلقیح )در دو سطح گیاهان شاهد بدون میکوریزا و 
گیاهان تلقیح شده با میکوریزا آربوسکولار ( و فاکتور تنش 

آبی )در دو سطح گیاهان با آبیاری نرمال و گیاهان در کم
تیمار  چهارتعداد  بدین ترتیب آبی( انجام شد.شرایط کم

 آبیکمگیاهان گندم تلقیح شده با میکوریزا در شرایط  شامل:
(AMF+/WD)،  شده با میکوریزا در شرایط گیاهان تلقیح
گیاهان تلقیح نشده تحت  ،(AMF+/Ctrl)آبیاری نرمال 

نشده در  و گیاهان تلقیح (AMF-/WD) آبیکمشرایط 
تکرار برای هر تیمار  3و  (AMF-/Ctrl)شرایط آبیاری نرمال 

های دارای میکوریزا، برای هر یک از گلدان گرفته شد. در نظر
ها مخلوط گردید. گرم اسپور وزن شد و با خاك آن 5/12مقدار 

 3-5عمق  دربا فواصل منظم بذر  15تعداد پس از آن، 
آزمایش  کشت شد. لیترینیم هایگلدانمتری خاك سانتی

( ساعت 8:16) دوره نوریای با گلخانه شرایط در
و رطوبت  گرادسانتیدرجه  18-26دمای روشنایی:تاریکی، 

و  حیتلق طیجهت فراهم کردن شرا شد. انجامدرصد  5±70
صورت  بهو با آب مقطر  یاریآب ،گونه تنش هر از یریجلوگ

پس از کشت  سه هفته WDاعمال تنش  روزانه صورت گرفت.
صورت  ستییو همز کنندرشد کافی گیاهان تا  آغاز گردید

 روش ازبا ریشه گیاهان  همزیستی قارچ. برای اطمینان از ردیگ
Phillips and Hayman (1970 .استفاده شد )سپس 

سه مرتبه در آبیاری  :دش صورت اعمال نیتنش به ا یمارهایت
های در شرایط نرمال لیتر برای گلدانمیلی 50هفته و هر بار 

 .WDهای در شرایط لیتر برای گلدانمیلی 25و 
 یابییو توال cDNA ساخت کتابخانه ، RNAاستخراج

  با استفاده از کیت استخراج RNA راحل استخراجم
RNeasy Plant Mini Kit  بر اساس پروتکل  کیاژنشرکت

گرفت. کیفیت  انجام (Qiagen-Germany)شرکت سازنده 
و  8000 نانودراپ استخراج شده توسط RNA و کمیت

 
1- Funneliformis mosseae  

 RNA بررسی شد و مجموعه  2100Agilentبیوآنالایزور 
یابی و توالی cDNA برای ساخت کتابخانه حاصل از استخراج

از  (paired end) یابی دوطرفهاستفاده گردید. جهت توالی
 Illumina HiSeq 2000  دستگاه اب یبازجفت 150قطعات 

 .انجام شد
 و ژن انیب هیتجز مرجع، ژنوم از استفاده با یابینقشه

 یهای افتراقژن ییشناسا
 افزاریابی توسط نرمهای خام توالیکیفیت دادهکنترل 

FastQC 
http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/proj(

)ects/fastqc/  انجام شد و طی آن آداپتورها، آغازگرها و
 HISAT2افزارسپس با نرمکیفیت حذف شدند. های بیتوالی

).shtmlindex/2https://ccb.jhu.edu/software/hisat( 
های دارای خوانش. (15) ( شدندAlignردیف )ها همنشاخو

 Triticumعنوان ژنوم مرجع وم بهکیفیت بالا روی ژن

aestivum شدند یابینقشه 
ftp://ftp.ensemblgenomes.org/pub/plants/release(

)fasta/triticum_aestivum/dna//39-  و سپس
 Cufflinks V 2.2.1 افزارنرم ترانسکریپتوم توسط

)lab.github.io/cufflinks/-trapnell-http://cole( 
های دارای بیان افتراقی ژن. شناسایی (16) شد بندیسرهم

 شد انجام Cuffdiff افزاربا استفاده از نرم در مقایسه تیمارها

میزان بیان هر  FPKM2منظور شاخص. بدین (17)
نسکریپت از طریق ارزش قطعه بر کیلو باز بر میلیون اتر

از نسبت این شاخص  2Log مقدار، سپس م شدیترس خوانش
های مورد مقایسه بدست آمد و ها در نمونهتک ژنبرای تک

-به ≥ p-Value 05/0و دارای  2بزرگتر یا مساوی های ژن
 در نظر گرفته شدند. های افتراقینداری ژعنوان معیار معنی

  GraphPad Prismاز هاژن بیان مورد در آماری بررسی برای
9.0 software (GraphPad Software, San Diego, 

CA, USA) شد. استفاده  
 GO و KEGG ریتفس

 ز بانک اطلاعاتیبا استفاده ا انتولوژی ژنتحلیل  تجزیه و
Shinny GO v0.61 

)http://bioinformatics.sdstate.edu/go/( یاAgriGO  
V2 

),/2http://systemsbiology.cau.edu.cn/agriGOv( 

2- Fragment Per Kilobase Transcript per Million 
reads  
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د. انجام ش GO شناسهشده و دارای شناخته هایژن برای
 از در بانک اطلاعاتی زیستیاطلاعات مربوط به مسیرهای 

)http://www.kegg.jp/blastkoala/(KEGG   های واژهو
همولوگ شناسایی شده های مرتبط با ژن (GO)  ژننتولوژی ا

جهت آزمون استخراج شد.  Uniprot از بانک اطلاعاتی
و روش تعدیل  hypergeometric داری از روش آماریمعنی

 فرانمایشتجزیه . استفاده شد Yekutieli چند آزمونه
(Overrepresentation) مسیر KEGG  با استفاده از

انجام شد. مسیرهای  R افزارمردر ن  hypergeometricآزمون
 دارایاز طریق حد آستانه  یدارمعنی

05/0 p-Value ≤ انتخاب شدند. 

 qRT_PCR به روش RNA-Seq نتایج تایید
های از میان ژنژن  پنج ، RNA-Seqهایجهت تایید داده

و  (AMF-/WD دارای بیان افتراقی در مقایسه

(AMF+/WD برای تجزیه و تحلیل qRT-PCR  انتخاب
 Primer Express (v3.0)افزار نرم آغازگرها توسطشد. 

 qScriptتوسط   cDNAساخت (.1)جدول شدند طراحی

cDNA Synthesis Kit (Quantabio, USA)  انجام شد و
 یها cDNA توسط نانودراپ ارزیابی شد. cDNAکیفیت 

تجزیه  نرمال و  GAPDHدارخانهساخته شده توسط ژن 
PCR-qRT  توسط دستگاه-Real 96 ®Light Cycler

Time PCR System (Roche Life Science, 
Germany) تجزیه (. 1)جدول  رنگ سایبرگرین انجام شد و

و ترسیم آنالیز آماری  و Ct−∆∆2با روش  PCR-qRT یهاداده
 . انجام گرفت  9.0GraphPad Prism افزارنرمبا  هاگراف

 
 

 
 .یبررس مورد یهاژن Reverse و Forward یمرهایپرا یو توال ستیل -1جدول

 ) Reverse 5َ →3 ( مریپرا  ) Forward 5َ →3َ (مریپرا  ژن نام
TraesCS6D02G048300 GACTACTACCCGTCACGCC CACGACTTGTCACACTTGGG 
TraesCS2A02G083700 CAAGGTGAAGGAGGAGCTGA TTGAGGCAGTATTCGTCGGA 
TraesCS7D02G195400 GTCGTGCTCTGTTTCCTCG GGTGTCGTCAAGCAGAATCG 
TraesCS5B02G376900 CATGCTGTGTATCAAGCCGG ACCTCTCCCACGTATTTCCC 
TraesCS7D02G369400 TCTCCCAACTTCTACTCGAGG GTCGTCAAGCAGAATCGAGC 
TraesCS6A02G213700 

(GAPDH) ACGTGGATGAGGACCTTGTT CTGTGCATGTGACGGATGAG 

 هایافته
 کلونیزاسیون ریشه 

 نشده با قارچشده و تلقیحهای گیاهان تلقیحریشه
F. mosseae بلو آمیزی با محلول رنگی تریپاناز رنگ پس
های ریشه، در پی قرار گرفتندومیکروسک مورد مطالعه

آربوسکولار تأیید  قارچ آمیزکلونیزاسیون موفقیت شدهتلقیح

مشاهده  کلونیزاسیونینشده هیچ تلقیحهای و در ریشه شد
شده در شرایط های تلقیحمیزان کلونیزاسیون در ریشهد. نش
(. 1بود )شکل  %67/72، %52آبی و آبیاری نرمال به ترتیب کم

 AMFآبی باعث کاهش درصد کلونیزاسیون اگرچه تیمار کم
 میکوریزا درتلقیح توان نقش در ریشه گندم شد اما نمی

را نادیده  (WD)آبی نش کمکاهش اثرات منفی ناشی از ت
 گرفت.
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 آبی و آبیاری نرمالدر شرایط کم در F. mosseaeبا قارچ  گندم درصد کلونیزاسیون ریشه. 1شکل 

 
  پتومیترانسکر یابییتوال

شد  ساخته Seq-RNA کتابخانه هشت 1دوطرفه یابییتوال از
پـس از حـذف است.  ماریت هراز  کیولوژیتکرار ب دو شاملکه 
 ن،ییپــا ـتیفیهـای دارای کهـای آداپتـور و خـوانش یتـوال

 ماریت ،55%/6 )کنترل( AMF-/Ctrlاز گروه  متوسط طور به
AMF-/WD 65/%41 ،یاریآب AMF+/Ctrl 3/%50 و 

AMF+/WD 55/%50   ژنوم  یرو بربالا  ـتیفیک باخـوانش
 تیگابایگ 120( شد. در مجموع Map) یابینقشهمرجع گندم 

ژن  114428داده به دست آمد و پس از مونتاژ، در مجموع 
)جدول بودند   DEGژن  12774 حدود کهشد،  ییشناسا

-پاسخ در که دیکاند ژن GO، 1000 یهاافتهی اساس بر(. 2
 .گرفتند قرار یبعد یزهایآنال موردنقش دارند  یدفاع یها

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
1- Paired-end  
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 RNA-Seq یابییتوال از حاصل جینتا. 2 جدول

خوانش  نام تیمار
تعیین 

 توالی شده

یابی میزان نقشه
 کل خوانش )%(

جفت های همتراز 
 شده )%(

همترازهای 
 چندتایی

همترازهای 
 نامتوازن )%(

همترازهای 
 متوازن 

A (AMF-/WD)  2/51 (4/2  )%757957 (7/8  )%2720387 31304199 1/56 59651235 
B (AMF-/WD)  1/50 (8/2  )%898573 (6/9  )%3114223 32499992 1/55 63094284 

C 
(AMF+/WD) 9/44 (6  )%1951342 (1/17  )%

5609760 
32762588 2/51 68576329 

D 
(AMF+/WD) 9/44 (3/4  )%162126 (5/13  )%

5144110 
29503597 9/49 81053620 

E (AMF-/Ctrl) 7/39 (2/2  )%642998 (2/9  )%2708038 22643132 6/44 72618555 
F (AMF-/Ctrl) 

5/33 (4/5  )%
1217924 

(1/18  )%
4092368 

29488910 7/38 63905579 

G 
(AMF+/Ctrl) 45 (2/2  )%656539 (6/8  )%2548789 2847390 4/49 64067079 

H 
(AMF+/Ctrl)  5/46 (6/2  )%742274 (6/8  )%2548789 2867390 2/51 59966731 

 
  DEGs شناسایی

ریشه  در DEGsفشانی، توزیع کلی نمودارهای آتش
آبی و تلقیح میکوریزایی را نمایش پاسخ به تنش کم گندم در

ژن با بیان افتراقی  193تعداد  ،در مجموع(. 2دهند )شکلمی
آبی شناسایی شد )شکل تنش کمتحت نشده در گیاهان تلقیح

A2.) شده با مقایسه گیاهان تلقیح درAMF گیاهان  با
 94( و B2آبی )شکل شرایط تنش کم درژن  86 نشدهتلقیح

نشان  بیان افتراقی ( C2ژن در شرایط آبیاری نرمال )شکل 
دارای ژن  AMF 61 با  شدهحیتلق ندرگیاهاهمچنین  .دادند

)شکل آبی شناسایی شد بیان افتراقی تحت شرایط استرس کم
D2 .)بیشترین  ها نشان داد،بررسی آماری میزان بیان ژن

 نشده تحتتلقیحگیاهان مقایسه به مربوط  هاDEGتعداد 
که  است (AMF-/WDو  AMF-/Ctrl) آبیکم تنش شرایط
تعداد  مقایسهاین در  .استغیرزیستی گر اثرات تنش نشان

، بیش از پنج برابر آبیبه کم پاسخ در یافتهبیان کاهش هایژن
= 892/5) است یافتهبیان افزایشهای تعداد ژن

Ratio Downregulated
Upregulated⁄).  

مقایسه گیاهان آبی تحت شرایط کم جالب آنکه
و  AMF-/WD) نشدهتلقیحگیاهان  با AMFشده با تلقیح

AMF+/WD)  ،تعداد نشان دادDEGیافته بیان افزایشی ها
اند داشتهبیان کاهش هایی است که بیش از سه برابر تعداد ژن

(3/3 =Ratio Upregulated
Downregulated⁄ .) در این

و  زیستییرغ هایتنشهر دو گر اثرات مقایسه که نشان
ژن کاهش  20 ژن با بیان افتراقی 86از مجموع است،  زیستی
  ژن افزایش بیان داشتند. 66بیان و 
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 .(A-D)مقایسه  4در ریشه گیاه گندم، در  یافتهبیان و کاهش افزایشهای DEG، تعداد DEGsهای فشانی ژن. نمودار آتش2شکل 
 

در نشده تلقیح (A): در ریشه گیاه گندم DEGsی هاژن
-AMF)آبی نسبت به کنترل )آبیاری نرمال( شرایط کم

/WD vs. AMF-/Ctrl) ، (B) شده در مقایسه با تلقیح
-AMF+/WD vs. AMF) آبیتحت شرایط کمنشده تلقیح

/WD) ، (C) در شرایط نشده شده در مقایسه با تلقیحتلقیح
و  (AMF+/Ctrl vs. AMF-/ Ctrl)آبیاری نرمال( )کنترل 

(D) آبی نسبت شرایط کنترل در شرایط کم شدهتلقیح
. تغییرات (AMF+/WD vs. AMF+/Ctrl)آبیاری نرمال( )

صدم و احتمال خطای کمتر از پنج برابری 2 بیش از
(2<Fold Change <+ 2-  ،05/0≤ p_value )عنوان به

در نظر گرفته  افتراقیدارای بیان های داری ژنمعیار معنی
 کاهشو آبی  یافتهبیان فزایشهای انقاط قرمز ژن شد.
دار هستند، دارای بیان معنی دهند کهیافته را نشان میبیان

داری هایی است که تفاوت بیان معنینقاط سیاه مربوط به ژن
.دندارن
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شونده توسط میکوریزا در  القاء هایژن بیان افتراقی
 در ریشه گندمآبی پاسخ به تنش کم

تر بررسی دقیقو  دو تیمارهابرای مقایسه دوبه Vennاز نمودار 
 (.3استفاده شد )شکل افتراقی بیان هایژنروابط بین 

 اًمنحصرکه  AMFشده توسط  القاء هایژنمنظور شناسایی به
 انحصاریهای DEGآبی بیان افتراقی داشتند، کم تحت تنش

)مختص هر یک از تیمارها( و مشترك بین تیمارهای مختلف 
با  شدهتلقیحمقایسه گیاهان در پوشانی هممیزان  تعیین شد.

و  AMF-/WD)آبی کمتنش شرایط  نشده تحتتلقیح
AMF+/WD) در شرایط آبیاری نرمال و (AMF-/Ctrl  و
AMF+/Ctrl) بیان با ژن  33 قرار گرفت. یابیمورد ارز

 اختصاصیطور بهژن  53و بود مشترك در دو گروه افتراقی 
 بیان تفاوت  AMF+/WDو  AMF-/WDدر مقایسه 

از مقایسه ژن مشترك   37. علاوه بر این، نشان دادنددار معنی
و  AMF-/Ctrlدو گروه گیاهان غیرمیکوریزایی در شرایط 

AMF-/WD  با گیاهان میکوریزایی در شرایطAMF+/Ctrl 
از مقایسه گیاهان  شناسایی شد. AMF+/WD و

AMF+/Ctrl  وAMF+/WD، 24 ژن با بیان افتراقی به-
شناسایی شد که در مقایسه گیاهان صورت انحصاری 

 تفاوتدارای  و آبیاری نرمال آبیغیرمیکوریزایی در شرایط کم
دو تیمارها، از مقایسه دوبهنبودند. در مجموع  داربیان معنی

ژن  14ژن افزایش و  39ژن ) 53شامل  دو گروه ژن
ژن افزایش و  10ژن ) 24بیان یافته( از یک مقایسه و کاهش

 بیان یافته( از مقایسه دیگر شناسایی شد کهژن کاهش 14
تنظیم  میکوریزاآبی، توسط در پاسخ به تنش کممنحصرا 

هایی با این توان استنباط کرد که ژنبنابراین، می شوند.می
های کلیدی القا شده توسط الگوهای بیانی ممکن است ژن

های پس از حذف ژن. آبی باشندمیکوریزا در شرایط کم
آبی دهنده به کمژن انحصاری پاسخ 70تکراری در مجموع 

ها و کشف یکوریزا برای بررسی توصیف عملکرد ژنتوسط م
آبی القاء تحمل به تنش کم در مکانیزم مولکولی احتمالی

در  P ≥ 05/0 سطح معناداریتوسط میکوریزا انتخاب شدند. 
  .نظر گرفته شد

 
 

 
 دهد.مقایسه نشان می 4ها در گروه های اختصاصی و مشترك را بین جفتDEG. نمودار ون، 3شکل 
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آبی، کممنظور بررسی نقش میکوریزا در بهبود تحمل به به
 هایDEGبرای  KEGGمسیر و  GOهای تجزیه و تحلیل

هایی ژن انجام شد. WDبه  پاسخدر  توسط میکوریزاالقاشده 
در  Bonferroni، بر اساس آزمون GOواژه  1با حداقل 

(FDR < 0.05)  توصیف فرآیندهای زیستی برای(BP) ،
 (CC)و جایگاه سلولی  (MF)عملکردهای مولکولی 

نشان داد که  GOتحلیل  (.A4 و B شکل)بندی شدند گروه
پراکسیداز، مربوط به فعالیت  هاMFبسیاری از 

سینامول الکل دهیدروژناز، اکسیدانت، اکسیدوردوکتاز، آنتی
آمیناز، آرژیناز، هیدرولاز، ترانس اکسیدوردوکتاز، کاتالاز،

برای مثال )دهنده انتقال، کاتالیزکنندهکننده آنزیمی، تنظیم
O-)اتصال )برای مثال اتصال به کاتیون، ، متیل ترانسفرازی

باشد و یون، یون فلزی، روی، مس، ویتامین، پروتئین( می
BPها به محرك پاسخ ایمنی، واکنش پاسخ دفاعی،شامل  ها

)برای مثال پاسخ به استرس، استرس اکسیداتیو، پاسخ به 
فرآیندهای متابولیک و فرآیندهای  ،محرك زیستی(

 (پرولین و لیگنین های ثانویه،متابولیتبرای مثال ) بیوسنتزی
برای تعیین مسیرهای  KEGGباشند. آنالیز فرانمایش می

به  پاسخر دتوسط میکوریزا القاشده  یهاDEG متابولیسمی

WD  ژن  70صورت گرفت. از میانDEG  ژن در  58تعداد
 بندیطبقه، KEGG زیرگروه 7 مسیر بیوشیمیایی و 23
 شده شاملغنیها DEG تعدادمسیرها با بیشترین د. شدن

ژن،  45با  (01110)« های ثانویهمسیر بیوسنتز متابولیت»
بیوسنتز »و پس از آن  ژن 44با  (01100) «کمتابولیمسیر»

 هایمسیر. سایر ندبود ژن 39با ( 00940)« فنیل پروپانوئید
ژن، بیوسنتز  2( با 01200متابولیسم کربن ) شاخص، شامل
اکسالات و با یک ژن، متابولیسم گلی (01230)آمینواسیدها 

 لینولئیک -αژن، متابولیسم  2با  (00630)لات کربوکسیدی
ژن،  1با  (02200)ژن، بیوسنتز آرژنین  2با  (00592)اسید 

ژن، بیوسنتز  2با  (00330)متابولیسم آرژنین و پرولین 
 (00480)ژن، متابولیسم گلوتاتیون  3با  (00380)تریپتوفان 

 MAPKچنین، در مسیر سیگنالینگ شود. همژن می 1با 
یک ژن و  (62604)پاتوژن -کنش گیاهژن، برهم 3( 04016)

ژن  2با  (04146)زوم در بخش فرآیندهای سلولی پراکسی
اهمیت این  دهنده(. این نتایج نشانC4 شکلغنی شد )

 آبی است که توسط میکوریزا در ریشهمسیرها در شرایط کم
 اند. گیاهان گندم القا شده
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 . KEGG( مسیر متابولیسمCعملکرد مولکولی ) (B) زیستیفرآیند  KEGG . (A)ندی عملکردی مسیرهای متابولیکیبو طبقه  GO بررسی .4شکل
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ریشه گندم  در WDمنحصر به تنش   GOهایواژه
  میکوریزایی

در تیمار  هاDEGبرای  GOهای فوق، مقایسه افزون بر بررسی
AMF+/Ctrl  وAMF+/WD با ،DEG ها در تیمارAMF-

/Ctrl  وAMF-/WD  انجام شد. آنالیزGOهای DEGsها 
، 9، اتصال8تیککاتالی فعالیتمرتبط با  GO هایواژه نشان داد

فعالیت ، 11آنزیمکننده تنظیم ، فعالیت10اکسیدانفعالیت آنتی
فاکتورهای و  13، فعالیت پراکسیداز12مولکولی ترارسانی

صورت مشترك به DNA 14 به توالیشونده متصلرونویسی 
قابل ذکر است  .نددو مقایسه با امتیاز بالایی غنی شددر هر 
 ذکر شده در بالا GO هایواژههای مشترك که DEG برخی

در یک مقایسه بیان افزایشی داشتند و در را اشباع کردند، 
 علاوه بر این، برخی .کاهش بیان یافته بودندمقایسه دیگر 

 AMF شده باگیاهان تلقیحدر طور انحصاری به GO هایواژه
، 15فعالیت کاتالازغنی شدند: مانند  WDدر شرایط تنش 

، فعالیت 17گلیکوزیلاز-rRNA N، فعالیت 16لیت هیدرولازفعا
RNA و فعالیت  19فعالیت اتصال فسفوپانتتئین، 18گلیکوزیلاز

، پاسخ به ROSپاسخ به  هاBP. در دسته 20داکسیژناز
هیدروژن پراکسید، فرآیندهای ریتمیک و سیرکادین 
ریتمیک، تنظیم پس از رونویسی بیان ژن، تنظیم فرآیند 

بیان ژن،  تنظیم منفی فرآیند ترجمه، تنظیم منفیترجمه، 
تنظیم سلولی فرآیند متابولیسم آمیدها، تنظیم منفی سلولی 

ها تفاوت(. این 3فرآیند متابولیسم آمیدها غنی شدند )جدول 
کنند که توسط را پیشنهاد می ایپیچیده هایمزمکانی

تأثیر  WDبه تنش ممکن است بر پاسخ گیاهان میکوریزا 
 . ذاردبگ

و  ROS ی درگیر در مهارها DEGالگوی بیان
 های کلیدی متابولیک سلولی القاشده توسطفرآیند
AMF  در شرایط تنشWD  

های متابولیک سلولی، الگوهای فرآیندو  ROS مهار ابط بتمر
گیاهان میکوریزایی با گیاهان ها در مقایسه DEG بیانی

و  AMF-/WDغیرمیکوریزایی در شرایط تنش 
AMF+/WD شکل) وتحلیل قرار گرفتبیشتر مورد تجزیه 

دو ژن کدکننده اورنیتین در مسیر بیوسنتز پرولین  (.5
کاهش بیان  (ARG)و آرژیناز  (OAT)آمینوترانسفراز 

 سیرهایترین مداشتند، متابولیسم پرولین و آرژنین از مهم
اسیدها است که به سنتز پرولین منجر آمینو متابولیسم 

های کدکننده اعضای DEGبیشتر ، AMF با تلقیح شود.می
 کدکننده ژن 51از  40از جمله ، ROS سیستم مهار

 ژن یک و (CAT)ژن کدکننده کاتالاز  5 ،(POD)پراکسیداز 
 آبیکم، تحت تنش (SOD)سوپراکسید دیسموتاز  کدکننده

. علاوه بر این، در پاسخ متابولیسم دادندبیان نشان  افزایش
های دخیل توجهی از ژنبخش قابل ،AMFسلولی به تلقیح 

آبی، گیری دیواره سلولی، تحت تنش کمدر سنتز و شکل
، PODهای کدکننده ژن . بیشترداشتندافزایش بیان نشان 

و یک  CADژن کدکننده  3، (LAC)یک ژن کدکننده لاکیز 
نقش های که  (OMT)ترانسفراز متیل-Oن کدکننده ژ

در  AMFبا تلقیح در ساختن و رسوب لیگنین دارند،  کلیدی
 . (6 شکل)بیان داشتند آبی افزایش شرایط تنش کم

 
 

 

 

 

 

 
8- Catalytic activity  
9- Binding  
10- Antioxidant activity  
11- Enzyme regulator activity  
12- Molecular transducer activity  
13- Peroxidase activity  
14- Sequence-specific DNA binding transcription 
factor activity  

15- Catalase activity  
16- Hydrolase activity, hydrolyzing N-glycosyl 
compounds  
17- rRNA N-glycosylase activity  
18- RNA glycosylase activity  
19- Phosphopantetheine binding  
20- Dioxygenase activity  
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 .اندهشده با میکوریزا غنی شدآبی در گیاهان تلقیحکمدهنده به پاسخهای DEGطور انحصاری توسط که به GOهای واژه  .3جدول 

 فرآیندهای زیستی
GO ID GO Name 

GO:0000302 پاسخ به گونه های اکسیژن واکنشگر 
GO:0006417 تنظیم ترجمه 
GO:0007623 ریتم سیرکادیان 
GO:0009314 پاسخ به پرتو 
GO:0009416 پاسخ به محرك نوری 
GO:0010608 تنظیم پس از رونویسی بیان ژن 
GO:0010629 تنظیم منفی بیان ژن 
GO:0017148 تنظیم منفی ترجمه 
GO:0032269 تنظیم منفی فرآیند متابولیکی پروتئین سلولی 
GO:0034248 تنظیم فرآیند متابولیکی آمید 
GO:0034249 تنظیم منفی فرآیند متابولیکی آمید 
GO:0042542 پاسخ به پراکسید هیدروژن 
GO:0048511 فرآیند ریتمیک 
GO:0051248 فرآیند تنظیم منفی متابولیکی پروتئین 
GO:2000112 تنظیم فرآیند بیوسنتزی ماکرومولکول سلولی 
GO:2000113 تنظیم منفی فرآیند بیوسنتزی ماکرومولکول سلولی 

 

 عملکرد مولکولی
GO ID GO Name 

GO:0004096 فعالیت کاتالاز 
GO:0016207  کومارات-4فعالیت-CoA لیگاز 
GO:0016405  فعالیتCoA-لیگاز 
GO:0016799  فعالیت هیدرولاز، هیدرولیز ترکیباتN-گلیکوزیل 
GO:0016874 فعالیت لیگاز 
GO:0016877 گوگرد-فعالیت لیگاز، تشکیل پیوندهای کربن 
GO:0016878  تیول لیگاز-اسیدفعالیت 
GO:0030597  فعالیتRNA گلیکوزیلاز 
GO:0030598 rRNA N-گلیکوزیلاز 
GO:0031177 اتصال به فسفوپانتتئین 
GO:0051213 فعالیت دی اکسیژناز 

 

 جایگاه سلولی
GO ID GO Name 

GO:0005759 ماتریکس میتوکندریایی 
GO:0005777 پراکسی زوم 
GO:0009514  زومگلی اکسی 
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GO:0042579 میکروبادی 

 

 

 
 

مقیاس . AMF+/WD)و  (AMF-/WD آبیکمگیاهان میکوریزایی با گیاهان غیرمیکوریزایی در شرایط ها در مقایسه DEG . تعداد و الگوی بیان5شکل 
 است.  FPKM رنگ نشان دهنده مقدار
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گیاهان میکوریزایی با در مقایسه  های دارای بیان افتراقیژن GO واژگانتوزیع  WebGIVI نقشه مفهومی .انتولوژی ژن . آنالیز6 شکل

نشان دهنده فراوانی  (node) گرههر نمودار میله ای روی . AMF+/WD)و  (AMF-/WD آبیکمگیاهان غیرمیکوریزایی در شرایط 
DEGهای گره مذکور است. 
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 qRT-PCR به روش RNA-Seq هایتایید داده
ژن با بیان افتراقی  RNA-Seq ،5های ادهدتایید به منظور 
برای تجزیه و  (AMF+/WDو  AMF-/WD) در مقایسه

نشان داد  qRT-PCR نتایج .انتخاب شدqRT-PCR  تحلیل

 RNA-Seqژن با نتایج  5بیان نسبی این میزان که 
-RNA نتایجخوبی  بهاین نتایج  (.7دارد )شکل همبستگی

Seq تجزیه و تحلیل  دهد کهکند و نشان میرا تایید می
 قبول است. های دارای بیان افتراقی قابلژن

 
 

 
های انتخاب شده در تیمارهای ژن qRT-PCR نتایج .Realtime PCRو  RNA-Seqبه دو روش  DEGهای . اعتبارسنجی بیان شماری از ژن7شکل 

 مختلف تنش. 
 

 معیار خطای ±ها نشان دهنده میانگین های روی ستونمیله
 زیستی تکرار سه از کدام هر درون تکنیکی تکرار دو برای
 و qRT-PCR هایدادهنتایج همبستگی (B)  .باشدمی

  .شدههای انتخابژن برای RNA-Seq هایداده
 بحث

ها در بیان ژنالگوی تأثیر همزیستی میکوریزایی بر تغییر 
 های گیاهی شناسایی و گزارش شده استبسیاری از گونه

دهد، همزیستی میکوریزایی مطالعات پیشین نشان می .(18)
مله مسیر بیوسنتز های متابولیک از جفرآیندطیف وسیعی از 

های اولیه و ثانویه، انتقال یون، ترارسانی پیام و متابولیت
دهد تحت تاثیر قرار می تنظیم رونویسی را در مراحل نمو گیاه

 تکه بیانگر وابستگی شدید میزبان به این نوع همزیستی اس
 های حاصل از تکنیکدر این مطالعه بررسی داده .(19،20)

RNA-Seq  نشان داد همزیستی میکوریزا با تغییر در الگوی
آبی در ریشه گندم همراه دهنده به تنش کمهای پاسخبیان ژن

گیاهان  مقایسهژن با بیان افتراقی در  235در مجموع  است.
)یعنی  آبیتنش کم تحتنشده تلقیح و AMF با شدهتلقیح

از میان  .شناسایی شد آبی(مقایسه آبیاری نرمال و تنش کم
 مشترك نبودند که بین تیمارهااختصاصی  ژن 70تعدادآنها، 

صورت انحصاری توسط میکوریزا بهآبی در شرایط تنش کمو 
به منظور درك مکانیزم مولکولی . شناسایی شد اندالقاء شده

ها مورد تجزیه و تحلیل ، این ژنAMFاندازی شده توسط راه
نشان  KEGGو  GOسازی تجزیه و تحلیل غنی . قرار گرفتند

مسیرهای مختلف و  یطور قابل توجهبهها این ژنداد، 
که عمدتاً در تنظیم ردوکس سلولی،  کردندغنی را متعددی 

بولیسم کربوهیدرات و فاکتورهای سلولی، متا حمل و نقل
آبی با افزایش سریع سطح رونویسی نقش دارند. تنش کم

ROS تواند هموستاز ردوکس را مختل کند و منجر به می
های گیاهی شود. تحقیقات پیشین آسیب اکسیداتیو به سلول

های با افزایش فعالیت آنزیم AMFاند که تلقیح ثابت کرده
و  SODدیسموتاز  سوپراکسید، PODاکسیدانی مانند آنتی
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CAT دهدآبی را در گیاهان میزبان افزایش میتحمل کم 

نتایج این تحقیق نشان داد در گیاهان تحت تنش  .(21)
، PODهای کدکننده آنزیم هایژن ،AMFآبی با تلقیح کم

SOD  وCAT که افزایش بیان قابل توجهی داشتند. در حالی
های کننده آنزیمهای کدژننشده، در گیاهان تلقیح

-Sگلوتاتیون و  POD پراکسیدازمانند  اکسیدانی،آنتی
آبی کاهش بیان ( در پاسخ به تنش کمGSTترانسفراز )

نتایج بسیاری از تحقیقات بر  دار نشان دادند.معنی
. برخی (22) توسط میکوریزا تاکید دارند ROSکاهش/حذف 

های سطح بیان برخی ژن AMFکه دهد نشان می مطالعات
های ثانویه مانند متابولیسم مرتبط با متابولیسم متابولیت

دهد، که ترکیبات فنلی، فلاونوئیدها و لیگنین را افزایش می
آبی اکسیدانی و تحمل تنش کمهای دفاعی، آنتیدر پاسخ

. نتایج مطالعه حاضر نیز نشان داد که (23) نقش دارند
های آبی، سطح بیان ژنهمزیستی میکوریزایی در شرایط کم

های مسیر بیوسنتز سوبرین و لیگنین از جمله کدکننده آنزیم
CAD ،OMT ،POD توافق دهد که در و لاکیز را افزایش می

تواند از می AMF. همزیستی (24)با مطالعات گذشته است 
پروپانوئید یا های مرتبط با بیوسنتز فنیلطریق القا بیان ژن

نظر سلولی گیاه میزبان تأثیر بگذارد. بهلیگنین بر اجزای دیواره
 بهرا  گیاه متابولیتی حتمال مسیرابه AMFرسد تلقیح می

. این تغییرات ددهمی سوق سلولی دیواره سمت تقویت
باعث افزایش هدایت  AMFها، توسط ساختاری ریشه

شود سلول آب می به هیدرولیکی ریشه و انتقال سلول
در ها دهنده نقش کلیدی این ژن. این نتایج نشان(24،25)

در مجموع،  است. AMFآبی توسط سازوکارهای تحمل به کم
ای از شبکهممکن است  گندم با ریشه میکوریزاییهمزیستی 

آبی کمبا تنش  سازگاریتغییرات سیستماتیک را برای 
 های متابولیک،فرآیند شامل هعمدطور بهفراخوانی کند که 

تنظیم تنظیم ردوکس سلولی، متابولیسم کربوهیدرات، 
 پاسخ به هورمون و ،پاسخ به استرس اکسیداتیو، اسمزی

گیاه آبی، استراتژی اولیه در شرایط کم شود.میرسوب لیگنین 
 استهای سازگار برای بهبود تنش اسمزی، تجمع اسمولیت

دهد و در تثبیت کاهش می که پتانسیل اسمزی را در سلول
 ها و محافظت ساختارهای سلولی نقش داردماکرومولکول

به  ای گیاهان در برابر تنشهپاسخ ترینمهمبنابراین از  .(25)
، افزایش سطح ترکیبات اسمزی از جمله آبیکمتنش خصوص 

متناسب آن اتاست که تغییرهای محلول کربوهیدرات پرولین و
این افزایش  است. آبیکمتنش  به تحمـل گیـاهمیزان  با

 ءدرنتیجه القا است محتوای پرولین تحت شرایط تنش ممکن
 فرآیند. (26) باشدآن کاهش کاتابولیسم سنتز پرولین و یا 

متابولیسم  ترین مسیرهایآرژنین از مهممتابولیسم پرولین و 
نتایج  شود.اسیدهای آمینه است، که به سنتز پرولین منجر می

دهد که در مسیر بیوسنتز پرولین و این مطالعه نشان می
در گیاهان  AGRو  OATهای کدکننده آرژنین ژن

 دارمعنی آبی افزایش بیانغیرمیکوریزایی، در پاسخ به تنش کم
 در گیاهان میکوریزایی، کاهش بیان داشتند.داشتند، اما 

دهد که تنظیمات اسمزی در پاسخ به شرایط خشکی رخ می
و املاح آلی  )و غیره K ،+2Ca ،+2Mg+ (شامل املاح معدنی

. (27)شود )پرولین، قند، پروتئین، گلیسین و غیره( می
تواند در شرایط تنش خشکی از طریق می AMFهمزیستی 

برای حفظ تعادل را توانایی گیاهان میزبان  تجمع بیشتر املاح
است (. به عنوان مثال، گزارش شده28) افزایش دهداسمزی 
زمینی شیرین را وضعیت آب گیاهان سیب AMهای که قارچ

بخشند میاز طریق تجمع قندهای محلول و پرولین آزاد بهبود 
در گیاه  نیپرولآبی میزان تولید تنش کم شرایطدر  (.29)

آبی سازگار سازد با شرایط کمیابد تا گیاه را قادر افزایش می
با  ییمیکوریزا ستییهمز، نتایج این تحقیق نشان داد شود

به افزایش  ینیاز در ریشه گندمتنش  ات سوءاثر کاهش
و  Chun هاییافتهبا راستا همنتایج  ، اینپرولین ندارد

های ترین پاسخاز شاخص .(30)است ( 2018همکاران )
آبی کاهش بیان میکوریزا در شرایط کمشده با گیاهان تلقیح 

های مسیر بیوسنتز پرولین و آرژنین است. دار ژنمعنی
های این مسیر در پاسخ که در گیاهان تلقیح نشده ژندرحالی

-. این نتایج نشان مینشان دادند آبی افزایش بیانبه تنش کم
دهد که میکوریزا با تعدیل اثر تنش و حفظ پتانسیل آبی 

چنین، در دهد. همها را کاهش میاز به اسمولیتسلول، نی
میکوریزا باعث افزایش بیان طیف  آبیتنش کمشرایط 
اکسیدانی در های آنتیهای کدکننده آنزیمای از ژنگسترده

های پاسخ ءتواند منجر به القاشود که میریشه گیاه گندم می
شود.  ROSشده در ریشه گیاه و کاهش اثرات مخرب مدیریت

های مسیر بیوسنتز لیگنین در ز سوی دیگر، افزایش بیان ژنا
 نتیجه حضور میکوریزا با تقویت دیواره سلولی از خروج آب از

کند که نوعی مکانیزم سازگاری ای جلوگیری مییستم ریشهس

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

22
85

45
8.

14
02

.1
3.

51
.6

.8
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 n
cm

bj
pi

au
.ir

 o
n 

20
24

-0
4-

10
 ]

 

                            17 / 20

https://dorl.net/dor/20.1001.1.22285458.1402.13.51.6.8
http://ncmbjpiau.ir/article-1-1507-fa.html


112

 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

شود. می  ءباشد که توسط میکوریزا القاآبی میبا تنش کم

 گیرینتیجه
آبی از طریق تغییر در برنامه تنش کممیکوریزا در مواجهه با  

کند. تجزیه آبی را مدیریت میهای میزبان، بحران کمبیانی ژن
ژن با بیان  70 نشان داد RNA-Seqهای و تحلیل داده

افتراقی منحصراً در ریشه گندم تلقیح شده با میکوریزا تحت 
 انتولوژی ژن و تجزیه مسیر توانست آبی القاء شد.تنش کم

های پاسخمتابولیک کلیدی در مسیرهای برخی  و هاژن
به نظر  آبی گیاه را شناسایی کند.کمتحمل به  وسازگاری 

با  AMFاندازی شده توسط مکانیزم مولکولی راهرسد می
، حفظ تعادل اسمزی و همچنین سنتز و  ROS تنظیم مهار

آبی را گیری دیواره سلولی در ریشه گندم تحمل به کمشکل
تحقیق حاضر در بردارنده اطلاعات  خشد.ببهبود می

-ریشه گندم تلقیحارزشمندی در مورد الگوی ترانسکریپتوم 
همچنین  باشد.می WDدر واکنش به تنش  شده با میکوریزا

نقش گندم ریشه همزیستی میکوریزا با  نتایج نشان داد که
کند. در این پژوهش میایفا آبی کمدر تحمل به  موثری

های کاندید کلیدی در ژنعنوان  به هاژن ای ازمجموعه
تحقیقات  ، که باگزارش شدآبی گندم افزایش مقاومت به کم

های در انواع دستورزیتوانند بیشتر در سطح مولکولی می
  یرند.ژنتیکی مورد هدف قرار گ

 سپاسگزاری
معاونت پژوهشی از خود را قدردانی مقاله این نویسندگان 

و آزمایشگاه آزاد اسلامی واحد علوم و تحقیقات دانشگاه 
 لازمنمودن تجهیزات و مواد  فراهمجهت   سینا،ابنتحقیقاتی 

 دارند.پژوهش را  ابراز میانجام این برای 
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