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 مقاله پژوهشي

 ابزارهاي از استفاده با شوري به تحمل در BAX Inhibitor 1 احتمالي نقش بررسي
  آزمايشگاهي و بيوانفورماتيكي

  3ابراهيمي اسماعيل ،3نيازي علي ،*2زادهعالم عباس ،1زينتي زهرا
  داراب طبيعي منابع و كشاورزي دانشكده اگرواكولوژي، بخش استاديار .1
  شيراز دانشگاه كشاورزي، دانشكده نبات، و اصلاح زراعت بخش دانشيار .2
  شيراز دانشگاه كشاورزي، دانشكده كشاورزي، بيوتكنولوژي مركز استاد .3

  21/12/97؛ تاريخ پذيرش: 03/11/97: افتيدر خيتار

  چكيده
 در مهمي نقش شدهريزيبرنامه سلولي مرگ. است جهان سراسر در زراعي گياهان عملكرد كاهش عوامل ينترمهم از يكي شوري تنش

 در گياهان هدفمند ژنتيكي دستورزي امكان فرآيند، اين مكانيسم مولكولي مباني درك. كندمي ايفا محيطي هايتنش به سازگاري
 اين در. است BAX Inhibitor 1 مكانيسمي چنين براي كانديد كنندهتنظيم يك. كندمي فراهم را محيطي هايتنش به تحمل جهت

 ابزارهاي از استفاده با شوري تنش به تحمل در BAX Inhibitor 1-like protein كننده رمز ژن احتمالي نقش پژوهش،
 حساس رقم ارگ، مقاوم رقم شاخساره در ژن نسبي بيان بررسي همچنين و ژني تنظيمي شبكه و پروموتر آناليز قبيل از بيوانفورماتيكي

 شبكه آناليز به توجه با. است گرفته قرار ارزيابي مورد Real-time PCR از استفاده با Aegilops crassa وحشي خويشاوند و الموت
 تنش به پاسخ هايموتيف وجود پروموتر آناليز اساس بر. كندمي عمل SOS رسانيپيام مسير بالادست در ژن اين احتمالاً تنظيمي،
 ،)خشكي به دهندهپاسخ( MBS ،)پايين دماي به دهندهپاسخ( LTR ،)اسيد آبسيزيك به دهندهپاسخ( ABRE هايموتيف ازجمله

CGTCA-motif )جاسمونات متيل به دهندهپاسخ(، TGACG-motif )جاسمونات متيل به دهندهپاسخ(، ERE )به دهندهپاسخ 
 همچنين. است شوري ازجمله محيطي مختلف هايتنش در ژن اين نقش بر تائيدي) شوري به پاسخ عنصر( GT-1 motif و )اتيلن
 ريگينتيجه چنين درمجموع. داشت داريمعني اختلاف حساس و مقاوم هايژنوتيپ بين شوري تنش تحت موردمطالعه ژن بيان الگوي

 هدف اب ژنتيكي دستورزي جهت و باشد داشته نقش گندم در شوري به تحمل القاي در تواندمي پروتئين اين كننده رمز ژن كه شودمي
  .گيرد قرار مورداستفاده تنش به تحمل بهبود

  .BAX Inhibitor 1-like proteinپروموتر، تنش شوري، شبكه تنظيمي، گندم،  كليدي: هايواژه

  مقدمه
 شدهحفاظت خودكشي فرايند ،1شدهريزيبرنامه سلولي مرگ

 شنق و شودمي كنترل ژنتيكي صورتبه كه است سلولي
 كندمي ايفا محيطي هايتنش به سازگاري و نمو بقا، در مهمي

)Huckelhoven, 2004; Duan et al., 2010( .هايتنش 
 مغذي مواد و خشكي شوري، تنش مانند محيطي متنوع
 مريستم هايسلول در را شدهريزيبرنامه سلولي مرگ قادرند

                                                                                                                                                            
1 Programmed cell death (PCD) 

 ,.Huh et al., 2002; Liu et al( كنند القا ريشه انتهايي

 در ريشه نوك مرگ در شدهريزيبرنامه سلولي مرگ). 2009
 ثرمؤ دارند قرار غرقابي تنش معرض در كه نخودفرنگي و ذرت
 مولكولي مباني درك). Subbaiah and Sachs, 2003( است

 سلولي مرگ مكانيسم دستورزي امكان PCD القاي چگونگي
 فراهم را زيستي غير و زيستي تنش به تحمل بهبود جهت
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 كنندهتنظيم يك ).Watanabe and Lam, 2009( سازدمي
 BI-1(BAX Inhibitor 1( مكانيسمي چنين براي كانديد
). Watanabe and Lam, 2006; Xu et al., 2017( است
 كه ستا تكاملي ازنظر شدهحفاظت پروتئين يك پروتئين اين
 در را PCD و دارد قرار) ER( آندوپلاسمي شبكه غشاي در

 در مهمي نقش BI-1 پروتئين. كندمي كنترل هايوكاريوت
 كه سلولي مرگ و دارد ER تنش به پاسخ شدهحفاظت مسير
. دهدمي تغيير را است شده القا مرگ هايسيگنال توسط
- نالسيگ كه است شدهحفاظت مكان يك آندوپلاسمي شبكه

 شوندمي تشكيل ROS شكل به آن در سلولي مرگ هاي
)Watanabe and Lam, 2009 .(ROSعنوانبه ها 

 همچنين. كنندمي عمل هاتنش به پاسخ در رسانپيام
ROSددارن نقش سلولي مرگ مانند سلولي عملكردهاي در ها 

)Jin and Reed, 2002; Greenberg and Yao, 2004; 

Frohlich et al., 2007; Lam, 2008.( 

 كنترل مانند ER با مرتبط سلولي فعاليت با BI-1 كاركرد
 بررسي). Chae et al., 2004( است ارتباط در هموستازي
 پروتئين اين احتمالاً كه دهدمي نشان BI-1 توپولوژي

 هاولكولم ديگر ترانسپورتر يا يوني ترانسپورتر يك عنوانبه
 شده گزارش). Watanabe and Lam, 2009( كندمي عمل
-آنتي مانند ،5/6 تا pH 5 در انساني نوتركيب BI-1 كه است

 در). Ahn et al., 2009( كندمي عمل ،H+2Ca/+ پورتر
 اتصال طريق از BI-1 كه شد داده نشان ديگر مطالعه

 را cytochrome P450 2E1 يتالفع ١NPRبه غيرمستقيم
 تنش اثر در كه ROS تجمع طريق بدين و كندمي تنظيم

ER كندمي تعديل شود،مي القا )Kim et al., 2009 .(قطع 
 منبع NPR و cytochrome p450 بين الكترون جريان
 زا الكترون جريان تعديل بنابراين؛ است ER در ROS اصلي
NPR به P4502E1 توسط BI-1 كاهش باعث ROS و 

 اب هايپروتئين و نخورده تا هايپروتئين كاهش درنتيجه
 شودمي سلولي مرگ كاهش درنهايت و ناصحيح تاخوردگي

)Watanabe and Lam, 2009 .(بيان ازآنجاكه AtBI-1 از 
 از قبل) ٢UPR( تانخورده هايپروتئين پاسخ مسير طريق
-مي القا ،ER تنش يهاالقاكننده توسط سلولي مرگ القاي

 براي مهم كنندهتعيين عامل يك تواندمي BI-1 ميزان شود
 باشد آرابيدوپسيس گياهان در ER تنش شرايط در گياه بقاي

)Watanabe and Lam, 2009 .(تنش شرايط تحت 
                                                                                                                                                            

1 NADPH-dependent cytochrome c P450 
oxidoreductase 

 تجمع سبب و دهدمي رخ آندوپلاسمي شبكه در اختلالاتي
 اين. شوديم آندوپلاسمي شبكه در تانخورده هايپروتئين
 يريمس اندازيراه به منجر) آندوپلاسمي شبكه تنش( وضعيت

 تانخورده هايپروتئين پاسخ عنوان تحت شدهحفاظت كاملاً
 رمسي ،آندوپلاسمي شبكه تنش تشديد صورت در. شودمي

PCD گرددمي فعال )Ozgur et al., 2018; Cai et al., 

 توسط تواندمي ER از ناشي PCD حقيقت در). 2014
 و تسريع ترتيب به AtBI-1 بيان افزايش و AtBI-1 تخريب

 بالاي بيان). Watanabe and Lam, 2008( شود جلوگيري
BI-1 توسط شده ميانجي سلولي مرگ از BAX، توتون در 

)Lacomme and Santa Cruz, 1999 (آرابيدوپسيس و 
)Kawai-Yamada et al., 2004 (است كرده جلوگيري.  

 2Ca+ هموستازي تنظيم در اصلي نقش BI-1 گياهان، در
 Watanabe( دارد BAX از ناشي PCD طول در ER در

and Lam, 2009 .(+2Ca سلوليدرون عمومي رسانپيام يك 
 را گياهان در سلولي فرايندهاي از وسيعي طيف كه است

 عامل مستقيماً كه هاژن از كمي تعداد ولي كندمي كنترل
 تندهس مرتبط كلسيم با هستند گياه سلولي مرگ كنترل

)Ma and Berkowitz, 2007.(  
 در پروتئين اين نقش با رابطه در متعددي هايگزارش
غير  و زيستي هايتنش توسط سلولي مرگ از جلوگيري

 همكاران و ونگ توسط كه پژوهشي در. دارد وجود زيستي
)Wang et al., 2012( تأثير بررسي منظوربه شد انجام 

 توسط هاگياهچه ،TaBI-1 ژن بيان بر غير زيستي هايتنش
 و) اسمزي تنش( NaCl ،)آبيكم تنش( گلايكول اتيلنپلي
 تيمارهاي در TaBI-1 رونوشت سطح. شدند تيمار زخم
 يافت افزايش داريمعني طوربه NaCl و گلايكول اتيلنپلي
 الگوي بررسي. نبود دارمعني زخم تيمار در افزايش اين ولي
 و نان گندم حساس و متحمل ارقام در BI_85 ژن بيان

 شوري تنش تحت Aegilops crassa وحشي خويشاوند
 Ae. crassa ريشه بافت در BI_85 ژن بيان كه داد نشان
 طوربه شوري به حساس و متحمل زراعي ارقام به نسبت
  ).Zinati et al., 2014( يافت افزايش توجهيقابل

 دستورزي امكان PCD مكانيسم مولكولي مباني درك
 ستيغير زي و زيستي تنش به تحمل جهت در هدفمند ژنتيكي

 ابزارهاي از استفاده با پژوهش اين در. كندمي فراهم را
 همچنين و ژني شبكه و پروموتر آناليز قبيل از بيوانفورماتيكي

2 Unfolded Protein Response 
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 BAX Inhibitor كننده رمز( BI_85 ژن نسبي بيان بررسي

1-like protein (دستيابي شماره با ADK66978 در 
 خويشاوند و الموت حساس رقم ارگ، مقاوم رقم شاخساره
 نقش ،Real-time PCR از استفاده با Ae. crassa وحشي

 ارزيابي مورد شوري تنش به تحمل در BI_85 ژن احتمالي
  .گرفت قرار

  
  هامواد و روش

 نژ پروموتر در ١سيس كنندهتنظيم عناصر بررسي
BI_85  
 گندم در پروموتر شناسايي براي اطلاعاتي بانك ازآنجاكه

 گهمولو از گندم در نژ اين پروموتر بررسي جهت ندارد وجود
 استفاده با. شد استفاده) LOC_Os02g03280( برنج در آن
 Phytozome اطلاعاتي پايگاه از
)http://www.phytozome.net(، 2000 به مربوط توالي 

bp 5 ناحيه بالادست'UTR شد دريافت پروموتر عنوانبه .
 در سيس كنندهتنظيم عناصر شناسايي منظوربه سپس

 PLACE سايت از ،نژ اين پروموتر
)http://www.dna.affrc.go.jp/PLACE/( )Higo et 

al., 1999( و PlantCARE )http:// 

 be/webtools/ ugent. .bioinformatics.psb
plantcare/html) (Lescot et al., 2002( شد استفاده .

 هايپايگاه در موردنظر ژن پروموتر توالي منظور بدين
 عناصر و شد وارد PlantCARE و PLACE اطلاعاتي
. گرديد شناسايي هاآن عملكرد و پروموتر در موجود تنظيمي

 به PlantCARE و PLACE اطلاعاتي پايگاه حاضر حال در
  .باشندمي تنظيمي عنصر 435 و 449 داراي ترتيب

  
  ژني تنظيمي شبكه
 RESNET گياهي يداده پايگاه از استفاده با تنظيمي شبكه
 نام منظور بدين. شد ساخته pathway studio V.7 افزارنرم
 و شده pathway studio V.7 افزارنرم وارد موردنظر ژن

 براي افزارنرم اين در موجود RESNET گياهي داده پايگاه
 P-value داراي هايژن سپس. گرديد انتخاب شبكه ترسيم
 ناي. شدند گرفته در نظر شبكه ترسيم براي 05/0 از كمتر
 ها،ژن بين عملكردي ارتباطات از روشني تصوير افزارنرم

 سازدمي فراهم را سلولي هايمكانيسم و هاتنش
)Hosseinpour et al., 2012.(  

                                                                                                                                                            
1 Cis regulatory elements 

  cDNA تهيه و يبردارنمونه ري،شو تنش لعماا
 ري،شو تنش يطاشر تحت BI_85 ژن نبيا ارزيابي منظوربه
 با فيدتصا كاملاً حطر قالب در يلرفاكتو صورتبه مايشيآز
 هنشگادا ورزيكشا هنشكددا تحقيقاتي گلخانه در ارتكر سه
 ونبد( ريشو شامل مايشيآز يهارفاكتو. شد منجاا ازشير
 تلموا رقم( نوتيپژ ،)سديم كلريد mM 150 تنش و تنش

 ندوخويشا يك و) ريشو به متحمل( ارگ ،)ريشو به سحسا(
 12 ،تنش نماز( تنش نماز سه و) Ae. crassa( حشيو

 اساس بر. نددبو) تنش از پس هفته 3 و تنش از پس ساعت
 ,.Liu et al., 2002; Asadi et al( پيشين هايپژوهش

2012, Niazi et al., 2014(، و ارگ رقم Ae. crassa 
 در شوري به حساس الموت رقم و شوري به مقاوم عنوانبه

 هوگلند مايع كشت محيط از هشوپژ ينا در. شد گرفته نظر
 ,Kerepesi and Galiba( هشد نصف يياغذ عناصر غلظت با

 شاخساره بافت از بردارينمونه. شد دهستفاا) 2000
 در. گرفت منجاا ريشو تنش تحت روزه 21 هايگياهچه
-Real كنشوا و cDNA سنتز و RNA اجستخرا بعد، مرحله

time PCR كيت توسط ترتيب به column RNA 

isolation kit )يستزناد، )S-1020-1، First Strand 

cDNA Synthesis Kit )ز،فرمنتا )EP0441 و SYBR 

PCR kit PrimeScript RT- )را،تاكا RR820W( اساس بر 
  .شد منجاا هندزسا شركت لعملراستود
  
  Real-time PCR كنشوا و گرزغاآ حياطر
 ژن يگرهازغاآ ،Real time PCR واكنش انجام منظوربه

BI_85 منر از دهستفاا با خليدا لكنتر عنوانبه كتينا ژن و-
 ايبر). 1 جدول( شدند حياطر 6 نسخه AlleleID ارفزا

 عمل Real-time PCR روش با موردنظر ژن نبيا سيربر
 20 حجم در شدهطراحي يگرهازغاآ از دهستفاا با تكثير
-Real كنشوا در مورداستفاده ادمو. شد منجاا ليتروميكر

time PCR طمخلو از ليتروميكر 10 شامل SYBR Green 

PCR Master Mix، µM  5/0 ليتروميكر يك ،گرزغاآ هر از 
. دبو مقطر آب ليتروميكر 8 و لگوا شتهر عنوانبه cDNA از

 40 سپس و قيقهد 2 تمد به  C 94° شامل كنشوا برنامه
 و ثانيه 15 ايبر C 3/51° ،ثانيه 10 ايبر C 94° با چرخه

°C 72  سيربر جهت كنشوا نپايا از پس. دبو ثانيه 30 ايبر 
 5/0 ماييد برنامه با ذوب منحني از كنشوا دنبو ختصاصيا
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. شد دهستفاا C 95-50° يماد و چرخه هر ايبر جهدر
 ركشو ساخت Bioer هستگاد با Real-time PCR كنشوا

 .شد منجاا چين

 
  نتايج و بحث

 نژ پروموتر در سيس كنندهتنظيم عناصر بررسي
BI_85  
 هب پاسخ و هاژن بيان الگوي در سيس كنندهتنظيم عناصر
). Wittkopp et al., 2011( كنندمي ايفا را مهمي نقش تنش
 يسس كنندهتنظيم عناصر شناسايي منظوربه پروموتر آناليز
 آبسيزيك به دهندهپاسخ( ABRE هايموتيف كه داد نشان
 MBS ،)پايين دماي به دهندهپاسخ( LTR ،)اسيد

 به دهندهپاسخ( CGTCA-motif ،)خشكي به دهندهپاسخ(

 متيل به دهندهپاسخ( TGACG-motif ،)جاسمونات متيل
 GT-1 motif ،)اتيلن به دهندهپاسخ( ERE ،)جاسمونات

 جدول( دارد وجود ژن اين پروموتر در) شوري به پاسخ عنصر(
 دهندهپاسخ هايژن براي مهمي هايموتيف ها،موتيف اين). 2
 هافموتي اين وجود. آيندمي حساببه غير زيستي هايتنش به

ير غ و زيستي مختلف هايتنش در ژن اين نقش بر تائيدي
 پذيرييرتأث از اطمينان منظوربه پروموتر آناليز. است زيستي

 شوري به پاسخ موتيف بر علاوه شوري، تنش تحت هاآن
)GT-1 motif (همچون تنش به دهندهپاسخ موتيف چندين 

 كم دماي جاسمونات، هورمون اسيد،آبسزيك به دهندهپاسخ
  .داد نشان را خشكي و
  
 

  
  .تكثيرشده، دماي اتصال آغازگرها، طول قطعه Real time PCRدر  مورداستفادههاي آغازگرتوالي  .1 جدول

Table 1. Sequences of primers used in Real time PCR, Annealing temperatures and amplicon length 

 ژن نام

Gene name  

طول قطعه 
  تكثيرشده

Amplicon length 

 )ºC( دماي اتصال

Annealing 
temperature 

 آغازگرتوالي 

Sequence 

 آغازگر نام

Primer name 

Actin 351(bp) 57 
TATGCCAGCGGGCGAACAAC Actin F 

GGAACAGCACCTCAGGGCAC Actin R 

BI_85 111 (bp)  51.3 
GAGGAGAGGAAGAGGTTTGG BAX Inhibitor F 

TGTCACGAGGATGCTTGG BAX Inhibitor R 
  
 

  Pathway studio از استفاده با BI-1 ژني شبكه بررسي
 شد مشخص ،)1 شكل( BI-1 به مربوط شبكه به توجه با

TED4 با BI-1 كه است شده گزارش .دارد ارتباط )TED4 (
heme oxygenase 1 به سازگاري پيام انتقال مسير در 

-BI ژن بيان افزايش). Xie et al., 2011( است مؤثر شوري

-مي Thioredoxin كننده رمز ژن بيان افزايش به منجر 1

 ديگر طرف از). Chandran et al., 2009( شود
Thioredoxin برهمكنش پراكسيداز تيول و پراكسيداز با 

 تنش صدمه از تواندمي و) Vignols et al., 2005( دارد
 ;Finkemeier et al., 2005( كند جلوگيري اكسيداتيو

Cazalis et al., 2006.( نشان شبكه بررسي اين، بر افزون 
 احتمال همچنين. دارد ارتباط كلسيم يون با BI-1 ژن كه داد
 غشاي در يوني كانال يا منفذ عنوانبه BI-1 پروتئين كه دارد

 2Ca+ يشافزا. شود استفاده كلسيم كنترل براي آندوپلاسمي

                                                                                                                                                            
1 Cycle threshold 

 ختصم رسانيپيام مسير ينترشدهشناخته در سيتوپلاسمي
  .است مؤثر) SOS مسير( شوري تنش

 يون با BI-1 ژن كه داد نشان شبكه بررسي اين، بر افزون
 كه دارد وجود احتمال اين همچنين. دارد ارتباط كلسيم

 غشاي در يوني كانال يا منفذ عنوانبه BI-1 پروتئين
 Ca+2 شيافزا. شود استفاده كلسيم كنترل براي آندوپلاسمي

 ختصم رسانيپيام مسير ترينشدهشناخته در سيتوپلاسمي
 افزايش مسير اين در. است مؤثر) SOS مسير( شوري تنش

2+Ca توسط )SOS3( ١CBL4 شودمي درك .CBL4 با 
)CIPK24 (SOS2 كمپلكس. دهدمي برهمكنش 

CBL4/CIPK24٢)(SOS3/SOS2  اسيد زنجيره طريق از 
 SOS3/SOS2 به كووالانسي صورتبه كه myristoyl چرب
 و شودمي هدايت پلاسمايي غشاي سويبه است شده متصل
 را سلولي غشاي به شده متصل SOS1 +/H+Na)( پورترآنتي

 توجه با). Ji et al., 2013( سازدمي فعال كردن فسفريله با

2 CBL-interacting protein kinase 
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 نژ اين احتمالاً حاضر پژوهش نتايج و پيشين هايگزارش به
  .كندمي عمل SOS سيگنالينگ مسير بالادست در
  

  BAX Inhibitor 1-like protein. نام، كاركرد و تعداد عناصر تنظيمي سيس موجود در پروموتر ژن رمز كننده 2جدول 
Table 2. The name, function, and number of cis acting elements present at the promoter of the gene encoding BAX 
Inhibitor 1-like protein 

  عناصر تنظيمي سيس
Cis acting elements 

  كاركرد
function 

 تعداد

number 
ABRE cis-acting element involved in the abscisic acid responsiveness 8 

AE-box part of a module for light response 1 

Box 4 part of a conserved DNA module involved in light responsiveness 3 

Box II part of a light responsive element 2 

CGTCA-motif cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness 2 

G-Box cis-acting regulatory element involved in light responsiveness 2 

G-box cis-acting regulatory element involved in light responsiveness 11 

GC-motif enhancer-like element involved in anoxic specific inducibility 1 

Gap-box part of a light responsive element 1 

LTR cis-acting element involved in low-temperature responsiveness 1 

MBS MYB binding site involved in drought-inducibility 2 

Pc-CMA2c part of a light responsive element 1 

Sp1  light responsive element 1 

TGACG-motif cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness 2 

ERE ethylene-responsive element 2 

GT-1 motif salt responsive element  1 

  
  

  
  .pathway studioبا استفاده از  BI-1 تنظيميشبكه . 1شكل 

Fig. 1. Regulatory network of BI-1 using pathway studio V.7 



 1399، پائيز 13، جلد علوم زراعيي محيطي در هاتنش  920

 

  
هاي زراعي ارگ و در تنش شوري در شاخساره ژنوتيپ) BAX Inhibitor 1-like protein(ژن رمز كننده  BI_85بيان نسبي ژن  .2شكل 

هفته پس از اعمال تنش شوري. حروف متفاوت  3ساعت و  12هاي مختلف صفر، در زمان Ae. Crassaوحشي  خويشاوندالموت و 
  .استدرصد با استفاده از آزمون دانكن  5دار در سطح وجود تفاوت معني دهندهنشان

Fig. 2. Relative expression of BI_85 (gene encoding BAX Inhibitor 1- like protein) at different times (0, 12 hours, and 3 
weeks) after applying salinity treatment in Arg (resistant cultivar), Alamout (sensitive cultivar), Ae. crassa (wild 
relative) shoots. Different letters indicate significant differences according to Duncan’s test (P < 0.05) 

  
  

 نقش ود غلظتش ميزان به بسته سلوليدرون كلسيم يون
 شود سلول مرگ يا سلول بقاي به منجر تواندمي و دارد

)Hajnoczky et al., 2003 .(كه دارد وجود احتمال اين 
 در يوني كانال يا منفذ عنوانبه BAX Inhibitor پروتئين
 ودش استفاده كلسيم ميزان كنترل براي آندوپلاسمي غشاي

)Xu and Reed, 1998; Chae et al., 2004.( نشان شواهد 
 اييالق آپوپتوسيس شروع در آندوپلاسمي شبكه كه دهدمي

 تا هايپروتئين پاسخ و 2Ca+ ناقص پيام انتقال توسط
 Kaufman, 1999; Patil and( دارد نقش ،١نخورده

Walter, 2001; Demaurex and Distelhorst, 2003.( 
BAX Inhibitor شبكه در شدهحفاظت پروتئين يك 

 و جانوري هايسلول در سلولي مرگ از كه است آندوپلاسمي
  ).Chae et al., 2004( كندمي جلوگيري گياهي

  
 مقاوم رقم شاخساره در BI_85 ژن نسبي بيان بررسي
  وحشي خويشاوند و الموت حساس رقم ارگ،
 مختلف شرايط و مختلف گياهان در BI-1 ژن بيان تغيير

 هايهمولوگ روي كه تحقيقاتي طي. است شده گزارش
 مشخص است شده انجام مختلف گياهان در ژن اين مختلف

 يابدمي افزايش مختلف هايتنش در ژن اين بيان كه شده
                                                                                                                                                            

1 CBL-interacting protein kinase 

)Sanchez et al., 2000; Matsumura et al., 2003; 

Huckelhoven et al., 2003; Eichmann et al., 2004; 
Babaeizad et al., 2009; Isbat et al., 2009; Duan et 

al., 2010  .(بيان تغييرات ارزيابي منظوربه حاضر پژوهش 
 خويشاوند و زراعي هايژنوتيپ شاخساره در BI_85 ژن

 Real-time از استفاده با شوري تنش تحت گندم وحشي

PCR موردنظر ژن بيان آناليز نتايج اساس بر. شد انجام 
-مي شوري به حساس كه الموت ژنوتيپ در كه شد مشخص

 ژنوتيپ دو از كمتر شاخساره در BI_85 ژن نسبي بيان. باشد
 الموت حساس رقم شاخساره در همچنين. است بوده ديگر
 شد مشاهده ژن بيان در كاهشي روند يك شوري تنش تحت
 وحشي خويشاوند و ارگ مقاوم رقم هايهشاخسار در ولي

 نهمچني. يافت افزايش شوري تنش تحت ژن اين بيان ميزان
 BI_85 ژن بيان افزايش شوري تنش اعمال از پس ساعت 12
 شاخساره از بيشتر ارگ زراعي مقاوم رقم شاخساره در

  ).2 شكل( بود وحشي خويشاوند
 شوري تنش اعمال از پس ساعت BI_85، 12 ژن بيان

 Ae. crassa وحشي خويشاوند و ارگ مقاوم رقم شاخساره در
. يافت كاهش) الموت( حساس رقم در كهدرحالي يافت افزايش

 به مقاوم و حساس هايژنوتيپ پاسخ بررسي با ،درمجموع
 هايرونوشت تعداد كه شد مشخص شوري تنش تحت شوري
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 .Ae و ارگ( مقاوم هايژنوتيپ شاخساره در BI_85 ژن

Crassa (نآ رونوشت تعداد از بيشتر ايملاحظهقابل طوربه 
 بيان معكوس الگوي عبارتي به. بود) الموت( حساس رقم در
 بيانگر تواندمي حساس و مقاوم هايژنوتيپ در BI_85 ژن

 عملكرد به منجر و باشد شوري به تحمل در ژن اين درگيري
 هب توجه با. شوند تنش با مقابله در مقاوم هايژنوتيپ بهتر
 مؤثر هايژن از زيادي تعداد تنظيم در BI-1 ژن كليدي نقش
 ،)TED4 )Xie et al., 2011 ازجمله شوري به تحمل در

Thioredoxin )Chandran et al., 2009(، ،پراكسيداز 
 همچنين و) Vignols et al., 2005( پراكسيداز تيول

 ,.Xu and Reed, 1998; Chae et al( كلسيم با برهمكنش

 براي مناسبي هدف ژن اين كه رسدمي نظر به) 2004
  .باشد شوري به تحمل افزايش جهت ژنتيك مهندسي

  
  گيري نهايينتيجه
 ركشو توليد چرخه به را توجهيقابل خسارات سالههمه شوري
 اب مقابله براي ذاتي توانايي گياهان گرچه. كندمي تحميل

 و اندمتفاوت بسيار شوري به تحمل ازنظر اما دارند را شوري
 را شوري تنش با مبارزه در كمي بسيار توانايي هاآن از برخي
 بر غلبه براي گياهان اصلاح سنتي هايروش هرچند. دارند

 اام اند،بوده زياد شوري تنش اثر در گياهي محصولات كاهش
 انتقال و تنش به تحمل در مؤثر هايژن معرفي و شناسايي

 براي مطلوبي و سريع روش ژنتيك، مهندسي طريق از هاآن
 و اهمكانيسم فهم راستا اين در. است تنش به تحمل بهبود

 به تحمل بهبود به تواندمي PCD با مرتبط هايژن و مسيرها
 ساسا بر درمجموع. كند كمك زيستي غير و زيستي هايتنش

 چنين BI_85 ژن مولكولي و بيوانفورماتيكي آناليزهاي
 هب تحمل القاي در تواندمي ژن اين كه شودمي گيرينتيجه
 يژنتيك دستورزي جهت و باشد داشته نقش گندم در شوري

  .گيرد رقرا مورداستفاده تنش به تحمل بهبود هدف با
  

  قدرداني
 شده پرداخت شيراز دانشگاه توسط تحقيق اين هايهزينه
  .است قدرداني و تشكر موجب كه است
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Abstract 
Salinity stress is one of the most important factors causing yield loss in crop worldwide. Programmed 
cell death plays an important role in adapting to environmental stress. Understanding the molecular basis 
of PCD mechanism makes possible genetically manipulation of plants to improve environmental stress 
tolerance. BAX Inhibitor 1 is a candidate for this purpose. In this study, the potential role of a gene 
which encodes BAX Inhibitor 1-like protein (BI_85) in salt tolerance was evaluated using 
bioinformatics tools such as promoter and gene regulatory network analysis, as well as relative 
expression of BI_85 in susceptible (Alamut) and salt resistant (Arg) cultivars and a wild relative 
Aegilops crassa, by Real-time PCR. According to the regulatory network, this gene may act upstream 
of the SOS signaling pathway. According to promoter analysis, the presence of stress-responsive 
regulatory elements such as ABRE (abscisic acid responsive element), LTR (low-temperature 
responsive element), MBS (MYB binding site involved in drought-inducibility), CGTCA-motif (MeJA- 
responsive element), TGACG-motif (MeJA- responsive element), ERE (ethylene-responsive element), 
and GT-1 motif (salt responsive element) in the promoter confirms the role of this gene in environmental 
stresses tolerance including salinity. It was also figured out that the expression patterns of BI_85 was 
significantly different between susceptible and salt resistant cultivars in response to salt stress. Overall, 
it can be concluded that BI_85 can contribute to salt tolerance in wheat and can be used for genetic 
manipulation to improve tolerance to stress. 
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