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Extended abstract 
Introduction 
Salinity as one of the major abiotic stresses influences plant growth and development. Among the cereal, 
rice is the most sensitive to salinity stress, with 30 mmol NaCl already strongly reducing the growth and 
yield of rice plants. Over the past few decades, significant efforts have been made worldwide to 
understand mechanisms of salinity tolerance and to breed salt-tolerant varieties in rice. Plants respond 
to salt stress through perceiving and transducing the osmotic and ion signals to cell interiors, followed 
by modification of cellular characteristics. 
So far, no specific sensor or receptor for Na+ has been identified in plants. However, the salt overly 
sensitive (SOS) signaling pathway and calcineurin B-like (CBL)/CBL-interacting kinase (CIPK) pathway 
has been well characterized in Arabidopsis. Salt-induced elevation in cytosolic Ca2+ activates the SOS2-
SOS3 protein kinase complex, which phosphorylates and stimulates the activity of SOS1, a plasma 
membrane Na+/H+ antiporter. In rice, the OsSOS1, OsSOS2/OsCIPK24 and OsSOS3/OsCBL4 genes 
have been isolated and the function and relationship between them investigated. Among them, 
OsCIPK24 and OsCBL4 act in concert to activate OsSOS1. In this research, we used RNA-seq approach 
to dissect signaling pathway in response to salinity stress using salt-tolerant and sensitive rice cultivars. 
 
Materials and methods 
The seeds of two rice (Oryza sativa L. ssp. Indica) genotypes with different salinity tolerance were 
obtained from International Rice Research Institute (IRRI) in Philippines. The plants were grown 
hydroponically in the greenhouse of Heinrich-Heine-University (HHU), Düsseldorf, Germany. The two-
week old seedlings were exposed to 150 mM (15 dSm-1) NaCl salinity. The root and shoot samples were 
harvested at 6h and 54h post-treatment in three biological replications. 48 samples were sequenced by 
Illumina platform and the raw filtered reads were mapped on rice reference genome. Tuxedo instruction 
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was applied to identifying the differentially expressed genes (DEGs). MapMan software was used to 
identify the genes involved in signaling pathway 
 
Results and discussion 
In RNA-Seq analysis, 48 samples were sequenced by Illumina platform and 15483 differentially 
expressed genes (DEGs) were identified. Out of the DEGs (from the comparison between the cultivars), 
525 and 1472 genes were salt-specific in 6 and 54h time points in roots respectively. Out of the salt-
specific DEGs in shoots, 635 and 606 genes were in 6 and 54h respectively. MapMan pathway analysis 
detected 91 genes in signaling pathway. Out of the genes, 27 genes showed high expression. Out of the 
genes, 21 genes showed more expression in tolerant cultivar CSR28 compared to sensitive cultivar IR28. 
The most difference between the cultivars was observed in roots after 54h of salt treatment suggesting 
the critical role of roots in salt tolerance induction. Receptor like kinase (RLK) proteins played the most 
important role among the identified signaling genes. Several important genes involved in major 
signaling processes such as OsSIK1, OsSAPK4, OsCIPK05, OsCIPK14, OsCBL4 and OsPP2C1 were 
identified in this research. 
 
Conclusion 
Salt-tolerant cultivars use better signaling pathways to sensing of stress and having the stronger osmotic 
and ionic reactions to cope with salinity stress. In the present research, huge number of differentially 
expressed genes generated using rice tolerant cultivar CSR28 and sensitive cultivar IR28 at 6 and 54h 
sampling times by RNA-Seq method. The comparison of the cultivars at specific salt stress showed that 
91 genes (including 27 high expressed genes) were involved in signaling pathway. Kinase proteins played 
the most important role among the signaling pathway genes. The important genes identified in this 
research can be applied in the selecting and developing of salt-tolerant rice cultivars. 
 
Acknowledgements 
We appreciate the International Rice Research Institute (IRRI) for providing the seeds. We also 
acknowledge the excellent technical assistance of Gorgan University of Agricultural Sciences and 
Natural Resources (GAU), Gorgan, Iran and Heinrich-Heine-University (HHU), Düsseldorf, Germany. 
 
Keywords: Hydroponic, Kinase proteins, MapMan, Signaling pathway, Transcriptome 

 



   

  hpahlavani@yahoo.com. پست الكترونيك: محمدهادي پهلواني نگارنده پاسخگو:* 

  
1402 ائيزپ، ومسانزدهم، شماره شجلد 

 
 

 

  مقاله پژوهشي
https://dx.doi.org/10.22077/escs.2023.4829.2078  

 برنج هايگياهچه در بالا شوري تنش به واكنش در رسانيپيام مسير هايژن بيان مطالعه

)Oryza sativa L.(  

  6هاوسبريل دومينيك، 5وبر ام.پي آندرياس، 4ماشكي مهدوي كيوان، 3نژادزينلي خليل، *2پهلواني محمدهادي، 1للكامي اكبرزاده مژده

  گانگر، گرگان طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، گياهي توليد دانشكده، بيوتكنولوژي و نباتات اصلاح گروه، دكتري سابق دانشجوي. 1
  گرگان، گرگان طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، گياهي توليد دانشكده، بيوتكنولوژي و نباتات اصلاح گروه دانشيار .2
  گرگان، گرگان طبيعي منابع و كشاورزي علوم دانشگاه، گياهي توليد دانشكده، بيوتكنولوژي و نباتات اصلاح گروه استاديار .3
  آمل، كشاورزي ترويج و آموزش، تحقيقات سازمان، مازندران معاونت، كشور برنج تحقيقات موسسه پژوهش استاديار .4
  آلمان، دوسلدورف، HHU دانشگاه، گياهي بيوشيمي گروه استاد .5
  آلمان، دوسلدورف، HHU دانشگاه، گياهي بيوشيمي گروه استاديار .6

  مشخصات مقاله    چكيده

 قوعو درك. يابدمي كاهش شدتبه شوري تنش تأثير تحت برنج گياه عملكرد و نمو و رشد، بالا حساسيت دليل به
 طالعهم يك حاضر تحقيق در. است رسانيپيام مسيرهاي كردندرگير نيازمند يوني و اسمزي هايواكنش اتخاذ و تنش

RNA-Seq بدين. پذيرفت صورت برنج در شوري تنش رسانيپيام مسير در درگير هايژن بيان مطالعه منظوربه 
 تيمار تحت، هيدروپونيك كشت محيط در كشت و زنيجوانه از پس CSR28 متحمل و IR28 حساس ارقام منظور
 هوايي و ريشه هاياندام از بردارينمونه، تنش وقوع از ساعت 54 و 6 از پس و گرفتند قرار مولارميلي 150 شوري
 MapMan مسير تجزيه كه بودند افتراقي بيان داراي ژن 15483 درمجموع شده يابيتوالي نمونه 48 از. شد انجام

 شوري تنش اختصاصي شرايط در متحمل و حساس ارقام مقايسه با را رسانيپيام مسير در درگير ژن 91 توانست
 كه بود ريشه اندام و ساعت 54 زمان به مربوط ارقام اختلاف بيشترين. بودند بالا بيان داراي ژن 27 كه كند شناسايي

 كه داد نشان رسانپيام هايژن نوع بررسي. داشت حساس رقم به نسبت بالاتري بيان متحمل رقم ژن 21 در
، OsSIK1 ،OsSAPK4 ،OsCIPK05 ،OsCIPK14 هايژن. داشتند را سهم بيشترين كينازي هايپروتئين

OsCBL4 و OsPP2C1 رقم در بالاتري بيان حاضر تحقيق در كه بودند رسانيپيام در درگير هايژن ترينمهم از 
 از آگاهي و رسانيپيام مسيرهاي در درگير هايژن شناسايي. داشتند IR28 حساس رقم به نسبت CSR28 متحمل
 هدخوا شوري تنش به متحمل برنج ارقام توسعه و انتخاب منظوربه اصلاحگران به شاياني كمك، هاآن تعامل نحوه
  .كرد

  هاي كليدي:واژه 
  كينازي هايپروتئين

  ترانسكريپتوم
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MapMan  
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10/08/1400  

تاريخ پذيرش: 
18/10/1400  

  تاريخ انتشار:
  1402 ائيزپ

612-603 ):3(16  

  مقدمه
 ييغذا تيامن نيتأمعميق جهت  نگرانيبا امروزه كشاورزي 

جمعيت رو به افزايش كره زمين مواجه است. جمعيت دنيا تا 
ميليارد نفر خواهد رسيد كه براي  9به بيش از  2050سال 

ها لازم است توليد محصولات برآورده كردن نياز غذايي آن
 نيا از افزايش يابد. بخش بزرگي دو برابرزراعي به بيش از 

 يعنوان غذاهب به برنجوابسته ) درصد 60از  شي(ب تيجمع
  .)Hunter et al., 2017( هستند ياصل

 يآب طيو شرا هواوها با آبطياز مح يمتنوع فيبرنج در ط
نامساعد  طي، شراحالبااينشود. يم ديتول ي مختلفو خاك

كند و باعث يم ديشدت تهدبرنج را به رشد و نمو يطيمح
 يهااز بخش يعيعملكرد در مناطق وس توجهقابلكاهش 

غالباً از  دو رزنده هريزنده و غ هايتنش .شوديم ديتول ياصل
. نندكيم يريبه رشد و عملكرد مطلوب برنج جلوگ يابيدست

كه  هستند، گرما و سرما آبيكم، يها شامل شورتنش نيا
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 كيد و نگذاريبرنج م يشيرو ديبر عملكرد و تول يمنف ريتأث
در سراسر جهان  ييمواد غذا يمنيا يبراي خطر اساس
عوامل  نياز ب). Mantri et al., 2012( شوندميمحسوب 

است كه  ياصل عوامل ي ازمختلف، شور يطيمحزاي تنش
 ايگياهچهبرنج در مرحله  .كندرا تهديد ميمحصول  ديتول
 است وشده  يبندگروه يحساس به شور غله عنوانبه

 زايشيدر مرحله  آن ديتول كاراييشوري  همچنين در اثر
 شيافزا منظوربه ).Todaka et al., 2012( شوديمحدود م

-يسمكان، لازم است ابتدا ميشور تنش عملكرد دانه برنج تحت

درك  اهيگ نيدر ا را شوريبه تحمل  يمولكول ياساس هاي
است  اهانيدر گ يكم صفت كي يتحمل نسبت به شور .ميكن

شود يم ميها تنظاز ژن زيادي كه توسط تعداد
)Chinnusamy et al., 2005.(  

در گياهان، پاسخ به شوري از طريق درك و انتقال 
هاي اسمزي و يوني به درون سلول و سپس تغييرات در پيام

يا  گرحسگيرد. تاكنون هاي سلولي صورت ميويژگي
كننده پيام اختصاصي براي يون سديم در گياهان دريافت

)، اما مسير Nongpiur et al., 2020شناسايي نشده است (
خوبي در به 2CIPKو  CBL1 و مسيرهاي SOSرساني پيام

آرابيدوپسيس مشخص گرديده است. افزايش غلظت يون 
 سازيواسطه وجود نمك، موجب فعالكلسيم در سيتوزول به

شود كه مي 3SOS3-SOS2كمپلكس پروتئين كينازي 
پورتر سازي آنتيسفوريله كردن باعث فعالاز طريق ف يتدرنها

نقش را در خارج كردن  ترينمهمشود كه مي SOS1غشايي 
 ,.Qiu et alكند (هاي سمي سديم از سلول بازي مييون

، OsSOS1هاي ). در برنج ژن2002
OsSOS2/OsCIPK24  وOsSOS3/OsCBL4  جداسازي
قرار گرفته است كه  موردمطالعهها شده و كاركرد و ارتباط آن

سازي در فعال OsCBL4و  OsCIPK24ها از بين آن
OsSOS1 ) نقش دارندMartinez-Atienza et al., 

ها، كينازهاي وابسته به CIPKها و CBL). علاوه بر 2007
رساني كلسيم در تنظيم مسيرهاي پيام )4CDPK( كلسيم

در ژنوم برنج شناسايي  CDPK 29 درمجموعنقش دارند. 
ها در واكنش به تنش شوري نقش است كه برخي از آن شده

كننده مثبت در عنوان يك تنظيمبه OsCDPK7دارند. ژن 

                                                                                                                                                            
1 Calcineurin B-like 
2 CBL-interacting kinase 
3 Salt overly sensitive 
4 Calcium-dependent protein kinases 

هاي سرما، خشكي و شوري در برنج مؤثر است تحمل به تنش
)Saijo et al., 2000 بيان بالاي ژن .(OsCPK12  در كاهش

ها و در نتيجه 5ROS) و 2O2Hتجمع پراكسيد هيدروژن (
 ,.Asano et alتحمل به شوري برنج نقش دارد (افزايش 

2012.(  
در تحقيق حاضر با استفاده از ارقام برنج متحمل و حساس 

هاي بيان ژن RNA-Seqبه تنش شوري و به كمك روش 
  .قرار گرفت موردمطالعهرساني مسير پيام

  
  هامواد و روش

مواد گياهي و اعمال تيمار شوري در شرايط كشت 
  هيدروپونيك

) و CSR28اين تحقيق از بذور دو رقم برنج متحمل (در 
المللي تحقيقات ) به شوري كه از مؤسسه بينIR28حساس (

) تهيه شده بودند IRRI, Philippinesبرنج در فيليپين (
استفاده گرديد. در گزارش پيشين توسط نويسندگان اين 

و  CSR28هاي متابوليكي نشان داد كه ارقام مقاله، ارزيابي
IR28  داراي تفاوت فاحش در پاسخ به شوري هستند

)Akbarzadeh et al., 2020 رشد گياهان و اجراي .(
واقع در شهر دوسلدورف  6HHUآزمايش در گلخانه دانشگاه 

كشور آلمان صورت پذيرفت. بعد از ضدعفوني توسط 
درصد، بذور داخل پتريديش در دماي  5/2هيپوكلريت سديم 

دار شدند. سپس اريكي جوانهدرجه سلسيوس و شرايط ت 28
هاي چهار ليتري حاوي محيط كشت ها به درون تشتجوانه

منتقل شدند و  pH 5/5) با Yoshida et al., 1971يوشيدا (
ساعت تاريكي و  10ساعت روشنايي و  14در شرايط نوري 

درجه سلسيوس رشد كردند. محيط كشت هر  28±2دماي 
اي با اضافه شدن هفتههاي دوسه روز تعويض شد و گياهچه
) dSm 15-1مولار (ميلي 150كلريد سديم در معرض شوري 

) براي 7ECمقدار هدايت الكتريكي ( كهدرحاليقرار گرفتند، 
گيري از ريشه و اندام هوايي بود. نمونه dSm 1-1گياهان شاهد 

ساعت  6هاي در گياهان كنترل و تحت تيمار شوري در زمان
ل شوري صورت پذيرفت و پس از ساعت پس از اعما 54و 

درجه سلسيوس  80قرارگيري در ازت مايع در فريزر منفي 
  نگهداري شدند.

5 Reactive oxygen species 
6 Heinrich-Heine-University 
7 Electrical conductivity 
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و  RNA-Seq، ساخت كتابخانه RNAاستخراج 
 يابي ايلوميناتوالي

 RNeasy Plant Miniتوسط كيت  RNAاستخراج 
)Qiagen, Hilden, Germany طبق دستورالعمل شركت (

، تيمار با DNAمنظور حذف آلودگي سازنده انجام شد. به
 RNAكيفيت  يتدرنهاصورت پذيرفت و  DNase1آنزيم 

 Bioanalyzer 2100 )Agilent, Santaاستخراجي با 

Clara, USAهاي داراي ) سنجيده شد و نمونهRNA 
 Seq-RNA) جهت تهيه كتابخانه 8RIN 8 ≤يكنواخت (

از كيت با استفاده  RNA-Seqانتخاب شدند. ساخت كتابخانه 
TruSeq RNA Sample Preparation )Illumina, San 

Diego, USA انجام شد و كيفيت و اندازه قطعات (cDNA 
مورد ارزيابي قرار گرفت.  Bioanalyzer 2100توسط 

دو × دو اندام ×  يماردو ت× دو رقم كتابخانه ( 48 درمجموع
يولوژيك) توسط پلتفرم سه تكرار ب ×برداري زمان نمونه

Illumina HiSeq 3000 طرفه با قطعات صورت يكو به
) در آزمايشگاه ژنوميكس و  1×150 جفت بازي ( 150

 HHUواقع در دانشگاه  9BMFZترانسكريپتوميكس 
هاي خام پس از كنترل كيفيت داده يابي شدند.توالي
 ,FastQC v0.11.7 )Andrewsافزار يابي توسط نرمتوالي

كيفيت توسط هاي بيازگرها و توالي)، آداپتورها، آغ2010
) Trimmomatic v0.36 )Bolger et al., 2014افزار نرم

  حذف شدند.
  

) و تجزيه DEGsهاي با بيان افتراقي (شناسايي ژن
 MapManمسير 

) براي Tuxedo )Trapnell et al., 2012از دستورالعمل 
فيلتر  10هايخوانش بيان ژن استفاده شد. ابتدا وتحليليهتجز

11IRGSP هاي ژنوم مرجع برنج شده و با كيفيت روي توالي

v1.0 )https://plants.ensembl.org/info/data/ftp/ 

index.html با استفاده از (TopHat v2.1.1 )Trapnell 

et al., 2009افزار شدند. از طريق نرم 12يابي) نقشه
Cufflinks v2.2.1 )Trapnell et al., 2010 گردآوري (

يابي شده در هاي نقشهمرجع براي توالي 13مبتني بر آنوتيشن
                                                                                                                                                            

8 RNA integrity number 
9 Biologisch-Medizinisches Forschungszentrum 
10 Read 
11 International rice genome sequencing project 
12 Mapping 
13 Annotation-guided assembly 

ها صورت گرفت و سپس ترانسكريپتوم يكپارچه به همه نمونه
ها در تمامي آمد. بيان ژن به دست Cuffmergeكمك 
سازي شد. نرمال 14RPKM ها از طريق محاسبه شاخصنمونه
هاي ها در نمونههاي افتراقي از طريق مقايسه بيان ژنژن

) Cuffdiff )Trapnell et al., 2013افزار مختلف توسط نرم
يا  15log2 FC 1.5 ≤هايي كه داراي شناسايي شدند. ژن

1.5-log2 FC ≤   16 0.05 ≥و سطح احتمالFDR )-P

value دار هاي افتراقي معنيژن عنوانبه) بودند شدهيحتصح
  لحاظ گرديدند.

 صورتبههايي كه رساني، از ژنبراي تجزيه مسير پيام
اختصاصي در شرايط تنش شوري بين دو رقم متحمل و 
حساس بيان افتراقي داشتند استفاده شد. تجزيه مسير اين 

 MapMan v3.6.0افزار ها توسط نرمژن
)3.6.0-version-http://mapman.gabipd.org/mapman( 
)Thimm et al., 2004 با (P-value cut-off ≤ 0.05  انجام

 Oryza sativaهاي مسير گونه يابي از ژنمنظور نقشهشد. به

ssp. japonica cv. Nipponbare مرجع استفاده  عنوانبه
هاي براي ژن 17يق ترسيم نقشه دماييشد. نتايج حاصل، از طر

) به log10 FC ≤ -3يا  log10 FC ≥ 3افتراقي با بيان بالا (
) به 18MeV v4.9.0 )Howe et al., 2011 افزاركمك نرم

  .نمايش درآمد
  

  نتايج و بحث
 RNA-Seqيابي نتايج توالي

يابي شده (شامل دو رقم، دو تيمار نمونه توالي 48از مقايسه 
برداري، دو اندام و سه تكرار بيولوژيك) زمان نمونهشوري، دو 
ژن با بيان افتراقي شناسايي شدند.  15483 درمجموع

همچنين از مقايسه دو رقم حساس و متحمل در شرايط 
ژن  606و  635، 1472، 525اختصاصي تنش شوري، تعداد 

هاي ساعت اندام ريشه و زمان 54و  6هاي به ترتيب در زمان
  اندام هوايي شناسايي شدند. ساعت 54و  6
  
  
  

14 Reads per kilobase of transcript per million 
mapped reads 
15 Fold change 
16 False discovery rate 
17 Heatmap 
18 Multiple experiment viewer 
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  رسانيهاي مسير پيامشناسايي ژن
هاي اختصاصي تنش شوري توسط تجزيه مسير ژن

MapMan رساني ژن در مسير پيام 91، منجر به شناسايي

 log2 FC ≥ 3ژن داراي بيان بالا ( 27شد كه از اين تعداد 
هاي اندامها يا ) حداقل در يكي از زمانlog2 FC ≤ -3يا 

ر ها به شكل نقشه دمايي دبرداري بودند و نتايج بيان آننمونه
  الف آمده است.-1شكل 

  

   
 افزايش. ايگياهچه مرحله در شوري تنش اختصاصي هايژن از استفاده با MapMan رسانيپيام مسير براي دمايي نقشه )الف(. 1 شكل
 به )log2 fold change ≤ -3 يا log2 fold change ≥ 3 صورتبه بالا بيان با هايژن( IR28 حساس و CSR28 متحمل ارقام در بيان

 در IR28 حساس و CSR28 متحمل برنج ارقام بين افتراقي هايژن مقايسه )ب(، است شده داده نشان قرمز و سبز هايرنگ با ترتيب
 آبي هايمربع)، متحمل رقم در بيان افزايش( قرمز هايمربع .MapMan كينازي هايپروتئين با ارتباط در شوري تنش اختصاصي شرايط

 )حساس رقم در بيان افزايش(
Fig. 1. (A) Heatmap for MapMan signaling pathway using specific genes of sailinty stress at seedling stage. 
Overexpression (high expression of genes as log2 FC ≥ 3 or ≤ -3) in tolerant cultivar CSR28 and sensitive cultivar IR28 
are represented by green and red colores, respectively. (B) MapMan kinase proteins by the comparison of differentially 
expressed genes between tolerant cultivar CSR28 and sensitive cultivar IR28 in specific condition of salinity stress. Red 
and blue squares indicate overexpression in tolerant and sensitive cultivars, respectively. 

  
 54بيشترين اختلاف ارقام مربوط به زمان تيمار شوري 

ژن رقم متحمل بيان بالاتري  21ساعت در ريشه بود كه در 
متعدد از اندام  يهاگزارشنسبت به رقم حساس داشت. در 

سد مقابله با تنش شوري ياد  ترينمهمعنوان اولين و ريشه به
يشه توان در انطباق با اين تحقيق، از رشده است كه مي

اندام در تفاوت تحمل به تنش شوري ارقام  ترينمهم عنوانبه
 ;Walia et al., 2007; Cotsaftis et al., 2011ياد كرد (

Mansuri et al., 2019ها نظير ). برخي از ژن
Os01g0603500 ،Os02g0227600 ،Os04g0122000 ،
Os05g0501400  وOs08g0236400 صورت اختصاصي به
تمام شرايط افزايش بيان نسبت به رقم  در رقم متحمل در

هاي اختصاصي مشخص حساس داشتند. در بررسي اين ژن

عنوان ) بهcf2/cf5-like )Os01g0603500گرديد كه ژن 
 ,.Nagy et alيك پروتئين مقاومت به بيماري نقش دارد (

نيز  Os04g0122000و  Os02g0227600هاي ). ژن2007
عنوان گيرنده در مقاومت به هبا داشتن دمين غني از لوسين ب

 ,.Wang et al., 2020; Jung et alبيماري درگير بودند (

) يكي از انواع Os05g0501400( SDRLK-4). ژن 2021
ها تعلق S-domainهاي كينازي است كه به خانواده پروتئين
رساني هاي اين خانواده در بسياري از مسيرهاي پيامدارد. ژن

 ,.Naithani et alبيولوژيكي نقش دارند (در فرايندهاي 

). ديگر ژن اختصاصي شناسايي شده در اين تحقيق 2021
OsRLCK248 )Os08g0236400عنوان يكي از ) بود كه به

هاي غيرزيستي در برنج رساني تنشكينازهاي مهم در پيام
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). همچنين ژن Vij et al., 2008معرفي شده بود (
Os12g0608700 صي اندام در هر دو زمان صورت اختصابه

در ريشه رقم متحمل بيان بيشتري نشان داد. اين ژن با نام 
Gnk2 كنداي در دانه عمل مييك پروتئين ذخيره عنوانبه 

هاي زيستي و غيرزيستي درگير و همچنين در تحمل به تنش
  ).Miyakawa et al., 2014است (

 ها به اصلاحگران براي گزينش بهبيان اختصاصي ژن 
هاي كمك نشانگر كمك خواهد كرد. در بررسي نوع ژن

هاي كينازي بيشترين سهم را داشتند، رسان، پروتئينپيام
در  19RLK ژن شناسايي شده در مسير 20از  كهطوريبه

ژن در رقم متحمل و  13ساعت، تعداد  54ريشه در زمان 
ژن  13هفت ژن در رقم حساس افزايش بيان داشتند. از 

يافته در رقم متحمل، بيشترين تعداد (پنج ژن)  افزايش بيان
تعلق داشت كه سه ژن داراي بيان  S-locus زير خانوادهبه 

يك خانواده  RLKsهاي ب). پروتئين-2بالا بودند (شكل 
عضو در  610ها هستند كه داراي حداقل بزرگ از ژن

 ,.Shiu et alباشند (عضو در برنج مي 1132آرابيدوپسيس و 

2004.( 

RLKهاي تراغشايي هستند كه داراي يك ها پروتئين
        و يك دمين كينازي N-terminalدمين خارج سلولي 

C-terminal كننده از طريق عنوان تنظيمهستند كه به
فسفوريله كردن در فرايندهاي مختلفي نظير نمو، مقاومت به 

ها، درك هورمون و خودناسازگاري ها، تحمل به تنشبيماري
ها جز RLKكنند. بسياري از ياهان نقش ايفا ميدر گ

شوند اما ممكن هاي غشاي پلاسمايي محسوب ميپروتئين
هاي ديگر نيز نقش داشته باشند، نظير است در مكان

WAKشوند ها كه به بخش پكتيني ديواره سلولي متصل مي
)Lim et al., 2015 ژن .(OsSIK1 يكي از  عنوانبه

بهبود تحمل به خشكي و شوري در كينازها موجب  ترينمهم
سازي سيستم گياهان تراريخته برنج از طريق فعال

). در تحقيق Ouyang et al., 2010اكسيداني شد (آنتي
صورت ) بهOsSIK1 )Os06g0130100حاضر ژن 

در زمان تيمار  CSR28اختصاصي در ريشه رقم متحمل 
ساعت، افزايش بيان چشمگير نسبت به رقم  54شوري 
 OsSAPK4نشان داد. همچنين ژن  IR28 حساس

)Os05g0433100 در پاسخ به هورمون (ABA  و تيمار
 ,.Kobayashi et alهاي برنج القا شد (شوري در گياهچه

                                                                                                                                                            
19 Receptor like kinase 

ساعت در اندام هوايي،  6) و در اين تحقيق در زمان 2004
  بيان بيشتري در رقم متحمل نسبت به رقم حساس داشت.

رسان عمومي ثانويه نقش يك پيام عنوانبهيون كلسيم 
كند كليدي در مسيرهاي انتقال پيام در گياهان بازي مي

)Reddy, 2001ها نظير گرما، سرما، ). بسياري از تنش
 هايهاي اكسيداتيو و اسمزي و آلودگي پاتوژن، سلولتنش

سيتوزولي و انتقال پيام  2Ca+گياهي را به افزايش غلظت يون 
 ياگرهحسهاي حاصل از تنش توسط كنند. پيغامتحريك مي

شوند و رمزگشايي مي هاCDPKها و CBLيون كلسيم نظير 
ط هاي مربوسازي آبشار فسفوريلاسيون در نهايت ژنبا فعال

ها در Chen et al., 2011 .(CBLشوند (به تنش القا مي
به را  CIPKsهاي كمپلكس تقابل با يك گروه از كينازها،

آورند كه داراي يك دمين پروتئين كينازي مي وجود
در  NAFو يك دمين  N-terminalسرين/ترئونين در ناحيه 

). تاكنون Luan et al., 2009هستند ( C-terminalناحيه 
در برنج شناسايي شده است. بيان  OsCIPKژن  30بيش از 
به  OsCIPK15و  OsCIPK3 ،OsCIPK12هاي بالاي ژن

هاي سرما، خشكي و شوري را در برنج تحمل به تنش يبترت
). در تحقيق حاضر Xiang et al., 2007القا كرده است (

 OsCIPK09) و OsCIPK05 )Os01g0206700هاي ژن
)Os03g0126800 ساعت، افزايش  54) در ريشه در زمان

هاي بيان در رقم متحمل نسبت به رقم حساس داشتند. ژن
OsCIPK14 )Os12g0113500 و (OsCIPK15 

)Os11g0113700 ساعت در  54) در هر دو اندام در زمان
 OsCIPK13 كهدرحاليرقم متحمل بيان بالاتر داشتند، 

)Os01g0206300 ساعت  54) تنها در اندام هوايي در زمان
افزايش بيان در رقم متحمل نشان داد. كمپلكس پروتئيني 

فرايندهاي درگير  ترينمهميكي از  SOS3و  SOS2هاي ژن
هاي . ژناست SOS1سازي ناقل يوني رساني و فعالدر پيام

OsCBL4 )SOS3 با شناسه (Os05g0534400  و
OsCIPK24 )SOS2 با شناسه (Os06g0606000  به

 6و  54هاي در زمان CSR28در ريشه رقم متحمل  يبترت
  .نشان دادند IR28ساعت بيان بالاتري نسبت به رقم حساس 

ــفوريله كردن  ــفاتازها از طريق دفس برخلاف كينازها، فس
ــرايط تنش نقش   ــفات) در انتقال پيام در ش (حذف گروه فس

  -ونيلاســيفســفورهاي ). چرخهLuan, 2003كنند (ايفا مي
سفر  س يدف سريع پروتئين    ونيلا ضعيت  يك  ها ازدر تغيير و



 1402، پائيز 16، جلد ي محيطي در علوم زراعيهاتنش  610

 

 ترحالت به حالت ديگر مؤثر اســـت كه باعث واكنش ســـريع
).  You et al., 2014شود ( هاي محيطي ميبه تنشگياهان 

سفاتاز از نوع   90در ژنوم برنج  سايي     PP2Cپروتئين ف شنا
رســاني هاي كليدي در مســيرهاي پيامشــده اســت كه نقش

ها، تشكيل اندام و نمو  ها و تنشدرگير در واكنش به هورمون
 ;Luan, 2003; Schweighofer et al., 2004گل دارند (

Singh et al., 2010(.  در تحقيق حاضـــر ژنOsPP2C1  
)Os09g0325700   ندام رقم متحمل   CSR28) در هر دو ا

ســاعت پس از وقوع تنش شــوري، افزايش بيان  54در زمان 
ساس    معني سبت به رقم ح شان داد.   IR28دار ن   يطوركلبهن

يدي ژن      يانگر نقش كل تايج ب ــير   اين ن هاي درگير در مسـ
  بود. CSR28به شوري رقم  رساني در القاي تحملپيام

  
  گيري نهايينتيجه
 مسيرهاي از گيريبهره با شوري تنش به متحمل ارقام
 در و كنندمي درك بهتر را تنش وقوع، مناسب رسانيپيام

 با مقابله جهت قويتري يوني و اسمزي هايواكنش نهايت
-RNA مطالعه كمك به تحقيق اين در. دهندمي نشان تنش

Seq ،هاستفاد با شوري به پاسخ در افتراقي ژن زيادي تعداد 
 هايزمان در IR28 حساس و CSR28 متحمل برنج ارقام از

 هوايي و ريشه هاياندام و ساعت 54 و 6 بردارينمونه
 شرايط در متحمل و حساس ارقام مقايسه با. شد شناسايي
 رسانيپيام مسير در درگير ژن 91، شوري تنش اختصاصي
 هايپروتئين. بودند بالا بيان داراي ژن 27 كه شد شناسايي
 هك مهم ژن چندين. داشتند را سهم بيشترين RLK كينازي

 اين در هستند درگير غيرزيستي هايتنش رسانيپيام در
، ينا بر علاوه. بودند متحمل رقم در بالاتر بيان داراي تحقيق
 اختصاصي بيان متحمل رقم در شرايط تمامي در هاژن برخي

. ودب خواهند مفيد نشانگر كمك به گزينش براي كه داشتند
 زمان و ريشه اندام به مربوط ارقام اختلاف بيشترين

 اهميت دهندهنشان كه بود ساعت 54 بردارينمونه
 اب مخصوصاً شوري به تحمل القاي در ريشه انفعالاتوفعل
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