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  بساك دو ژنوتيپ گندم متفاوت در مهم  miRNA دو بيانتأثير تنش خشكي بر 

  از نظر تحمل به خشكي

  
 3فردو احسان محسني *2، رضا فتوت1نسترن مهري

  

  31/6/1397تاريخ پذيرش:                                                                     10/5/1397 تاريخ دريافت:

  چكيده

ه ترين مرحله بحساس ،د. مرحله زايشينتنش خشكي قرار دار تاثير كشت گندم در جهان تحت زيراراضي زيادي از  قسمت

با وجود اهميت تنش خشكي در مرحله زايشي و نقش آن در كاهش عملكرد گندم، . دآيشمار ميهبدر غلات تنش خشكي 

در بساك  miR167و  miR166بيان  ،العه حاضردر مط تر مورد مطالعه قرار گرفته است.لكولي درگير در آن كموهاي ممكانيسم

در مرحله خشكي) و شيراز (حساس به خشكي) تحت شرايط تنش خشكي به ) (متحمل D-10رسيده دو ژنوتيپ گندم دزفول (

در ماني دانه گرده براي تعداد دانه در سنبله، مجموع دانه و زنده )STI( تحمل به تنش شاخص مورد بررسي قرار گرفت.زايشي 

. ميزان افزايش يافتتنش خشكي  تحت تاثير ،در هر دو ژنوتيپ miRNAشيراز بود. بيان هر دو ژنوتيپ دزفول بالاتر از وتيپ ژن

تر ) حدود دو برابر بيشنسبت به شرايط بدون تنش برابر 14 افزايش بيش از( شيراز در ژنوتيپ حساس miR166افزايش بيان 

در  miR167بيان  ،تنش خشكي تحت شرايط) بود. نسبت به شرايط بدون تنش برابر 8حدود افزايش (دزفول از ژنوتيپ متحمل 

و  miR166 افزايش داشت. نسبت به شرايط بدون تنشبرابر  چهارشيراز بيش از ژنوتيپ برابر و در  دوژنوتيپ دزفول بيش از 

miR167  اثر تنش خشكي بر تغيير ميزان بيان ،بنابراين ميكروسپور، دخالت دارند. هاي گل، مانند نمواندامهر دو در تنظيم نمو 

تواند منجر به كارايي نمو دانه مي miRNAدو و تعديل بيان اين تواند در نرعقيمي حاصله در گندم دخالت داشته باشدها ميآن

  د كه به نوبه خود ريشه در ترارساني دارد.ساك شوگرده و شكوفايي موفق ب
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  مقدمه

هاي جهان زير كشت ميليون هكتار از زمين 244حدود 

 84حدود  از اين مقدار كه )FAO, 2016(گندم است 

 Alexandratos and(شود كشت ميصورت ديم هبدرصد 

Bruinsma, 2012(به تنش  نموي مرحله ترين. حساس

ر تر بكه اثر آن بيش خشكي در غلات، مرحله زايشي است

 Koonjul et al., 2005; Jian-Chang( باشداندام نر مي

et al., 2008;.( گرده در انه تنش خشكي از نمو موفق د

 و منجر به نرعقيمي كند و در نهايتبساك جلوگيري مي

تصور بر اين . )Ji et al., 2010(د شوعملكرد ميكاهش 

است كه اثر تنش خشكي در مرحله زايشي مشابه با ساير 

د همراه باش ا كاهش شديد پتانسيل آب برگهاي گياه باندام

)Siddique et al., 2000(، سنبله  توجه به پوششبا  اما

 هايل آب سنبلچهكاهش پتانس ،گندم در مرحله زايشي

 ايهآزمايش است.تر از كاهش پتانسيل آب برگ خيلي كم

حاصل از نمو ناقص نرعقيمي  متعددي نشان داده است كه

 نيستهاي زايشي دليل كاهش آب اندامهبهاي گرده دانه

)Dorion et al., 1996(هورموني  ترارسانيدليل ، بلكه به

د گيرصورت ميگياه مانند برگ و ريشه  هاي ديگراز بخش

)Liu et al., 2003( .،يمولكول هايمنيزمطالعه مكا بنابراين 

  كند.در اين مرحله اهميت پيدا مي

از اين مطالعات اهميت نقش  هاي اخير، تعداديدر سال

miRNA رساني هاي دخيل در تراتنظيم بيان ژن ها را در

. )Yin et al., 2014(اند هورموني و متابوليسم روشن كرده

miRNA  ها گروهي ازRNA كنندهكد هاي كوچك، غير 

كه مانع از  هستندنوكلئوتيد  25تا  20ون ژني با طول در

ها در سطح بعد از رونويسي، يا از طريق محدود بيان ژن

 Lee(مربوطه  mRNAكردن ترجمه و يا از طريق تخريب 

et al., 1993; Huntzinger and Izaurralde, 2011; Li 
et al., 2015; Shriram et al., 2016(  از طريق  نيزو

شوند. تحقيقات زيادي كه در سراسر مي ژنتيكغييرات اپيت

شان ن ،ستا انجام گرفتهگياهاني مانند آرابيدوپسيس ژنوم 

تغيير بيان  باعثغيرزيستي  هايد كه تنشندهمي

miRNA  شود ميها)Sunkar and Zhu, 2004(.  تعدادي

دهنده به تنش خشكي در هاي جديد پاسخ miRNAاز 

Li(سپيدار شناسايي شده است   et al., 2011( غربالگري .

هاي گندم نان تغيير ها و ريشهدر برگ miRNAريزآرايه 

شكي نشان تحت شرايط خرا  miRNA چهاردهبيان شديد 

  . )Akdogan et al., 2016(داده است 

 است شده ثابت نيز نر هاياندام نمو در ها miRNA نقش

)Ron et al., 2010; Twell, 2011(. آرابيدوپسيس  در

عقيمي دخيل م نردر تنطي miRNAهاي بيان ژنتغيير 

. گزارش شده )Grant-Downton et al., 2009(هستند 

ژن  كه توسط هاي عقيم برنجيافتهدر جهش است كه
AGOMEIOSIS ARRESTED AT LEPTOTENE1 

(MEL1) احتمالاً خاموشي ژن توسط ، گيردصورت مي

miRNA  دهد روي ميها)Nonomura et al., 2007( .

يافته نرعقيم فرنگي كه يك جهشگوجه 7B-1در لاين 

مسئول نمو بساك ها  miRNAحساس به فتوپريود است، 

نقش و  .)Omidvar et al., 2015( هستندو نرعقيمي 

نرعقيمي  در شدهحفاظت miRNAخانواده  شش بيان تغيير

  .)Wei et al., 2013(ثابت شده است نيز ژنتيكي پنبه 

ژنتيكي حساس به دما در گندم،  مهاي نرعقيدر لاين

miR167  وtasiRNA-ARF  رساني اكسين ترادر مسير

بيان . افزايش )Tang et al., 2012(دخالت دارند 

miR166  در گندم نيز ديده شده است در شرايط تنش گرما

)Xin et al., 2010( تجمع .miR166  وmiR167  در برنج

هاي گامت نمو در آن نقش و ايهستهتك گرده دانه مرحله در

. در )Fujioka et al., 2008(ه است دشنر تأييد 

هاي گرده MIR167بيان  ، افزايشتراريختفرنگي هگوج

خامه  درون رشد يا و كلاله زدن رويمعيوب كه قادر به جوانه

. در )Liu et al., 2014( شد يقيممنجر به ع ،ندبودن

 7B-1در بساك لاين نرعقيم  miR167بيان  كهصورتي

اين . )Omidvar et al., 2015(كاهش يافت فرنگي گوجه

نمو  miR167و  miR166 د كهندهمطالعات نشان مي

 Luo et al., 2013; Li( هاي گل مانند ميكروسپوراندام

et al., 2015( ،كنندرا تنظيم مي.   

ترتيب به miR167و  miR166هاي هدف ژن

عامل پاسخ به اكسين  ) وHD-Zipزيپر ( لوسين -همودومين

)ARFsهاي عامل رونويسي هستند. ) هستند كه هر دو ژن

 زيپر لوسين پيشنهاد شده است كه يك عامل رونويسي

هاي برنج است مسئول تنظيم سنتز نشاسته در دانه

)Wang et al., 2013(كه نشاسته و ساير . از آنجايي

هاي دانه گرده و رشد گلچه مانيها براي زندهكربوهيدرات

، و تعداد )Barnabás et al., 2008(ماده ضروري هستند 

، )Ji et al., 2010(د ندهدانه در گندم را تحت تĤثير قرار مي

 ،دهندها را تحت تأثير قرار ميهايي كه آنمطالعه مكانيزم

  اهميت حياتي دارد.
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ها  miRNAدر مورد نقش  شدهانجاممطالعات  تربيش

رويشي متمركز  در مراحل رشدبر چرخه زندگي گياهان 

ها در مراحل زايشي كه در مورد تأثير آندر حالي ،اندبوده

غيرزنده اطلاعات كمي در دسترس  هايدر پاسخ به تنش

بررسي اثر تنش خشكي  ،هدف از اين تحقيق رو،از ايناست. 

در دو رقم گندم  miR167و  miR166در تغيير بيان 

نقش مهمي در مرحله بود كه حساس و متحمل به خشكي 

  گياهان دارند.زايشي 

  

  هامواد و روش

تاثير تنش خشكي در مرحله زايشي بر  در اين تحقيق،

متحمل به خشكي (دزفول  لاينگندم نان، شامل  ژنوتيپدو 

D-10 بر اساس مطالعات قبلي  كه حساس (شيراز)رقم ) و

مورد بررسي قرار  ،)Zare et al., 2016( شدند انتخاب

هاي صورت فاكتوريل در قالب طرح بلوكهب . آزمايشگرفت

 بذرها در انجام شد.در گلخانه كامل تصادفي با سه تكرار 

كشت  cm50و ارتفاع  cm20با قطر  هاي پلاستيكيگلدان

مخلوطي از خاك، ماسه و كود دامي با گلدان  هرشدند. 

. پر شد نه كيلوگرمميزان به 1:3:6 ترتيب به نسبتهپوسيده ب

و  رنيتروژن، فسف عنصر غذايي پرمصرفسه  ،طي دوره رشد

با استفاده از كود مايع  مصرفعناصر كم همراهبهپتاسيم 

) دو بار در هفته، براي 1000/2كامل توسط آب آبياري (

آبياري مورد نياز بر  آب مقدار فراهم شد. گياهرشد مناسب 

آب شد. مقدار  تعيينخاك  مشخصات منحنياساس رسم 

بدون تنش  در شرايطمورد نياز براي مكش انتخابي خاك 

گيري شد. همه بار اندازه 1/0تنش به  شرايطو بار  05/0به 

وارد شدن گياهان به مرحله ها تا دو هفته قبل از گلدان

آبياري شدند. تنش خشكي دو هفته  معمولرت صوهبزايشي 

 اعمال مناسبقبل از ميوز آغاز شد. براي اطمينان از زمان 

انجام شد  روش استوكارمنها بهآميزي بساكرنگ ،تنش

)Sheehan et al., 2012(در مرحله كه ترتيب  ينا، به

زت ا و بلافاصله بهگيري نمونهگندم  يهااز بساك ،ميوزي

ز ا گياهانو عبورگيري منتقل شد. بعد از اتمام نمونهمايع 

تا مرحله  كاملورت صهب مجدداً آبياري ،مرحله زايشي

  رسيدگي دانه ادامه يافت.

دانه  مانيزنده ، شاخصهاي گردهبعد از رسيدن دانه

توسط  )1 شكل( شدههاي گرده رنگدانه از نسبت گرده

) براي محتواي نشاسته بر KI2I/محلول يد/يديد پتاسيم (

 ارزيابي شد بر حسب درصد نشاستههاي گرده بدون دانه

)Chhun et al., 2007( .شده در سنبله تعداد دانه تشكيل

سپس شاخص و ها شمارش شد نيز هنگام رسيدن بوته

 براي تمام )STI ()Saba et al., 2010تحمل به تنش (

   دست آمد:هب )1رابطه ( ساسار ت باصف

)1 (                                       2
P

SP

)Y(

YY
STI

×=  

ژنوتيب يك ترتيب عملكرد به SYو  PYدر اين رابطه، 

ميانگين عملكرد  PYو تنش و تنش بدون شرايط  تحت

  .استشرايط بدون تنش  تحتها ژنوتيپهمه 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  دهندرا نشان مي هاي فاقد نشاسته و عقيمگرده ها). پيكانKI2I/محلول يد/يديد پتاسيم (هاي رنگ شده با هگرد -1شكل 
Figure 1. The wheat pollens stained by I2/KI. The arrows indicate sterile and lacking starch pollens  
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  miRNAكمي و بررسي بيان  RT-PCRواكنش 

در  و رسيده ي جوانهابساك از گرمميلي 100 مقدار

 ,RiboEx )GeneAllاستخراج  بافرا ب و پودر ازت مايع

Korea(  و شد مخلوطRNA طبق دستورالعمل آن كل، 

  استخراج شده  RNA كيفيت و كميت استخراج شد.

تومتر و اسپكتروف يك درصد ترتيب با الكتروفورز ژل آگارزبه

ND-2000 )Nano Drop Thermo Scientific, USA (

منظور به Stem-loopاختصاصي  رهايآغازگ. ارزيابي شد

 Bakhshi(ند از مطالعات قبلي استخراج شد cDNAتوليد 

et al., 2017; Fard et al., 2017(.  فرآيند سنتزcDNA 

 HyperScript First strand Synthesisتوسط كيت 

Kit (GeneAll, Korea)  .مطابق با دستورالعمل انجام شد

 توسط )qRT-PCRكمي ( Real-time PCRواكنش 
Hot FIREPolEvaGreen qPCR Mix Plus 

)noROX) (SoilsBioDyne, Estonia(  و دستگاه

Rotor-Gene )Qiagen, Germany( تكنيكي تكرار دو با و 

 10و  cDNAنانوگرم از  50 شد. هر نمونه انجام براي

و  )mi166 )Fard et al., 2017 پيكومول از هر آغازگر

miR167 )Bakhshi et al., 2017(  و ژنGAPDH  به

هاي حاصل دادهعنوان ژن داخلي مورد استفاده قرار گرفت. 

CT-2 با استفاده از روش PCR-RTqاز   ميزان خطايو  ∆∆

0.05CT et  Schmittgen( و تحليل شدتجزيه  ∆∆≥

al., 2008 .(  
  

  نتايج و بحث

از نظر شيراز  و نتايج نشان داد كه دو ژنوتيپ دزفول

داراي مورد مطالعه  هر سه صفتمربوط به  STI شاخص

هر  STIميزان . )2(شكل  بودند يداراختلاف آماري معني

صورت هب دزفول)،ژنوتيپ متحمل خشكي (در صفت  سه

 STIبالاتر از ژنوتيپ حساس (شيراز) بود. ميزان  يدارمعني

ترتيب هو شيراز بدزفول ژنوتيپ  دو تعداد دانه در سنبله براي

 88/0 دزفولدر  دانه همجموع براي و 43/0و  82/0 با برابر

 اين شاخص ميزانكه در حاليارزيابي شد.  52/0شيراز  درو 

و شيراز  دزفول هايژنوتيپ در ماني دانه گردهزندهبراي 

شاخص مقدار بود.  82/0و  099/0ترتيب برابر با همتفاوت و ب

ه ك ادد دو ژنوتيپ نشاندر اين ) STIتنش (به تحمل 

ابل در مق ه استژنوتيپ متحمل به خشكي (دزفول) توانست

عداد ت تري از خود نشان دهد وبيشمقاومت تنش خشكي 

 ريتماني دانه گرده بيشدانه و زنده هدانه در سنبله، مجموع

   .داشته باشد از ژنوتيپ حساس به خشكي (شيراز)

در اين تحقيق نشان داد  miR166نتايج حاصل از بيان 

 miR166تغييرات بيان  ، ميزانبا اعمال تنش خشكيكه 

و حساس به خشكي (شيراز)  )متحمل (دزفول دو ژنوتيپدر 

)، 3تر بود (شكل متفاوت و در ژنوتيپ حساس بسيار بيش

تحت شرايط تنش نسبت به حساس  كه ژنوتيپطوريبه

 24/14ود حدشرايط بدون تنش (شاهد)، افزايش بياني در 

 بيان در ژنوتيپاين افزايش  كهدر صورتيداد،  برابر نشان

اين نتايج  ).3(شكل  شاهد بودبرابر  هشتحدود متحمل در 

در هر دو  miR166دهنده تأثير تنش خشكي بر بيان نشان

 دهند كه تغييرژنوتيپ است. مطالعات انجام شده نشان مي

تلف هاي مخدر بافتتنش خشكي تحت  miR166بيان 

. )Akdogan et al., 2016(رويشي گندم متفاوت است 

 نقشداراي  miR166كه  دهندها نشان ميبعلاوه، گزارش

 كهطوري، بههاي مربوط به گل استاساسي در نمو قسمت

دهد گل را كاهش مي هايحد آن رشد اندامافزايش بيش از 

)Luo et al., 2013(.   

  

  

  

  

  

  

  

  حساس به خشكي (شيراز)(دزفول) و  گندم متحملسه صفت مهم در دو ژنوتيپ  )STI( شاخص تحمل به تنش -2 شكل
Figure 2. Stress tolerance index (STI) of three important traits in two wheat tolerant (Dezfoul) and susceptible 

(Shiraz) genotypes 
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  خشكي (شيراز) (دزفول) و حساس به  متحملگندم هاي در ژنوتيپ تحت شرايط تنش خشكي miRNAيير بيان تغ -3شكل 
Figure 3. Changes of miRNA expression under drought stress conditions in wheat tolerant (Dezfoul) and 

susceptible (Shiraz) genotypes  
  

  

در مقايسه با  اساس، احتمالاً ژنوتيپ متحمل، بر اين

نحوي كه تغييرات به miR166شيراز، با تعديل ميزان بيان 

است  ه، توانستباشد تري نسبت به ژنوتيپ حساس داشتهكم

هاي گل و اندام و نمو دهدمنفي اين تغييرات را كاهش  آثار

وي ر ميزان زيادي حفظ كند. مطالعهدر نتيجه عملكرد را به

در  MIR166/165هاي د كه ژنمشخص كر آرابيدوپسيس

در  كه داشتند بيانتغيير هاي مختلف اندام زايشي بخش

هاي اندام در برخي بخش MIR166gها رونويسي بين آن

 ,Jung and Park( گزارش شده است مانند پرچم زايشي

ريزآرايه در پنبه نرعقيم ژنتيكي بيانگر بيان  مطالعه. )2007

نسبت به  miR166 از جمله miRNAبالاي سه خانواده 

 سه مرحله مختلف از نمو بساك بود لاين نگهدارنده آن در

 .گرده گزارش شد يكه بالاترين بيان در مرحله سلول مادر

عقيمي پنبه در نر miRNAبر اساس نتايج اين تحقيق اين 

  .)Zhang et al., 2013( كندنقش مهمي ايفا مي

-HDلوسين زيپر (-همودومين miR166ژن هدف 

ZipIIIشده كه يك ژن عامل رونويسي حفاظت ) است

. پروتئين مربوطه در نمو )Zhang et al., 2015(باشد مي

. اعضايي )Kim et al., 2005(دارد بسيار مهمي  گياه نقش

دارند و توسط از اين خانواده با تحمل به خشكي رابطه 

 ,.Manavella et al(شوند مي هاي محيطي القامحرك

زايي و طي جنين HD-ZipIII هاي. برخي از ژن)2008

 Ariel et(ت دارند برخي در تشكيل مريستم گل مسئولي

al., 2007(.  لوسين زيپر -همودومينمشخص شده است كه

ضروري است  آرابيدوپسيس زني دانه گردهبراي جوانه

)Ribone et al., 2015(هاي . تنظيم رونوشت  

HD-ZipIII هاي توسط  پروتئينARGONAUTE10 

)AGO10( با  طور ويژهبهكه  شود،انجام ميmiR166/165 

  . كنترل بيان )Zhu et al., 2011(در تعامل است 

HD-ZIP  وARGONAUTE1 )AGO1 و هومولوگ) (  

  هاي ترتيب براي پايان دادن به سلوله)، بAGO10آن 

ريزي موقت درست بنيادي اندام گل و حفظ برنامه

 ,.Ji et al(هاي بنيادي اندام گل ضروري است سلول

ش بيان و افزاي HD-ZIPIII. سركوب )2011

FILAMENTOUSFLOWER )FIL(  كه توسط

miR165/6 و HYPONASTICLEAVES1 )HYL1( 

ساختار ميكروسپورانژياي داخلي و پرچم را شود، انجام مي

. از طرف ديگر، )Lian et al., 2013( كندتنظيم مي

هاي پروتئين IVكلاس افزايش بيان برخي از اعضاي ديگر 

HD-ZIPمانند ،HDG3 داراي نقش منفي در تنظيم ،

د نشوو در نتيجه باعث نرعقيمي مي هستندشكوفايي بساك 

)Li  et al., 2007( افزايش بيان .miR166  ژنوتيپدر 

دليل هباحتمالاً شيراز بالا نبود كه  ژنوتيپاندازه دزفول به

 HD_ZIPIIIمنجر به عملكرد مناسب  AGO10تنظيم 

م هاي بنيادي انداشود. بنابراين، احتمالاً برنامه زماني سلول

طور درستي انجام هها بگل و سازماندهي ساختار اين اندام
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زني دانه گرده روي اندام ماده با و باعث شد كه جوانه گرفت

  تري همراه شود.موفقيت بيش

، تنش خشكي Real-time PCRبا توجه به نتايج 

د. تحت شدر هر دو ژنوتيپ  miR167 موجب افزايش بيان

ميزان به دزفول ژنوتيپدر  miR167تنش خشكي بيان 

بيان  ن افزايشازكه ميدر حالي ،شد برابر القا 20/2

miR167  در  ).3برابر بود (شكل  5/4شيراز ژنوتيپ در

هر دو ژنوتيپ  miR167، تغيير بيان miR166مقايسه با 

تغييرات بيان  تر بود.شرايط تنش خشكي كمتحت 

miR167  در پاسخ به تنش غيرزنده گزارش شده است

)Song et al., 2017(دهنده . نتايج مطالعه حاضر نشان

دزفول و شيراز هر دو ژنوتيپ در  miR167افزايش بيان 

دست هكه منطبق با نتايج بشرايط تنش خشكي بود  تحت

 miR167آمده از تأثير تنش شوري و تنش خشكي در بيان 

  . )Liu et al., 2008(باشد در گياه آرابيدوپسيس مي

هاي گياهاني كه در معرض  miRNAيابي دقيق توالي

 miR167جمله  از miRNAند، وجود هفت قرار گرفتسرما 

 An( ا انتقال فاز و نمو گل رابطه داشترا نشان دادند كه ب

et al., 2011( با توجه به تغييرات كم .miR167  در

ژنوتيپ متحمل به خشكي دزفول در مقايسه با ژنوتيپ 

 توانسته است با تنش ژنوتيپ متحملحساس شيراز، احتمالاً 

ني در مامقابله كند و تعادل بين نمو اندام گل و زنده خشكي

حفظ  miR167تنش خشكي را تا حدودي با كنترل بيان 

عنوان تنظيم به miR167ها از جمله  miRNA تربيش كند.

رساني در هاي مهمي از مسيرهاي پيامهاي بخشكننده

، اكسين و )ABA )Sunkar and Zhu, 2004پاسخ به 

يا در بيوسنتز اسيد  و )Liu et al., 2016(جيبرلين 

 هايو هورمون )Schommer et al., 2008(جاسمونيك 

تواند مي ABAاند. از طرف ديگر، ديگر شناخته شده گياهي

را افزايش  ARFرا كاهش و در نتيجه بيان  miR167بيان 

رساني و پيام ABAدهنده رابطه بين اين نشان كه دهد

. همچنين، عقيده بر )Ding et al., 2013(اكسين است 

دهي و نمو پرچم دخالت دارد اين است كه اكسين در گل

)Sundberg and Østergaard, 2009; Krizek, 2011( .  

در هر دو  miR167در مطالعه حاضر، افزايش بيان 

نبود. بنابراين،  miR166اندازه افزايش بيان ژنوتيپ به

نتز س ،مطالعه شدند اين تحقيقهايي كه در احتمالاً ژنوتيپ

miR167 رساني را از طريق تنظيم پيامABA  محدود

گرچه براي اطمينان از اين پديده بايستي ميزان اكردند، 

ABA بيان ت كاهشگيري شود. ممكن اسدر بساك اندازه 

miR167 رساني اكسين پيام ،هاي مورد بررسيدر ژنوتيپ

 هاي زايشيدليل اثر اكسين روي اندامهو ب اندازي كندرا راه

وبه نداري نداشته باشد و بهنر، اجزاي عملكرد تغيير معني

تنش در هر سه صفت به شاخص تحمل  افزايشخود باعث 

شود . اثر اكسين بر بساك از انتهاي مرحله ميوز آغاز ميشود

و زمان شكوفايي بساك و رسيدگي دانه گرده را هماهنگ 

  . )Cecchetti et al., 2008(كند مي

ها و كننده)، فعالARFsعوامل پاسخ به اكسين (

هاي رونويسي هستند و به پروموتورهاي ژن سركوبگران

، مانند )Tiwari et al., 2003(پاسخ زودهنگام به اكسين 

GH3 )Teotia et al., 2008(شوند. از بين اين ، متصل مي

مسئول تنظيم رشد  ARF8و  ARF6 هايژن ها،ژن

ستند كه در در مراحلي هويژه ههاي زايشي و رويشي باندام

هاي ژن .)Liu et al., 2014(كارايي باروري ضروري است 

در سركوب سطوح  GH3-likeدهنده زودهنگام پاسخ

. )Teotia et al., 2008(اكسين فعال نقش مهمي دارند 

هايي هستند كه داراي نواحي ژن ARF8و  ARF6هاي ژن

عنوان ) هستند و بهQ-richگلوتامين ( مياني غني از

 ,.Teotia et al(كنند كننده رونويسي عمل ميفعال

 ،كنندمي رمزهايي كه اين دو عامل را . جهش در ژن)2008

هاي گل و در نتيجه تأخير شدن اندامباعث تأخير در طويل

 ,.Tabata et al(شود هاي گل ميدر باز شدن جوانه

هاي كردن ژنبراي فعال ARF8و  ARF6. بعلاوه، )2009

نمو فرايند بيوسنتز اسيد جاسمونيك و اثرگذاري بر 

 يككلاس  KNOXهاي هاي گل از طريق سركوب ژناندام

  . )Tabata et al., 2009(ضروري هستند 

miR167  در آرابيدوپسيس، ژنARF8  را در سطح

در سطح ترجمه  ARF6رونويسي سركوب و از فعاليت 

ر ن اي اندامهو باعث نقصان در تمام بخش كندجلوگيري مي

. با وجود اين، وو و )Ru et al., 2006(د شوو نرعقيمي مي

 miR167ادعا كردند كه  )Wu et al., 2006( همكاران

و  هاباروري تخمك و الگوي درست بيان ژن نقش حياتي در

دارد. بنابراين، ژنوتيپي كه هم  آرابيدوپسيس در هابساك

را بيان كند و هم بيان آن را در سطح قابل  miR167بتواند 

 ار شايستگي زنده ماندن و زادآوري موفق ،قبول كنترل كند

موجب  ،شدههاي ذكر ام تواناييتحت تنش دارد. ظاهراً، تم

و رسيدگي دانه گرده و شكوفايي بساك  شودمي طبيعينمو 

هاي گل اتفاق شدن اندامدر زمان طويل صورت همزمانهب

  شود. مناسب ميمنجر به باروري  و در نتيجه افتدمي
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  كلي گيرينتيجه

مهمي بر اندام  آثارتنش خشكي در مرحله زايشي گندم 

 ژهويبه. نقصان در نمو اندام نر و گذاشتويژه نمو آن و بهنر 

زني دانه گرده، تعداد دانه در سنبله رسيدگي و جوانهدر 

از اجزاي عملكرد گندم را تحت تأثير  ءترين جزيعني مهم

 نش خشكي اثر. مطالعات قبلي آشكار كردند كه تدادقرار 

 ,.Fotovat et al(هاي زايشي ندارد مستقيم بر بافت

م از جمله تنظي ،مسيرهاي ترارساني تنش ،. بنابراين)2017

توانند در تفسير اثر تنش در مي ،ها miRNAها توسط ژن

شان داد ن تحقيقد. نتايج اين نمرحله زايشي گندم مؤثر باش

خشكي  تنش در اثر miR167و  miR166كه ميزان بيان 

وت او ژنوتيپ مورد مطالعه متفو اين تغيير در د تغيير يافت

 يرها در باروري، تغي miRNAبه اهميت نقش  توجه با .بود

تحت ها آنهاي عمل مها و نيز مكانيزدر ميزان بيان آن

ار توجه قرتر مورد بايستي بيشميتنش خشكي شرايط 

تر بيان اين دو ، با توجه به تغييرات كممجموعگيرد. در 

miRNA  نسبت به  متحمل به خشكي دزفولدر ژنوتيپ

 ملمتح، احتمالاً ژنوتيپ به خشكي شيراز ژنوتيپ حساس

و  ها داشتتري در تعديل بيان آنتوانايي بيش دزفول

تا  ميزان باروري را ،توانست با تأثير مثبت روي رشد زايشي

   د.دار و قابل قبول حفظ كنود معنيحد
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Abstract 
A large amount of the world lands under the cultivation of wheat is under drought stress. In cereals, 

the reproductive stage is the most sensitive phase to drought stress. Despite the importance of drought 
stress in reproductive stage and its role in wheat yield reduction, the mechanisms involved in it have 
been less studied. In the present study, the expression of miR166 and miR167 in mature anthers of two 
tolerant (Dezfoul or D-10) and susceptible (Shiraz) wheat genotypes under drought conditions in 
reproductive stage was investigated. Stress tolerance index (STI) for grain number per spike, grain set 
and pollen viability was higher in tolerant genotype, Dezfoul, compared to susceptible genotype, Shiraz. 
Drought stress induced expression level of both miRNAs in both genotypes. The amount of miR166 
increase in the susceptible genotype, Shiraz (over 14 times compared to the non-stress conditions) was 
about twice more than the tolerant genotype, Dezfoul (about 8 times more than the non-stress 
conditions). Under drought stress conditions, expression of miR167 in Dezfoul genotype was more than 
two fold and in Shiraz genotype more than four times higher than the non-stress conditions. Both 
miR166 and miR167 regulate development of floral organs such as microspore development. In 
conclusion, the effect of drought stress on their expression changes can affect male sterility in wheat, 
and modifying the expression of these two miRNAs can lead to efficiency of pollen development and 
successful anther dehiscence which is rooted in signal transduction. 
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