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 Seq-RNA به روش ) L mTriticum aestivu .) سلولی در ریشه گیاه گندم
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 چکیده  

گندم است که از طریق تغییر در فرآیندهای  گیاه  ترین عوامل محدودکننده رشد و عملکرد  آبی یکی از مهم: تنش کممقدمه

های  دهد. همزیستی با قارچویژه تنظیم چرخه سلولی و حفظ پایداری ژنومی، رشد گیاه را تحت تأثیر قرار میسلولی و مولکولی، به

های مولکولی، تحمل گیاه به شرایط نامساعد محیطی  تواند با بهبود جذب آب و عناصر غذایی و تعدیل پاسخسکولار میومیکوریزی آرب

ها و مسیرهای مولکولی مرتبط با تنظیم چرخه سلولی در ریشه گندم تحت تنش را افزایش دهد. هدف از این مطالعه، شناسایی ژن

 بود.  Seq-RNAهای با استفاده از تحلیل داده Glomus mosseaeآبی و همزیستی با  کم

 .Gآبی، همزیستی با  ( رقم چمران تحت شرایط کنترل، تنش کمLm Triticum aestivu.)گیاه گندم    ها:مواد و روش

mosseae  آبی و میکوریزا کشت شد.  و ترکیب تنش کمRNA   یابی ترنسکریپتوم مورد شده از ریشه گیاهان برای توالیاستخراج

های با بیان متفاوت،  ترازی با ژنوم مرجع گندم و شناسایی ژنپس از کنترل کیفیت، هم  Seq-RNAهای  استفاده قرار گرفت. داده

 کنش پروتئینی و تحلیل مسیرهای زیستی قرار گرفتند.های برهم، شبکهGene Ontologyسازی های غنیتحت تحلیل

کم  ها:یافته تنش  که  داد  نشان  ژن نتایج  بیان  در  تغییر  موجب  میکوریزی  همزیستی  و  سلولی، آبی  چرخه  با  مرتبط  های 

ترمیم  DNAهمانندسازی    ،DNA پروتئین فسفریلاسیون  تنش،  به  پاسخ  و  میها  محیطی  شبکههای  تحلیل  ژنشود.  های  ای، 

TraesCS1A02G090100  ،TraesCS1A02G085000  ،TraesCS1A02G032700    وTraesCS1A02G151400  
های کاندید مرتبط با تنظیم چرخه سلولی و حفظ پایداری ژنومی شناسایی کرد. همچنین مسیرهای مرتبط با تکثیر عنوان ژن را به

DNAآبی و  عنوان محورهای مهم پاسخ ریشه گندم به شرایط کم، تنظیم انتقال مراحل چرخه سلولی و فعالیت پروتئین کینازها به

 میکوریزا مشخص شدند.

پاسخ گندم به تنش کمهای این مطالعه نشان مییافته  گیری: نتیجه بازتنظیم شبکه دهد که  از ژنآبی شامل  ها و مسیرهای  ای 

تواند در تعدیل این  می  mosseae . G   های سلولی است و همزیستی با مرتبط با رشد سلولی، حفظ یکپارچگی ژنوم و انتقال پیام

ژنپاسخ باشد.  داشته  نقش  بههای شناساییها  مولکولی گندم    شده  اصلاح  و  آینده  عملکردی  برای مطالعات  بالقوه  اهداف  عنوان 

  qRT-PCRهایی مانند  های منتخب با روششوند. با توجه به ماهیت ترنسکریپتومی این پژوهش، اعتبارسنجی بیان ژنپیشنهاد می

 در مطالعات آینده ضروری خواهد بود.

، بیان  چرخه سلولی،  (Glomus mosseaeسکولار )و ی آربا قارچ میکوریز،  آبیکم  تنش ،(L Triticum aestivum.گندم ): واژگان کلیدی

 .ژن
 iranbakhsh@iau.ac.ir:  نویسنده مسئول، پست الکترونیکی*
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 مقدمه 

مهم.Triticum aestivum Lگندم) از  یکی  ترین  (  

محصولات زراعی جهان است که نقش حیاتی در تأمین امنیت 

غذایی و تغذیه جمعیت رو به رشد دارد. با افزایش جمعیت  

جهانی، تغییرات اقلیمی و محدودیت منابع آب، تولید پایدار  

های جدی مواجه شده است. در میان عوامل  گندم با چالش

بهمحیطی، تنش کم از مهم  آبی  های  ترین تنشعنوان یکی 

قابل اثر  بهرهغیرزیستی،  و  عملکرد  رشد،  بر  وری توجهی 

تولید   چشمگیر  کاهش  موجب  سالانه  و  دارد  گیاهان 

(.  1،2شود )محصولات کشاورزی در مناطق مختلف جهان می

زایشی،  و  رویشی  رشد  کردن  محدود  بر  علاوه  آب  کمبود 

  گندم   فرآیندهای فیزیولوژیکی، بیوشیمیایی و مولکولی گیاه 

رو، شناخت سازوکارهای  دهد. ازاینز تحت تأثیر قرار مینیرا  

، یکی از اهداف مهم  محدودیت آبیمولکولی دخیل در تحمل  

زیست محسوب   در  نوین  نباتات  اصلاح  و  گیاهی  شناسی 

 (. 2،3شود )می

به تنش کم از تغییرات  آبی شامل مجموعهپاسخ گیاهان  ای 

هماهنگ در سطوح مختلف سلولی و مولکولی است. کاهش  

پتانسیل آب سلولی در مراحل اولیه تنش موجب اختلال در  

و محدود   غذایی  عناصر  و  آب  اسمزی، کاهش جذب  تعادل 

شود.  ای میشدن تبادلات گازی از طریق کاهش هدایت روزنه

تولید  در  اختلال  فتوسنتز،  تنش سبب کاهش  ادامه شرایط 

 Reactiveهای فعال اکسیژن )انرژی و افزایش تجمع گونه 

Oxygen Species; ROS گردد. تجمع بیش از حد  ( می

ROS  تواند موجب آسیب اکسیداتیو به غشاهای سلولی،  می

)پروتئین شود  نوکلئیک  اسیدهای  و  لیپیدها  برای  1،3ها،   .)

های دفاعی  ای از پاسخها، گیاهان مجموعه مقابله با این آسیب

سامانهفعال  :شامل آنتیسازی  تنظیم    اکسیدانی، های 

ها، تغییر مسیرهای انتقال پیام و  متابولیسم، تجمع اسمولیت 

کنند تا تعادل سلولی حفظ شده  ها را فعال میتعدیل بیان ژن

 (. 2،3در شرایط محدودیت آب افزایش یابد ) ء و توانایی بقا

از فرآیندهای اساسی که تحت تأثیر تنش کم آبی قرار یکی 

گیرد، چرخه سلولی است. رشد و توسعه گیاهان وابسته به  می

ها  هماهنگی دقیق میان تقسیم سلولی، تمایز و گسترش سلول 

های  تواند رشد انداماست و هرگونه اختلال در این فرآیند می

گیاهان   در  سلولی  چرخه  پیشرفت  کند.  محدود  را  گیاهی 

از تنظیمتوسط شبکه پیچیده ها،  ها شامل سیکلینکنندهای 

 ( سیکلین  به  وابسته   Cyclin-dependentکینازهای 

kinases;CDKsمهارکننده پروتئین  CDKهای  (،  های  و 

میکنترل  تنظیم  وارسی  نقاط  منظم  کننده  انتقال  که  شود 

مراحل  سلول  از  می  Mو    G1  ،S  ،G2ها  کنترل  کنند  را 

ویژه  های غیرزیستی، بهاند که تنش(. مطالعات نشان داده4،5)

آبی تنظیمکم  این  بیان  تغییر  با  میکننده،  موجب ها  توانند 

سلولی  موقت چرخه  توقف  یا  سلولی  تقسیم  کاهش سرعت 

شود، اما  شوند. اگرچه این پاسخ باعث کاهش رشد گیاه می

انرژی و  به راهبرد سازشی موجب کاهش مصرف  عنوان یک 

تخصیص منابع متابولیکی به فرآیندهای ضروری برای مقابله 

می تنش  )با  ژن 4،6گردد  بررسی  بنابراین،  با  (.  مرتبط  های 

می سلولی  درباره  چرخه  ارزشمندی  اطلاعات  تواند 

و تنظیم رشد گیاه در   تنش آبیسازوکارهای مولکولی تحمل 

 فراهم کند.  را شرایط نامساعد

سال افزایش  در  برای  زیستی  عوامل  از  استفاده  اخیر،  های 

برابر تنش های محیطی مورد توجه قرار مقاومت گیاهان در 

قارچ میان،  این  در  است.  آربگرفته  میکوریزای  سکولار  وهای 

(Arbuscular Mycorrhizal Fungi; AMF  به دلیل )

ایجاد رابطه همزیستی با ریشه بسیاری از گیاهان، نقش مهمی  

تنش به  تحمل  افزایش  و  رشد  بهبود  ایفادر  محیطی    ءهای 

از  می بیش  در  که  همزیستی  این  گیاهان    ۸۰کنند.  درصد 

زی مشاهده شده است، با ایجاد شبکه گسترده هیفی  خشکی

به معدنی  عناصر  و  آب  جذب  سطح  خاک،  فسفر، در  ویژه 

ریزمغذی و  مینیتروژن  افزایش  را  گیاه  ها  مقابل،  در  دهد. 

بخشی از ترکیبات کربنی حاصل از فتوسنتز را در اختیار قارچ  

دهد و یک رابطه متقابل سودمند میان دو موجود زنده  قرار می

 (. 11گیرد )شکل می

علاوه بر نقش میکوریزا در بهبود تغذیه گیاه، مطالعات نشان  

و داده فیزیولوژیکی  فرآیندهای  بر  همزیستی  این  که  اند 

تأثیر گسترده نیز  گیاه  قارچمولکولی  دارد.  میکوریزا ای  های 

های  توانند با بهبود وضعیت آبی گیاه، افزایش فعالیت آنزیممی

های گیاهی و تعدیل مسیرهای  اکسیدانی، تنظیم هورمونآنتی

را کاهش    تنش کم آبیهای ناشی از  انتقال پیام، شدت آسیب

قارچ این  که  است  گزارش شده  تغییر دهند. همچنین  با  ها 

های مرتبط با پاسخ به تنش، متابولیسم، انتقال مواد،  بیان ژن
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تقسیم سلولی و تنظیم چرخه سلولی، سازگاری گیاه با شرایط 

(. در گندم نیز تلقیح  11دهند )محدودیت آب را افزایش می

گونه   ریشه،   Glomus mosseaeبا  رشد  بهبود  موجب 

افزایش کارایی مصرف آب، حفظ فعالیت فتوسنتزی و کاهش  

شده است. با این حال، تأثیر دقیق این    کم آبیاثرات منفی  

شبکه بر  تنظیمهمزیستی  ژنی  سلولی  های  چرخه  کننده 

 طور کامل شناخته نشده است.همچنان به

فناوری توالیپیشرفت  )های  جدید  نسل  -Nextیابی 

Generation Sequencing; NGSبه  RNAویژه  (، 

sequencing (RNA-Seq) امکان بررسی جامع تغییرات ،

ها را در شرایط مختلف فیزیولوژیک فراهم کرده و به  بیان ژن

های  یکی از ابزارهای مهم برای مطالعه پاسخ گیاهان به تنش

های سنتی که تنها  محیطی تبدیل شده است. برخلاف روش

ژن از  محدودی  میتعداد  بررسی  را    RNA-Seqکنند،  ها 

هم شناسایی  و  امکان  یافته  تغییر  بیان  با  ژن  هزاران  زمان 

بررسی مسیرهای مولکولی دخیل در پاسخ به تنش را فراهم  

با این حال، تحلیل و تفسیر حجم گسترده  3،7سازد )می  .)

های  نیازمند استفاده از روش  RNA-Seqهای حاصل از  داده

های  بیوانفورماتیکی پیشرفته است. در این راستا، شناسایی ژن

 ;Differentially Expressed Genesبا بیان افتراقی )

DEGsغنی تحلیل  ،  Gene Ontology (GO)سازی  (، 

شبکه  تحلیل  و  زیستی  مسیرهای  برهمبررسی  کنش  های 

 ;Protein–Protein Interaction)  پروتئین_    پروتئین

PPIهای کلیدی و  ترین رویکردها برای شناسایی ژن( از مهم

آن میان  عملکردی  روابط  میتعیین  محسوب  )ها  –7شوند 

  مهار  یا  فعال   مسیرهای  شناسایی  بر   علاوه   ها تحلیل  این (.  10

 Hub)  محوری  هایژن   تعیین  امکان  تنش،  به پاسخ  در  شده

genesمی فراهم  را  کنترل  (  در  است  ممکن  که  کنند 

فرآیندهای حیاتی مانند رشد، تقسیم سلولی و سازگاری گیاه  

 (. 9،10با شرایط محیطی نقش مهمی داشته باشند )

داده نشان  ترنسکریپتومی  کممطالعات  تنش  که  آبی  اند 

بیان مجموعهمی از ژن تواند  های دخیل در همانندسازی  ای 

DNA تنظیم نقاط وارسی چرخه سلولی و کنترل تقسیم ،

سلولی را تغییر دهد. از آنجا که حفظ تعادل میان رشد سلولی  

های دفاعی برای بقای گیاه در شرایط تنش سازی پاسخو فعال

ژن  است،  میضروری  سلولی  چرخه  با  مرتبط  توانند های 

شاخص به سازوکارهای  عنوان  بررسی  برای  مهمی  های 

قرار گیرند. در  توجه  مورد  آب  به محدودیت  گیاه  سازگاری 

، شناسایی  RNA-Seqهای  این مطالعه، پس از تحلیل داده

سازی عملکردی و بررسی های با بیان افتراقی، تحلیل غنیژن 

های مرتبط با تنظیم  ای از ژن های پروتئینی، مجموعهشبکه 

عملکردی،  اهمیت  اساس  بر  شناسایی شدند.  سلولی  چرخه 

ارتباط با فرآیندهای سلولی کلیدی و نقش احتمالی در پاسخ  

شامل   کاندید  ژن  چهار  خشکی،  به 
TraesCS1A02G090100  ،TraesCS1A02G085000  ،

TraesCS1A02G032700    وTraesCS1A02G151400  

 برای بررسی بیشتر انتخاب شدند.

های مرتبط با  یکی از ژن  TraesCS1A02G090100ژن  

در   احتمالاً  که  است  سلولی  چرخه  فرآیندهای  تنظیم 

هماهنگی میان رشد، تقسیم سلولی و پاسخ سلول به شرایط 

آبی  محیطی نقش دارد. تغییرات بیان این ژن در پاسخ به کم

نشانمی ایجاد  تواند  و  سلولی  تکثیر  سرعت  تنظیم  دهنده 

در شرایط محدودیت منابع باشد. با    ءتعادل میان رشد و بقا

معمولاً موجب کاهش فعالیت تقسیم    کم آبیتوجه به اینکه  

تواند اطلاعات  شود، بررسی الگوی بیان این ژن میسلولی می

ارزشمندی درباره تنظیم رشد ریشه و سازگاری سلولی گیاه  

 فراهم کند. 

 و   TraesCS1A02G085000های  ژن 
TraesCS1A02G032700    با فرآیند همانندسازیDNA  

مجموعه عملکرد  دارند.  و  ارتباط  ژنوم  تکثیر  با  مرتبط  های 

دقیق   چرخه   DNAهمانندسازی  اساسی  مراحل  از  یکی 

تواند بر تقسیم سلولی  سلولی است و اختلال در این فرآیند می

آبی،  و توسعه بافتی اثر منفی داشته باشد. در شرایط تنش کم

  DNAهای مرتبط با همانندسازی  گیاه با تنظیم فعالیت ژن

های ژنتیکی جلوگیری کرده و  کند از ایجاد آسیبتلاش می

های حیاتی سلولی را حفظ کند. بنابراین، تغییر بیان  فعالیت

ژن  میاین  پاسخها  از  بازتابی  در تواند  سلول  محافظتی  های 

 برابر فشارهای محیطی باشد. 

ژن   عملکرد    TraesCS1A02G151400همچنین  با 

مهارکننده با  سیکلین مرتبط  به  وابسته  کینازهای  های 

(Cyclin-dependent kinase inhibitors; CDK 

inhibitors .در کنترل پیشرفت چرخه سلولی نقش دارد )

کمپلکس  CDKهای  مهارکننده فعالیت  تنظیم  های  با 

، نقاط وارسی چرخه سلولی را کنترل کرده و CDKسیکلین/

جلوگیری  نامساعد  شرایط  در  غیرضروری  سلولی  تقسیم  از 

تواند  آبی میکنند. تغییر بیان این ژن در پاسخ به تنش کممی
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دهنده یک مکانیسم حفاظتی برای کاهش رشد سلولی،  نشان

 ها در شرایط تنش باشد. حفظ انرژی و افزایش تحمل سلول

های قابل توجه در شناخت پاسخ گیاهان به  با وجود پیشرفت

های مولکولی مرتبط با تنظیم رشد  بسیاری از جنبه   ،تنش آبی 

و چرخه سلولی در شرایط محدودیت آب همچنان ناشناخته  

تغییرات  بر  گذشته  مطالعات  بیشتر  است.  مانده  باقی 

اسمولیت  تجمع  سامانهفیزیولوژیکی،  فعالیت  های  ها، 

ژنآنتی و  تمرکز  اکسیدانی  تنش  به  پاسخ  عمومی  های 

نقش شبکهداشته  تنظیماند، در حالی که  کننده چرخه های 

کمتر بررسی شده است.   کم آبیسلولی در سازگاری گیاه با  

قارچ مثبت  اثرات  اگرچه  دیگر،  سوی  میکوریزای از  های 

تنشوآرب به  افزایش تحمل گیاهان  در  های محیطی  سکولار 

های مولکولی که از  خوبی گزارش شده است، اما مکانیسمبه

ها این همزیستی بر فرآیندهای بنیادی مانند تقسیم  طریق آن

گذارد، هنوز و رشد ریشه اثر می  DNAسلولی، همانندسازی  

 تر است.نیازمند مطالعات دقیق

به دلیل  گندم  به  جهان،  راهبردی  محصولات  از  یکی  عنوان 

حساسیت نسبی به کمبود آب، نیازمند شناسایی سازوکارهای  

است. در این    تنش آبی مولکولی جدید برای افزایش تحمل به  

های  های گسترده ترنسکریپتومی با تحلیلزمینه، ترکیب داده

های کلیدی  تواند امکان شناسایی ژنای میعملکردی و شبکه

فراهم   را  تنش  به  گیاه  پاسخ  مؤثر در  تنظیمی  و مسیرهای 

میکوریزا  مانند  زیستی  عوامل  نقش  بررسی  همچنین  کند. 

دیدگاهمی تحمل  تواند  مولکولی  تنظیم  درباره  جدیدی  های 

 ارائه دهد.  گیاه به کم آبی

آبی  بر این اساس، پژوهش حاضر با هدف بررسی اثر تنش کم

های چرخه بر بیان ژن   Glomus mosseaeو همزیستی با  

(؛ با  .Triticum aestivum Lگندم )گیاه  سلولی در ریشه  

داده از  تحلیل  RNA-Seqهای  استفاده  های  و 

ژن مطالعه،  این  در  شد.  انجام  بیان  بیوانفورماتیکی  با  های 

ژن  و  عملکردی  مسیرهای  با  افتراقی،  مرتبط  کاندید  های 

احتمالی   نقش  تا  شدند  شناسایی  سلولی  چرخه  تنظیم 

بررسی شود. نتایج    کم آبیمیکوریزا در تعدیل پاسخ گیاه به  

بهتر سازوکارهای مولکولی این پژوهش می تواند به شناخت 

و شناسایی اهداف ژنی برای بهبود مقاومت    تنش آبی تحمل  

 گندم کمک کند. 

 هامواد و روش

 مواد گیاهی، شرایط رشد و طراحی آزمایش   

از  .Triticum aestivum Lبذرهای گندم ) ( رقم چمران 

مؤسسه تحقیقات ثبت و گواهی بذر و نهال کرج تهیه شدند.  

  25زنی در شرایط استریل )پس از ضدعفونی سطحی و جوانه 

های یک لیتری ها به گلدانروز(، گیاهچه  3گراد،  درجه سانتی

حاوی خاک استریل منتقل شدند. خاک پیش از کشت با سه  

  pHگراد استریل و  درجه سانتی  121دوره اتوکلاو در دمای  

 تنظیم شد.  6آن بر روی حدود 

با  آزمایش به تلقیح  پایه دو عامل شامل  بر  صورت فاکتوریل 

آرب میکوریزای  شد. و قارچ  طراحی  آبیاری  شرایط  و  سکولار 

با  به  Glomus mosseaeقارچ   میکوریزایی  تیمار  عنوان 

به    10غلظت   کشت  از  پیش  خاک  گرم  هر  ازای  به  اسپور 

اضافه شد، در حالی بهمحیط  تلقیح  بدون  عنوان که گیاهان 

شاهد در نظر گرفته شدند. گیاهان به مدت هشت هفته در 

  گراد،سانتی  درجه  2±25شده )دمای  ای کنترل شرایط گلخانه

 داده  رشد(  ساعت  16/8  نوری  دوره  درصد،  70  نسبی  رطوبت

 . شدند

آبی با کاهش رطوبت خاک  پس از استقرار گیاهان، تنش کم

درصد ظرفیت زراعی و آبیاری هفتگی اعمال شد، در    50به  

و با آبیاری  درصد    100ظرفیت زراعی    با    که گروه شاهد حالی

نمونه  تیمار،  پایان  در  شدند.  نگهداری  ریشه  منظم  های 

 RNAآوری، در نیتروژن مایع منجمد و برای استخراج جمع 

 های ترنسکریپتومی ذخیره شدند. و تحلیل

 

 RNA-Seqسازی کتابخانه و آماده  RNAاستخراج  

RNA  از نمونه از روش  کل   CTABهای ریشه با استفاده 

با استفاده از دستگاه    RNAاستخراج شد. کیفیت و کمیت  

NanoDrop    درصد ارزیابی شد.    0.8و الکتروفورز ژل آگارز

کتابخانه  نمونه  ساخت  برای  مناسب  کیفیت  دارای  های 

RNA-Seq  .انتخاب شدند 

استاندارد   RNA-Seqهای  کتابخانه پروتکل  از  استفاده  با 

Illumina  از قطعه اتصال  RNAقطعه شدن  تهیه و پس   ،

یابی با استفاده  سازی شدند. توالیآماده  PCRآداپتور و تکثیر  

های  صورت خوانشبه   Illumina NextSeq 500از پلتفرم  

)جفت  دادهpaired-endانتها  و  شد  انجام  برای  (  خام  های 

 های بیوانفورماتیکی مورد استفاده قرار گرفتند. تحلیل
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داده ژن  RNA-Seqهای  پردازش  شناسایی  با و  های 

 بیان افتراقی 

ابتدا از نظر کیفیت بررسی و پس    RNA-Seqهای خام  داده

های آداپتور پالایش  کیفیت و توالیهای کماز حذف خوانش

خوانش گندم  شدند.  مرجع  ژنوم  به  بالا  کیفیت  با  های 

(Triticum aestivum L.هم )ها  تراز شده و سطح بیان ژن

 محاسبه گردید. 

معنیژن  تغییر  با  گروههای  بین  بیان  در  آزمایشی  دار  های 

اثر متقابل  شامل مقایسه تنش کم آبی، تلقیح میکوریزایی و 

به عامل،  دو  ژن این  افتراقی  عنوان  بیان  با  های 

(Differentially Expressed Genes; DEGs  )

شامل   آماری  معیارهای  شدند.   log2 foldشناسایی 

change    وadjusted p-value/FDR    تعیین برای 

 دار مورد استفاده قرار گرفت. های معنیژن 

سازی  ، تحلیل غنیDEGsمنظور بررسی عملکرد زیستی  به

Gene Ontology (GO)   فرآیندهای دسته  سه  در 

زیستی، عملکرد مولکولی و اجزای سلولی انجام شد. همچنین، 

و تنظیم    DNAهای مرتبط با چرخه سلولی، همانندسازی  ژن 

های  ای و شناسایی ژنهای شبکه تقسیم سلولی برای تحلیل

 کاندید انتخاب شدند. 

های کاندید  های عملکردی و شناسایی ژنتحلیل شبکه

 مرتبط با چرخه سلولی

برهم پروتئینشبکه  ژن PPI)  پروتئین–کنش  بیان  (  با  های 

افزار ایجاد و در نرم   STRINGافتراقی با استفاده از پایگاه  

Cytoscape   تحلیل شد. ژن( های محوریHub genes  )

های توپولوژیکی شبکه و ارتباط عملکردی با  بر اساس ویژگی

همانندسازی   سلولی،  چرخه  تقسیم    DNAمسیرهای  و 

حاشیه  بررسی  از  پس  شدند.  شناسایی  نویسی سلولی 

، چهار ژن Ensembl Plantsعملکردی با استفاده از پایگاه  

شامل   ،  TraesCS1A02G090100کاندید 
TraesCS1A02G085000  ،TraesCS1A02G032700  

انتخاب   TraesCS1A02G151400و   بیشتر  بررسی  برای 

امکان    PPIو    RNA-Seq  ،GOشدند. این تحلیل ترکیبی  

ژن و  شناسایی  سلولی  چرخه  تنظیم  با  مرتبط  کلیدی  های 

را    Glomus mosseaeآبی و همزیستی  پاسخ به تنش کم

 فراهم کرد. 

 نتایج 

 های با بیان افتراقی توزیع کروموزومی ژن  

(،  DEGsهای با بیان افتراقی )منظور بررسی پراکنش ژنبه

های گندم تحلیل و فراوانی  ها بر روی کروموزومموقعیت آن 

شده با توزیع مورد انتظار تصادفی با استفاده از آزمون  مشاهده

تعداد  کای که  داد  نشان  نتایج  شد.  مقایسه  در    DEGsدو 

بهکروموزوم بود؛  متفاوت  مختلف  بیشترین طوری های  که 

های  و کمترین میزان در کروموزوم   1Bفراوانی در کروموزوم  

2B    7وB  داری بین  مشاهده شد. با این حال، اختلاف معنی

(،  p = 0.72شده و مورد انتظار وجود نداشت )توزیع مشاهده

ها  در سطح کروموزوم   DEGsدهنده توزیع تصادفی  که نشان

 (. 1 -است )شکل
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های گیاه گندم تحت شرایط تنش کم آبی و همزیستی با میکوریزا. توزیع واقعی های مورد بررسی روی کروموزوم توزیع تعداد ژن  :1 - شکل

دهنده عدم  نشان   p-value = 0.72( مقدار  Chi-squaredها با توزیع مورد انتظاربراساس حالت تصادفی مقایسه شده است .)آزمون  ژن

 باشد. ها می ها بین کروموزوم وجود تفاوت معنادار آماری در توزیع ژن

در پاسخ به تنش   Gene Ontologyسازی  تحلیل غنی

 آبی و میکوریزا کم

آبی  منظور شناسایی مسیرهای زیستی تحت تأثیر تنش کمبه

با   همزیستی  غنیGlomus mosseaeو  تحلیل  سازی  ، 

Gene Ontology (GO)    بر رویDEGs    انجام شد. نتایج

شده در فرآیندهای مرتبط با  های شناسایینشان داد که ژن

همانندسازی   سلولی،  چرخه  اتصال  DNAتنظیم   ،

غنی  پروتئین سیکلین  به  وابسته  کینازهای  فعالیت  و  کیناز 

با  شده مرتبط  مولکولی  عملکردهای  برخی  همچنین،  اند. 

های کاتالیتیکی نیز مشاهده شد. جزئیات اصطلاحات  فعالیت

GOارائه  1ها و مقادیر آماری در جدولها، تعداد ژن، شناسه

 شده است. 

 
 مسیرهای بیولوژیکی تاثیرگذار تحت تنش کم آبی و همزیستی با میکوریزا   :1-لجدو

GO ID Description Genes FDR p.Value 

GO:0019901 Protein kinase binding TRAESCS6A02G241800, 

TRAESCS6D02G223800 

0.000001 0.000001 

GO:0019900 Kinase binding TRAESCS6A02G241800, 

TRAESCS6D02G223800 

0.000001 0.000001 

GO:0019899 Enzyme binding TRAESCS6A02G241800, 

TRAESCS6D02G223800 

0.000005 0.000005 

GO:0016538 Cyclin-dependent protein 

kinase regulator activity 

TRAESCS4D02G308900, 

TRAESCS5A02G282200 

0.000023 0.000023 

GO:0042626 Nucleotide binding TRAESCS7A02G183900, 

TRAESCS3B02G452200 

0.000008 0.000008 

GO:0005509 Calcium ion binding TRAESCS4A02G371600, 

TRAESCS5D02G203100 

0.000014 0.000014 

GO:0003824 Catalytic activity TRAESCS6B02G311900, 

TRAESCS6D02G191400 

0.000022 0.000022 

GO:0006511 Ubiquitin-dependent protein 

catabolic process 

TRAESCS4D02G180500, 

TRAESCS5A02G115600 

0.000030 0.000030 

GO:0046872 Metal ion binding TRAESCS4A02G219400, 

TRAESCS7D02G114500 

0.000045 0.000045 

GO:0005737 Cytoplasm TRAESCS6B02G327800, 

TRAESCS3C02G451100 

0.000053 0.000053 
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 Gene Ontologyسازی  تحلیل غنی

 

غنی تحلیل  شکل    Gene Ontologyسازی  نتایج    2-در 

مقدار   افقی  است. محور  و    log10(p-value)−ارائه شده 

غنی میزان  نقاط  رنگ  را  شدت  زیستی  فرآیندهای  شدگی 

می مهمنشان  غنیدهد.  فرآیندهای  چرخه ترین  شامل  شده 

کیناز و پاسخ  ، فعالیت پروتئینDNAسلولی، همانندسازی  

 به تنش بودند. 

 

آبی و همزیستی میکوریزا  های با بیان افتراقی در پاسخ به تنش کم( ژنGene Ontologyسازی فرآیندهای زیستی )تحلیل غنی   :2- شکل

شدن مسیرهای  شدگی فرآیندها است. نتایج، غنیدهنده میزان غنیو رنگ نقاط نشان   log10(p-value)−در گندم. محور افقی مقدار  

 دهد.و پاسخ به تنش را نشان می  DNAمرتبط با چرخه سلولی، همانندسازی  

 

 

برهم شبکه  و تحلیل  زیستی  فرآیندهای  کنش 

 ها پروتئین

های  ( بر اساس ژن PPI) پروتئین–کنش پروتئینشبکه برهم

دهنده وجود  (. نتایج نشان3  - با بیان افتراقی ترسیم شد )شکل

سلولی،   چرخه  با  مرتبط  عملکردی  خوشه  چندین 

ترمیم   و  پروتئین  DNAهمانندسازی  همچنین،  های  بود. 

 MCM ،Replication Proteinهای  مرتبط با کمپلکس

A    وSCF ubiquitin ligase  گره به مرکزی  عنوان  های 

 شبکه شناسایی شدند. 
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دهنده  . نقاط قرمز نشان آبی و  همزیستی با میکوریزاهای پروتئینی تحت تنش کمشبکه تعاملات فرآیندهای بیولوژیکی و مجتمع   :3- شکل

های  هستند. خطوط رابط، تعاملات عملکردی بین مجتمع   DNAمسیرهای با بیشترین معناداری آماری در تنظیم چرخه سلولی و ترمیم  

آبی و  دهند که در پاسخ هماهنگ سلول به تنش کمو پروتئین کینازها را نشان می   MCM ،SCF ubiquitin ligaseکلیدی مانند  

 میکوریزا دخیل هستند. 

 

 DNAفرآیندهای زیستی مرتبط با همانندسازی  

  DNAتحلیل اختصاصی فرآیندهای مرتبط با همانندسازی  

مانند   اصطلاحاتی  که  داد  و    DNA replicationنشان 
double-strand break repair via break-induced 

replication   شده بودند )جدولاز مسیرهای اصلی غنی-

ژن2 و    TRAESCS1B02G411000های  (. 
TRAESCS1D02G392400    نیز با این فرآیندها ارتباط

 عملکردی نشان دادند.  

 
 تحت تنش آبی و همزیستی با میکوریزا DNAمسیرهای بیولوژیکی تاثیرگذار بر تکثیر  :2- جدول

ها ژن توضیحات  GO شناسه  FDR p.Value 

GO:0000811 ایترمیم شکست دو رشته  DNA   از

 طریق تکثیر القا شده توسط شکست 

TRAESCS1B02G411000, 

TRAESCS1D02G392400 

0.000001 0.000001 

GO:0005634  هسته سلولی TRAESCS4A02G382200, 

TRAESCS3B02G450100 

0.000023 0.000023 

GO:0006260 تکثیر DNA TRAESCS5A02G295900, 

TRAESCS6B02G118700 

0.000014 0.000014 

GO:0000727 ترمیم DNA هم طریق  جوشی  از 

 انتهای شکسته 

TRAESCS6A02G313600, 

TRAESCS7B02G291000 

0.000005 0.000005 
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ها و فرآیندهای زیستی با استفاده از تحلیل شبکه ژن
Cytoscape 

ژن    و  افتراقی   بیان  با   هایژن  اساس  بر  فرآیند_شبکه 

از   Gene Ontology  شدهغنی  اصطلاحات استفاده  با 

Cytoscape   شکل( شد  که  4-ترسیم  داد  نشان  نتایج   .)

عنوان ها با چندین فرآیند زیستی ارتباط داشته و بهبرخی ژن

های کلیدی شبکه شناسایی شدند. فرآیندهای مرتبط با  گره

چرخه سلولی، جدایش    G2/M، گذار  DNAهمانندسازی  

ها، فعالیت کیناز و فسفریلاسیون پروتئین بیشترین کروموزوم

ژن با  را  شناساییارتباط  همچنین، های  دادند.  نشان  شده 

های تنشی از جمله تنش شوری و مسیر ها با پاسخبرخی ژن

 وابسته به اسید آبسزیک مرتبط بودند. 

  Cytoscapeآبی و همزیستی با میکوریزا که با استفاده از  ها و فرآیندهای زیستی مرتبط با پاسخ به تنش کمشبکه تعامل ژن  :4-شکل  

ها هستند. مسیرهای مرتبط با چرخه  ها بیانگر ارتباطات عملکردی میان آن و یال  GOها و اصطلاحات  دهنده ژنها نشان ترسیم شده است. گره 

در این شبکه برجسته    ABAهای محیطی از جمله تنش شوری و  ، فسفریلاسیون پروتئین و پاسخ به تنشDNAسلولی، همانندسازی  

 دهد.آبی نشان میها را در تنظیم فرآیندهای سلولی و سازگاری گیاه به تنش کماند که نقش آن شده 

 

 

 تحلیل اجزای سلولی مرتبط با چرخه سلولی 

شاخه    Geneدر    Cellular Componentتحلیل 

Ontology   های با بیان افتراقی عمدتاً در  نشان داد که ژن

همانندسازی   کمپلکس  کروماتین،  هسته،  با  مرتبط  اجزای 

DNA  کمپلکس همانندسازی،  چنگال   ،MCM اسکلت  ،

شده غنی  میتوزی  دوک  و  )شکلسلولی  نتایج  5-اند  این   .)

ژننشان این  احتمالی  نقش  فرآیندهای  دهنده  تنظیم  در  ها 

 و تقسیم سلولی است. DNAهمانندسازی 
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اند.  آبی و همزیستی با میکوریزا قرار گرفته ( مرتبط با چرخه سلولی که تحت تأثیر تنش کمGOنمودار درختی فرآیندهای زیستی )  :4 - شکل

دهی کروموزومی و تقسیم  ، سازمانDNAها و ساختارهای سلولی مرتبط با همانندسازی  مراتبی میان کمپلکس این نمودار ارتباطات سلسله 

 دهد و بیانگر نقش این تغییرات در تنظیم پایداری ژنومی و پیشرفت چرخه سلولی در شرایط تنش است.سلولی را نشان می

 

های ژنی مرتبط با تحلیل عملکرد مولکولی و شبکه   

 چرخه سلولی 

ژنبه نقش  بررسی  تحلیل  منظور  افتراقی،  بیان  با  های 

در بخش عملکرد مولکولی و   Gene Ontologyسازی غنی

کنش ژنی انجام شد. نتایج نشان داد که این  های برهمشبکه 

فعالیتژن  در  عمدتاً  پروتئین،  ها  اتصال  کاتالیتیکی،  های 

پروتئینATPاتصال   فعالیت  فعالیت،  تنظیم  و  های  کیناز 

شبکه  یکپارچه  تحلیل  دارند.  نقش  و  آنزیمی  ژنی  های 

ژن  این  مشارکت  نیز  زیستی  مسیرهای فرآیندهای  در  را  ها 

،  DNAکلیدی شامل چرخه سلولی، همانندسازی و ترمیم  

کروموزوم فسفریلاسیون جدایش  و  سلولی  تقسیم  ها، 

ژن،  پروتئین بیان  نتایج  ترکیب  اساس  بر  داد.  نشان  ها 

شبکه غنی تحلیل  و  عملکردی  ژن سازی  چهار  ای، 
TraesCS1A02G090100  ،TraesCS1A02G085000  ،

TraesCS1A02G032700    وTraesCS1A02G151400  

ژن به سلولی عنوان  چرخه  تنظیم  با  مرتبط  کاندید  های 

شبکه جزئیات  در  شناسایی شدند.  عملکردی  ارتباطات  و  ها 

 ارائه شده است. 5-های شکل
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 آبی در شرایط همزیستی با میکوریزا.و پاسخ به تنش کم DNAهای ژنی و فرآیندهای زیستی مرتبط با چرخه سلولی، ترمیم تحلیل شبکه :5شکل 

ها و تشکیل دوک تقسیم که ارتباطات  ، جدایش کروموزومDNA، ترمیم DNAشبکه تعاملات ژنی مرتبط با مسیرهای چرخه سلولی، همانندسازی  - الف

کینازها  شبکه تعاملات ژنی مرتبط با تنظیم گذار چرخه سلولی، فعالیت پروتئین  -دهد.بهای دخیل در حفظ پایداری ژنومی را نشان میعملکردی میان ژن

دار شامل  دهنده فرآیندهای زیستی معنینشان Gene Ontologyسازی تحلیل غنی-آبی.جو فرآیندهای مرتبط با تقسیم سلولی در پاسخ به تنش کم

  GOشده از تحلیل شبکه ارتباطی فرآیندهای زیستی استخراج-.دDNAای، مونتاژ دوک تقسیم و ترمیم ، تقسیم هستهDNAچرخه سلولی، همانندسازی 

 دهد. ، فسفریلاسیون پروتئین و پاسخ به تنش اکسیداتیو را نشان میDNAکه تعامل میان مسیرهای چرخه سلولی، تقسیم سلولی، ترمیم 

 

 بحث

، تحلیل  RNA-Seqهای  در این پژوهش، با استفاده از داده

Gene Ontology  آبی  های تعامل ژنی، اثر تنش کمو شبکه

میکوریزی   قارچ  با  همزیستی  بر    Glomus mosseaeو 

گندم  ریشه  در  سلولی  چرخه  با  مرتبط  مولکولی  مسیرهای 

(Triticum aestivum L.)    بررسی شد. نتایج نشان داد که

های مرتبط با تنظیم چرخه  آبی موجب تغییر بیان ژنتنش کم

همانندسازی   پیام  DNAسلولی،  انتقال  و  ژنومی  ترمیم   ،

سلولی شده است. همچنین حضور میکوریزا الگوی بیان این  

دهنده نقش این همزیستی در  ها را تعدیل کرده و نشانژن 

 تنظیم پاسخ مولکولی گیاه به تنش بود. 

چرخه سلولی یکی از فرآیندهای اساسی رشد گیاه است که  

نامساعد محیطی به شود. طور دقیق تنظیم میتحت شرایط 

کاهش دسترسی به آب معمولاً موجب کاهش تقسیم سلولی  

بافتی می رشد  الگوی  تغییر  فعالیت  و  تعدیل  با  گیاه  و  شود 

های چرخه سلولی، منابع محدود خود را به سمت  کنندهتنظیم
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بقا می  ءحفظ  هدایت  تنش  با  مقابله  غنیو  شدن  کند. 

حاضر  مطالعه  در  سلولی  چرخه  تنظیم  با  مرتبط  مسیرهای 

موجب بازتنظیم فرآیندهای تقسیم    کم آبیدهد که  نشان می

 Skiryczشود. این یافته با گزارش  سلولی در ریشه گندم می

ها و  CDKها،  ( که نقش تغییر بیان سیکلین2010)  Inzéو  

تنشکنندهتنظیم به  پاسخ  در  را  سلولی  چرخه  های  های 

( دارد  مطابقت  دادند،  نشان  موقت  16غیرزیستی  توقف   .)

تواند یک سازوکار  می  محدودیت آبی چرخه سلولی در شرایط  

کردن فرصت لازم سازشی برای کاهش مصرف انرژی و فراهم

 های سلولی باشد. جهت ترمیم آسیب 

این مطالعه، ژن   عنوان به  TraesCS1A02G151400در 

از ژن  های مرتبط با تنظیم چرخه سلولی و مهارکننده  یکی 

( شناسایی شد.  CDK inhibitorکیناز وابسته به سیکلین )

فعالیت   کمCDKتنظیم  شرایط  در  میها  موجب آبی  تواند 

کنترل پیشرفت چرخه سلولی و جلوگیری از تقسیم سلولی 

در شرایط نامناسب شود؛ فرآیندی که به حفظ پایداری سلولی  

 کند. و افزایش تحمل گیاه کمک می

علاوه بر تنظیم چرخه سلولی، نتایج نشان داد که مسیرهای  

های ژنتیکی نیز  و ترمیم آسیب   DNAمرتبط با همانندسازی  

اند.  آبی و همزیستی میکوریزی قرار گرفته تحت تأثیر تنش کم

آبی گونه  کم  تولید  افزایش  )با  اکسیژن  فعال  ( ROSهای 

آسیب  می موجب  و DNAتواند  همانندسازی  در  اختلال   ،

بنابراین، فعال شدن مسیرهای   ژنومی شود.  پایداری  کاهش 

DNA replication    وDNA repair  توان بخشی  را می

در   ژنتیکی  یکپارچگی  حفظ  برای  گیاه  حفاظتی  پاسخ  از 

نیز   گندم  در  ترنسکریپتومی  مطالعات  دانست.  تنش  شرایط 

داده ژننشان  که  سلولی، اند  چرخه  کنترل  با  مرتبط  های 

دهنده  های مهم پاسخاز گروه  DNAنگهداری ژنوم و ترمیم  

 (. 15,17هستند ) تنش آبی به 

و    TraesCS1A02G085000های  ژن 

TraesCS1A02G032700   به مطالعه  این  در  عنوان  که 

همانندسازی  ژن  با  مرتبط  کاندید  شناسایی    DNAهای 

ایجاد  از  جلوگیری  و  ژنوم  تکثیر  تنظیم  در  احتمالاً  شدند، 

این   دارند.  نقش  تنش  شرایط  تحت  همانندسازی  خطاهای 

کننده تنش  ویژه در ریشه، که نخستین اندام دریافتتنظیم به

سلولی  کم بازسازی  و  رشد  ظرفیت  حفظ  برای  است،  آبی 

و همکاران   Liاهمیت دارد. مشابهت نتایج حاضر با مطالعات  

و  2021)  )Wang   ( همکاران  می2022و  نشان  که  (  دهد 

از   سلولی  تقسیم  دقیق  کنترل  و  ژنوم  پایداری  حفظ 

زراعی   گیاهان  در  خشکی  تحمل  عمومی  سازوکارهای 

 (.15,17شود )محسوب می

آبی  زمان اثر کمهای مهم این پژوهش، بررسی همیکی از جنبه 

تنهایی  به  کم آبی بود. اگرچه    Glomus mosseaeو حضور  

و   سلولی  چرخه  با  مرتبط  مسیرهای  تغییر    DNAموجب 

میمی میکوریزا  طریق  شود،  از  را  تغییرات  این  شدت  تواند 

اکسیداتیو و   بهبود جذب آب و عناصر غذایی، کاهش تنش 

فسفر   جذب  افزایش  کند.  تعدیل  دفاعی  مسیرهای  تنظیم 

قارچ می انرژیتوسط شبکه هیفی  فرآیندهای  مانند  تواند  بر 

همانندسازی   پروتئین،  آنزیم  DNAسنتز  فعالیت  های  و 

در گیاهان    ROSسلولی را حفظ کند. همچنین کاهش تجمع  

تری برای فعالیت مسیرهای ترمیم  میکوریزی، شرایط مناسب 

DNA سازد. و حفظ رشد سلولی فراهم می 

شبکهتحلیل و  عملکردی  مسیرهای  های  نقش  همچنین  ای 

و    protein kinase activityرسانی پروتئینی، شامل  پیام

protein phosphorylation  را در پاسخ به تنش نشان ،

پروتئین تنظیمدادند.  از  گیاه  کنندهکینازها  پاسخ  اصلی  های 

های  های غیرزیستی هستند و از طریق انتقال سیگنالبه تنش

های مرتبط با دفاع، تنظیم اسمزی، چرخه محیطی، بیان ژن

می کنترل  را  هورمونی  پاسخ  و  غنیسلولی  این  کنند.  شدن 

های  دهنده فعال شدن شبکهمسیرها در مطالعه حاضر نشان

این  به فسفریلاسیون در ریشه گندم است.  تنظیمی وابسته 

( مبنی بر نقش  2023و همکاران )  Zhangیافته با گزارش  

شبکه   MAPKمسیرهای   سایر  در و  فسفریلاسیون  های 

 (.18گندم مطابقت دارد ) کم آبیپاسخ 

می فیزیولوژیک،  اثرات  بر  علاوه  میکوریزی  تواند همزیستی 

ها با  کننده مولکولی عمل کند. این قارچعنوان یک تنظیم به
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بهبود وضعیت آبی گیاه، افزایش جذب فسفر، تقویت سیستم  

،  ABAهای هورمونی مانند  اکسیدانی و تنظیم سیگنالآنتی

پاسخ   از یک واکنش شدید به یک  پاسخ گیاه به خشکی را 

شده در  کنند. بنابراین، تغییرات مشاهدهسازگارانه هدایت می

ترمیم   سلولی،  چرخه  فسفریلاسیون    DNAمسیرهای  و 

سیگنال میان  تعامل  حاصل  احتمالاً  از  پروتئین  ناشی  های 

 کننده همزیستی میکوریزی است.آبی و اثر تعدیلکم

غنی ژن،  بیان  تحلیل  نتایج  اساس  و  بر  عملکردی  سازی 

تعامل، چهار ژن  شبکه  ،  TraesCS1A02G090100های 

TraesCS1A02G085000  ،

TraesCS1A02G032700    و

TraesCS1A02G151400  ژن به کاندید  عنوان  های 

گندم به تنش شناسایی شدند.  گیاه    مرتبط با تنظیم پاسخ  

ژن  این  سلولی،  حضور  چرخه  با  مرتبط  مسیرهای  در  ها 

دهد  و کنترل تقسیم سلولی نشان می  DNAهمانندسازی  

تحمل   آبیکه  منفرد    کم  ژن  یک  عملکرد  حاصل  احتمالاً 

شبکه  هماهنگی  نتیجه  بلکه  تنظیم نیست،  از  های  کنندهای 

 سلولی و مولکولی است. 

یافته این  اهمیت  دادهبا وجود  توجه داشت که  باید  های  ها، 

RNA-Seq   تنها تغییرات سطحRNA دهند و  را نشان می

های منتخب، مطالعات تکمیلی  برای تأیید نقش عملکردی ژن 

آزمون qRT-PCRشامل   پروتئین،  سطح  بررسی  های  ، 

تحلیل و  ژن  است.  عملکردی  نیاز  مورد  چنداُمیکی  های 

داده ترکیب  اطلاعات  همچنین  با  ترنسکریپتومی  های 

شاخص و  پروتئومی  میمتابولومی،  فیزیولوژیک  تواند های 

جامع نقش  درک  از  افزایش    Glomus mosseaeتری  در 

 فراهم کند.  به کم آبیتحمل 

 نتیجه گیری

آبی  دهد که تنش کمدر مجموع، نتایج این مطالعه نشان می

های مولکولی مرتبط با چرخه سلولی، موجب بازتنظیم شبکه

، ترمیم ژنوم و انتقال پیام در ریشه گندم  DNAهمانندسازی  

با    Glomus mosseaeکه همزیستی با  شود، در حالیمی

تعدیل این مسیرها، به حفظ تعادل سلولی و افزایش ظرفیت 

توانند  شده میهای شناساییکند. ژنسازگاری گیاه کمک می

و  به مولکولی  اصلاح  آینده  مطالعات  در  بالقوه  اهداف  عنوان 

به   متحمل  ارقام  آبی  توسعه  قرار محدودیت  استفاده  مورد 

 گیرند. 

منافع:   هیچ  تضاد  که  کنند  می  اعلام  نویسندگان 

 .تضاد منافعی ندارند

 سپاسگزاری 

بدین وسیله مراتب سپاس و قدردانی خود را از تمامی افرادی 

این   انجام  و  تدوین  گیری،  شکل  فرایند  در  نحو  هر  به  که 

پژوهش نقش داشته اند و با همراهی، حمایت و دیدگاه های  

ارزشمند علمی خود در پیشبرد و به ثمر رسیدن آن موثر بوده 

 اند، اعلام می داریم. 

 مین منابع مالیأت

این پژوهش به صورت مستقل و با هزینه شخصی پژوهشگر 

 انجام شده و فاقد هر گونه حمایت مالی خارجی بوده است.
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Water deficit stress is one of the most important limiting factors affecting agricultural crop 

production in arid and semi-arid regions worldwide. Understanding the molecular mechanisms 

underlying plant responses to water deficit stress can facilitate the identification of genes and 

biological pathways involved in stress tolerance.  In the present study, RNA-Seq based 

transcriptomic data were used to investigate the molecular responses of wheat plants to water 

deficit stress and mycorrhizal symbiosis and deferentially expressed genes (DEGs) were identified 

and analyzed. Gene Ontology (GO) enrichment analysis revealed that several key biological 

processes, including the cell cycle, DNA replication and DNA damage repair, were significantly 

enriched under water deficit stress.  These finding suggest that plants attempt to mitigate the 

adverse effects of stress by regulating cell division processes and activation mechanisms that 

maintain genome stability under stress conditions and during symbiosis. 

In addition, molecular function categories such as protein binding, catalytic activity and ATP 

binding were significantly enriched, highlighting the important role of enzymatic regulation and 

protein signaling in the response to water deficit stress.Overall, the results demonstrate that the 

response of wheat to water deficit stress involves the coordinated regulation of pathways 

associated with the cell cycle, DNA replication, DNA repair and protein signaling. Identification 

of these genes and biological pathways provides deeper insight into the mechanisms underlying 

drought tolerance in wheat and offers valuable information for plant breeding programs aimed at 

developing stress-tolerant cultivars. 

 

 

Key words: wheat (Triticum aestivum L.), Water deficit stress, Arbuscular mycorrhizal fungi 

(Glomus mosseae), cell cycle, Gene Expression. 
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