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Extended abstract 

Introduction  

Camelina (Camelina sativa L.) is an annual, self-pollinating, allohexaploid and with diploidization inheritance 
belonging to the Brassicaceae family, showing significant similarities to the model plant, Arabidopsis thaliana. 
As an important oil crop, Camelina exhibits robust tolerance to various environmental stresses. WRKY 
transcription factors serve as crucial gene regulators involved in regulating biological processes and stress 
responses in plants. Characterized by the presence of a conserved functional domain comprising 60 amino acids 
(WRKYGQK motif), WRKY gene family members play key roles in numerous developmental and physiological 
processes, including embryogenesis, seed coat development, trichome development, anthocyanin biosynthesis, 
and as well as hormone signaling. Moreover, many WRKY genes are crucial players in mediating camelina 
responses to different stresses such as H2O2, UV radiation, drought, cold, heat, and salinity. Despite their 
importance, our knowledge regarding the WRKY gene family roles in Camelina remains limited. In this study, we 
conducted a comprehensive genome-wide in silico analysis to identify and characterize the WRKY genes in 
Camelina genome, aiming to pinpoint candidate WRKY genes associated with drought stress responses. 

Materials and methods 

In order to identify the WRKY gene family members within the Camelina genome, a consensus sequence was 
constructed from the conserved WRKY domain found in various plant species. This consensus sequence was then 
aligned against the Camelina plant genome using tBLASTn algorithm. Among the sequences obtained from 
tBLASTn algorithm, sequences exhibiting the WRKY conserved domain were kept and assigned as WRKY genes. 
The chromosomal position, chromosomal distribution, ORF length, protein length, conserved functional domains 
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and conserved motifs were identified for identified WRKY genes. Phylogenetic analysis was performed using 
MEGA v7.0 software. To identify WRKY genes potentially involved in drought stress response in Camelina, a 
comparative analysis was performed by aligning selected WRKY genes with WRKY genes from Arabidopsis. To 
assess the expression response of camelina WRKY gene family to drought stress, two double haploid lines drought 
tolerant (DH91) and drought sensitive (DH101) were used. Drought stress was applied at the 6-8 leaves stage using 
interrupting irrigation method. After 7-8 days of drought stress, the leaves of both sensitive and tolerant lines were 
harvested. The harvested tissues were immediately frozen in liquid nitrogen and transferred to a -80°C freezer. 
The drought stress experiment was designed as a factorial completely randomized design with three replications. 
The quantity and quality of the extracted RNA was assessed using nanodrop and agarose gel electrophoresis, 
respectively. Genomic DNA contamination was removed using DNase I enzyme treatment. The cDNA synthesis 
was performed from RNA samples using NEB kit. Primers were designed by Primer v6.0 software. The optimal 
annealing temperature of the designed primers was determined using gradient PCR. The expression pattern of 
WRKY genes in response to drought stress was investigated using qRT-PCR. Analysis of qRT-PCR data was done 
by Microsoft Excel software.  

Results and discussion 

The results of the gene expression analysis showed that both genes had high expression in drought stress conditions 
in tolerant line in comparison to normal conditions, whereas no significant expression was found in drought 
sensitive line. The findings of the present study offer valuable insights for evolutionary investigations and enhance 
our understanding of the functional roles of the WRKY gene family in Camelina, thereby laying a foundation for 
future research endeavors in this field. 

Conclusions 

Environmental stresses are one of the most important factors limiting growth and production of plants. To cope 
with stress condition, plants have developed numerous adoptive strategies which include regulatory mechanism. 
Transcription factors play a central and important role in regulatory mechanism in plants. In the present study 214 
members of the WRKY gene family were identified and characterized in the genome of camelina plant.  
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ترين مهم و شناسايي ) Camelina sativaدر گياه كاملينا ( WRKY خانواده ژنيبررسي شناسايي و 

 در تنش خشكي درگيرژني اعضاي 
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  دانشگاه شهيد چمران اهواز، اهواز  ،يدانشكده كشاورز ،يگروه توليد و ژنتيك گياهاستاديار،  -٢

زيست   -٣ گروه  ترويج  شناسي سيستم دانشيار،  و  آموزش  تحقيقات،  سازمان  ايران،  كشاورزي  بيوتكنولوژي  پژوهشكده  ها، 

  كشاورزي، كرج 

مهندسي توليد و ژنتيك گياهي، دانشكده علوم و مهندسي كشاورزي، دانشگاه رازي، كرمانشاه استاد، گروه  -٤
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  چكيده 

نام علمي   با  با    خودگشن،ساله،  يك  يگياه  Camelina sativaكاملينا  به  ديپلوئيديتوارث  آلوهگزاپلوئيد  متعلق  ي  خانواده  و 

ترين يكي از مهم  WRKY  رونويسي  عواملدارد.    Arabidopsis thalianaباشد كه شباهت زيادي به گياه مدل  براسيكاسه مي

كنند. در اين پژوهش  هاي مختلف ايفا ميي ژني در گياهان هستند كه نقش مهمي در تنظيم رشد و نمو و پاسخ به تنشهاخانواده

ها مورد  هاي مختلف آنشناسايي و ويژگيدر گياه كاملينا    WRKYهاي داده، اعضاي خانواده ژني  استفاده از ابزارها و پايگاهبا  

را در ژنوم گياه كاملينا مشخص كرد. تمامي    WRKYعضو از خانواده ژني    ٢١٤نتايج اين بررسي تعداد    بررسي قرار گرفت. 

هاي مختلفي در ساختار خود بودند. تجزيه و  و موتيف  WRKYهاي شناسايي شده داراي دمين عملكردي محافظت شده  ژن

فيلوژنتيكي اعضاي شناسايي شده خانواده ژني   تقسيم   WRKYتحليل  به چهار گروه اصلي  را  كاملينا  بندي كرد. بررسي  گياه 

هاي اين گياه  طور نامساوي روي كروموزومشناسايي شده به WRKYعضو خانواده ژني   ٢١٤ت كروموزومي نشان داد كه موقعي

 WRKY8هاي دو ژن  كه ارتولوگ  Csa07g035970و    Csa11g065620اعتبارسنجي پژوهش، بيان دو ژن  منظور  به  اند.توزيع شده

تنش خشكي   ) بهDH 101(   ) و حساسDH 91(  متحملهاپلوئيد  دابل دو لاين  در  ،  بودند  در تنش خشكي  درگير  WRKY57و  

متحمل    لايننشان داد كه دو ژن مذكور در شرايط تنش خشكي در  ها  ژندر شرايط تنش خشكي بررسي شد. نتايج بررسي بيان  

)DH 91( حساس    لاين  ولي در   ،بيان بالايي نسبت به شرايط نرمال داشتند)DH 101  (مشاهده   هابين ژن  داريبيان معنيفاوت  ت

در كاملينا فراهم آورده است    WRKYنشد. نتايج اين پژوهش اطلاعات مناسبي را براي مطالعه تكاملي و عملكرد خانواده ژني  

  در گياه كاملينا باشد.  WRKYمطالعات بيشتر در مورد نقش خانواده ژني  گامي مفيد در پيشبرد دتوانميو 
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٦٦ 

  مقدمه 

علمي   نام  با  يك   Camelina sativaكاملينا  گياه  ،  ساله يك 

ديپلوئيدي با  آلوهگزاپلوئيد    خودگشن،  اعضاي    توارث  از 

كه شباهت زيادي به گياه مدل  باشد  ي براسيكاسه مي خانواده 

Arabidopsis thaliana    دارد )Gehringer et al., 2006; Lu 

and Kang, 2008; Marchler-Bauer et al., 2014 ( .  اين گياه  

گروه  دومين    ،   پس از غلات ده كه  و ب روغني  دسته گياهان    از 

 .  ) Vafaei et al., 2010( دهند  غذايي جهان را تشكيل مي   ير ذخا 

هاي آرال  غرب كوه جمله  كاملينا بومي مناطق معتدل اروپا از  

آسيا    است  غربي  جنوب  و  اروپا  شرقي  جنوب  مناطق  از  و 

است   گرفته  تا  ) Larsson, 2013( سرچشمه  كاملينا  كشت   .

ي روغن چراغ رواج داشت و  در اروپا براي تهيه   ١٩٤٠ي  دهه 

هاي  سيستم هاي بعد از جنگ جهاني دوم، با گسترش  در سال 

تر  كشتي، كشاورزان به گياهان صنعتي و اقتصادي پرنهاده و تك 

دليل افزايش نياز به غذا و  به   ١٩٨٠ي  اند، اما از دهه روي آورده 

 Mondor(   شروع شد   ينا كامل به    ي مند علاقه هاي زيستي  سوخت 

and Hernández‐Álvarez, 2022; Zanetti et al., 2021 ( . 

بسته    بوده و بهاره و زمستانه    هاي واريته   گروه داراي دو  كاملينا  

ي  ي زندگي تقريباً كوتاه دوره   داراي   به ژنوتيپ و شرايط رشدي 

اين گياه    ). Berti et al., 2016( است  روز    ٨٥- ١٠٠حدود    در 

ي روغني  يك دانه   عنوان به ديگر محصولات صنعتي    برخلاف 

حاشيه مي  در  رشد  تواند  براي  كه  جايي  كند،  رشد  مزارع  ي 

نيست   مناسب  غذايي  اهميت  ) Zubr, 2003( محصولات   .

ي با اقتصادي اين گياه به اين دليل است كه توليدات ثانويه 

- ٤٠(   دليل داشتن مقدار زياد روغنبه كند و  ارزشي توليد مي

احتياجات كم به آب و دارا بودن فصل رشد كوتاه    ، درصد)  ٣٠

 Blackshaw et( باشد براي توليد بيوديزل نيز حائز اهميت مي 

al., 2011; Li and Mupondwa, 2014; Mondor and 

Hernández‐Álvarez, 2022 ( .  روغن كاملينا غني    اين، بر  علاوه

  ٣- و اسيدچرب امگا   E  ويتامين   ، هاي فنولئيك اكسيدان از آنتي 

به   بوده  و  و  مهندسي  قابليت  داشتن  ژنتيكي    ي كار دست دليل 

استرهاي  هاي جديد مثل پليمرهاي زيستي،  براي توليد مولكول 

محققين   توجه  مورد  هيدروكسيلي  چرب  اسيدهاي  و  مومي 

‐Snell and Peoples, 2013; Ruiz(   زيادي قرار گرفته است 

Lopez et al., 2014 (. 

بخش   توسط  قابل سالانه  محصولات  عملكرد  از  توجهي 

مي تنش  دست  از  غيرزيستي  و  زيستي  تنش هاي   هاي رود. 

ي رشد و توليد گياهان  ترين عوامل محدودكننده غيرزيستي مهم 

، همگي اثرات منفي بر  يستي ز غير هاي  تنش   .شوند محسوب مي 

جابجايي  دليل عدم قدرت  به دارند. گياهان   ها رشد و نمو سلول 

شده در محيط اطراف خود نيستند  قادر به فرار از تغييرات ايجاد 

هاي محيطي مختلف  طور دائم در معرض تنش به علت    ين به هم 

گياهان براي ادامه حيات، تكثير و توليد   گيرند. درنتيجه قرار مي 

هاي  تنش   نيازمند سيستمي براي تنظيم سازگاري در پاسخ به 

احساس    محض به . سلول  ) Pessarakli, 2019(   محيطي هستند 

تغييرات محيطي، واكنش مناسبي در جهت افزايش تحمل به  

در تمامي موارد، واكنش    نمايد. تقريباًوارد شده اتخاذ مي  تنش 

  يله وس به هاي القا شونده  بيان ژن   بر ي مبتن به تنش قبل از هر چيز  

بعد   مرحله  در  و  بيوشيميايي واكنش   بر ي مبتن تنش  و    هاي 

ها كه  ها با بيان گروه خاصي از ژن باشد. سلول مي  فيزيولوژيكي 

شوند، قادر به احساس يك تنش معين و  مي   ء بر اثر تنش القا 

در   مهمي  بسيار  نقش  كه  هستند  آن  به  مناسب  پاسخ  اتخاذ 

 Merah et( ها با انواع مختلفي از تنش دارد  سازگاري سلول 

al., 2012; Pessarakli, 2019 ( .    محدوديت آبي يا خشكي يكي

از دلايل اصلي محدود كردن رشد گياه و كاهش عملكرد آن  

طور كلي كمبود آب سبب كاهش رشد و  در جهان است. به 

هاي  توليدات گياه شده و سبب فعال شدن تعدادي از مكانيسم 

شود  ها و تغيير سيستم ريشه مي روزنه تغيير اندازه  تنظيمي مثل  

كند   تحمل  را  تنش  بتواند شرايط  گياه   ,.Hosseini et al( تا 

2019; Yang et al., 2021 ( .  

از   ژن مهم يكي  تنش   دهنده پاسخ هاي  ترين  گياهان   به    ، در 

 Jiang et( هستند    WRKY  رونويسي عوامل    خانواده اعضاي  

al., 2017; Raeesi Sadati et al., 2021 ( .    اين عوامل رونويسي

هاي زيستي و غيرزيستي و ديگر مراحل  بسياري از تنش در  

دارند   اساسي  نقش   ,.Jiang et al., 2017; Li et al( نموي 

اي  آمينه   اسيد   ٦٠  دليل وجود يك دمين عملكردي به   . ) 2020

موتيف  شده  حفاظت  ساختار    در )  WRKYGQK(حاوي 

خانواده  ژن   ، پروتئيني  اين  مي   WRKYهاي    شوند ناميده 

 )Gonzalez, 2015 (  .  خانواده توالي    WRKYاعضاي  با  فقط 

به C/TTGACT/C(   ي شده حفاظت نوكلئوتيدي   معروف   (  



  ١٤٠٢/  ٢شماره  / ١٠ جلد / گياهيهاي ژنتيك پژوهش

٦٧ 

W-box     دهند. در  مي پاسخ  هاي هدف  ژن   انداز ه را موجود در

نقش مهمي را در پاسخ    WRKYي ژني  گياهان عالي خانواده 

 Li et( هاي زيستي و غيرزيستي و توسعه گياهان دارد  به تنش 

al., 2020; Rushton et al., 2010; Wani et al., 2021 ( .    

در تعداد زيادي از فرايندهاي رشدي    WRKYي ژني  خانواده 

جنين  مثل  فيزيولوژيكي  كرك،  و  توسعه  بذر،  پوشش  زايي، 

كند.  مي هاي هورموني شركت  دهي بيوسنتز آنتوسيانين و سيگنال 

خانواده  اعضاء  از  ژني  تعدادي  به   WRKYي  ،  2O2H  نسبت 

  مقاومت ، سرما، گرما و سطح بالاي شوري  ، خشكي UVاشعه 

اعضاي    هاي ميزان بيان ژن   ، ٢٠٢٠در سال    پژوهشي در  دارند.  

رد  مو   تحت تنش شوري   در گياه كاملينا   WRKYخانواده ژني  

هاي اين  نشان داد كه ژن   پژوهش . نتايج اين  بررسي قرار گرفت 

تحت تنش شوري  در گياه كاملينا  خانواده داراي بيان متفاوتي  

اعضاي خانواده  در پژوهشي مشابه،    . ) Song et al., 2020( بودند  

بيان    WRKYژني   و  گندم شناسايي شدند  گياه  در    ها آن در 

نتايج  تنش  هاي غيرزيستي مختلف مورد بررسي قرار گرفت. 

ژن  كه  داد  نشان  پژوهش  بيان  اين  داراي  خانواده  اين  هاي 

  . بودند   در گياه گندم   هاي غيرزيستي مختلف در تنش متفاوتي  

 Guo et( هاي مشابهي نيز در گياهان مختلفي مانند پنبه  پژوهش 

al., 2022 (  يونجه ، )Mao et al., 2020 (  ،  صنوبر )Jiang et al., 

گياهان    ) Vives-Peris et al., 2018( پرتقال  ،  ) 2014 ساير  و 

است   شده  شواهد  .  ) Rushton et al., 2010( انجام  همچنين 

مي  ژن نشان  كه  پاسخ     WRKYهاي دهد  مسيرهاي  در  به 

پيري يو فيز  مانند  دوره لوژيكي  خواب ،  و  ي  ليگنين  بيوسنتز   ،

 ,.Goyal et al( مورفولوژي كرك و رشد گياه نيز دخالت دارند  

2023; Khoso et al., 2022 ( .    

و    در تحمل به تنش   WRKYبا توجه به نقش خانواده ژني  

هدف  پژوهش حاضر با  همچنين با توجه به اهميت گياه كاملينا،  

ژن  فيلوژنتيكي  و  بيوانفورماتيكي  و  هاي  بررسي  خانواده  اين 

مهم  اعضاي  شناسايي  تنش    درگير ترين  صورت  در  خشكي 

 گرفت.  

  ها مواد و روش 

:  گياه كاملينا در ژنوم    WRKYشناسايي اعضاي خانواده ژني  

در ژنوم گياه كاملينا، ابتدا    WRKYبراي شناسايي خانواده ژني  

گياه    WRKYهاي پروتئيني مربوط به خانواده ژني  تمامي توالي 

چنين پايگاه  و هم   NCBIآرابيدوپسيس از پايگاه پروتئين سايت  

TAIR   دريافت شدند   )Lamesch et al., 2012  .( ي  در مرحله

 CLCافزار  هاي دريافت شده با استفاده از نرم بعد، تمامي توالي 

Genomics Workbench v20.0   ي توال   ك ي شده و    يف رد هم  

ايجاد و براي مراحل    WRKYشده  حفاظت   ن ي از دم   موردتوافق 

ايجاد شده با    موردتوافق   بعد مورد استفاده قرار گرفت. توالي 

نرم  دو  از  در    tBLASTnو    BLASTpافزار  استفاده  موجود 

رديفي  هاي گياه كاملينا مورد هم در برابر پروتئين   NCBIسايت  

هاي حاصل با  آوري شد. توالي قرار گرفته و نتايج حاصل جمع 

نرم  از  دمين استفاده  داده  پايگاه  در  موجود  هاي  افزار 

براي وجود يا عدم وجود    NCBIسايت    CDDشده  محافظت 

شده   محافظت  گرفتند    WRKYدمين  قرار  بررسي  مورد 

 )Marchler-Bauer et al., 2014  .( توالي داراي  تنها  كه  هايي 

عنوان  به در ساختار خود بودند،    WRKYدمين محافظت شده  

ها حذف  در گياه كاملينا انتخاب و بقيه توالي   WRKYهاي  توالي 

نهايي    WRKYهاي  ايجاد اطمينان بيشتر، توالي منظور  به شدند.  

توالي  پايگاه  با  در  موجود  رونويسي هاي  نيز    عوامل  گياهي 

    . ) Jin et al., 2016( مقايسه شدند  

ژني   خانواده  اعضاي  پروتئيني  و  ژني  ساختار  بررسي 

WRKY   موقعيت كروموزومي و پراكنش  :  در ژنوم گياه كاملينا

م در ژنوم گياه  و كروموز   ٢٠روي    WRKYاعضاي خانواده ژني  

نرم كاملينا   و    MapChartافزار  توسط  صورت  ه ب مشخص 

قاب خوانش باز    طول .  ) Voorrips, 2002(   گرافيكي رسم شد 

 )Open Reading Frame: ORF  ( با    اي اسيد آمينه طول توالي    و

نرم  از    CLC Genomics Workbench v20.0افزار  استفاده 

ساختار  در    ظت شده اف هاي عملكردي مح دمين   مشخص شد. 

ژني   خانواده  از   WRKYاعضاي  استفاده    CDDافزار  نرم   با 

شدند    NCBIسايت    ,.Marchler-Bauer et al( مشخص 

در ساختار اعضاي خانواده  شده   ظت اف ح م هاي موتيف . ) 2014

شناسايي شدند    MEMEافزار  با استفاده از نرم   WRKYژني  

 )Bailey et al., 2015 .(  

  WRKYتجزيه و تحليل فيلوژنتيكي اعضاي خانواده ژني  

گياه    WRKYابتدا اعضاي خانواده ژني  :  در ژنوم گياه كاملينا 

نرم  در  الگوريتم    MEGA v7.0افزار  كاملينا  از  استفاده  با  و 

Clustal W   مرحله هم در  شدند.  بعد،  رديف  درخت  ي 
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گياه كاملينا در    WRKYبراي اعضاي خانواده ژني  فيلوژنتيكي  

از و    MEGA v7.0افزار  نرم  استفاده   Maximum  روش   با 

Likelihood    شده ترسيم  درخت  شد.  روش  ترسيم  با 

Bootstrap    و مورد آزمون قرار گرفت بازسازي  تكرار    ١٠٠٠با  

(Kumar et al., 2018)  .  

در تنش خشكي    درگير   WRKYرونويسي    عوامل شناسايي  

دليل  به :  گياه مدل آرابيدوپسيس هاي  كاملينا با استفاده از داده 

عدم وجود اطلاعات ترنسكريپتومي مربوط به تنش خشكي در  

  WRKYاعضاي خانواده ژني  بررسي بيان  در ابتدا  گياه كاملينا،  

در شرايط تنش خشكي در خويشاوند نزديك اين گياه يعني  

گرفت  آرابيدوپسيس صورت  مدل  ژن   گياه  در    درگير هاي  و 

  بعدي با   ي حله در مر   پاسخ به تنش خشكي مشخص شدند. 

از  تحليل   استفاده  و  هاي  ژن   هاي تولوگ ر ا فيلوژنتيكي    تجزيه 

WRKY   در    در پاسخ به تنش خشكي گياه آرابيدوپسيس   درگير

مربوط به   WRKYهاي ژني توالي گياه كاملينا شناسايي شدند. 

و    دريافت   NCBI  نوكلئوتيد سايت   گياه كاملينا از پايگاه داده 

در تنش خشكي از طريق رسم درخت    درگير رونويسي    عوامل 

رونويسي آرابيدوپسيس و گياه كاملينا    عوامل فيلوژنتيكي براي  

رونويسي كه باهم قرابت    عوامل حاصل شد، بدين صورت كه  

با   يك شاخه  در  و  تنش    درگير رونويسي    عوامل داشتند  در 

ب  گرفتند،  قرار  آرابيدوپسيس  گياه    عوامل عنوان  ه خشكي 

 ش خشكي كاملينا شناسايي شدند. در تن   درگير رونويسي  

  بررسي منظور  به در اين تحقيق  :  شرايط رشدي   و   مواد گياهي 

در گياه كاملينا تحت تنش خشكي،    WRKYي ژني  خانواده   بيان 

به    و حساس به خشكي  )  DH91(   متحمل هاپلوئيد  دابل دو لاين  

بذور  DH101( خشكي   شدند.  تهيه  در    صورت به )  سطحي 

  ٨متر و ارتفاع  سانتي   ١٠قطر دهانه  ( متوسط    با اندازه   هاي گلدان 

  ٢ي  با يك لايه بذرها  كشت و سطح رويي    متر) سانتي   ١٠تا  

ماس پوشانده شد. براي هر لاين در شرايط  متري از پيت سانتي 

تنش و نرمال تعداد سه گلدان (سه تكرار) در نظر گرفته شد.  

طور كامل آبياري و در شرايط كنترل  ها پس از كشت به گلدان 

منظم صورت گرفت و  طور  به نگهداري شدند. آبياري    گلخانه 

شركت اكسير كشاورزي    ٢٠- ٢٠- ٢٠دهي با كود استاندارد    كود 

 انجام شد.   يزد 

،  برگي)   ٨تا    ٦  (مرحله   هفته از رشد گياهان در گلخانه   ٦پس از  

در    . استفاده شد براي اعمال تنش خشكي از روش قطع آبياري  

آبياري در تيمارهاي  قطع    براي اعمال تنش خشكي،   اين روش 

به   تا رسيدن ظرفيت زراعي    ٢٠(حدود    طح تنش س خشكي 

  ٨  تا   ٧بعد از گذشت    . صورت گرفت   درصد ظرفيت زراعي) 

حساس و متحمل    لاين هاي هر دو  روز از اعمال تنش، از برگ 

بلافاصله    برداشت شده ي  ها بافت   . صورت گرفت برداري  نمونه 

درجه    - ٨٠  با دماي يخچال    نيتروژن مايع قرار داده شده و به در  

صورت فاكتوريل در قالب  به   يش آزما   گراد منتقل شدند. سانتي 

    تكرار انجام شد.   ٣طرح كاملاً تصادفي با  

ساخت    RNA  استخراج  از   RNAاستخراج  :  cDNAو 

مطابق با روش كريستو و همكاران هاي برگي فريز شده  بافت 

 )Christou et al., 2014 (   براي بررسي كميت .  انجام پذيرفت

-ND  مدل   استخراج شده، از دستگاه نانودراپ   RNAو كيفيت 

ONE  Thermo   و الكتروفورز ژل آگارز يك درصد استفاده

كيفيت   و  كميت  تعيين  از  پس  شده،   RNAشد.  استخراج 

 DNAse Iژنومي احتمالي با استفاده از آنزيم    DNA  آلودگي 

با شماره دسترسي   ) NEB   )New England Biolabs شركت 

 )M0303 (    حذف شد.شركت سازنده  نامه  شيوه و مطابق با 

 شركت   كيت با استفاده از    RNAهاي  از نمونه   cDNA  ساخت 

NEB   )New England Biolabs(    شركت نامه  شيوه با  مطابق  و

ساخت  گرفت. انجام  كيت  سازنده   مراحل  اتمام  از  پس 

cDNA گرادسانتي درجه    - ٢٠با دماي  ها در يخچال  ، نمونه 

 د. شدن جهت انجام مراحل بعدي نگهداري  

انجام   و  آغازگرها  كردن  :  qPCRطراحي  از مشخص  پس 

ها  در تنش خشكي در گياه كاملينا، توالي اين ژن   درگير هاي  ژن 

  پايگاه از بانك ژن  Beta actinو  PP2Aدو ژن مرجع   همراه به 

NCBI   )https://www.ncbi.nlm.nih.gov  (  .شد دريافت 

انجام    Primer premier 6.0  افزار نرم طراحي آغازگرها توسط  

به شركت    جهت سنتز شد و توالي آغازگرهاي طراحي شده  

    ). ١متابيون كشور آلمان ارسال گرديد (جدول  
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  qRT-PCR و PCR هايآغازگرهاي مورد استفاده در واكنش مشخصات -١جدول 
Table 1. Characteristics of primers used for PCR and qRT-PCR analysis 

(جفت باز)  طول  

 Length (bp) 
  GCدرصد 

%GC  
  دماي ذوب 

Tm 
  توالي  (´3→´5)

Sequence (5´→3´) 

 نام آغازگر
Primer Name 

21 47.6 60 TTACGAGAGTCAGCACAACCA Csa11g065620.1-F 
22 45.5 60 GCACACGGAAGAGATCATCATT Csa11g065620.1-R 
22 50 60 CTTCTTGTTCCTCATCCGTAGC Csa07g035970.1-F 
22 52.4 60 TTCTCCTTCACTGGTGTCTCC Csa07g035970.1-R 
23 47.8 59 GTCAACAATCCGCACTACCTACA PP2A-F 
20 55 59 CAACCACGACGGGAAGAAAC PP2A-R 
20 50 59 TGGAATGGTCAAGGCTGGAT Beta actin-F 
22 45.5 59 GCTCAATCGGATACTTCAAGGT Beta actin-R 

  

با استفاده از  آغازگرهاي طراحي شده    يدماي اتصال بهينه

در  با    PCRواكنش   و  دمايي    ترموسايكلر دستگاه  شيب 

)SimpliAmp-Thermal Cycler  (  .گرديد منظور بهتعيين 

ژن بيان  الگوي  تنش   WRKYهاي  بررسي  به  پاسخ  در 

واكنش   از  روي    qRT-PCRخشكي  بر 

) و  ABI(شركت   StepOnePlus Real-Time PCRدستگاه 

 2X Real-time PCR Master Mix (SYBRمسترميكس  

Green)    استفاده يكتاتجهيزآزما  بازده .  شدشركت  تعيين 

استفاده  هركدام  واكنش با  استفاده  مورد  آغازگرهاي  از   از 

انجام   cDNAهاي مختلف  روش استانداردسازي در غلظت 

 لعنوان كنتره ب  Beta actinو    PP2Aمرجع    هايژن.  گرفت 

نرمال در  قرار  داخلي  استفاده  مورد  نتايج  .  گرفتندسازي 

 CT-2  )Livakهاي حاصل از واكنش توسط فرمول  داده

and Schmittgen, 2001(    قرار گرفتند   تجزيه و تحليلمورد

نرم توسط  نمودار  رسم  و  آماري  مقايسات  افزار و 

Microsoft Excel انجام شد  )2013 (نسخه .  

  و بحث   نتايج

پروتئوم در برابر    tBLASTnو    BLASTpنتايج حاصل از  

ها و نواحي مختلفي را مشخص  توالي  ،گياه كاملينا  و ژنوم

كرد. پس از بررسي وجود دمين عملكردي محافظت شده  

WRKY  هاي  ها و نواحي مذكور و حذف بخشدر توالي

محافظت شده   عملكردي  دمين  همچنين    WRKYفاقد  و 

بخش    WRKYتوالي    ٢١٤تعداد    ،تكراريهاي  حذف 

  توالي   ٢١٤ايجاد اطمينان بيشتر،  منظور  به.  شدند  شناسايي

WRKY  توالي با  شده  پايگاه  شناسايي  در  موجود  هاي 

اين مقايسه نيز  نتايج  گياهي مقايسه شده و    رونويسيعوامل  

در گياه    WRKYعضو خانواده ژني    ٢١٤شناسايي    صحت 

  .كاملينا را مورد تأييد قرار داد

  WRKYعضو خانواده ژني    ٢١٤بررسي موقعيت كروموزومي  

كاملينا   گياه  در  داد شناسايي شده  بيشترين    نشان    يفراوان كه 

كروموزوم شماره    روي  WRKYحضور اعضاي خانواده ژني  

هاي  روي كروموزوم   فراواني ) و كمترين  WRKYژن    ٢١(   ١١

  ).٢و    ١هاي  (شكل   بود )  WRKYژن    ٣(   ١٩و    ١٥شماره  

در    WRKYاعضاي خانواده ژني  همچنين نتايج نشان داد كه  

طول   داراي  كاملينا  محدوده   ORFگياه    ٥١٠٣تا    ٢٦٧ي  در 

  ١٧٠٠تا    ٨٨ي طولي  هايي در محدوده و پروتئين   بودند باز  جفت 

بررسي طول توالي پروتئيني اعضاي  كنند.  را توليد مي   يدآمينه اس 

توالي در    ٣٨همچنين نشان داد كه تعداد    WRKYخانواده ژني  

ي  توالي در محدوده   ١٣١،  يدآمينه اس   ٢٥٠تا    ٨٨ي طولي  محدوده 

  ٥٠٠ي طولي  توالي در محدوده   ٣٨،  يدآمينه اس   ٥٠٠تا    ٢٥٠طولي  

  ١٠٠٠تا    ٧٥٠ي طولي  توالي در محدوده   ٢  ، يدآمينه اس   ٧٥٠تا  

محدوده   ١،  يدآمينه اس  در  طولي  توالي    ١٢٥٠تا    ١٠٠٠ي 

  يدآمينه اس   ١٥٠٠تا    ١٢٥٠ي طولي  توالي در محدوده   ٣،  يدآمينه اس 

قرار    يدآمينه اس   ١٧٥٠تا    ١٥٠٠ي طولي  محدوده   توالي در   ١و  

 ). ٣گرفته بودند (شكل  

هاي عملكردي محافظت شده در ساختار  نتايج بررسي دمين

  CDDافزار  با استفاده از نرم  WRKYاعضاي خانواده ژني  

دمينNCBIسايت   وجود  شده   ،  محافظت  عملكردي 

WRKY    را در ساختار تمام اعضاي خانواده ژنيWRKY  

دمين داد.  نشان  كاملينا  شده    گياه  محافظت  عملكردي 

WRKY    در اغلب اعضاي خانواده ژنيWRKY    گياه كاملينا

صورت  صورت تكي موجود بود و در برخي از اعضاء بهبه

داشت.   وجود  محافظت    دمين  برعلاوهدوتايي  عملكردي 
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نيز    Plant Zn clusterت شده  ، دمين محافظWRKYشده  

ژني   خانواده  اعضاي  از  برخي  ساختار  گياه    WRKYدر 

شد.   مشاهده  تعداد    برعلاوهكاملينا  در  مذكور،  دمين  دو 

ژني   خانواده  اعضاي  از  كاملينا    WRKYمحدودي  گياه 

عملكردي  دمين مانند  يشدهمحافظت هاي  -zf  ديگري 

RVT ،PKc_like ،Sin3  وLRR   وTIR ده شد.  نيز مشاه  

شده در ساختار اعضاي  هاي محافظت  نتايج بررسي موتيف

ژني   نرم   WRKYخانواده  از  استفاده  ، MEMEافزار  با 

خانواده  موتيف اين  اعضاي  ساختار  در  را  مختلفي  هاي 

ها مانند موتيف حاوي  مشخص كرد. برخي از اين موتيف

ژني    WRKYتوالي   خانواده  اعضاي  تمام  ساختار  در 

WRKY  ها  كه برخي ديگر از موتيفمشاهده شدند، درحالي

  تنها در ساختار برخي از اين اعضاء وجود داشتند. 

گياه    WRKYتيكي اعضاي خانواده ژني  نتايج بررسي فيلوژن 

كاملينا نشان داد كه اين اعضاء از لحاظ تكاملي به چهار گروه  

شوند. هر كدام از اين چهار گروه اصلي  بندي مي اصلي تقسيم 

به   مي تقسيم   هايي يرگروه ز خود  (شكل  بندي  اين  ٤شوند   .(

 WRKY دليل تعداد دمين هاي مختلف تكاملي احتمالاً به گروه 

متفاوت و همچنين وجود يا عدم وجود دمين محافظت شده  

Plant Zn cluster   دمين ساير  ساختار  و  در  عملكردي  هاي 

  اند.  آمده   به وجود گياه كاملينا،    WRKYاعضاي خانواده ژني  

در تنش    درگير   WRKYمنظور شناسايي اعضاي خانواده ژني  به 

دليل عدم وجود اطلاعات ترنسكريپتومي مربوط به  خشكي و به 

تنش خشكي در گياه كاملينا، بررسي بيان بيوانفورماتيكي اعضاي  

در شرايط تنش خشكي در خويشاوند    WRKYخانواده ژني  

  درگير هاي  انجام گرفت و ژن   ) آرابيدوپسيس ( نزديك اين گياه  

  ي بعدي با شدند. در مرحله   در پاسخ به تنش خشكي مشخص 

از  اس  تحليل تفاده  و  ا   تجزيه  ژن رتولوگ فيلوژنتيكي  هاي  هاي 

WRKY   در پاسخ به تنش خشكي گياه آرابيدوپسيس در    درگير

ژن   دو  بررسي  اين  نتايج  شدند.  شناسايي  كاملينا  گياه 

 )AT1G69310    وAT5G46350  آرابيدوپسيس گياه  در  را   (

مشخص كرد كه در تنش خشكي نقش مهمي را به عهده داشتند  

  Csa11g065620فيلوژنتيكي، دو ژن    تجزيه و تحليل از    كه پس 

رتولوگ ژن  (ا   Csa07g035970) و  AT5G46350رتولوگ ژن  (ا 

AT1G69310 ها در گياه  هاي آن رتولوگ ترين ا عنوان نزديك ) به

بعدي، براي تأييد    ). در مراحل ٥كاملينا انتخاب شدند (شكل  

ژن   دو  تنش    Csa07g035970و    Csa11g065620نقش  در 

  استفاده شد.   qRT-PCRخشكي، از روش  
  

  
 گياه كاملينا.    هايروي كروموزوم WRKYاعضاي خانواده ژني  توزيع -١شكل 

Figure 1. The distribution of the WRKY gene family members on Camelina plant chromosomes.  
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  كاملينا.   گياه كروموزوم  ٢٠روي  WRKYعضو خانواده ژني  ٢١٤پراكنش  -٢شكل 

  اند.در تنش خشكي با رنگ زرد مشخص شده درگير هاي ژنيمكان 
Figure 2. Distribution of 214 WRKY genes on 20 chromosomes of Camelina plant. Loci involved in drought 

stress are highlighted in yellow. 
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  در گياه كاملينا.   WRKYهاي پروتئيني اعضاي خانواده ژني طول تواليدامنه  -٣شكل 

  است.  ي طوليدر هر محدوده WRKYپروتئين دهنده تعداد ها نشاناعداد روي ستون
Fig 3. Length range of protein sequences of WRKY gene family members in Camelina plant.  

The numbers on the columns indicate the number of WRKY proteins in each length range. 

  

  
  گياه كاملينا.   WRKY  هاي اعضاي خانوادهپروتئين فيلوژنتيكي  تحليل -٤شكل 

  اند.هاي رنگي مشخص شدهبيضيهاي مختلف با گروه
Figure 4. Phylogenetic analysis of camelina plant WRKY proteins.  

Different groups are marked with colored ellipses. 
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  در تنش خشكي گياه آرابيدوپسيس در گياه كاملينا.   درگير هاي  ژن   رتولوگ ناليز فيلوژنتيكي براي شناسايي ا آ   - ٥شكل  

  اند. در گياه كاملينا با زنگ زرد مشخص شده   ها آن هاي  رتولوگ گياه آرابيدوپسيس با خط سبز و ا   در تنش خشكي   درگير هاي  ژن   
Figure 5. Phylogenetic analysis to identify orthologs of genes involved in Arabidopsis drought stress in Camelina.  

The genes involved in Arabidopsis drought stress are marked with green lines and their orthologs in Camelina are 
highlighted in yellow. 

ژن   بيان  الگوي  تنش    Csa07g035970بررسي  در شرايط 

در دو لاين حساس و   اين ژن  بيان  كه  داد  نشان  خشكي 

).  ٦متحمل در شرايط تنش خشكي متفاوت است (شكل  

ژن   قابل  Csa07g035970بيان  لاين    درتوجهي  افزايش 

نشان داد، در شرايط تنش خشكي  متحمل نسبت به شاهد  

داري از اين ژن كه در لاين حساس تغيير بيان معنيدرحالي

(شكل   نشد  مشاهده  خشكي  تنش  شرايط  روند  ٦در   .(

تنش    شرايطدر    Csa11g065620ژن   الگوي بيانمشابهي در  

  Csa11g065620). بيان ژن  ٧(شكل  خشكي مشاهده شد  

قابل شاهد    درتوجهي  افزايش  به  نسبت  متحمل  در  لاين 

كه در لاين حساس  نشان داد، درحاليتنش خشكي  شرايط  

معني بيان  تنش خشكي  تغيير  شرايط  در  ژن  اين  از  داري 

). الگوي بيان هردو ژن انتخاب شده ٧مشاهده نشد (شكل  

ثيرگذاري آن ژن  أتو  اهميت  ميزان  در شرايط تنش حاكي از  

باشد. نتايج بررسي بيان نشان داد كه هر دو ژن كانديد مي

هاي متحمل بيشترين بيان را  شكي در واريتهتحت تنش خ

داري را نسبت به  هاي حساس بيان معني داشته و در واريته

  اند.شاهد نشان نداده

ژن بيان  در  تفاوت  و    Csa07g035970هاي  اين 

Csa11g065620   هاي حساس و مقاوم به خشكي در لاين

بهمي در  تواند  تنظيمي  عناصر  متفاوت  تركيب  دليل 

راهتوالي ژنهاي  لاين انداز  در  مذكور  و  هاي  مقاوم  هاي 

اندازها در منطقه بالادست ژن  حساس به خشكي باشد. راه

قرار دارند و داراي عناصري تنظيمي مختلفي به نام عناصر  

و   كرده  كنترل  را  رونويسي  اوليه  فرآيند  كه  هستند  سيس 

رشدي و    ظيم بيان ژن در مراحل مختلفنقش كليدي در تن

سبب اختصاصي    تنظيمي  عناصراين  .  دنپاسخ به محيط دار

شوند و براي الگوهاي بياني  شدن زمان و مكان بيان ژن مي

پاسخ در گياهان ضروري مي به تنش  خاص همچون  - ها 

  . )Priest et al., 2009; Villao-Uzho et al., 2023( باشند
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گياه  ) DH91) و متحمل (DH101حساس ( لايندر شرايط تنش خشكي در دو   Csa07g035970ژن  الگوي بيان -٦شكل 

  دار : عدم وجود تفاوت معنيnsدار در سطح يك درصد، . **: تفاوت معنيكاملينا
Figure 6. Csa07g035970 gene expression pattern under drought stress conditions in two sensitive (DH101) and 

tolerant (DH91) lines of Camelina plant. **: Significant difference at the 0.01, ns: Non-significant. 
 

 

  .  كاملينا گياه  )  DH91) و متحمل ( DH101حساس (   لاين در شرايط تنش خشكي در دو    Csa11g065620ژن   الگوي بيان   - ٧شكل  
  دار: عدم وجود تفاوت معنيns؛ دار در سطح يك درصد: تفاوت معني** 

Figure 7. Csa11g065620 gene expression pattern under drought stress conditions in two sensitive (DH101) and 
tolerant (DH91) lines of Camelina plant.  

**: Significant difference at the 1%; ns: Non-significant  

 
تعداد   حاضر  پژوهش  خانواده    ٢١٤در  از  عوامل  عضو 

شد.    WRKY  رونويسي شناسايي  كاملينا  گياه  شناسايي  در 

خانواده    ٢١٤تعداد   كه  داد  نشان  خانواده    WRKYژن  يك 

زيادي به    هاي پژوهش تاكنون  است.  در گياه كاملينا  بزرگ ژني  

اند و نشان  در گياهان مختلف پرداخته   WRKYخانواده  بررسي  

اين خانواده  داده  كه  بزرگ اند  از  ژني  ترين خانواده يكي  هاي 

 Eulgem et al., 2000; Goyal et(   دهد را تشكيل مي گياهي  

al., 2023 (  . هاي ژن  WRKY    بار اولين  گياه  در  براي 

شيرين سيب  شدند   زميني   Ishiguro and(   شناسايي 

Nakamura, 1994 ( .    ترتيب در گياهان ديگر از  به پس از آن

  ، ، درخت كاج پنبه   ، زميني، جو سيب   ، آرابيدوپسيس  جمله برنج، 

گياهان  آفتابگردان   از  ديگر  بسياري  شده و    اند شناسايي 

 )Eulgem et al., 2000; Giacomelli et al., 2010; Goyal et 

al., 2023; Jiang et al., 2017; Khoso et al., 2022; 
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Rushton et al., 2010 .(   و همكاران    ينگ ل )Ling et al., 2011  (

  كردند   يي شناسا   يار خ   ياه در گ   را   WRKY  كدكننده ژن    ٥٧  تعداد 

ا   ي ها كه در بافت    بودند   ي متفاوت   يان ب   ي دارا   ياه گ   ين مختلف 

 )Ling et al., 2011 ( .   عضو از    ٩٦ديگر، تعداد    ي در پژوهش

گياه    WRKYخانواده   هاي  شناسايي شد كه به گروه   جو در 

.  ) Yazdani et al., 2015( بندي شدند  مختلفي تقسيم عملكردي  

در گياه    WRKYژن كدكننده    ١٢٧مشابه تعداد    پژوهشي در  

هاي  نامساوي روي كروموزوم طور  به سيب شناسايي شد كه  

هاي مختلف  متفاوتي در بافت   سيب توزيع شده و داراي بيان 

با بررسي  در    . ) Meng et al., 2016( بودند   پژوهش ديگري 

شناسايي شد و    WRKYژن كدكننده    ١٣٦تعداد  ژنوم ذرت  

آن  گرفت  خصوصيات  قرار  بررسي  مورد   ,.Wei et al( ها 

پژوهش   . ) 2012 داده اين  نشان  كه  ها  ژني  خانواده اند  ي 

WRKY    از بزرگ  خانواده   ١٠يكي  در    رونويسيعوامل  ي 

  .  ) Goyal et al., 2023(   گياهان است 

وجود تعداد  هاي عملكردي محافظت شده  نتايج بررسي دمين 

در ساختار    WRKYعملكردي محافظت شده    دمين يك يا دو  

ژني   خانواده  اعضاي  كاملينا    WRKYتمام  داد.  را  گياه  نشان 

شده    دمين   بر علاوه  محافظت  دمين  WRKYعملكردي   ،

نيز در ساختار برخي از اعضاي    Plant Zn clusterمحافظت شده  

دو دمين    بر علاوه گياه كاملينا مشاهده شد.    WRKYخانواده ژني  

كاملا  تعداد  در  ژني   ًمذكور،  خانواده  اعضاي  از  محدودي   

WRKY   ي شده محافظت هاي عملكردي  گياه كاملينا دمين  zf-

RVT  ،PKc_like  ،Sin3    وLRR    وTIR   .خانواده    نيز مشاهده شد

دمين  WRKYژني   تعداد  مبناي  همچنين  و   WRKY بر 

 شوند. ها به سه گروه تقسيم ميآن   Plant Zn clusterدمين  

داراي  سه و دو و گروه WRKY داراي دو دمين  اولگروه  

هاي زير  . در هر كدام از گروهباشندمي WRKY يك دمين

دمين   است  باشد   Plant Zn clusterممكن  داشته    حضور 

)Eulgem et al., 2000( .  

نرم  از  استفاده  با  بررسي  موتيف MEMEافزار  نتايج  هاي  ، 

مختلفي را در ساختار اعضاي اين خانواده مشخص كرد. برخي  

در ساختار    WRKYها مانند موتيف حاوي توالي  از اين موتيف 

كه  مشاهده شدند، درحالي  WRKYتمام اعضاي خانواده ژني 

ها تنها در ساختار برخي از اين اعضاء  برخي ديگر از موتيف 

فيلوژن  نتايج بررسي  تيكي اعضاي خانواده ژني  وجود داشتند. 

WRKY    گياه كاملينا نشان داد كه اين اعضاء از لحاظ تكاملي

شوند. هر كدام از اين چهار  بندي مي به چهار گروه اصلي تقسيم 

به   اصلي خود  اين  بندي مي تقسيم   هايي يرگروه ز گروه  شوند. 

 WRKY دليل تعداد دمين به هاي مختلف تكاملي احتمالاً  گروه 

متفاوت و همچنين وجود يا عدم وجود دمين محافظت شده  

Plant Zn cluster   دمين ساير  ساختار  و  در  عملكردي  هاي 

اند.  گياه كاملينا، به وجود آمده   WRKYاعضاي خانواده ژني  

بسته به نوع گونه گياه و همچنين درجه تكاملي آن، ممكن است  

داشته    در يك گياه وجود   WRKYهاي  تمام يا برخي از گروه 

  دمين .  ) Eulgem et al., 2000; Goyal et al., 2023( باشند  

وجود  به  WRKY عملكردي  كه   WRKYGQK موتيف دليل 

قابليت اتصال به  ها قرار گرفته است،  آن انتهاي آميني    به  نزديك 

DNA   تغيير    هرگونه .  دهد را داشته و فعاليت خود را انجام مي

آمينواسيدي  در   كاهش    باعث    WRKYGQKموتيف توالي 

شده و يا    WRKYبرداري  نسخه   عامل   DNAفعاليت اتصال به  

 ;Eulgem et al., 2000(   برد كامل از بين مي طور  به   فعاليت آن را 

Jiang et al., 2017; Rushton et al., 2010 ( .    

ژن  بيان  الگوي    و   Csa07g035970  هاي بررسي 

Csa11g065620    در شرايط تنش خشكي نشان داد كه بيان اين

ژن در دو لاين حساس و متحمل در شرايط تنش خشكي  دو  

است  افزايش    مذكور ژن  دو  بيان  كه  طوري به   . متفاوت 

كه  لاين متحمل نسبت به شاهد نشان داد، درحالي   در توجهي  قابل 

ژن در شرايط    دو   داري از اين در لاين حساس تغيير بيان معني 

الگوي بيان هردو ژن انتخاب شده  .  تنش خشكي مشاهده نشد 

آن   يرگذاري تأث حاكي از اهميت ميزان   خشكي   در شرايط تنش 

  ، برداري نسخه   عوامل خانواده  هر  معمول در  طور  به باشد.  ژن مي 

با انجام عمل اصلي و عمومي خانواده    زمان هم اعضاء مختلف  

برداري،  و تحريك شروع نسخه   انداز راه   DNAيعني اتصال به  

مثال ممكن است  طور  به هاي عملكردي نيز هستند.  داراي تفاوت 

برخي فقط در مراحل نموي تأثير داشته باشند و برخي در پاسخ  

 Khoso(  هاي محيطي عمل خود را انجام دهند تنش به شرايط  

et al., 2022 (  .  ژنCsa07g035970    ارتولوگWRKY57    گياه

است  به    آرابيدوپسيس  تحمل  ايجاد  در  مهمي  نقش  تنش  كه 
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مي  بازي  آرابيدوپسيس  گياه  در  بيان  كند.  خشكي  افزايش 

WRKY57    نسبت به تنش خشكي شده و    تحمل باعث ايجاد

مي  خشكي  تنش  به  گياه  حساسيت  باعث  آن  شود  خاموشي 

 )Jiang et al., 2012; Jiang et al., 2016 ( .   گياه  كه  با توجه به اين

باشد، نتايج  ترين خويشاوند گياه كاملينا مي آرابيدوپسيس نزديك 

در پژوهش حاضر مطابق با    Csa07g035970ژن  بررسي بيان  

بود.    هاي پژوهش  ارتولوگ    Csa11g065620ژن  گذشته 

WRKY8    ايجاد در  نقش مهمي  كه  است  آرابيدوپسيس  گياه 

هاي شوري و خشكي در گياه آرابيدوپسيس بازي  تحمل به تنش 

اين ژن بيشترين بيان را در بافت ريشه داشته و القاي آن  كند.  مي 

اي  تنش باعث  به  نسبت  مقاومت  خشكي  جاد  و  شوري  هاي 

  .  ) Hu et al., 2013( شود  مي 

مهم   يطي مح   ي ها تنش  و    ي محدودكننده   عوامل   ين تر از  رشد 

  يي جا جابه در    يي عدم توانا   يل دل به   ياهان است. گ   ياهان در گ   يد تول 

  يات، ح   ي ادامه   ي شده برا   يجاد ا   ييرات ها و تغ از تنش   يز و گر 

تول   ير تكث  به    يمي تنظ   يسم مكان   يك   يازمند ن   يدمثل و  پاسخ  در 

گ   يستي ز   ي ها تنش  طر   ياهان هستند.  القاء    ي ها ژن   يان ب   يق از 

  ين ب   ين دهند كه در ا ي پاسخ م   يطي مح   ي ها به تنش   شونده با تنش 

ها به  پاسخ   ين ا   يم در تنظ   ي و مهم   ي نقش مركز   يسي رونو   عوامل 

از    WRKY  كدكننده ژن    ٢١٤پژوهش تعداد    ين عهده دارند. در ا 

  يي شناسا   ينا در سطح ژنوم كامل   يوانفورماتيكي ب   هاي ي بررس   يق طر 

  يج قرار گرفت. نتا   ي ها مورد بررس مختلف آن   هاي يژگي شد و و 

  يشتر مطالعات ب   ي برا   ي شروع   توانند ي پژوهش م   ين حاصل از ا 

  باشد.    ينا كامل   ياه در گ   WRKY  ي در مورد نقش خانواده ژن 
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