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 چکیده
روشی پرکاربرد و مفید برای بررسی مکانیسم مقاومت در گیاهان است، های دفاعی گیاهی گیری میزان بیان ژناندازه

تأثیر اسیدسالیسیلیک بر تغییرات بیان  به منظور بررسیباشد. بر نیز میاما این روش در عین حال هزینه بر و زمان
، Stress responsiveاکسیداز، اگزالات اکسیداز، پروتئین  NADPH)های دفاعی درگیر در مقاومت بعضی از ژن

بلات نوردرنبه روش  Z. triticiهای تلقیح شده با بیمارگر  گندم( سوپراکسید دیسموتازو ترانسفراز  Sگلوتاتیون 
های درگیر در بیان ژنبینی پیش جهتاز نوردرن بلات معکوس  به دست آمده بر اساس اطلاعات. بررسی شد معکوس

ساعت  24 در  استفاده شد. وزنی و هموار سازی نمایی میانگین متحرکمیانگین متحرک ساده،  هایمقاومت از روش
رغم یعل های مورد بررسی و در هر دو تیمار میزان بیان به بیشترین مقدار خود رسید ودر همۀ ژنبعد از تلقیح بیمارگر 

هموارسازی نمایی، با توجه نتایج این مطالعه نشان داد که استفاده از روش  .افزایشی بود کلی روند ،تفاوت در هر ژن
میزان بیان، باشد. دیگر میروش بینی، دارای دقت بالاتری نسبت به دو های قدرت پیشبه محاسبۀ و مقایسۀ شاخص

 24تا  به عبارتی، داشتندگزالات اکسیداز روند مشابه ترانسفراز و ا Sگلوتاتیون ، اکسیداز NADPHژن سه در مورد 
بررسی  در پیش گرفت. یباعث افزایش شد و سپس میزان بیان روند کاهش اسیدسالیسیلیک ،ساعت بعد از تلقیح بیمارگر

تأثیرگذار بر  ،تیمار مورد نظر محققبیان ژن روش بسیار حساسی است، و باید تحت شرایط کنترل شده باشد، و فقط 
گیری هایی ابتدایی اندازهدر طی دوره هااطلاعات بیان ژن شودپیشنهاد می ،روی بیان ژن در گیاه باشد، در این شرایط

بینی قرار های بعدی مورد پیشبرای زمان ،نبینی میزان بیاهای پیششود، سپس با استفاده از این اطلاعات و روش
 گیرد.
 .Zymoseptoria tritici گندم، بینی،بیان ژن، نوردرن بلات معکوس، پیش کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه  

درصد جمعیت جهان را  35گندم غذای اصلی حدود 
، تقاضای 2020شود در سال بینی میتشکیل داده و پیش

میلیون تن  1050تا  840جهانی برای این محصول بین
. برای رسیدن به این (Anders and Huber, 2010) باشد

 6/2تا  6/1سطح تقاضا، تولید این محصول باید سالانه 
. رشد و عملکرد گیاهان در درصد افزایش پیدا کند

های محیطی زنده و بسیاری از مناطق دنیا توسط تنش
 Rezvaniگردد )غیرزنده متعدد محدود می

Moghaddam and Koocheki, 2001.)   گیاه گندم در
های محیطی زنده طول کشت تا برداشت در معرض تنش

ها و خشکی قرار می ماریو غیر زنده مختلفی مانند بی
کند. در گندم نیز مانند گیرد که رشد گیاه را محدود می

های مختلفی برای سازش با این سایر گیاهان، مکانیسم
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تغییرات جهت حفظ بقای گیاه تکامل یافته است که از آن 
های مورفولوژیکی، توان به مکانیسمجمله می

 Arraiano)فیزیولوژیکی و تغییرات مولکولی اشاره کرد 

and Brown, 2007 .) 
آفات و بیماری ها بسته به شرایط آب و هوایی یکی    

اره  وکه هم اسااتگندم زای ترین عوامل خسااارتاز مهم
 Gholamnejad etد )دهنتنش قرار میتحت  این گیاه را 

al., 2010)ماری  ترین. یکی از مهم ندم      بی به گ که  هایی 
کند بیماری ساااوختگی برن گندم با خساااارت وارد می

 باااشااااد ماای Mycosphaerella graminicolaعاااماال 
(Goodwin, 2007       یا ندم  ماری ساااوختگی برن گ (. بی

سی     ,.Quaedvlieg et alسپتوریوز گندم با فرم غیرجن

2011  Zymoseptoria tritici         یل کاشااات ارقام به دل
شده در    صلاح  ساس، نیمه   1سیمیت  مکزیکی )ارقام ا ( ح

کشااتی و در سااطح   پاکوتاه و زودرس به صااورت تک
سارت وارد می    سیع در اغلب نقاط دنیا خ وقوع و   کند.و

بقا بیماری لکه برگی به شدت به شرایط محیطی بستگی  
کش، کنترل این بیماری از طریق اساااتفاده از قار دارد. 

های  به کاربردن ارقام مقاوم و همچنین استفاده از روش
های زراعی  جه به عدم کارایی روشاساات. با تو زراعی

یه        جدا مت  قاو ماری، م به      در کنترل موثر بی قار   های 
ها و آلودگی ناشی از مصرف    سموم سیستمیک، هزینه   

ترین،  سموم شیمیایی، استفاده از ارقام مقاوم اقتصادی    
سالم بهترین و از نظر زیست  ترین روش مقابله محیطی، 
 (.Gholamnezhad et al., 2016cبا این بیماری اساات )
مانند ساااایر بیماری های گیاهی        در مورد این بیماری 

روش شاایمیایی اولین و موثرترین روش مبارزه اساات، 
نسابت به ساموم    ولی با توجه به مقاومت عامل بیماری 

شاایمیایی همواره اسااتفاده از ارقام مقاوم به عنوان یک  
حث برای روش  ماری مطرح بوده    مورد ب کنترل این بی

(. از طرفی اغلب ارقام   Adhikari et al., 2007اسااات )
تجاری به این بیماری حساااس بوده و دسااترساای به    

                                                      
1 CIMMYT 

ست )    صول محدود ا  ,.Eyal et alارقام مقاوم و پر مح

(. در این راساااتا و به منظور شاااناساااایی منابع    1987
قات             ندم تحقی ماری ساااوختگی برن گ به بی مت  قاو م

ر این زمینه فراوانی در سااراساار دنیا انجام گرفته که د 
هایی با هایی نیز حاصااال شاااده و ارقام و لاینموفقیت

 van Ginkel andمقاومت بالا شاااناساااایی شاااده اند )

Rajaram, 1999 .) 
است   یعیطب ۀدهندیاممولکول پ یک یدسالیسیلیک  اس 

نقش  یمارگرها  ب یه عل یاهان  گ یدفاع  های که در پاسااا   
دارد. اسااایدساااالیسااایلیک جزل مواد فنلی اسااات که به  

 باعث تواندصااورت طبیعی در گیاهان وجود دارد و می
ستمیک   مقاومت القال  Kawano et) شود  گیاهان در سی

al., 2004.) 
ها در زمان تنش و شاااناساااایی  بررسااای بیان ژن

های دفاعی نساابت به بیمارگرها، بساایار ضااروری   ژن
قات اطلاعات مرتبط به مکانیساام اساات. نتایج این تحقی

ید            تحمل و مقاومت به بیمارگرها را افزایش داده و تول
مل از راه روش    قام متح ناوری را      ار های زیساااات ف
یه      هموارتر می سااااازد. روش هت تجز های مختلفی ج

 پروفایل بیان ژن در گیاهان از جمله گندم وجود دارد.
-یکی از معمولترین این روش 2نوردرن بلات معکوس

اطلاعات توالی )ژنومیکس  ،هاست که به عنوان رابط
ساختاری( را به ژنومیکس عملکردی )تعیین عملکرد و 

 (.Rabbani et al., 2003دهد )نوع فعالیت( ارتباط می
های دفاعی باعث سااانتز آنزیم های دفاعی می        ژن
نقش بساایار مهمی را در   ی تولیدیآنزیم ها کهشااوند 

فعالیت های دفاعی گیاه بر عهده دارند. بررسی بیان ژن 
باز     یک  مانی  ۀها در  نۀ      ،ز یاد و همچنین هزی عالیتی ز ف
های  روزه تکینیک  طلبد. با وجود اینکه هر   هنگفتی را می

آید )مانند    جدیدی برای بررسااای بیان ژن به وجود می    
RNAseq ای  وساااه( ولی همواره بررسااای بیان ژن پر

نه بر اسااات   با  (Gholamnezhad, 2016) گران و هزی  .

2 Reverse Northern blot 
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ستفاده از      صورتی که بتوان با ا توجه به این مطالب در 
های را نرم ماری    و همچنین روشای نه یا افزار های آ

بینی کرد،  مورد نظر پیش ۀمیزان بیان ژن را در یک باز   
کار انجام های اینجویی زیادی در زمان و هزینهصاارفه

در این مطالعه ابتدا بررسااای بیان ژن های        .شاااودمی
ساااازی  سااااعت بعد از آلوده 24دفاعی در بازۀ زمانی 

های سااری  روشانجام گرفت و سااپس با اسااتفاده از  
  ساعت بعد، 24ش بینی میزان بیان ژن ها برای پی زمانی

 صورت گرفت.
برداری در این نقاط زمانی این است که دلیل نمونه

بیمارگر از ایجاد بیماری  گیاه با پاس  سریع به
-کند، و این پاس  سریع با افزایش بیان ژنجلوگیری می

درگیر در سیستم دفاعی میزبان صورت  های مختلف
. در صورت عدم توانایی گیاه به واکنش سریع گیردمی

زمان بیمارگر غلبه کرده، در نتیجه گیاه بیمار  با گذشت
 (. Gholamnezhad et al., 2016bمی شود )

های درگیر هدف از این مطالعه ابتدا بررسی بیان ژن
در مقاومت گیاه گندم به بیماری سوختگی برن 

 24الیسیلیک در وجود اسید س وجود و عدم درشرایط
سپس با ر است. ساعت ابتدایی بعد از تلقیح بیمارگ

استفاده از ها، به کمک بیان ژناستفاده از اطلاعات 
 روش (،1ایام)اسسادهروش میانگین متحرک های روش

و روش هموارسازی   (2ایام)اس میانگین متحرک وزنی
ها در میزان بیان این ژن (3ای اس)اس نمائی منفرد

 ینی قرار گرفت.بساعات بعد از تلقیح مورد پیش
 

 هامواد و روش
 کشت گیاه و آلوده سازی

( Esllahi et al., 2013رقم متحمل زاگرس ) یبذرها
ثانیه و دوبار  30به مدت  %70پس از ضدعفونی با الکل 

متری سانتی عمق یکشستشو با آب مقطر سترون، در 

                                                      
1SMA  
2 SMA 

خاک گلدان )محتوی پرلیت، خاک سترون و خاکبرن با 
( کشت شدند. در هر گلدان سه بذر کاشته 1:1:1سبت ن

با  گی(روزه12ها در مرحلۀ دوبرگی )گیاهچه.شد
 Chartrainسوسپانسیون جدایۀ قار  بیمارگر به روش 

( تلقیح شدند. همزمان، این گیاهان با 2004و همکاران )
میلی مولار(  2و  0های )سالیسیلیک اسید در غلظت

پاشی شدند. غلظت ها بر اساس مطالعه قبلی محلول
نگارندگان که در گلخانه با استفاده از همین رقم و عامل 

 Gholamnezhad etگرفت، انتخاب شد ) بیماری صورت

a.l, 2016a گیاهان شاهد فقط با آب مقطر استریل تلقیح .)
های اولیه و سریع گیاه، در شدند. جهت بررسی پاس 

-ساعت بعد از مایه 24و  12، شش، سه، صفرزمان های 

های گیاه گندم انجام برداری از برنزنی بیمارگر، نمونه
ه در محل نمونه برداری به گرفت. نمونه ها بلافاصل

-درجۀ -70ظرف نیتروژن مایع منتقل و سپس در فریزر

 Gholamnezhad) گراد آزمایشگاه ذخیره شدندسانتی

et a.l, 2016b) . 
 های منتخببرای ژن طراحی آغازگر

اگزالات اکسیداز،  پنج ژن شاملدر این تحقیق بیان 
NADPH  اکسیداز، پروتئینStress responsive ،
 و سوپراکسید دیسموتاز GSTترانسفراز  Sگلوتاتیون 

ها از بانک مورد ارزیابی قرار گرفت. توالی این ژن
( به دست آمد و آغازگرهای NCBIاطلاعاتی ژنوم )

(. از ژن آلفا توبولین 1اختصاصی طراحی شد )جدول 
 نیز بعنوان ژن خانه دار )کنترل داخلی( استفاده شد. 

 cDNAو ساخت  RNAاستخراج 
های هوایی گندم با از بافت اندامRNA استخراج 

)سیناژن، ایران( مطابق  RNXplus استفاده از کیت 
نیز با استفاده   cDNAدستورالعمل انجام گرفت. ساخت 

، Reverse Transcriptase (Thermo Scientificاز کیت 
و آغازگرهای  cDNAبا الگوی انجام شد. آمریکا( 

3 SAS 
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تکثیر شد.  PCRاختصاصی، هر ژن با استفاده از واکنش 
مقدار هر ژن از مقایسۀ میزان روشنایی باند محصول 

PCR   بر روی ژل آگارز با میزان روشنایی باند متناظر

در رنگ آمیزی با اتیدیوم بروماید و کمی  DNAنشانگر 
، انگلیسTotallab (Totallab  )افزار کردن آن با نرم

 مشخص شد. 
 

 .نام ژن ها و توالی آغازگرها مورد استفاده در نوردرن بلات معکوس -1جدول 

Table 1. Names of genes and sequence of primers used in reverse northern blot. 

دمای ذوب 
  گرادسانتیدرجۀ

Melting tem.)) 

 طول توالی

Seq. 

lengt)) 

 (5′-3′)توالی آغازگر 

Primer seq.)) 

 نام مخفف
(Abbreviated 

name ) 

 نام ژن
(Gene names( 

60 229 

F: ACTTCCTCTTCTCGTCCAAG   

Oo 
 اگزالات اکسیداز

Oxalate oxidase 

 R: CTTACCGACGTTGAACTGCA 

62 242 

F: CAGCATCCATGTTCGGCAAC 

 
NADPH اکسیداز 

NADPH oxidase 

 R: ATAAGCGTACCCAGATCAAC 

62 248 
F: CCAACTACGCCATGTCCGTG 

 Stress responsiveپروتئین  

protein R: TCCACAGCACCGACTCGTCC 

62 157 F: TGGAGCACAAGAGCCCCGAG    
GST 

 Glutationترانسفراز Sگلوتاتیون 

S transferase 
R: TCGCCTTCCCTCAGCAGGTC 

62 179 F: CGATAGCCAGATTCCTTTGAC    
SOD 

 دیسموتازسوپراکسید 

Superoxide dismutase 
R: GGAAACCAGCGACCTACAACG 

56 150 

F:GCTTTCAACACCTTCTTCAG 

α-Tub 

 توبولین –آلفا 

α-tubulin 

 R:GGGGCATAGGAGGAAAGCA 

 
 دارساخت پروب نشان

استخراجی از گیاهان تحت تیمار جهت تهیۀ  RNAاز 
ها استفاده الگوی بیان ژن( برای بررسی Probeنشانگر )

پروب یا نشانگر نشاندار، مانند تهیه  یشد. مراحل تهیه
cDNA  معمولی بود با این تفاوت که به جای استفاده از
dNTP  معمولی ازDIG labeled dNTP (Roche Life 

Science.آلمان( استفاده شد ، 
 نوردرن بلات معکوس و بررسی بیان ژن ها

 1تا  PCR ،5/0یط واکنش پس از بهینه سازی شرا
-هر ژن بر روی غشال لکه PCRمیکروگرم از محصول 

توبولین گندم به عنوان  -ژن آلفا cDNAگذاری شد. از 
بدون  PCRکنترل داخلی و از آب مقطر و محلول واکنش 

-دورن واکنشالگو به عنوان کنترل منفی استفاده شد.  

د و گراسانتیدرجۀ 65سازی به مدت یک شب در دمای 
در داخل دستگاه هیبریداسیون انجام شد. سپس غشا در 

( گذاشته X-rayتاریکخانه در معرض فیلم رادیولوژی )
دقیقه فیلم ظاهر گردید. امتیازدهی به  30شد و بعد از 

، که میزان تیرگی TotalLabها با استفاده از نرم افزار لکه
 ۀها را براساس تعداد نقاط تیره موجود در محدودلکه
از مورد نظر مشخص می نماید، صورت گرفت. پس  ۀلک

-توبولین توسط نرم-آلفاۀ ها بر اساس لکآنکه تمامی لکه

افزار های حاصل از نرمافزار استاندارد شدند، داده
TotalLab افزار وارد نرمExcel  ،و نمودار رسم شده

 شد.
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 هابینی میزان بیان ژنپیش
مانند میانگین ها در تحقیق حاضر از انواع روش

متحرک ساده، میانگین متحرک وزنی و روش 
بینی آنزیم مورد نظر جهت پیش هموارسازی نمائی

میزان  ،د. در تمام روش های مورد بررسیشاستفاده 
با تأخیر یک روز به عنوان  های مورد مطالعهبیان ژن

در فردای آن روز به  بیان ژن ورودی مدل و میزان
عنوان خروجی مدل در نظر گرفته شد. به این ترتیب به 

ساعت بعد از تلقیح  12در  بیان ژنعنوان مثال میزان 
ساعت بعد  24بیمارگر ورودی برای میزان بیان ژن در 

   از تلقیح بیمارگر قرار داده شد.
 بینی روند پیش

هااای  بینی بااه دو گروه روشهااای کمی پیشروش
بندی  های علت و معلولی تقسیمتنی بر گذشته و روشمب
،  1هایی مانند میانگین متحرک سااااده     شاااوند. روش می

در   3و روش هموارساااازی نمائی  2میانگین متحرک وزنی 
های پیشااارفته مبتنی بر گذشاااته قرار       زیرگروه روش

 شود.دارند که در ادامه توضیح داده می
 4(SMA)  روش میانگین متحرک ساده -1

بل       در  یانگین مقادیر واقعی چند دوره ق این روش م
بعد در نظر گرفته می شاااود.    ۀبه عنوان پیش بینی دور

بینی  ها، مقدار پیشهایی که میانگین آنتعیین تعداد دوره
بعد را شااکل می دهد، بسااتگی به ارزش اطلاعات  ۀدور
( روش میانگین متحرک 1های گذشته دارد. رابطه )دوره

 .(Makridakis et al., 1998) دهدساده را نمایش می

(1) 
k

A

F

t

kti

i

t




  1
1

 
 که در آن: 

1tFبینی برای دوره بعد: مقدار پیش. 

                                                      
1 Single Moving Average  
2 Weight Moving Average 
3 Exponential Smoothing 
4 Single Moving Average  

 iAمقدار واقعی مربوط به دوره جاری :. 

tتعداد دوره های مورد بررسی :. 
k: هااا، مقاادار  تعااداد دوره هااایی کااه میااانگین آن
 دهد.بعد را شکل می ۀبینی دورپیش
 

 5(WMAروش میانگین متحرک وزنی ) -2
معمولاً میزان اثرگذاری مقادیر واقعی در دوره های    

طور مثال گذشااته بر پیش بینی آینده، متفاوت اساات. به
اطلاعات جدیدتر ارزش بیشتری دارند. لذا در این روش   

( نشااان داده شااده اساات، به   2همانگونه که در فرمول )
های مختلفی داده می  های گذشاااته وزن    اطلاعات دوره 

بیان  3شااماره  ۀشااود. محدودیت ارائه شااده در رابط 
های تخصاایص داده شااده باید   مجموع وزنکه  ،کندمی

 .(Makridakis et al., 1998) برابر با یک باشد

(2) 
 
(3) 
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 که در آن: 

1tFبعد ۀبینی برای دور: مقدار پیش. 
 iA جاری ۀدور: مقدار واقعی مربوط به. 

tتعداد دوره های مورد بررسی :. 
k بینی آنها، مقدار پیش: تعداد دوره هایی که میانگین

 .دهددوره بعد را شکل می

i :وزن مربوط به دوره iام. 
 6(SES)روش هموارسازی نمائی منفرد  -3

این روش، یااک نوعی از روش میااانگین متحرک             
دارند و همچنین به   8ها حالت نمائیاسااات که وزن 7وزنی

شاهدات قبل وزن داده می  شود و وزن بالاتر به    تمام م

5 Weight Moving Average 
6 Single Exponential Smoothing 
7 Weighted Moving Average 
8 Exponential 
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ها به  شااود و به عبارتی، وزنمشاااهدات اخیر داده می
بینی برای  یابد. بنابراین پیشصورت هندسی، کاهش می  

 ,.Gelper et al) اسااات 4هر دوره به صاااورت رابطه 

2010): 
(4)       ...111)( 3

3

1

2

11   ttttt DDDDtF  
 

1)(که در آن،  tFt بینی ی مقدار پیشنشاندهنده
 tDو عبارت  tمتغیر مورد نظر در دوره  +1tی دوره

، 4ی باشد. در رابطهی متغیر میمقدار آخرین مشاهده
 کوچکتر از یک است.  مقدار 

-در این رابطه فرض بر این است که قدرت توضیح

یعنی آخرین مشاهده، در پیش بینی بیشتر  tDدهندگی 
هاست، بنابراین بزرگترین وزن به آن از سایر مشاهده

نشان داده شده  1شود. همان طور که در شکل داده می
در آخرین مشاهده )مشاهده ای که  است، ضریب 

قرار است بعد از آن پیش بینی صورت گیرد( ضرب 
)1(شود. سپس می   در مشاهده ماقبل آخر ضرب
) مقدار آن شود که بدلیل کوچکتر از یک بودن می

)1(  از ) ست و لذا ضریب اهمیت کمتری کمتر ا
 .(Gelper et al., 2010) گیردبه خود می

 
 
 
 
 
 
 
 

 ها در روش هموارسازي نمائي منفردنمودار ارزشگذاري مشاهده  -1شکل 

Figure 1: Valuation Schedule of Observations in the Single-Point Equilibrium Method 
 

تر و به صورت رابطه   توان به شکل ساده  را می 4رابطه 
 نوشت: 6یا  5

(5)   ttt FDF   11 

 (6)  tttt FDFF  1 
برابر اساااات بااا  t+1بینی در دوره در واقع، پیش

سال     سط موزون مقدار در  ضافه پیش  tمتو بینی تا به ا
یااا همااان ضاااریااب    مقاادار ضاااریااب  . tی دوره

هموارسازی، بصورت تجربی و بین صفر و یک انتخاب    
شااود. مقدار این ضااریب بهتر اساات که به صاافر      می

تر باشاااد تا به یک، زیرا در این صاااورت خطای نزدیک
 گیرد.صورت می کمتری

 
با بررساای  درت          -4 های مرتبا  شااااخا 
 بینیپیش

بینی و انتخاب بهترین  به منظور مقایسااه قدرت پیش
یانگین      روش پیش بینی، از معیارهای مختلف از جمله م

عات خطا      MAEقدرمطلق خطا )   جذور مرب یانگین م (، م
(RMSE ( و درصااااد میااانگین مطلق خطااا )MAPE )

شد. این معیارها   ستفاده  شان   7-9به صورت روابط   ا ن
 .(Ostertagova & Steertagova, 2011) شودداده می

(7) 
n

e

MAE

n

i

i
 1

 

 

 

 
 وزن

 سال
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 که در این روابط:  

nبینی ها: تعداد پیش 

ie طای پیش قادیر       بینی اساااات: خ فاوت م که از ت
 بینی شده و مقادیر واقعی به دست می آید.پیش

iY  مقدار واقعی : 
 نتایج

  GSTترانسفراز  Sگلوتاتیون 

میزان بیان ژن رمز کنندۀ  )الف(  2شااکل با توجه به 
سفراز )  Sگلوتاتیون  ساعت در    24در طول  ( GSTتران

و همچنین تیمار قار     (Z+0+Sهر دو تیمار قار  تنها )   
( افزایش یافته اساات. Z+2SA+Sو اسااید سااالیساایلیک )

میزان این افزایش در مورد هر دو تیمار از زمان صاافر  
با       24تا آخرین نقطۀ زمانی )     عد از آلودگی  سااااعت ب

قار ( تقریباً روند مشابهی داشته است. در کلیۀ ساعات     
و تیمار   نمونه برداری میزان بیان ژن این آنزیم در هر د  

نزدیک به هم بودند به بیان دیگر اسیدسالیسیلیک تأثیر      
زیادی بر روی بیان این ژن نداشااات و این امر نشاااان 
 دهندۀ تأثیر قار  بر روی افزایش فعالیت این ژن است. 

 
  SOD1 سوپراکسید دیسموتاز 

میزان بیان ژن رمز کنندۀ    ( ب) 2شاااکل  با توجه به    
سموتاز )      سیددی ساعت در    24طول در  ( SODسوپراک
ها )      قار  تن مار  مار   Z+0+Sهر دو تی ( و همین طور تی

( افزایش یافته  Z+2SA+Sقار  و اسااید سااالیساایلیک ) 
اساات. میزان این افزایش در مورد هر دو تیمار از زمان 

ساااعت بعد از آلودگی   24صاافر تا آخرین نقطۀ زمانی )

                                                      
1 Super Oxide Dismotase 

های با قار ( تقریباً روند مشابهی داشته است. در زمان   
سااااعت بعد از آلودگی با قار  اختلافی  12و  3صااافر، 

بین دو تیمار در میزان بیان ژن این آنزیم وجود نداشته 
میزان فعالیت آنزیم در     24و  12اسااات ولی در زمان   

تیمار اسیدسالیسیلیک و قار  بیشتر از تیمار قار  تنها      
ه بیان دیگر اسیدسالیسیلیک به میزان اندک باعث    ببود، 

 یان این ژن شده است.افزایش ب
 

  Stress responsiveپروتئین 
)ج( میزان بیان ژن رمز کنندۀ     2 شاااکل با توجه به    

ساااعت در هر  24 در طول Stress responsiveپروتئین 
( و همین طور تیمار قار  و    Z+0+Sدو تیمار قار  تنها )   
( به میزان قابل توجهی Z+2SA+Sاسااید سااالیساایلیک )
برداری به غیر  کلیۀ ساعات نمونه افزایش یافته است. در

میزان بیان این ژن در تیمار کاربرد توأم   ،از زمان صفر 
قار  و اساایدسااالیساایلیک بیشااتر از کاربرد تیمار قار  

این نکته نشان   .دار بودتنها بود، و این اختلاف هم معنی
دهندۀ تأثیر اساایدسااالیساایلیک بر روی افزایش فعالیت  

 بیان این ژن است. 
 
HNADP 2اکسیداز 

میزان بیااان این ژن در هر دو تیمااار قااار  تنهااا 
(Z+0+S     و همچنین تیمار قار  و اساایدسااالیساایلیک )

مان Z+2SA+Sباهم، )  نه   ( در طول ز برداری  های نمو
شی بود. میزان این افزایش در مورد    دارای روندی افزای
هر دو تیمار روندی تقریباً مشاااابه به هم داشاااته ولی      

اسیدسالیسیلیک و قار  تأثیر بیشتری از       زنی توأماًمایه
اساااتفاده از قار  به تنهایی بر روی میزان بیان این ژن 

روند افزایش در تیمار توأم، به   6داشاات و بعد از زمان 
دهد که این صورت جهشی زیاد شد، این نکته نشان می    

ژن در حضااور اساایدسااالیساایلیک و بیمارگر در رقم    
 د(. 2شکل ) متحمل دارای بیان بیشتری است

2 NADPH Oxidase 
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 1(Ooاگزالات اکسیداز )
میزان بیااان این ژن در هر دو تیمااار قااار  تنهااا 

(Z+0+S ،و نیز تیمار قار  و اسااید سااالیساایلیک باهم )
(Z+2SA+S مان نه   ( در طول ز برداری دارای  های نمو

روندی افزایشی بود. میزان این افزایش در مورد هر دو   
زنی داشاااته و مایه   تیمار روندی تقریباً مشاااابه به هم       

توأماً اسایدساالیسایلیک و قار  تأثیر مشاابهی با تیمار      
سیلیک تأثیری در         سالی سید شت در نتیجه ا قار  تنها دا

قای   یان ژن این پروتئین ال قار     میزان ب در حضاااور 
بیمارگر نداشااته اساات و با توجه به وجود اگزالات در   

این افزایش در حضااور    ،قار  به عنوان مادۀ مترشااحه
 ه(.  2شکل گردد )ار  توجیه میق

 
 هاپیش بینی میزان روند بیان ژن

های  مقدار پیش بینی شااادۀ بیان ژن    2نتایج جدول   
ساعت بعد    24مورد مطالعه در تیمارهای مورد نظر را، 

از آلودگی با بیمارگر بر اساااس روش میانگین متحرک 
میزان عددی   1دهد. بر اساااس جدول ساااده، نشااان می

  Z+0+Sاکسیداز در تیمار  NADPHبینی برای ژن  پیش
  Z+2SA+S)گیاهان تیمار شااده با بیمارگر به تنهایی( و 

)گیاهان تیمار شااده با بیمارگر و اساایدسااالیساایلیک با  
لی     دوغلظاات     ترتیااب     می  06/46و  06/35مولار( بااه 

که در این روش مقادیر اختصاااد داده   بینی شااد،پیش
قااادیر واقعی دارای  شااااده در الگوی پیش بینی بااا م

بینی،  انحرافی است و بر اساس شاخص های قدرت پیش
اشاااره شااده در بخش مواد و روشااها، مقدار محاساابه 
مار          طا برای دو تی قدرمطلق خ یانگین  شااااده برای م

Z+0+S   وZ+2SA+S   درصد  60/10و  26/8به ترتیب ،
به ترتیب       ، و میانگین  29/0و  28/0میانگین مطلق خطا 

اسااات.  35/11و  66/8رات خطا به ترتیب مجموع مجذو

                                                      
1 Oxalate oxidase 

مقادیر پیش بینی شده میزان بیان ژن بر اساس میانگین 
 ها شاااامل گلوتاتیون متحرک سااااده برای ساااایر ژن

S        ترانسفراز، سوپراکسیددیسموتاز، اگزالات اکسیداز و
Stress responsive1  در مورد تیمارZ+0+S   به ترتیب ،

مشاهده و برای    93/47و  60/27، 89/60، 22/46مقادیر 
مار    قادیر       Z+2SA+Sتی یب م ، 60/66، 09/52به ترت

  به دست آمد. 14/53و  15/28

های بینی شدۀ میزان بیان ژنمقدار پیش 3جدول 
ساعت بعد  24مورد مطالعه در تیمارهای مورد نظر را 

از آلودگی با بیمارگر بر اساس میانگین متحرک وزنی 
(WMAرا نشان می ) .میزان  2اساس جدول  بردهد

اکسیداز در تیمار  NADPHبینی برای ژن عددی پیش
Z+0+S  ،)گیاهان تیمار شده با بیمارگر به تنهایی(

Z+2SA+S  گیاهان تیمار شده با بیمارگر و(
مولار( به ترتیب میلی دواسیدسالیسیلیک با غلظت 

بینی شد. که در این روش مقادیر پیش 90/46و  95/36
در الگوی پیش بینی با مقادیر واقعی دارای به دست آمده 

انحرافی است که بر اساس شاخص های قدرت پیش 
بینی، اشاره شده در بخش مواد و روشها، مقدار محاسبه 

 Z+0+Sشده برای میانگین قدرمطلق خطا برای دو تیمار 
، درصد میانگین 33/9و  47/7به ترتیب   Z+2SA+Sو  

، و میانگین مجموع 25/0و  26/0مطلق خطا به ترتیب 
است. مقادیر  05/10و  84/7مجذورات خطا به ترتیب 

پیش بینی شده بر اساس میانگین متحرک وزنی برای 
ترانسفراز، Sها شامل گلوتاتیون سایر ژن

 Stressسوپراکسیددیسموتاز، اگزالات اکسیداز و 

responsive1  در مورد تیمارZ+0+S  به ترتیب مقادیر
به دست آمد و برای  12/46و  10/28، 46/62، 46/47

،  11/70، 86/52به ترتیب مقادیر  Z+2SA+Sتیمار  
  مشاهده شد. 11/56و  21/28
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Z+ 0+S(ب)
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)ج( ترانسفراز ، )ب( سوپراکسیددیسموتاز ،   Sتجزیه و تحلیل نوردرن بلات معکوس مربوط به ژنهای )الف( گلوتاتیون  -2شکل 
( و بیمارگر Z+0+S( ، در شرایا با تنش بیمارگر تنها )oxo، )ه( اگزالات اکسیداز )اکسیداز NADPH   )د(،  Stress responsiveپروتئین 

 (.Z+2SA+Sمولار اسیدسالیسیلیک )میلی دوبه همراه غلظت 

Figure 2: Reverse Northern Blot analysis of Glutathione S Transferase genes, (b) Superoxide Dismutase, (c) Stress 

responsive protein, (d) NADPH oxidase, (e) Oxalate oxidase (oxo), under stress conditions Only (Z + 0 + S) and the 

pathogen with a concentration of two milliliters of acid salicylic (Z + 2SA + S). 
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نتایج مقادیر پیش بینی آنزیم ها و شاخا های مرتبا با  درت پبش بینی بر اساس روش میانگین متحرک  -2جدول 
 .(SMA)ساده 

Table 2. Results of predictive values of enzymes and indices related to spin-off power based on simple 

moving average method (SMA). 

 

 نام ژن

 نام تیمارها
Treatments 

مقدار پیش 
 بینی

Predicted 

quantity 

میانگین  در 
مطلق خطا 

(MAE) 

درصد 
میانگین مطلق 

 (MAPEخطا )

میانگین مجذور 
خطا مربعات 

(RMSE) 

NADPH اکسیداز Z+0+S 35.06 8.26 0.28 8.66 
Z+2SA+S 46.06 10.60 0.29 11.35 

 Z+0+S 46.22 9.30 0.24 9.47 ترانسفرازSگلوتاتیون
Z+2SA+S 52.09 10.58 0.24 10.96 

 
 سوپراکسیددیسموتاز

Z+0+S 60.89 12.66 0.25 13.82 
Z+2SA+S 66.60 13.90 0.24 14.97 

 
 اگزالات اکسیداز

Z+0+S 27.60 6.69 0.30 7.14 
Z+2SA+S 28.15 6.03 0.26 6.33 

Stress 

responsive1 
Z+0+S 43.93 9.37 0.25 10.19 

Z+2SA+S 53.14 12.87 0.29 13.42 
 .ها و محاسبات پژوهشمأخذ: یافته

References: Research findings and calculations 

 (WMA) نتایج مقادیر پیش بینی آنزیم ها و شاخا های مرتبا با  درت پبش بینی بر اساس روش میانگین متحرک وزنی -3جدول 
Table 3. Results of prediction values of enzymes and indexes related to power prediction based on WMA  

 آنزیم پیش بینی شده

 تیمارهانام 

Treatments 

مقدار پیش 
 بینی

Predicted 

quantity 

میانگین قدر 
مطلق خطا 

(MAE) 

درصد میانگین 
مطلق خطا 

(MAPE) 

میانگین مجذور 
مربعات خطا 

(RMSE) 

NADPH اکسیداز 

NADPH Oxidase 

Z+0+S 36.95 7.47 0.26 7.84 
Z+2SA+S 46.90 9.33 0.25 10.05 

گلوتاتیون 
Sترانسفراز 

GST 

Z+0+S 
47.46 8.27 0.21 80.39 

Z+2SA+S 52.86 9.30 0.22 9.62 
 سوپراکسیددیسموتاز

SOD 

Z+0+S 
62.46 11.23 0.22 12.33 

Z+2SA+S 70.11 12.63 0.22 13.56 
 1اگزالات اکسیداز

Oxo1 
Z+0+S 28.10 5.88 0.27 6.27 

Z+2SA+S 28.21 5.24 0.23 5.61 

Stress responsive Z+0+S 46.12 8.49 0.23 9.16 
Z+2SA+S 56.11 11.57 0.27 12.11 

 ها و محاسبات پژوهشمأخذ: یافته
References: Research findings and calculations 

 

 



 91                                                                                              ..های .های سری زمانی جهت پیش بینی بیان ژناستفاده از روش

-مقدار پیش بینی شدۀ میزان بیان ژن 4نتایج جدول 

ساعت  24های مورد مطالعه در تیمارهای مورد نظر را 
روش هموارسازی بعد از آلودگی با بیمارگر بر اساس 

 3بر اساس جدول دهد. را نشان می( SESنمائی منفرد )
اکسیداز در  NADPHبینی برای ژن میزان عددی پیش

)گیاهان تیمار شده با بیمارگر به تنهایی(،  Z+0+Sتیمار 
Z+2SA+S ن تیمار شده با بیمارگر و )گیاها

 05/43مولار( به ترتیب میلی 2اسیدسالیسیلیک با غلظت 
بینی شد. که در این روش مقادیر پیش 05/45و 

اختصاد داده شده در الگوی پیش بینی با مقادیر واقعی 
دارای انحرافی است که بر اساس شاخص های قدرت 
ر پیش بینی، اشاره شده در بخش مواد و روشها، مقدا

محاسبه شده برای میانگین قدرمطلق خطا برای دو تیمار 
Z+0+S   وZ+2SA+S   درصد 11/6و  56/4به ترتیب ،

، و میانگین 17/0و  17/0میانگین مطلق خطا به ترتیب 
است.  19/7و  10/5مجموع مجذورات خطا به ترتیب 
روش هموارسازی مقادیر پیش بینی شده بر اساس 

 ها شامل گلوتاتیون برای سایر ژننمائی منفرد 

S ترانسفراز، سوپراکسیددیسموتاز، اگزالات اکسیداز و
Stress responsive1  در مورد تیمارZ+0+S  به ترتیب

مشاهده شد و  77/54و  11/29، 89/62، 41/52مقادیر 
، 62/85، 81/53به ترتیب مقادیر  Z+2SA+Sبرای تیمار 

 مشاهده شد. 87/68و  93/24

 
 (SESو شاخا های مرتبا با  درت پبش بینی بر اساس روش هموارسازی نمائی منفرد )ژن ها  نتایج مقادیر پیش بینی  -4جدول 

Table 4: Results of predictive values of enzymes prediction and indexes related to sputum strength based on individual SEM 

 پیش بینی شده ژن

 تیمارها نام

Treatments 

مقدار پیش 
 بینی

Predicted 

quantity 

میانگین قدر 
 (MAEمطلق خطا )

درصد میانگین 
 (MAPEمطلق خطا )

میانگین مجذور 
 (RMSEمربعات خطا )

NADPH اکسیداز 

NADPH Oxidase 

Z+0+S 43.05 4.56 0.17 5.10 
Z+2SA+S 43.05 6.11 0.17 7.19 

گلوتاتیون 
Sترانسفراز 

GST 

Z+0+S 52.41 3.99 0.11 4.54 
Z+2SA+S 

53.81 4.02 0.10 4.87 

 سوپراکسیددیسموتاز

SOD 

Z+0+S 
62.89 6.79 0.14 9.36 

Z+2SA+S 85.62 7.60 0.14 8.39 
 1اگزالات اکسیداز

Oxo1 
Z+0+S 29.11 2.58 0.14 2.95 

Z+2SA+S 24.93 4.01 0.17 4.52 

Stress responsive Z+0+S 54.77 4.89 0.14 5.12 
Z+2SA+S 68.87 6.73 0.16 7.27 

 ها و محاسبات پژوهشمأخذ: یافته
References: Research findings and calculations 

بینی شااادۀ هر آنزیم و  تنها مقادیر پیش 4در جدول 
میزان خطاهای منتسااب به آن آورده شااده اساات. لکن  

بینی تمام  پیش قابلیت ساااازی نمایی منفردراوهم الگوی
سبه و نمایش   مقادیر واقعی را دارد، لذا می توان با محا

عدد واقعی       مقدار پیش  با  عدد و مقایساااۀ آن  بینی هر 
حاظ بصاااری نیز ارزیابی      پیشقدرت   به ل بینی الگو را 
مقادیر واقعی   روند )الف و ب(  یک در نمودارهای  کرد. 

بر اساااس روش هموارسااازی نمائی  هبینی شاادو پیش
و   Z+0+Sاکسااایداز در تیمار  NADPHبیان ژن منفرد 

Z+2SA+S    همانطور که این ، نشااان داده شااده اساات
نشاااان می دهند، الگوی  ( 7الی  3 هایشاااکل)نمودارها 

سب به مقادیر واقعی می  پیش بینی دارای انحراف کمی ن
ساااعت  24بینی بیان ژن در باشااد در نتیجه مقدار پیش

 بعدی از درجۀ اطمینان بالایی برخوردار است. 
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: تیمار استفاده از بیمارگر تنها بر Z+0+S، اکسیداز NADPHروند تغییرات مقادیر وا عی و پیش بینی شده بیان ژن  -3شکل 
 .مولارمیلی 2و اسیدسالیسیلیک با غلظت از بیمارگر توأمان : تیمار استفاده Z+2SA+Sروی ر م زاگرس، 

Figure 3: Trend of actual and predicted values of NADPH oxidase expression, Z + 0 + S: treatment using Zagros, 

Z + 2SA + S only on Zagros, Zambol, Sulfur, Molar. 
 

  

   

: تیمار استفاده از بیمارگر تنها بر Z+0+Sترانسفراز،  Sروند تغییرات مقادیر وا عی و پیش بینی شده بیان ژن گلوتاتیون  -4شکل 
 .مولارمیلی 2: تیمار استفاده توأمان از بیمارگر و اسیدسالیسیلیک با غلظت Z+2SA+Sروی ر م زاگرس، 

Figure 4: Changes in actual and predicted values of glutathione S transferase expression, Z + 0 + S: treatments 

using Zagros, Z + 2SA + S alone, on Zagros cultivar, treatment with a patient with 2 mg concentration of salicylic 

acid Umolar. 
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: تیمار استفاده از بیمارگر تنها بر Z+0+Sروند تغییرات مقادیر وا عی و پیش بینی شده بیان ژن سوپراکسیددیسموتاز،  -5شکل 

 .مولارمیلی 2: تیمار استفاده توأمان از بیمارگر و اسیدسالیسیلیک با غلظت Z+2SA+Sروی ر م زاگرس، 

 Figure 5: Trend of actual and predicted values for the expression of superoxide dismutase gene, Z + 0 + S: 

treatment using Zagros, Z + 2SA + S alone, on a Zagrosa cultivar, with 2 millimolar concentration of salicylic acid. 

 

. 

 
: تیمار استفاده از بیمارگر تنها بر روی Z+0+Sروند تغییرات مقادیر وا عی و پیش بینی شده بیان ژن اگزالات اکسیداز،  -6شکل 

 .مولارمیلی 2: تیمار استفاده توأمان از بیمارگر و اسیدسالیسیلیک با غلظت Z+2SA+Sر م زاگرس، 
Figure 6: Changes in actual and predicted values of oxalate oxidase gene expression, Z + 0 + S: Treatment using 

Zagros, Z + 2SA + S alone, on patients with Zagros, with 2 mg / Molar. 
 
 
 
 

0.00

100.00

0 3 6 12 24 48

 ژ
ی

سب
ن ن

بیا
ن 

زا
می

ن 

یس
دد

سی
اک

پر
سو

از
وت

م
…

Time points…

…(ب)

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

1 2 3 4 5 6

ن 
 ژ
بی

س
ن ن

بیا
ن 

زا
می

SO
D

Time points

ساعات نمونه برداری

Z+2S+S

(ب)

میزان بیان ژن

میزان پیش بینی

0

10

20

30

40

1 2 3 4 5 6
Time points

ساعات نمونه برداری

Z+0+S

(الف)
میزان بیان ژن

یمیزان پیش بین



 نژاد و همکارانلامغ                                                                                                                                        94

 

0

10

20

30

40

50

60

70

80

1 2 3 4 5 6

Time points
ساعات نمونه برداری

Z+0+S

(الف)
میزان بیان ژن

یمیزان پیش بین

 

 
: تیمار استفاده از بیمارگر Z+0+Sپروتئین،  Stress responsiveروند تغییرات مقادیر وا عی و پیش بینی شده بیان ژن  -7شکل 

، در تمام نمودارهای مولارمیلی 2اسیدسالیسیلیک با غلظت : تیمار استفاده توأمان از بیمارگر و Z+2SA+Sتنها بر روی ر م زاگرس، 
 دهد.بینی شده را نشان میمقدار پیش های نارنجی رنگو ستون  عی وامقدار رنگ های آبیستونفوق 

Figure 7: The trend of changes in actual and predicted values of expression of Stress responsive protein gene, Z 

+ 0 + S: treatment using Zagros, Z + 2SA + S only on Zagros, Zambol, Sialiser and 2-Molsalic acid, In all of the 

above graphs shows the actual value and the predicted value. 

 

 بحث
هایی که در مورد اصلاح ارقام انجام یکی از فعالیت

و  های مقاومت در ارقام مقاومشناسایی ژن ،شودمی
انتقال آن به ارقام حساس با خصوصیات مطلوب زراعی 

ژنهای  در زمینه شناسایی در نتیجه مطالعاتی ؛است
 ,.Wang et al) ضروری است مقاومت و دفاعی در گیاه 

زمانی که ارقام مقاوم و یا متحمل مورد حملۀ . (2010
تم های دفاعی در گیاه سیس ،گیرندبیمارگر قرار می

میزبان فعال می شود و ژن هایی که در این مسیرها 
ها شوند و در نهایت بیان آندرگیر هستند فعال می

افزایش می یابد. افزایش بیان ژن های دفاعی منجر به 
 حاصل آن،و  شودتولید پروتئین های دفاعی بیشتری می

ساس و در گیاهان ح کند.مقاومت در گیاه بروز پیدا می
-های دفاعی افزایش پیدا میمقاوم هر دو مقدار بیان ژن

کند، ولی میزان این افزایش در رقم مقاوم بسیار زودتر 
که افتد، به عبارت دیگر زمانیاز رقم حساس اتفاق می
، در صورتی گیاه نسبت به کندبیمارگر به گیاه حمله می

در همان ساعات  که دهدحملۀ بیمارگر مقاومت نشان می

های دفاعی میزان بیان ژن ،ابتدایی بعد از حملۀ بیمارگر
 . (Rabbani et al., 2003) افزایش یابد

-اسید سالیسیلیک می، نتایج این پژوهش نشان داد

تواند به عنوان یک القاگر مناسب در القا میزان بیان 
ژنهای مورد مطالعه در این تحقیق عمل کند و به عنوان 

های دفاعی خوب برای افزایش میزان بیان ژن یک محرک
های مورد مطالعه در باشد. این روند در مورد تمام ژن

برخی از  این تحقیق مورد مشاهده قرار گرفت.
اسیدسالیسیلیک با تأثیر بر  ،نشان دادند پژوهشگران

های های دفاعی از جمله آنزیمروی افزایش بیان ژن
به عوامل بیمارگر  دفاعی باعث افزایش مقاومت گیاه

تیمار لوبیا  تحقیقی نشان داد کهشوند. نتایج گیاهی می
چشم بلبلی با اسیدسالیسیلیک باعث افزایش فعالیت 

آمونیالیاز و پراکسیداز در آلانینهای فنیلآنزیم
شود می Rhizoctonia solaniبرهمکنش با بیمارگر 

(Chandru  et al.,  2007استفاده از مواد شیمیا .) یی و
محققان را برآن داشت که به دنبال موارد  ،هامضرات آن

جایگزین استفاده از سموم شیمیایی باشند. یکی از 
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استفاده از ارقام مقاوم  ،ها در این امربهترین جایگزین
 (.Eyal, 1999) است

هااای گیاااهی برای کاااهش اثرات تخریبی            سااالول 
خود  های قعال، فعالیت سیستم آنتی اکسیدانت     اکسیژن 

( را افزایش  SODاز جمله آنزیم سوپراکسیددیسموتاز )   
(. در تحقیقی      Gholamnejad et al., 2009bدهنااد ) می 

سیلیک در غلظت          سالی سید شد وقتی که ا شاهده  های م
مناساااب به صاااورت خارجی بر روی گیاه اساااتفاده         

 اکساایدانتساایسااتم آنتیگردد، باعث بالا رفتن توان می
هااای عااال نمودن آنزیمهااای گیاااهی از طریق فبااافاات
اکساایدانت مانند کاتالاز و سااوپراکساایددیسااموتاز  آنتی
ای به وسیلۀ یانگ و   (. مطالعهCao et al.,2010شود ) می

ها با عنوان بررساای نبرد پیام 2013همکاران در سااال 
به وسیلۀ پروتئوم    Septoria triticiبین گندم و بیمارگر 

مطالعه مشخص  و فسفوپروتئوم انجام گرفت. نتیجۀ این
که تجمع پروتئین  با تنش      نمود  فاعی و مرتبط  های د

باعث کاهش فتوسااانتز و تغییر در متابولسااایم قندها          
صل از  شود. داده می کمی در این مطالعه،  PCRهای حا

سلول        سموتاز در  سوپراکسیددی شان داد که بیان ژن    ن
 Yangگیاهی با حملۀ بیمارگر افزایش پیدا کرده اساات )

et al., 2013  .) 
های زنده و به عنوان یک قانون کلی، پاس  به تنش
هایی که از غیرزنده به وسیلۀ القای یکسری از پروتئین

های گیرد. تنشکنند، انجام میها محافظت میسلول
غیرزنده نظیر گرما، سرما، خشکی، شوری، فقر غذایی، 
اوزن، فلزات سنگین، امواج مرئی، مواد شیمیایی سمی، 

های اکسیداسیونی ناشی از عوامل زنده و غیرزنده تنش
  Miaoترین تهدیدها در زمینۀ کشاورزی هستند )از مهم

and Zentgraf, 2007.) 
NADPH ( اکسیدازNnicotinamide Adenine 

Dinucleotide Phosphate Oxidase یک کمپلکس )
این سوپراکسید در آنزیمی باند شونده به غشا است. 

عی گیاه بسیار موثر است. سوپراکسید های دفافعالیت

ها است ولی ها و باکتریقادر به از بین بردن قار 
مکانیسم این عمل هنوز شناخته نشده است، اما یکی از 

های تواند از بین بردن آنزیمدلایل احتمالی آن می
هایی که در متابولیکی ضروری باشد. یکی از اولین اتفاق

 ،افتدیاهان و بیمارگرها میزمان واکنش ناسازگار بین گ
افزایش سریع انفجار اکسیداسیونی به واسطۀ فعالیت 

  (.Torres et al., 2005های اکسیژن فعال است )گونه
های فاز حاد در آنزیم اگزالات اکسیداز از پروتئین

گیاهان است که در حضور اکسیژن مولکولی، اگزالات را 
نماید یاکسیدکربن تبدیل مبه آب اکسیژنه و دی

(Dunwell et al., 2000 بسیاری از قار .)ی بیمارگرها 
عنوان ماده سمی کردن گیاه، اگزالات را بهپس از آلوده

کنند. گیاه نیز در پاس  با استفاده از این آنزیم، تولید می
ترتیب کند و از محصولات عمل، بهاگزالات را تجزیه می

کند فاده میدر چرخه کربن و تولید ماده ضدقارچی است
(Christensen et al., 2002.)  آنزیم اگزالات اکسیداز

تاکنون از گیاهان مختلفی از جمله گندم، جو، برنج، ذرت 
و چغندرقند جدا و شناسایی شده است. تفاوت انواع 

های این آنزیم در گیاهان مختلف در تعداد ایزوآنزیم
 اسیدهای آمینه، شرایط واکنش، ساختمان کلی آنزیم و

 Skinner  andباشد )تعداد زیر واحدهای آن می

Waterson, 2001 .) 
یان ژن های دفاعی در گیاه           عه میزان ب در این مطال
گندم که تحت تأثیر اساایدسااالیساایلیک و بیمارگر قرار   

مورد   نوردرن بلات معکوس      گرفتااه بود، بااا روش      
سی قرار گرفت.  سی  که از آنجایی برر بیان ژن های برر

ی    فاعی در گ بان د مان   اه میز ماری امری لازم   در ز بی
پس از بررسی بیان ژن در ساعات  اگر محققان با  است، 

میزان  بتوانند  بینیساااتفاده از روش های پیش  اابتدایی  
بیان ژنهای دفاعی را در سااااعات و حتی روزهای بعد        

گام  ، هزینه جویی در علاوه بر صااارفه  ،کنند پیش بینی 
هش     گی در کااا هم     بزر تلاف وقاات   داناابرداشاااتااه  ا

(Gholamnezhad, 2018) . 
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در واقع زمانی که بتوان میزان بیان ژن های دفاعی       
آینده    دوره، برای دورۀهای یک   را با اساااتفاده از داده  

در روز   ،میزان بیان ژن مورد مطالعه   گیری بدون اندازه  
عد   ها      میبینی کرد، پیشهم ب نه  مان و هزی توان در ز

از طریق آن به وجود ارقام مقاوم و  کردصاارفه جویی 
های مختلفی جهت پیش بینی    . روشبردو غیرمقاوم پی  

که در این مطالعه وجود دارد،  نهای گیاهاژنمیزان بیان
میانگین متحرک ساااده، میانگین متحرک از سااه روش 

 وزنی و روش هموارسازی نمائی استفاده شد.  
عه نشاااان داد      طال تایج این م فاده از روش   ،ن   اسااات

مقایسۀ  محاسبۀ ووجه به ت، با منفرد هموارسازی نمایی
 بالاتری نسبت دارای دقت  ،بینیهای قدرت پیششاخص 

در   .اسااات ی مذکور در این پژوهشهاساااایر روش به
بینی شااده در  اکساایداز میزان پیش NADPHمورد ژن 

و   Z+0+Sسااااعت دوم در مورد دو تیمار مختلف     24
Z+2SA+S ( الف و ب 2شاااکل )دهندۀ اختلاف   نشاااان

که  روند میزان بیان ژن در مورد دو تیمار بود، به نحوی
وسااایلااۀ ترکیااب       علیرغم افزایش بیااان این ژن بااه          

ساااعت اول نساابت به تیمار   24اساایدسااالیساایلیک در  
ساعت دوم ادامه نیافت   24ایش در بیمارگر تنها، این افز

بینی شاااد، که می توان این گونه  و حتی کاهش نیز پیش
اسیدسالیسیلیک قادر به افزایش بیان تنها     ،دکرط استنبا 

و در ادامه  استقیح بیمارگر لدر ساعات ابتدایی بعد از ت
حتی در دوره های بعدی نیز   ،شااودنیز پیشاای بینی می

اسید سالیسیلیک      این شدت روند کاهشی بیشتر شود.      
به                هان  یا قای تحمل گ یدی در ال مل کل عا یک  به عنوان 

مله بیماری ها نقش دارد. پس از     تنش های محیطی از ج 
هجوم پاتوژن ها به خصاود عوامل قارچی، گیاهان با  
ستمیک که با افزایش میزان       سی سابی  القای مقاومت اکت
سیرهای           ست م سیلیک درونی گیاه همراه ا سالی سید  ا
پیام رسااانی گسااترده ای از قبیل رونویساای ژن های   
یماااری                  ب ین هااای وابسااااتااه بااه  ئ ت پرو ننااده  ک مز ر

یی  یم هااای    (Pathogenesis related proteins) زا نز ، آ

سین ها و پمپ های ناقل    سنتز فیتوالک -ABC دخیل در 

transporter  .را فعال می سازند 
  Sهااای اگزالات اکسااایااداز وگلوتاااتیون  بیااان ژن

روند    ،اکسااایداز  NADPHژن ترانسااافراز دقیقاً مانند     
شت   بینی  . در مورد این دو ژن هم روند پیشافزایشی دا

دوم در مورد تیمار بیمارگر تنها افزایشی   ساعت   24در 
بود، اما در مورد استفاده از اسید سالیسیلیک به همراه       

شد.  ساعت د  24بیمارگر در  این روند   وم روند کاهشی 
ها توان به عملکرد این دو ژن و نقش آنکاهشااای را می

آنزیم اگزالات  در متابولیسااام در سااالول نسااابت داد.    
های فاز حاد در گیاهان است که در   پروتئیناکسیداز از  

حضور اکسیژن مولکولی، اگزالات را به آب اکسیژنه و      
(. Dunwell et al., 2000نماید )اکسیدکربن تبدیل می دی

کردن گیاه،   های بیمارگر پس از آلوده بسااایاری از قار  
کنند. گیاه نیز    عنوان ماده سااامی تولید می  اگزالات را به 

تفاده از این آنزیم، اگزالات را تجزیه    در پاسااا  با اسااا   
ترتیب در چرخه کربن و  کند و از محصولات عمل، بهمی

 Christensen etکند )تولید ماده ضدقارچی استفاده می  

al., 2002 آنزیم گلوتاتیوت .)S ای ترانسفراز هم خانواده
های فاز دو اساات که در ساام زدایی در ساالول از آنزیم

نظر به مکانیساام مشااابه  (.Schröder, 2000نقش دارد )
هر دو آنزیم در مکانیسم های سلولی تأثیر مشابه اسید    

 باشد.ها دور از ذهن نمیسالیسیلیک بر روی آن
سیلیک           سالی سید شد وقتی که ا شاهده  در تحقیقی م

صورت خارجی بر روی گیاه     در غلظت سب به  های منا
فاده می   بالا رفتن توان سااایساااتم        اسااات عث  با گردد، 

های گیاهی از طریق فعال نمودن     اکسااایدانت بافت     یآنت
یم    نز تی    آ ن ننااد کاااتااالاز و     هااای آ اکساااایااداناات مااا

این  (.Cao et al.,2010شود ) سوپراکسیددیسموتاز می    
ژن هم تحت تأثیر بیمارگر و هم اساایدسااالیساایلیک و    

صورت کاربرد توأمان قرار گرفت. اما   روند  بیمارگر به 
مارگر    پیش که بی به      ب بینی نشااااان داد  قادر  هایی  ه تن

بیااان در       یش  فزا نیساااات امااا     24ا ساااااعاات دوم 
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ست میزان بیان را در        سیلیک توان سالی سید ساعت   24ا
جۀ این بخش از تحقیق می    ند. نتی ند  دوم نیز حفظ ک توا

  یکنوید دهندۀ اساتفاده از اسایدساالیسایلیک به عنوان     
ای گیاهی باشااد، عامل القاگرشاایمیایی در کنترل بیماره

در مورد این آنزیم اسیدسالیسیلیک توانست میزان بیان 
ساااعت  24در بینی شااده( را )بر اساااس مقدار پیشژن 

گیاااه را همچنااان در برابر          دوم هم افزایش دهااد و   
 های اکسیداتیو مقاوم نگه دارد.  تنش

-از گروه پروتین Stress responsive یها پروتیئن

های زیساااتی و غیر   در تنشهایی هساااتند که همواره    
یان آن   بد. این نوع       زیساااتی میزان ب یا ها افزایش می 

ن های دفاعی عمومی    یینوع پروت یک  پروتیئن ها تقریباً  
این نوع   دفاعی فعالیتوسیع بودن سطح  هستند. نظر به  

ها به وسااایلۀ هر نوع  افزایش میزان بیان آنپروتیئن ها 
نده امری م      نده و غیرز قاگری اعم از ز به نظر   ال نطقی 

رسااد؛ که البته نتایج این تحقیق هم موید همین مطلب می
 است.

سه روش پیش  شده در این  بین    پژوهش،بینی ارایه 
بینی  مدل هموارساااازی نمایی منفرد بهترین الگوی پیش

بینی  گیری قدرت پیش های اندازه  بر اسااااس شااااخص 

خاب شااااد.   عاتی از        انت به این چنین اطلا یاز  به ن نظر 
ها در  دفاعی گیاه، استفاده بیش از پیش این مدل  سامانۀ 

یان  یت      ژن پیش بینی میزان ب عال های  ها و سااااایر ف
تواند  فیزیولوژیکی که در ارتباط با دفاع گیاهی است، می

باشااد که در   پژوهشااگرانیبه عنوان پیش نیاز تحقیقات 
های مفید گام    زمینۀ تراریخت کردن گیاهان با انتقال ژن      

تحقیقاتی از این دست   ،شود لذا پیشنهاد می  دارند.بر می
با      عداد بیشاااتری داده در مورد هر ژن و همچنین  با ت

همچنین پیشااانهاد صاااورت گیرد،  تعداد بیشاااتری ژن
صورت گیرد   مطالعات در مورد بیان ژن ،شود می هایی 

شرکت دارند و با     سیرهای متنوع فیزیولوژیکی  که در م
حاصاااال از این        عات  فاده از اطلا ها  پیش بینیاسااات

ستم     سی سیرهایی که در  ستند،  م های بیولوژیکی فعال ه
ها را در   با یکدیگر ارتباط داد. زمانی که بتوان بیان ژن       

شتری مورد پیش سلول در بازه  بینی قرار  های زمانی بی
یا    داد، افق گساااترده تری در مورد عملکرد آن ژن و 

هااای مورد مطااالعااه در برابر دیاادگاااه محقق قرار  ژن
گیرد و با اساااتفاده از این اطلاعات فرایند اصااالاح      می
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Abstract 

The measurement of the level of defense genes expression is a useful method for investigating the resistance 

mechanisms of plants, but it is also time consuming and costly. In this study, it was investigated the effect 

of salicylic acid on the defense genes expression involved in the resistance of wheat inoculated with Z. 

tritici, by reverse northern blot method. In this research, the amount of genes expression was measured 

including NADPH oxidase, oxalate oxidase, stress responsive protein and glutathione S transferase 

superoxide dismutase was by reverse northern Blot method. In the next step, based on the information of 

reverse northern Blot method, it was predicted the rate of genes expression using prediction methods 

including simple moving average, weighted moving average and single exponential smoothing. The highest 

genes expression was observed at 24 hours after pathogen inoculation, in both treatments; however, there 

were differences for each gene, but the overall trend was incremental. The results of this study showed that 

the use of single exponential smoothing method, with regard to calculating and comparing predictive power 

indexes, has a higher accuracy than two simple and weighted moving averages. The expression of NADPH 

oxidase, glutathione S transferase and oxalate oxidase genes showed a similar trend, however salicylic acid 

increased the genes expression to 24 hours after inoculation, and then the rate of expression decreased. 

Examining gene expression is a very sensitive method, and should be under controlled conditions, and 

should be the only treatment the researcher can influence on gene expression in the plant. Then, using this 

information and methods of predicting the expression, predict the next time. 
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