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 از استفاده. است یکشاورز بخش در ديتول کننده محدود عوامل نیمهمتراز  يکی يخشک تنش

 .برخوردار است یيسزابه اهميت از بالا آب مصرف رآیيکا با خشکي به متحمل جایگزین گياهان

در  خشکي به متحمل ایمهم غذایي و علوفه غلات یکي از (.Setaria italica Lروباهي )ارزن دم

شناسایي شده در شرایط آبياری  هایQTL مطالعه، این در است. خشکخشک و نيمه ناطقم

 ایهکروموزوم ژنتيکي تلفيقي نقشه روی و خشکي، از مقالات مختلف گردآوری و تنش معمول

 ارتفاع صفات با مرتبط QTL 386 مطالعه مستقل، تعداد هشت مجموع از .شدند یابيمکان ارزن

 آوریجمع روباهيدم ارزن در پانيکول و طول ریشه طول زیست توده، آب،کارایي مصرف  گياه،

 شد ریآوجمع QTLناحيه  96 و 287 تعداد يببه ترت خشکي تنشو  آبياری عادی شرایط در. شد

 BioMercator  افزارنرم با استفاده از هاQTL متاآناليز .گرفتندژنتيکي قرار  مرجع نقشه یرو و

( روی نه کروموزوم MQTL) QTLناحيه متا  32در مجموع تعداد رفت. صورت گ 2/4نسخه در 

رابر ب 4/3 به نسبت MQTLواحي روباهي شناسایي شد که به طور ميانگين فاصله اطمينان نارزن دم

منظور بررسي به های اوليه در مجموع صفات مورد بررسي بود.QTLاز فاصله اطمينان  ترکم

ها موجود در پایگاه داده RNA-seqهای ریزآرایه و ، دادهMQTLها در نواحي الگوی بيان ژن

ي به ان افتراقي در شرایط خشکژن دارای بي 2172و  95مورد آناليز قرار گرفتند. از این بين تعداد 

ها MQTLتمام مناطق  ميليون جفت باز و در یک از کمتر CI با MQTL در چهار ناحيه ترتيب

تعداد هشت ژن کليدی شناسایي شد که جزو گروه عوامل  "هاب"در آناليز  شدند.شناسایي

راستای گزینش مبتني تنظيمي و فاکتورهای رونویسي بودند. اميد است نتایج این مطالعه بتواند در 

های روباهي با هدف معرفي ژنوتيپنژادی ارزن دمهای بهاستفاده در برنامهو ( MASشانگر )بر ن

 ه قرار گيرد.برتر متحمل به خشکي مورد استفاد

 یهای کلیدواژه
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Abstract 

Drought stress is one of the most important factors limiting production in the agricultural sector. The use 

of drought-tolerant alternative plants with high water use efficiency is of great importance. Foxtail millet 

(Setaria italica L.) is one of the important drought tolerant fodder and food grains in semi-arid regions. In 

this study, drought stress associated QTLs were collected and located on the integrated genetic map of 

millet chromosomes. From a total of eight studies, 386 QTLs associated with yield controlling traits 

including plant height, water use efficiency, plant biomass, root length and panicle length were collected 

in foxtail millet. Under drought stress and normal irrigation conditions, 96 and 287 QTLs were collected 

and projected on the reference consensus genetic map, respectively. The meta-analysis of QTLs was 

conducted using BioMercator software V4.2. A total of 32 meta-QTLs (MQTLs) were detected on 9 

foxtail millet chromosomes with a confidence interval of 3.4 times lower than the average of the original 

QTLs. In order to investigate the pattern of gene expression in the MQTL regions, available microarray 

and RNA-seq data sets in the databases were analyzed. Based on the achieved results, 95 and 2172 

differentially expressed genes at drought conditions were identified in 4 MQTLs with a CI of less than 1 

Mbp and in all MQTL regions, respectively. Also, eight key genes were identified by the hub analysis 

which belong to transcription factors and regulatory elements. We hope that the results of this study 

would be useful for marker assisted selection (MAS) and foxtail millet breeding programs with the aim of 

development of new high yielding drought-tolerant genotypes. 

Keywords: Setaria italica L., Drought stress, MQTL regions, Differentially expressed genes, Hub 

analysis. 

 

  مقدمه

است  یزراع اهانیگ دیاز عوامل محدودکننده تول یکیکمبود آب 

 ییو حوادث آب و هوا یخشک مداومو با توجه به وقوع 

متحمل به  یزراع یاهانگ یجاددر سراسر جهان، ا یرطبیعیغ

 ,.Varshney et al)است برخوردار  یادیز یتاز اهم یخشک

 P. Beauv (L )Setariaروباهی با نام علمی دم ارزن .(2017

italica توسط بشر  شده اهلی گیاهان زراعی ترینقدیمی از یکی

. است سال 7000 نزدیک به روباهیدم ارزن کشت است. سابقه

 به زراعی متحمل محصول یک عنوانبه و بوده چین بومی گیاه این

 ارزن کشت ی،های طولانزمان طی در. شودمی شناخته خشکی

 شمال خشکنیمه و خشک شرایط اقلیمی در مناطق با روباهیدم

تن در  5تا  2تولید عملکرد مطلوب  .شده است سازگار چین

ها هکتار، امکان برداشت به صورت قصیل در مرحله خمیری دانه

تن در هکتار برای تهیه سیلو و تامین علوفه با کیفیت برای  40تا 

کلش از جمله  کیلوگرم در هکتار کاه و 4000دام، تولید حداقل 

 Aghtape et)روباهی است خصوصیات مورد توجه برای ارزن دم

al., 2011; Lata et al., 2013; Sood & Prasad, 2017) مسیر .

 مناطق در بالا سازگاری تیقابل، (C4)فتوسنتزی چهار کربنه 

 درصد شوری، و یخشکهای تنش به بالا ینسب لتحم ری،یگرمس

 دیاس وجود عدم ی علوفه،خوراکخوش و یربرگپُ ن،یپروتئ بالای

موجب  روباهیبالا در ارزن دم آب مصرف ییکارآ و کیپروس

 سه گیاهی هایگونهسایر  شده است که این گونه در مقایسه با

 گرم و خشک ینواحتری برای کشت در گزینه مناسب کربنه،

 ,.Liu et alد )شوآب، محسوب  دسترسی به تیبا محدود همراه

 توانمی آبیکم شرایط به روباهیدم ارزن تحمل دلایل از .(2016

 توانایی و ضخیم سلولی دیواره کوچک، نسبتاً برگ سطح به

. (Diao, 2005)کرد  و عمیق اشاره متراکم ایریشه سیستم تشکیل

 هنوز دقیقاً خشکی تنش لحاظ از آن مولکولی سازوکار حال این با

مهمترین یکی از  .(Lata et al., 2010)نشده است  مشخص

روباهی فاقد گلوتن بودن این گیاه ویژگی مطلوب در ارزن دم

 که سلیاك به مبتلا بیماران سبد غذایی در ایویژه جایگاه است که
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جو، و چاودار  گندم، نظیر غلات حاوی گلوتن مصرف به قادر

روباهی هرچند ارزن دم .(khorasani et al., 2019)دارد  نیستند،

با هدف تولید علوفه با کیفیت و یا تغذیه طیور و طور عمده به

سراسر جهان  شود، اما امروزه این گیاه درپرندگان زینتی کشت می

برداری و بهره نیز کشت انسان مصرف برای به ویژه قاره آسیا

 . (Bhat et al., 2019)شود می

ی ، خودبارور و دارا(2n = 2x = 18دیپلوئید ) روباهی،دم ارزن

 مگا 515یک ژنوم کوچک ) و روز( 80تا  50دوره رشد کوتاه )

به همین دلیل (. (Muthamilarasan & Prasad, 2015است ( باز

 Zhang et al., 2012)روباهی کامل شده )یابی ژنوم ارزن دمتوالی

 ولکولیمطالعات ژنتیکی و مآل برای عنوان یک گیاه مدل ایدهو به

با مشخص . (Fang et al., 2016; Hu et al., 2018)مطرح است 

ن وم آمقایسه و تفسیر ژن امکان روباهیشدن ساختار ژنوم ارزن دم

 نیژ خانواده 1517 مجموع، . دراست دهآمبا سایر گیاهان فراهم 

 داد،تع این از که دارد وجود روباهیدم ارزن در اختصاصی

 .داشته باشند نقش آبی کم تنش ژن در 586 است، شده بینیپیش

 یک روباهیدم ارزن که است واقعیت این دهندهنشان طلبم این

 هایمحیط با سازگاری و تنش به تحمل برای هاژن از غنی منبع

 .است خشک نیمه و خشک

میزان دسترسی به آب از عوامل محدود کنندده تولیدد محصدولات    

کشاورزی است و از طرفی بده عندوان یدک تهدیدد بدرای امنیدت       

شود. بنابراین، توسدعه ارقدام   ب میغذایی در مناطق خشک محسو

جدید زراعی که عملکرد بیشتری با اسدتفاده از آب کمتدر دارندد،    

 درصدد  26 بده  زنیجوانه برای روباهیدم ارزن بذرضروری است. 

 45 حدداقل  غدلات،  سدایر  در میدزان  این دارد. نیاز آب خود وزن

هدای  تداکنون گدزارش   (.Qie et al., 2014) اسدت  دانه وزن درصد

 ارتفداع مرتبط با تحمل خشکی مانند تعددی در ارتباط با صفات م

 و علوفه تدر  دانه، عملکرد عملکرد پانیکول، طول پنجه، تعداد گیاه،

 و پدرولین  غلظدت  دانده،  هدزار  وزن گلدهی، تا روز تعداد خشک،

 Ellsworth)روباهی انجام شده است کلروفیل در ارزن دم محتوای

et al., 2020, Ghasemi et al., 2019). 

مانندد عملکدرد و تحمدل تدنش،      ی،از صفات مهدم زراعد   یاریبس

هدا کوچدک   از این ژن شوند که هر کدامیکنترل م چند ژنتوسط 

هدای  اثر و تحت تاثیر محیط هستند. چنین صفاتی را کمی و مکان

 Quantitative trait locus (QTL)کنتدرل کنندده صدفات کمدی را     

 . (Koh et al., 2015)گویند 

هددددای مددددوثر بددددرای بهبددددود عملکددددرد در   روش از یکدددی

 یهدددای ژنددد  مکدددان  ییشناسدددا  ی،نش خشدددک تددد  یطشددرا

اسدتفاده در اصدلاح گیاهدان    و  (QTL) کنترل کننده صدفات کمیدی  

-Marker( MAS)بده کمددک نشددانگر     زراعی از طریدق گدزینش  

assisted selection .اسدت 

در  یهای مرتبط با تحمل به خشدک  QTLییو شناساQTL یده تجز

 Hu et al., 2007; Venuprasad)مانند برنج  مختلف زراعی یاهانگ

et al., 2009) ذرت ،(Messmer et al., 2009)  گنددم ،(Pinto et 

al., 2010) جو ،(Chen et al., 2010) سورگوم ،(Sanchez et al., 

و لوبیدددا  (Bidinger et al., 2007)، ارزن مرواریددددی (2002

(Monteros, 2006) با وجود اینکده تداکنون    است. گرفتده صورت

 صفات مربوط به عملکدرد در ارزن  کنندهکنترل QTLزیادی تعداد

 شناسدایی  خشدکی  بده  تحمدل  ینده توسط محققان در زم روباهیدم

 ندواحی  دقیدق  صدورت  بده  ، هنوز(Wang et al., 2017) استشده

 نشدده  شناسدایی  خشکی تنش تحمل ایجاد و پاسخگویی با مرتبط

هدا  QTLباور کلی بر این است که مکدان صدفات کمدی یدا      است.

هدا را روی  تدوان مکدان آن  یابی مولکولی مدی دقیق است و با نقشه

 کده  داشدت  نظر در بایستی حال، این ها مشخص کرد. باکروموزوم

 جملده  از اسدت،  عوامدل  از بسدیاری  از متدثثر  هاQTL نتایج اعتبار

 جمعیدت،  انددازه  ،(و غیره RIL, DH2F ,) جمعیت ها، نوعژنوتیپ

 صدفات،  پیچیددگی استفاده،  مورد آماری روش و نشانگرها تعداد

نتیجده تمدامی نشدانگرهای     در .محدیط  و ژنتیکدی  پایده  در تفاوت

و گدزینش مبتندی    نژادیبه هایبرنامه سایی شده برایمولکولی شنا

 .et al., 2014)  (Noorollahiبر نشانگر قابل اعتماد نیستند

نژادی گیاهی، نبود اطلاعات کافی در از عوامل محدود کننده به

کننده صفات کمی است. در صورتی که های کنترلرابطه با ژن

ها و سهم هرکدام از ژنها، جایگاه ژنومی بتوان با روشی تعداد ژن

کنترل صفات کمی را مشخص کرد، امید است بتوان این در 

 MQTL(Meta-QTL) صفات را نیز اصلاح کرد. استفاده از آنالیز 

اولین گزارش کند. ما را در نزدیک شدن به این هدف کمک می
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 1976توسط گلس در سال  MQTLمطالعه به روش تجزیه 

 شدل از مطالعات مستقل ارائه های حاصمنظور ادغام دادهبه

(Glass, 1976) از آن زمان، آنالیز .MQTL  به یک ابزار تحقیقاتی

هایی مانند پزشکی، داروسازی و علوم اجتماعی گسترده در رشته

حاصل از  هایبا استفاده از داده .(Wu & Hu, 2012)تبدیل شد 

مختلف  هایآزمایشدر  QTL مجموعه بزرگی از مطالعات

ثری برای تعیین تعداد و ؤرا به طور م MQTL توان تجزیهمی

 MQTL فهومم گیاهان، در برد. توافقی به کار هایQTLموقعیت

برنج  در تنش شوری در شرایط مختلف صفات برای اخیراً

(Mirdar Mansuri et al., 2020)ی غیرزیستی در جو ها، تنش

(Zhang et al., 2017)به مربوط صفات و عملکرد ، کنترل 

، (Daryani et al., 2021; Khahani et al., 2019)برنج  در عملکرد

، صفات (Chen et al., 2017)صفات مربوط به عملکرد در ذرت 

، (Almeida et al., 2013)مرتبط با تحمل به خشکی در ذرت 

و ژن  bin 10.04صفات مرتبط با زمان گلدهی در ذرت واقع در 

و صفات  ZmCCT (Chen et al., 2017)کلیدی مربوط به آن 

 ,.Aghtape et al)مرتبط با تحمل به خشکی در ارزن مرواریدی

 است.گرفته قرار بررسی مورد (2011

ان با کاهش فاصله اطمینان برای مک تواندداین روش همچنین می

 ینانجام اهدف اصلی از  .دقت و اعتبار را افدزایش دهدد ،ژنی

ت مرتبط با صفا هاینواحی ژنومی و ژنمطالعه، شناسایی دقیق 

 در شرایط نرمال رطوبتی و تنش خشکی ارزن عملکرد به مربوط

 .استهای ترانسکریپتوم و داده MQTL ستفاده از روش تجزیهبا ا

 رهاینشانگ به دستیابی منظوربهآمده  دسته ب یجاز نتاتوان یم

 یروباهدم ارزن اصلاحی هایبرنامه در استفاده قابل اختصاصی

 .کرداستفاده 

 

  هاروش و مواد

  های مرتبط با صفات مورد مطالعهQTLی آورجمع

 QTL کنون، تا 2013 هایسال بین شدهآوریجمع مطالعات از

 و خشکی تنش شرایط در عملکرد به مربوط صفات برای 386

زیست توده  (،Plant heightگیاه ) ارتفاع جمله ازنرمال 

(Biomass،) طول( ریشهRoot length کارایی مصرف آب ،)

(Water use efficiency( طول پانیکول ،)Panicle length ،)

 Node( و تعداد گره )Tillering(، تعداد پنجه )Yield) عملکرد

number) مربوط به هر  اطلاعات. آمددست  بهQTL جمله  از

(، 2R) یپیفنوت یانسوار درصدشماره کروموزوم، نوع صفت، 

 QTL ،(CI)  Confidence interval، (LOD) هر ینانفاصله اطم

Logarithm of odds  یتموقعو QTL ستخراجاکروموزوم  روی 

 (.1)جدول  شد

 RFLP نقشه ادغام از مطالعه این در: مرجع پیوستگی نقشه تهیه

 نقشه و https://archive.gramene.org))به آدرس  گرامینه سایت

نقشه مرجع  یهته یبرا SNP (Bennetzen et al., 2012)پیوستگی 

ف های استخراج شده از مطالعات مختلQTL کلیه .شد استفاده

های پیوستگی و نقشه براساس نشانگرهای مشترك بین نقشه

شد انتقال داده  2/4نسخه  BioMercator افزارمرجع به نرم

(Arcade et al., 2004).  نقشه مرجع مورد استفاده برای

 بود. (SSR 124و  SNP 992نشانگر ) 1116شامل   MQTLآنالیز

صفات مرتبط با  های مرتبط با QTLنواحی اطمینان تعیین

 تعیین از پس: روباهیتحمل به تنش خشکی در ارزن دم

 QTL (QTL peak) اوج نقطه کردن مشخص و کناری نشانگرهای

 با( CI 95%) درصد 95 اطمینان فاصله مقادیر، توافقی نقشه روی

 ه(استفاد مورد جمعیت نوع به توجه )با زیر رابطه از استفاده

 .شد برآورد

CI = 163 / (N × PVE) for NILs and RILs                (1)رابطه 

 فنوتیپی واریانس مقدار PVE و جمعیت اندازه N روابط این در

 1 رابطه گیرد.می رارق فرمول در اعشاری عدد یک صورتبه که

 ,Visscher & Goddard) و RILs هایلاین جمعیت نیز برای

2004) NILsورودی فایل تهیه از پس آخر در. شد استفاده QTL 

 گزارشات از شده استخراج اطلاعات تمامی ژنتیکی نقشه و

 .شد داده انتقال BioMercator افزارنرم به مختلف

 یینتعجهت  ،MQTL یزآنال: های مورد بررسیQTLمتاآنالیز 

با استفاده از نرم MQTL نواحی ینانبرآورد فاصله اطم واعتبار 

 QTLبراساس تعداد .شد انجام 2/4 نسخه BioMercatorافزار 

ها، از دو روش متاآنالیز آوری شده روی کروموزومهای جمع
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زمانیکه تعداد  Goffientو   Gerberشد. روش پیشنهادی  استفاده

QTL دد بود، مورد استفاده قرار گرفت.ع 10های اولیه کمتر از 

  AIC( Akaike(از شاخص  QTLبرای انتخاب بهترین 

information criterion .افزار  نرماستفاده شدBioMercator  به

، 1مرتبط با یک صفت خاص به نرم افزار  QTLورودی  nازای 

 یاحتمال یشآرا تریندهد و محتملمدل نشان می nو  4، 3، 2

QTL گیرد. بر این اساس، بهترین مدل یم نظر را درQTL  از بین

QTLگائوسیان توزیعافزار توسط های ورودی به نرم (Gaussian 

distribution )مقدار کمترین اساس بر و AIC شود و انتخاب می

توافقی برای مدل ارائه شده بر اساس میانگین  QTLدر نهایت 

 ابتدا متاآنالیز .(Swamy et al., 2011)شود ها رسم میQTLتوزیع 

 بین این موارد از مدل انتخاب معیارهای اساس بر را مدل بهترین

 ,Bayesian Information  ,3AIC, AICc, AICکند.می تعیین

 Average Weight of Evidence (AWE) )BIC( Criterion 
 معیارهای مقادیر که شودانتخاب می زمانی QTL مدل بهترین

 استسپس، کمترین مدل پنج از دلم سه در حداقل مدل انتخاب

بهترین مدل  اساس بر MQTL هر موقعیت و اطمینان فاصله

 .(Chardon et al., 2004) انتخاب شده محاسبه شد

 و QTLیددت ژنتیکددی نددواحی   موقع: MQTL ترسییین نییواحی 

MQTLروبداهی بدا   ارزن دم کروموزوم نه یرو ی شناسایی شدهها

 شد.  ترسیم MapChart افزاراستفاده از نرم

 یو بررس QTL متا ینواح در گرفته قرار یهانژ ییشناسا

 یهاژن ،MQTL هر یانتها و ابتدا ینشانگرهابه  توجه با: هاآن

 تفادهاس بانشانگرها،  یکیزیفاصله ف براساس ینواح نیر اموجود د

از  ،BioMart (http://plants.ensembl.org/index.html) پایگاهاز 

اج استخر  )2.0v Setaria italica (یروباهژنوم رفرنس ارزن دم

 .(Bennetzen et al., 2012)شد 

بر اساس  QTL متا ینواح بر واقع یهانژ انیب یالگو یبررس

-RNA یهاداده: پتومیترانسکر یابییتوال و هیزآرایر یهاداده

seq گاهیاز پا ،هیزآرایر شیآزما کی و مستقل مطالعه شش NCBI 

 ازآمده دسته ب یهاژناز بین  .(2 جدول) شد یآورجمع

 fold change| ≥ 2| یدارا یهانژ ه،یزآرایو ر RNA-seq مطالعات

 adjusted P-Value≤0/05 و log fold change| ≥ 1|ی عبارت به ای

 .شد گرفته نظر دری افتراق انیب یدارا یهاژنبه عنوان 

افزار آنلاین ها در بستر نرمبندی ژندسته: هابندی ژندسته
VennDiagram (https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn) 

 انجام گرفت.

به : هاب هایژن کنش پروتئینی و تعیینبازسازی شبکه برهن

-Protein  (PPIs)پروتئین-کنش پروتئینمنظور ترسیم شبکه برهم

Protein Interactions (PPIs) networks های پاسخ دهنده به ژن

  STRINGر افزابا استفاده از نرم MQTL خشکی واقع در نواحی

( (https://string-db.org  گرفت و فهرست مورد بررسی قرار

 داده پایگاه یک STRING .شد دریافت پروتئینی هایکنشبرهم

 تعاملات بازیابی و جستجو برای ابزاری و بیولوژیکی

. ها استپروتئین بین کنشبینی برهم پیش و هاپروتئین/هانژ

 جمله از متعدد، منابع از اطلاعاتی شامل STRING داده پایگاه

های داده و محاسباتی بینی پیش هایروش تجربی، هایهداد

 آزاد عموم برای پایگاه این به دسترسی. است متون علمی مجموعه

 سیستم تعدادی از استفاده با منبع این. شودمی روزبه مرتباً و است

 عملکرد ،KEGG و GO، Pfam مانند عملکردی بندیطبقه

 نسخه آخرین. کندمی مشخص را کاربر توسط شده ارائه هایژن

 در اطلاعاتی حاوی (Version: 11.5) وب تحت افزارنرم این

 .است موجود زنده 5000 از بیش از پروتئین میلیون 5/24 مورد

افزار به نرم STRINGهای پروتئینی حاصل از کنشبرهم

CYTOSCAPE 3.9.0  و افزونه سایتوهابا(Cyto-Hubba plugin) 

، Degreeاز سه الگوریتم محاسباتی )وارد شده و با استفاده 

Maximum Neighborhood Component (MNC)  و

Closenessهاب  هایژن عنوانبه برهمکنش بیشترین با های( ژن

 انتخاب شد.
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 روباهیدم ارزن رد یصفات مرتبط با تنش خشک دربرای متاآنالیز مورد استفاده  QTLفهرست مطالعات  -1 جدول
Table 1. Bibliography of QTL studies involved in drought tolerance in foxtail millet used for meta-QTL analysis 

 Parents of population Population 

type 
Genotyping 

assay 

Population 

size 

Projected of 

initial QTLs 

Reference 

1 S. italica cultivar ‘‘Yugu1/ S. 

viridis accession ‘‘W53’’ 
RIL SSR 190 12 (Qie et al., 2014) 

2 S. italica and S. viridis RIL SSR 153 2 
(Sebastian et al., 

2016) 
3 S. viridis accession, A10/ S. italica 

accession, B100 RIL SNP 176 41 (Feldman et al., 2018) 

4 S. viridis accession, A10/ S. italica 

accession, B100 RIL SNP 176 19 
(Ellsworth et al., 

2020) 

5 S. viridis accession, A10/ S. italica 

accession, B100 
RIL SNP 217 2 

(Feldman et al., 
2017), (2013) 

6 S. viridis accession, A10/ S. italica 

accession, B100 
RIL SNP 184 244 

(Mauro-Herrera & 

Doust, 2016) 

7 Longgu7andYugu1 RIL SNP 164 61 (Liu et al., 2020a) 

8 S. viridis (A10) / S. italica (B100) RIL SNP 217 5 
(Feldman et al., 

2017), (2014) 

 
 یخشک مرتبط با تنش یهاژنجهت شناسایی  روباهیدر ارزن دم های بررسی شدهایهزآریرو  RNA-seqمطالعات  ستفهر - 2جدول

Table 2. List of RNA-seq and microarray studies used for identification of the drought-responsive genes in foxtail millet 
Reference Type of 

analysis 

Parents of population Developmental 

stage 
(XU et al., 2019) RNAseq S. italica cultivar “Damaomao” and drought-sensitive 

“Hongnian” 

seedling 

(Liu et al., 2016) RNAseq  siago1b mutant foxtail millet variety Yugu1 seedling 

(Qi et al., 2013) RNAseq Foxtail millet seeds of Yugu1 seedling 
(Tang et al., 2017) RNAseq S. italica cultivars ‘Yugu1’ (drought-tolerant) and ‘An04’ 

(drought-sensitive) 

seedling 

(Shi et al., 2018) RNAseq E1 (maternal line), H1 (paternal line), F1 hybrid M79, a 

drought resistant variety and H1 is a drought-tolerant cultivar. 

seedling 

(Yi et al., 2015) Microarray Foxtail millet inbred line Yugu1 seedling 

(Shi et al., 2018) RNAseq Four-leaf-stage foxtail millet seedling 

 

 

  نتایج

 روی خشکی تنش با مرتبط اولیه هایQTL توزیع

 روباهیدم ارزن هایکروموزوم

 یهاکروموزوم یرو یمرتبط با تنش خشک هایQTLجایابی 

 هشت مجموع از کار،ینا یگرفت. برا انجام QTL یزارزن و متاآنال

 در عملکرد کنندهکنترل صفات با مرتبط QTL مورد 386مطالعه، 

 براساس شده استخراج هایQTL .شد آوریجمع روباهیدم ارزن

 RIL هایجمعیت شامل و SNP و SSR ژنتیکی نشانگرهای

 شرایط درو  QTL 287 تعداد ینرمال رطوبت شرایط در .هستند

قرار  مرجع نقشه روی و شد آوریجمع QTL 96ی تنش خشک

در  15از  هاکروموزوم از یک هر روی هاQTL تعداد. گرفت

 یعتوز الگوی .بود متغیر 9کروموزوم در  79تا  8موزوم کرو

QTLیروباه ارزن دم هایکروموزوم رویشده  آوریجمع یها 

در  شدهیآورصفت جمع هشت یان(. از م1شکل نبود ) یکنواخت

 یبترتبه آب وضعیت میزان و گره تعداد صفاتمطالعه  ینا

 یانگینم یزانم( درصد 65/11) ینتریشو ب درصد( 88/4ین )ترمک

 LODمقدار  یشترینو ب ینرتدارا بودند. کم را یپیفنوت یانسوار

( و 85/2ملکرد )ا صفات عمرتبط ب هایQTL یبرا ترتیببه

برآورد  8/5صفات  یهکل یبرا LOD یانگین( بود. م56/7ارتفاع )
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مربوط به صفت  ،QTLتعداد  ترینیشمطالعه ب ینا در شد.

  (.2شکلبرآورد شد ) یزنپنجه

 خشکی تنش با مرتبط هایMQTL جایگاه تعیین و اساییشن

 مرجع نقشه روی

 متاآنالیز توافقی و شهقن روی QTL 386یش از انتقال و نما پس

QTL ،32 در مجموع MQTL ارزن  کروموزوم نه یرو داریمعن

 14تعداد  شده، شناسایی هایMQTL از. شد شناسایی یروباهدم

MQTL 10 حداقل دارای QTL 19و  اولیه  MQTLیدربردارنده 

 . بودند یه،اول QTL 9 تا 3

 
 روباهیتلف ارزن دمهای مخومدر کروموز های جمع آوری شدهQTL توزیع -1 شکل

Figure 1. Distribution of the identified QTLs on the foxtail millet linkage groups 

 

 
 مرتبط به تحمل به خشکی صفت هر به مربوط هایQTLتعداد  -2شکل

Figure 2. Number of the original QTLs that are associated with each drought tolerance related trait 
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

14
01

.1
1.

1.
5.

2 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 g

eb
sj

.ir
 o

n 
20

25
-1

0-
30

 ]
 

                             7 / 17

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1401.11.1.5.2
http://gebsj.ir/article-1-416-fa.html


 و همکاران نیلو  ....خشکی به تحمل در دخیل نامزد هایژن یشناسای

 

 32 1401بهار و تابستان   /1شماره  /دهمیازدوره  /و ایمنی زیستیژنتيک مهندسی 

 

 ها ازMQTL (PVE) یپیفنوت یانسوار یانگینمدامنه تغییرات 

مقدار آن  بیشترین و درصد گسترده بود32/13درصد تا  52/3

 ینان. فاصله اطمبود 9 شماره کروموزوم به مربوط درصد(32/13)

 یبرا( cMمورگان )سانتی 39/0از ها MQTL درصد برای 95

مربوط به  7ر کروموزوم د (UGSF778- UGSF779)فواصل 

MQTL5 تا cM57/11 لفواص یبرا (UGSF433- UGSF467)  

 ترینبیش(. 3)جدول دیابی شمکان MQTL3 و 1 کروموزوم یرو

با تعداد  9شماره  کروموزومدر  MQTL2مربوط به  QTLتعداد 

QTL28 تعداد  ینربود و کمت یهاولQTL  مربوط بهMQTL5  و

MQTL3 با تعداد  4و 3شماره  ایهزومکرومودر  یبترتبهQTL3 

 فاصله میانگین با MQTL5تعداد  2شماره کروموزوم در. بود اولیه

 در MQTL2 شدند. یابیمکان مورگانینتسا 28/4 یناناطم

-UGSF187) یهانشانگر ینواقع ب 2شماره  کروموزوم

UGSF211 )و جدول  3است )شکل  ارتباط در عملکرد تفص با

 فاصله میانگین با MQTL4تعداد  3شماره  کروموزوم. در (3

در  MQTL4شد.  یابیمکان مورگانیسانت 32/5 یناناطم

-UGSF866) ینشانگرها ینب واقع 3شماره  کروموزوم

UGSF858 )ین،چن. هماست ارتباط در آب وضعیت صفت با 

MQTL6، MQTL5  وMQTL3 ینشانگرها ینواقع ب یبترتهب 

(UGSF807-UGSG810)، (UGSF1008-UGSF801 )و 

(UGSF781-UGSF882 ) زیست توده صفت با 3در کروموزوم 

 با MQTL4تعداد  4شماره  کروموزوم. در هستند ارتباط در

. شد یابیمکان مورگانسانتی 96/6 اطمینان فاصله میانگین

MQTL5  یرهانشانگ ینواقع ب 4 کروموزومدر (UGSF981-

UGSF987 کروموزوم . دراست ارتباط( با صفت عملکرد در 

 05/3فاصله اطمینان  یانگینبا م MQTL5تعداد 9شماره 

 یرهانشانگ ینواقع ب MQTL5شد و  یابیمکان مورگانیسانت

(UGSF125-UGSF128 )ارتباط در ریشه به مربوط صفات با 

 فاصله میانگین با MQTL4تعداد 5شماره  کروموزوم در. هستند

و  MQTL3، MQTL4 .شد یابیمکان مورگانسانتی 95/4 اطمینان

MQTL2 ی نشانگرها ینواقع ب یبترتبه(UGSF354- 

UGSF359)، (UGSF360-UGSF365 ) و(UGSF337 -

UGSF332 )در (3هستند )شکل ارتباط در زیست توده صفت با .

 ینانفاصله اطم میانگین با MQTL3تعداد  6شماره  کروموزوم

 MQTL3 ،MQTL2 ،MQTL1شد.  یابیمکان مورگانسانتی 87/4

-UGSF713- UGSF732( ،)UGSF691واقع بین نشانگرهای )

(UGSF686 ( وUGSF701-(UGSF697  ،با صفات ارتفاع

 .(3و جدول  3عیت آب در ارتباط هستند )شکل عملکرد و وض

 

استفاده از  با یخشک تنش به دهنده پاسخ یهاژن ییشناسا

 هیزآرایرو  توالی یابی ترانسکریپتوم هایادهد

 طیدر شرا RNA-Seqمطالعه  ششآمده از دسته ب جینتا براساس

 نیا از که هستند یافتراق انیب یدارا ژن 9356 تعداد ،خشکی تنش

 در .داشت انیب کاهش ژن 3340و  انیب شیافزا ژن 6016 انیم

 26 و شیافزا ژن 76 یتنش خشک طیشرا تحت هیزآرایر مطالعه

 .داشتند انیب کاهش ژن

و پاسخگو به تنش  MQTLاحی واقع در نو یهاژن ییشناسا

 خشکی

 ژن 95 مجموع (، درVenn diagramبا استفاده از نمودار ون )

 1 از کمتر CI با MQTL در نواحیهای واقع ژن بین مشترك

 یها داده های پاسخ دهنده به تنش خشکی بر اساسمگاباز و ژن

RNA-seq در واقع ایهژن مشترك بین ژن 2172ریزآرایه، و  و 

های با بیان افتراقی مشتق شده از و ژن MQTLطق تمام منا

 (.4شد )شکلشناسایی RNA-seq های و داده های ریزآرایهداده

 در پاسخ به تنش خشکی های کلیدیی ژنشناسای

اسخ دهنده به های پشبکه ژنی ژنهای کلیدی، جهت شناسایی ژن

بازسازی شد و مورد آنالیز هاب  MQTL واقع در نواحی خشکی

به تنش  دخیل در پاسخ (Hub)های هاب گرفت. فهرست ژنقرار 

 است.آمده  4روباهی در جدول خشکی در ارزن دم
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  روباهیتنش خشکی بر روی کروموزوم های ارزن دمبا  مرتبط صفات برای شده شناسایی هایMQTLوقعیتم -3 شکل

Figure 3. MQTL positions for traits associated with the drought tolerance 
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 روباهیدم ارزن در خشکی تنش به مربوط صفات برای شده شناسایی هایMQTL مشخصات -3 جدول
Table 3. Results of meta-analysis of the QTLs controlling drought tolerance traits in foxtail millet 

 M_QTL CI(cM) 
Left 

marker 

Right 

marker 
Chr QTLS Trait Study 

 

1 MQTL7_5 0.39 UGSF779 UGSF778 Chr7 16 B,H,N,T,WS 

(Ellsworth et al., 2020; Feldman et al., 2017; Mauro-Herrera 

& Doust, 2016) 
2 MQTL3_6 0.95 UGSF807 UGSG810 Chr3 11 B,N,T,Y (Doust et al., 2009; Liu et al., 2016) 

3 MQTL9_2 1.09 UGSF21 UGSF23 Chr9 28 B,H,N,T,WS,Y (Fuller, 2006; Lata et al., 2010) 

 
4 MQTL4_1 1.52 UGSF489 UGSF486 Chr1 13 H,T,WS 

(Ellsworth et al., 2020; Mauro-Herrera & Doust, 2016; Qie et 
al., 2014) 

 

5 MQTL9_1 1.77 UGSF13 UGSF15 Chr9 11 B,H,N,WS,Y 

(Ellsworth et al., 2020; Liu et al., 2016; Mauro-Herrera & 

Doust, 2016) 
 

6 MQTL7_2 2.76 UGSF617 UGSF622 Chr7 13 B,T,Y,PL,R 

(Liu et al., 2016; Mauro-Herrera & Doust, 2016; Qie et al., 

2014) 
7 MQTL2_1 3.16 UGSF158 UGSF162 Chr2 11 T,WS (Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

8 MQTL9_5 3.33 UGSF125 UGSF128 Chr9 20 B,H,T,WS,R (Feldman et al., 2018; Qie et al., 2014) 

 
9 MQTL2_7 3.38 UGSF268 UGSF273 Chr2 7 H,N,WS 

(Feldman et al., 2018; Feldman et al., 2017; Mauro-Herrera & 
Doust, 2016) 

10 MQTL8_1 3.84 UGSF508 UGSF512 Chr8 13 B,H,N,Y (Liu et al., 2016; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

11 MQTL2_4 3.92 UGSF242 UGSF243 Chr2 5 B,H,T,WS (Ellsworth et al., 2020; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

12 MQTL9_4 4.2 UGSF81 UGSF96 Chr9 11 B,H,N,T,Y (Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

13 MQTL5_5 4.22 UGSF371 UGSF376 Chr5 5 H,T,WS (Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

 
14 MQTL6_3 4.35 UGSF713 UGSF732 Chr6 8 H,T,WS,Y 

(Feldman et al., 2018; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 
Doust, 2016) 

 

15 MQTL4_4 4.42 UGSF947 UGSF957 Chr4 7 T,WS 

(Ellsworth et al., 2020; Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera 

& Doust, 2016) 
 

16 MQTL5_2 4.46 UGSF332 UGSF337 Chr5 13 B,H,N,T 

(Ellsworth et al., 2020; Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera 

& Doust, 2016; Qie et al., 2014) 

17 MQTL2_5 4.63 UGSF246 UGSF250 Chr2 7 B,H,T,WS (Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 
18 MQTL3_3 4.64 UGSF781 UGSF882 Chr3 6 B,H,Y Feldman_(2014),Doust_(2016),Ellsworth_(2018),Liu_(2019) 

 

19 MQTL9_3 4.89 UGSF39 UGSF49 Chr9 8 B,H,N,T,Y 

(Feldman et al., 2018; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 

Doust, 2016) 
 

20 MQTL6_1 5.02 UGSF701 UGSF697 Chr6 9 B,H,Y 

(Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & Doust, 2016; Qie et al., 

2014) 

 
21 MQTL6_2 5.24 UGSF691 UGSF686 Chr6 11 B,H,T,Y,WS 

(Feldman et al., 2018; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 
Doust, 2016) 

22 MQTL5_4 5.28 UGSF360 UGSF365 Chr5 6 B,T,WS,R (Ellsworth et al., 2020; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

 
23 MQTL7_4 5.39 UGSF648 UGSF658 Chr7 8 H,N,T 

(Ellsworth et al., 2020; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 
Doust, 2016) 

 

24 MQTL5_3 5.85 UGSF354 UGSF359 Chr5 8 B,N,T,WS 

(Ellsworth et al., 2020; Feldman et al., 2018; Mauro-Herrera 

& Doust, 2016) 
 

25 MQTL3_4 6.12 UGSF866 UGSF858 Chr3 5 H,WS,Y 

(Ellsworth et al., 2020; Feldman et al., 2018; Liu et al., 2016; 

Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

 
26 MQTL4_2 6.31 UGSF895 UGSF898 Chr4 7 H,T,WS 

(Feldman et al., 2018; Feldman et al., 2017; Mauro-Herrera & 
Doust, 2016) 

 

27 MQTL2_2 6.34 UGSF187 UGSF211 Chr2 5 H,T,Y 

(Feldman et al., 2018; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 

Doust, 2016) 
 

28 MQTL7_3 6.6 UGSF626 UGSF632 Chr7 9 B,H,T,WS 

(Ellsworth et al., 2020; Liu et al., 2020a; Mauro-Herrera & 

Doust, 2016) 

29 MQTL4_3 6.8 UGSF905 UGSF924 Chr4 3 N,T,WS (Ellsworth et al., 2020; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 
30 MQTL3_5 9.57 UGSF1008 UGSF801 Chr3 3 B,Y (Liu et al., 2020b; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

31 MQTL4_5 10.33 UGSF981 UGSF987 Chr4 3 H,N,Y (Liu et al., 2020b; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 

32 MQTL1_3 11.57 UGSF433 UGSF467 Chr1 11 B,H,T (Liu et al., 2020b; Mauro-Herrera & Doust, 2016) 
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چهار  های واقع درژن (aبا ) مقایسه در ریزآرایه و RNA-seq از شدهمشتق Differentially expressed genes( DEGs) دارای بیان افتراقی هایژن ون نمودار -4شکل

 ها MQTLهای واقع در تمام ( ژنbمگاباز ) 1 از کمتر CI با MQTL ناحیه
Figure 4. Venn diagram of differentially expressed genes (DEGs) derived from RNA-seq and microarray data compared to (a) the genes 

located in 4MQTLs regions with CI of less than 1Mb (b) all MQTLs regions  

 

 
 روباهی ارزن دم در  MQTLهای پاسخ دهنده به خشکی واقع در نواحی ژنه بکش در های هاب شناسایی شدهفهرست ژن -4جدول 

Table 4. List of hub genes identified in the network of drought responsive genes located in MQTL regions at Setaria italica. 

 Setaria ensemble 

ID Gene name Functional category 

of the gene 
cellular 

location 
Algorithm MQTL 

1 LOC101783519 probable lipoxygenase 6 metal ion binding chloroplast closeness MQTL7_5 

2 LOC101766996 histone deacetylase 14 regulation of 

photosynthesis 

chloroplast closeness MQTL7_5 

3 LOC101779009 actin-7-like ATP binding cytoskeleton closeness MQTL7_5 

4 LOC101769426 60S ribosomal protein L3 RNA binding Cytosol closeness MQTL7_5 

5 LOC101764267 ubiquitin-40S ribosomal protein 

S27a-2 

translation Nucleus Degree MQTL7_5 

6 LOC101765211 2-oxoisovalerate dehydrogenase 

subunit alpha 2, mitochondrial 

Oxidoreductase Mitochondrion Degree MQTL7_5 

7 LOC101769426 60S ribosomal protein L3 translation Cytosol Degree MQTL7_5 

8 LOC101754019 transcription factor E2FA Transcription 

regulation 

Nucleus Degree MQTL7_5 

 

 

  بحث

 یروباهدر ارزن دممرتبط با تحمل به خشکی  تفامهمترین ص

منظور افزایش تحمل در شرایط ای که بهدر مطالعه -زیست توده

های دارای خاصیت حل کنندگی تنش خشکی توسط میکروب

روباهی انجام شد، فسفات و خواص محرك رشدی در ارزن دم

 یل در مقایسه بامیزان زیست توده، ارتفاع گیاه و محتوای کروف

دهنده اهمیت صفت زیست توده در شت که نشاند افزایش دااهش

واقع  MQTL2 .(Kour et al., 2020)تحمل به تنش خشکی است 

. بود ارتباط در زیست توده صفت با 9 ومکروموز یبر رو

 در رطوبتی نرمال شرایط در که MQTL یمطالعه در همچنین

 ینشانگرها بین واقع MQTL9_4 شد، انجام روباهیدم ارزن

chr9_bin47- chr9_bin50 شد گزارش زیست توده صفت برای 

(Wang et al., 2019 .)امکان اطمینان، هفاصل کاهش با متا آنالیز 

 فراهم توده و ارتفاع زیست صفت برای را دقیق ژنی مکان یافتن

(a) 
(b) 
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 زیست صفت برای اطمینان فاصله حاضر، پژوهش کند. درمی

 .داشت های اولیه کاهشQTLبرابر نسبت به  244/6 توده،

 صفتی گیاه ارتفاعکه  دادنشان  مطالعات از حاصل نتایج -ارتفاع

 ژنتیکی هایویژگی تاثیر تحت یگرد صفت هر از بیش که است

 ,.Mashayekhi et al) یافتکاهش  یاریمحدود شدن آب باو  است

ارتفاع  صفت به مربوط اولیه QTL79 مطالعه حاضر  در. (2016

 یاهمرتبط با ارتفاع گ MQTL 24و شد  یآورجمع یاهگ

صفت ارتفاع  برای اطمینان فاصله حاضر، پژوهش درآمد. دستبه

 .داشت های اولیه کاهشQTLبرابر نسبت به  62/5گیاه 

 رطوبت شدنکم نتیجه در بوته در پنجه تعداد کاهش -پنجه تعداد

 .,Ghasemi et al) است شده در ارزن دم روباهی گزارش خاك

 ومواقع در کروموز MQTL5 حاضر، پژوهش در (.2021

7،MQTL6  و 3 ومواقع در کروموز MQTL2 ومواقع در کروموز 

 فاصله حاضر، پژوهش در بودند.در ارتباط  یزنت پنجهبا صف 9

های QTLبرابر نسبت به  05/6صفت تعداد پنجه،  برای اطمینان

 .داشت اولیه کاهش

 یحاصل از بررس یجنتا میان که ایمقایسه در -پانیکول طول

 دادهنشان  شد، انجامدر سورگوم  یکولو طول پان یاریآب یزانم

 سورگوم در پانیکول طول کاهش باعث آبیاری کاهشکه  شد

 از حاصل نتایج چنین،. هم(Sarshad et al., 2020) شودمی

کاهش  ی،روباهبر عملکرد ارزن دم یخشک یرتاث پژوهشی درباره

 Ghasemi et))داد نشان یتنش خشک یطشرا در را یکولطول پان

al,. 2021 .حاضر،  پژوهش درMQTL2  با 7کروموزوم واقع در 

 اطمینان فاصله بود به طوری که ارتباط در انیکولپ طول صفت

 اولیه هایQTL به نسبت برابر 21/5 طول پانیکول صفت برای

 .داشت کاهش

بر  یتنش خشک یرتاث بررسی به که ایمطالعه در -یشهطول ر

در ارزن  یشهطول ر صفتصفات مختلف صورت گرفت،  یرو

 داد نشانرا  ینسبت به تنش خشک یتحساس ترینیشب یروباهدم

(Qie et al., 2014) . ،در پژوهش حاضرMQTL4  واقع در

واقع در  MQTL2و  9واقع در کروموزوم  MQTL5، 5کروموزوم 

 اطمینان فاصله با صفت طول ریشه در ارتباط بودند و 7کروموزوم

 اولیه هایQTL به نسبت برابر 38/4 طول ریشه صفت برای

 .داشت کاهش

اه ها هنگام برداشت گیماده خشک تجمع یافته در اندام -عملکرد

 در ارزن شکختولید ماده  گویند. کاهشرا عملکرد بیولوژیک 

ب و کاهش میزان جذب آ دلیلبه تواندمی خشکی شرایط

 کاهش طول رشد گیاه و فتوسنتز کاهش سطح برگ، عناصرغذایی،

عملکرد  یعملکرد و اجزا یبررس به که ایمطالعه در است.

، ت گرفتصور یاریآب میرژ دو تحت ارزن مختلف یهاپیژنوت

وزن خشک کل گیاه در شرایط تنش خشکی کاهش یافت 

.(Mashayekhi et al., 2016) اطمینان فاصله حاضر، پژوهش در 

های QTLبرابر نسبت به  15/4 عملکرد بیولوژیک، صفت برای

 .داشت اولیه کاهش

 امانج عملکرد با مرتبط هایQTL ییکه جهت شناسا یامطالعه در

 شد یابیمکان یروباهروموزوم ارزن دمک 9 یبر رو QTL  47شد،

(Liu et al., 2020a) . در پژوهش حاضر، میزان فاصله اطمینان در

MQTL برابر نسبت به  61/4های مربوط به صفت عملکرد

QTLداشت. روباهی کاهشهای ارزن دمهای اولیه در کروموزوم

مربوط به صفت  MQTL2همچنین، میزان فاصله اطمینان در 

های QTLبرابر نسبت به  49/7، 9عملکرد در کروموزوم شماره 

واقع در  MQTL6روباهی کاهش داشت. ن دماولیه در ارز

با فاصله  یببه ترت 7در کروموزوم  MQTL2و  3کروموزوم 

 ینانفاصله اطم یزانم ینترکم مورگانیسانت 38/1و  47/0 یناناطم

 را داشتند.

 و فیزیولوژیک خصوصیات برخی -کارایی مصرف آب

 بودن ضخیم کم، برگ سطح: مانند روباهیدم ارزن موفولوژیک

موجب  متراکم، ایریشه سیستم تشکیل توانایی و سلولی دیواره

 پژوهشدر  شودیم یروباهمصرف آب در ارزن دم ییبهبود کارا

 241/6، مصرف آب ییفت کاراص یبرافاصله اطمینان  ،حاضر

 های اولیه کاهش داشت. QTLبرابر نسبت به 

 میانگین با مقایسه در هاMQTL اطمینان فاصله کاهش

QTLولیها های 
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 در MQTL اطمینان فاصله کاهش برابر 40/3 حاضر پژوهش نتایج

 کاهش ترینبیش. داد نشانرا  اولیه هایQTL میانگین با مقایسه

 در کهطوریبه شد مشاهده 7 کروموزوم در ها QTL از CI مقدار

MQTL5 میزانCI ، 75/39 میانگین از ترکوچک برابر CI در 

QTLمیان در. بود اولیه های MQTLشرایط در شده شناسایی های 

( R2) واریانس فنوتیپی و CI کوچکترین دارای MQTL سه تنش،

 :بودند توجه قابل

1( )cM 39/0CI=)MQTL7_5 ، تعداد از QTL 16 واقع اولیه 

 یانسوار مقدار اب( 779UGSF-778UGSFنشانگرهای ) بین

 . شد یافت درصد 17/8 برابر (2R) یپیفنوت

2( )cM 95/0CI=) MQTL3_6 تعداد ازQTL  11بین واقع اولیه 

 یپیفنوت یانسوار مقدار اب( 810UGSG -807UGSF) نشانگرهای

(2R) شد یافت درصد 50/7 برابر. 

3( )cM 09/1CI=) MQTL9_2 تعداد از QTL28 بین واقع اولیه 

 (2R) یپیفنوت یانسارو مقدار با( 23UGSF-21UGSF) نشانگرهای

 . آمد¬دست به درصد، 32/13

 روباهیمارزن د در های هاب شناسایی شدهنقش ژن

تنظیم بیان ژن نقش مهمی در انواع فرآیندهای زیستی دارد. 

کننده، فاکتورهای رونویسی را رمزگذاری های تنظیمبسیاری از ژن

های هدف های تنظیمی ژنکنند که بیان ژن را با اتصال به توالیمی

براساس نتایج  .(Verkest et al., 2014)کنند خود، القا می

های کلیدی دخیل در آمده در پژوهش حاضر، یکی از ژندستبه

 است. این ژن در LOC101754019 تحمل به تنش خشکی، ژن

Uniprot  عنوان عامل رونویسی در بخش فرآیندهای زیستی به

 DNA-bindingو در بخش عملکرد مولکولی است معرفی شده

transcription factor activity  این ژن  است.برای آن عنوان شده

عنوان یک شود که بهمی transcription factor E2FAباعث بیان 

کننده مثبت در تقسیم سلولی و رشد در آرابیدوپسیس نقش تنظیم

. تقسیم سلولی یک فرآیند بسیار (De Veylder et al., 2002)دارد 

منظم است که برای رشد و نمو مناسب گیاه باید تمایز سلولی 

براین، این ژن . علاوه(Del Pozo et al., 2007)شود خوبی انجام به

واقع است و با صفاتی  7واقع در کروموزوم  MQTL5در ناحیه 

زنی توده، تعداد گره، وضعیت آب، ارتفاع گیاه و پنجهمانند زیست

  در ارتباط است.

که در این پژوهش شناسایی های کلیدی دیگری از جمله ژن

است  LOC101783519 (probable lipoxygenase 6شدند، ژن )

 metal ion bindingدر بخش عملکرد مولکولی  Uniprotکه در 

های لیپواکسیژناز نقش است. در گیاهان ژن برای آن عنوان شده

 Rai et)های غیرزیستی و زیستی دارند مهمی در تحمل به تنش

al., 2021) لیپواکسیژناز گیاهی نوعی دی اکسیژناز حاوی آهن .

است که از طریق اکسیداسیون لیپیدهای مختلف در  "غیر هم"

های زیستی ویژه در پاسخ به تنشهای فیزیولوژیک گیاه بهفعالیت

های مختلف کند. این ژن در پاسخ به تنشو غیرزیستی شرکت می

این ژن  چنینهم روباهی نقش دارد.مله خشکی در ارزن دماز ج

است. در یابی شدهمکان 7واقع در کروموزوم  MQTL5در ناحیه 

 :LOXمنظور شناسایی خانواده لیپواکسیژناز )ای که بهمطالعه

Lipoxygenase12شد، در مجموع روباهی انجام( در ارزن دم 

ه سه زیرگروه تقسیم که از نظر روابط فیلوژنتیکی ب LOXگروه 

در دو رقم  SiLOX7شد. از این میان تنها شوند، شناساییمی

افزایش بیان  Yugu1 (YG1)و  Qinhuang2 (QH2)متحمل 

نقش مهمی در  SiLOX7داشت، این مسئله نشان می دهد که 

 Zhang et)روباهی دارد های غیرزیستی در ارزن دمپاسخ به تنش

al., 2021). 

ژنتیکی در گیاهان است تغییرات هیستون در گیاه نوعی تنظیم اپی

که باعث مقاومت گیاه نسبت به تغییرات محیطی از جمله تنش 

های کلیدی گر از ژنشود. یکی دیشوری و خشکی می

 (Histone deacetylase 14)ن پژوهش ژن شده در ایشناسایی

LOC101766996 (MQTL5: Chr7است که تحت تنش خشک ) ی

بخش عملکرد بیولوژیکی  Uniprotکاهش بیان یافته است که در 

regulation of photosynthesis است، نتایج برای آن عنوان شده

د، تنش خشکی باعث کاهش بیان دهمطالعات گذشته نشان می

چنین در . هم(Heidari et al., 2016)شود های فتوسنتزی میژن

 HDA9histoneپژوهشی دیگر مشخص شد در آرابیدوپسیس 

deacetylase 9))  است که با تنظیم نوعی پروتئین کروماتین جدید

های سطوح استیلاسیون هیستون، می تواند بیان تعداد زیادی از ژن
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طور دهنده به تنش شوری و خشکی در آرابیدوپسیس را بهپاسخ

شد، در . همچنین مشخص(Zheng et al., 2016)کند منفی تنظیم 

خشکی بخشی از فعالیت ژنوم به ژن شرایط تنش 

LOC101779009 (MQTL5: Chr7مرتبط با هم ) ایستایی

 ( اختصاص دارد.ATP، )اتصال به  (Energy homeostasis)انرژی

این ژن در این پژوهش دارای بیان افزایشی است. همچنین برای 

جریان سیتوپلاسمی، نقش آن در  Uniprotعملکرد این ژن در 

 است. ها عنوان شدهتقسیم سلولی و رشد سلول

های دخیل در انتقال دهد که ژننتایج حاصل از مطالعات نشان می

sette (ABC)binding cas-ATP ی واسطهدر آرابیدوپسیس به

های مربوط به این هورمون در افزایش تحمل و پاسخ ABAانتقال 

. یکی دیگر از ( ,.2011Kuromori et al)به خشکی دخیل هستند 

های مهم کلیدی شناسایی شده در این پژوهش، ژن ژن

LOC101769426  است که درUniprot  نقش عملکرد مولکولی

RNA binding است. برای آن عنوان شدهRNA-binding 

proteins (RBPs)  نقش مهمی در تنظیم فرآیندهای پس از

نش در پاسخ به قرار گرفتن گیاه در شرایط ت RNAرونویسی 

 ناحیه براین، این ژن دردارند. علاوه ABAخشکی یا حضور 

MQTL5 است. در پژوهشی شده  یابیمکان 7 کروموزوم در واقع

در آرابیدوپسیس تحت  RBPsکه برای مشخص شدن نقش ژن 

طرز به  RBPsشد، میزان بیانانجام ABAتنش غیرزیستی یا 

 . (Jung et al., 2013)معناداری کاهش یافت 

های هاب شناسایی شده در این از ژن LOC101764267ژن 

 Uniprot ،RNAپژوهش است که عملکرد مولکولی آن در 

binding ناحیه است و درو نقش آن در ترجمه عنوان شده 

MQTL5 است شده یابیمکان 7 کروموزوم در واقع.(Feldman et 

al., 2018; Mauro-Herrera & Doust, 2016)  عوامل رونویسی با

مراز و یا پلی RNAاتصال به پروموتورها و برهمکنش با کمپلکس 

شدن بیان شدن و یا خاموشهای واسطه باعث فعالسایر پروتئین

و  OsNAC6امل رونویسی از جمله ند. تعدادی از عوشوژن می

OsNAC5 ها اند و عملکرد تحمل به خشکی آندر برنج کلون شده

و افزایش تحمل به خشکی در  Ubiquitinدر اتصال به پروموتور 

است سطح ژنومی و پروتئینی مورد بررسی قرارگرفته

(Nakashima et al., 2007; Song et al., 2011). 

  یجه گیری کلینت

 با مرتبط صفات برای QTL 386 این پژوهش، در مجموع در

 گیاه، ارتفاع روباهی از جملهتحمل به تنش خشکی در ارزن دم

 هریش تعداد پنجه، طول عملکرد، زیست توده، کارایی مصرف آب،

قرار  QTL یزمتاآنال پانیکول جمع آوری شد و مورد و طول

کروموزوم ارزن  9دار روی معنی MQTLناحیه  32گرفت. 

 نیانگیطور مبهها ینان آنفاصله اطمکه  روباهی شناسایی شدنددم

 هیاول یهاQTL ینانفاصله اطم یانگینتر از مبرابر کوچک 40/3

شناسایی و از میان آنها  MQTLهای واقع در نواحی ژناست. 

های بر اساس دادهژن دارای بیان افتراقی در شرایط خشکی  2172

شخص شدند. ها مموجود در پایگاه داده RNA-seqزآرایه و ری

های پاسخ دهنده به این ژن روتئینپ -شبکه برهم کنش پروتئین

در آنالیز هاب تعداد بازسازی و  MQTL خشکی واقع در نواحی

 MQTL7_5در ناحیه که همگی  هشت ژن کلیدی شناسایی شد

(MQTL5: Chr7)  تعداد گره، تودهزیستو با صفات قرار داشتند ،

د است با مرتبط بودند. امیزنی وضعیت آب، ارتفاع گیاه و پنجه

 MQTLنواحی  ود کاندی یهاژنهای بیشتر، این انجام پژوهش

با هدف  MQTLمبتنی بر  نژادیبهو  یکژنت یمهندس یبرابتوانند 

زن آبی در ارهای مواجه با کمیطعملکرد در مح یلبهبود پتانس

 رار گیرند.سایر غلات مورد استفاده قروباهی و حتی دم

  سپاسگزاری

ب پژوهشگاه این پژوهش بخشی از پروژه تحقیقاتی مصو

-017-05-05-12: مصوب شمارهبیوتکنولوژی کشاورزی با 

در پژوهشگاه  کلیه مراحل این پروژه است. 96062-980197

دینوسیله مورد بیوتکنولوژی کشاورزی ایران انجام شده است که ب

 .گیرندو قدردانی قرار میتشکر 
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