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ABSTRACT 
To study the effect of miRNA and PGPR on drought tolerance, Sadri and Yas bean genotypes were 

subjected to drought conditions (FC = 90%, 60% and 30%) and bacterial treatments (no bacteria, isolates 

B1, B2 and mixture 2 bacterial isolates), using CRD design with three replications in a factorial 

arrangement, Drought stress was applied five weeks after planting (for 10 days) and second trifoliate and 

root were used for sampling. The results showed that PGPRs lead to membrane stability, root development, 

etc. To identify the potential miRNAs involved in drought stress, the publicly available EST sequences of 

the plant were obtained from NCBI and blasted against the previously known Plant miRNAs. Ultimately, 

five distinguished potential miRNAs were acquired in the plant (belonging to four families: miR408, 

miR5021, miR5565e and miR9559). Candidate miRNAs were involved in growth, stress tolerance, etc. 

miR9559-3P expression decreased in drought and bacterial inoculation conditions in drought sensitive and 

tolerant plants. However, in the absence of bacterial inoculation, the expression of miR9559-3P was higher 

in sensitive plants. miR9559-3P might increase sensitivity to drought stress by negatively regulating role 

and targeting a higher percentage of target genes in sensitive plants. However, the tolerant plant with a 

special regulatory display and reduced expression of miR9559-3P reduced the degradation of miR9559-3P 

transcripts, increased the expression of the target gene and improved stress tolerance. Since PGPR modulate 

miRNA expression and lead to drought tolerance and increase plant yield, using these bacteria as 

biofertilizer can be a suitable alternative method of chemical fertilizer. 
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 چکیده
جهت بررسی . شوندتحمل خشکی می ، بهبود ریشه و باعثmiRNA انیب تعدیلبا  (PGPR) اهیگ محرک رشد یهایباکتر
، تکرار سهآزمایش فاکتوریل کاملا تصادفی در بر تحمل به خشکی لوبیای معمولی در یک  PGPRو  miRNAتوام اثر 

)تلقیح با جدایه اول، دوم و مخلوط دو جدایه(  PGPR و FC = 60%و  %30در شرایط خشکی  یاسو  صدریهای ژنوتیپ
برگچه دوم و  روز( شد و سپس از سه 10مدت ه پنج هفته پس از کاشت اعمال )ب تنش خشکی شدند. همراه شاهد بررسیبه

در  لیدخ یهاmiRNA شوند.منجر به پایداری غشا، بهبود ریشه و... میها PGPRگیری شد. نتایج نشان داد که ریشه نمونه
ها متعلق miRNA. یی شدندشناسا  BLASTnبا  miRBaseیهاmiRNA و NCBI یهاEST نیب یهمولوژ بر اساس یخشک

 مشاهده شد دارند.در رشد، تحمل به تنش و ... نقش  هستند وmiR9559  و miR408 ،miR5021 ،miR5565eهای به خانواده
در حالت  یافت.کاهش  یحساس و متحمل به خشک اهیدر گ یباکتر حیو تلق یخشک طیدر شرا miR9559-3P انیب زانیکه م

 مینقش تنظبا  miR9559-3P ،حساس اهیبود. احتمالا در گ شتریحساس ب اهیدر گ  miR9559-3P انیب زانیم ی،باکتر حیعدم تلق
 کیمتحمل با  اهیگ شد، امابه تنش  تیحساس شیباعث افزا ،هدف هایاز ژن یشتریدرصد ب ی و هدف قرار دادنمنف یکنندگ

ژن هدف و  شتریب انی، بmiR9559-3Pیهارونوشت بیکاهش تخر باعثmiR9559-3  انیبو کاهش خاص  یمیتنظ شینما
 اهیگ دیتولافزایش و  یمنجر به تحمل خشک  miRNAانیببا تعدیل  هاPGPR کهبا توجه به این .شدبهبود تحمل به تنش 

 .باشدمی ییایمیمناسب کود ش نیگزیروش جا کی یستیعنوان کود زبه هاآناستفاده از  ،شوندیم

 ..EST،miRNA ،PGPR  ،Phaseolus vulgaris Lتنش خشکی،  :کلیدی هایهواژ

 PGPRتحت تنش خشکي و  .Phaseolus vulgaris Lها در های هدف آنها و ژنmiRNAشناسايي 
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 مقدمه

 Phaseolus)  ي معمولیلوبیا ،در بین حبوبات

vulgaris L.) سطح زير به جهت دارا بودن بیشترين

درصد از  82/84تن معادل 301/287کشت و تولید )

 ,FAOاي دارد )( اهمیت ويژهتولید کل حبوبات کشور

(. تولید و عملکرد اين محصول در بسیاري از نقاط 2017

گیرد دلیل تنش خشکی مورد تهديد قرار میجهان به

(Singh, 2007; Akbari et al., 2016) . يکی از

عملکرد گیاهان در راستاي راهکارهاي افزايش 

هاي محرک گیري از توان باکتريبهره ،کشاورزي پايدار

 Plant Growth Promotingها )PGPRيا رشدگیاه 

Rhizobacteria) باشد در شرايط کمبود آب می

(Hungria et al., 2013.) PGPR ها گروه وسیعی از

 هاي مفید خاک و محرک رشد گیاه میزبان خودباکتري

مختلف هاي از طريق مکانیزمرا رشد گیاه  هستند که

هاي تثبیت کننده ازت ، )انحلال فسفات، تشکیل گره

 & Saharanدهند )می فزايشتولید هورمون و...( ا

Nehra, 2011.) تلقیح با باکتري گزارش شده است که-

زايی و افزايش عملکرد در افزايش گره باعث PGPRهاي 

 ;Hungria et al., 2013) شودمیمعمولی  يلوبیا

Oliveira et al., 2013 هچنین کاهش اثرات ناشی از .)

از طريق تولید  PGPR هاييتنش خشکی توسط باکتر

کاهش تولید اتیلن و حفظ سطح  سین بتائین،یگل

افزايش بیان فنیل آلانین  طبیعی آبسزيک اسید و

در گیاهان مختلف از جمله ماش  )تیروزين( و آمونیالیاز

 ,.Kasim et alلوبیاي معمولی گزارش شده است )و 

2013; Da Piedade Melo et al., 2017; Maryani et 

al, 2018.) 

هاي پاسخ دهنده به تنش خشکی اخیرا بسیاري از ژن

 (Wu et al., 2014ي معمولی يافت شده است )در لوبیا

در فرآيندهاي متابولیکی پاسخ به تنش خشکی،  که

فرآيندهاي بیوسنتز کربوهیدرات و ...دخیل هستند 

(Wu et al., 2014)از کمی هايگزارش، حال اين با ؛ 

miRNAمعمولی لوبیاي در خشکی دهنده پاسخ هاي 

اي رشتههاي کوچک، تکRNAها،  miRNA.دارد وجود

جفت باز طول  21و غیرکد شونده هستند که تقريبا 

 ;Li et al., 2010کنند )دارند و بیان ژن را تنظیم می

Tian et al., 2015; Samad et al., 2017 بانک .)

 database miRBaseتحت عنوان miRNAs اطلاعاتی

(Release 21: July 2014 شامل )محصول  35828

miRNA از  درصد 6/24، داده پايگاه اين در باشد.می

در  .باشدمی گیاهی گونه 73 به متعلق هاmiRNA کل

ها در گیاهان miRNAبراي نخستین بار  2002سال 

نقش  اين ترکیبات(. Park et al ., 2002کشف شدند )

کلیدي در کنترل صفات زراعی مهم گیاهان، انتقال 

هاي زنده سیگنال و پاسخ به شرايط محیطی مانند تنش

-Xie et al., 2015; Candarکنند )و غیرزنده و ... ايفا می

Cakir et al., 2016; Li & Zhang, 2016 اخیرا بر .)

ها در high-throughput sequencing ،miRNAاساس 

گیاهان مختلف مانند نیشکر، گندم، لوبیاي معمولی و 

 Formey et al., 2016) اندهسیب زمینی شناسايی شد

Sun et al., 2014;طور خاص در پاسخ به تنش ( و به

خشکی در برنج و نخود و يونجه و... مورد توجه قرار 

 Barrera-Figueroa et al.,2011; Wang etاند )گرفته

al.,2011.)  

باتوجه به خشک بودن ايران از نظر اقلیمی، اهمیت گیاه 

لوبیاي معمولی و حساس بودن آن به تنش خشکی، 

و نقش مهمی  هاmiRNAبر تنظیم بیان  هاPGPRتاثیر 

مطالعه  ،دارند تنش خشکی به در پاسخ هاmiRNAکه 

  miRNAبر بیان هاPGPRحاضر با هدف بررسی تاثیر 

بر تحمل به تنش خشکی  miRNAو تاثیر توام باکتري و

 :انجام پذيرفتدر دو بخش 

اعمال تنش خشکی و بررسی شامل  ايکاشت گلخانه (1

 بر خصوصیات فیزيولوژيکی و بیوشیمیايی PGPRتاثیر 

و  در پاسخ به تنش تنش خشکی گیاه لوبیاي معمولی

شناسايی  شامل ( بخش بیوانفورماتیک و مولکولی2

miRNAگیاه لوبیاي در دخیل در تنش خشکی هاي

هاي بیوانفورماتیکی مبتنی معمولی با استفاده از روش

هاي گیاه لوبیا موجود در بانک ESTبر همولوژي بین 

با  miRBaseهاي سايت miRNAو  NCBIاطلاعاتی 

بر بیان  هاPGPRو بررسی تاثیر BLASTn انجام 

  هاmiRNAاين
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 هاروشمواد و 

 ایکاشت گلخانه

اي به صورت آزمايش فاکتوريل در قالب آزمايش گلخانه

ي گلخانهدر  1397سال  تکرار در سهکاملا تصادفی در 

دانشکده پرديس کشاورزي گروه زراعت و اصلاح نباتات 

ح آبیاري و. سطشدانجام و منابع طبیعی دانشگاه تهران 

 و  FC = 60% (،FC = 90%) معمولیشامل آبیاري 

FC = 30%لوبیاي هاي ژنوتیپ، به عنوان فاکتور اول

( صدريمتحمل به خشکی ) هايمعمولی شامل ژنوتیپ

 و عنوان فاکتور دومبه( ياسو حساس به خشکی )

ازت شامل  کننده تثبیت ريزوبیوم هايباکتري

چهارسطح شاهد )عدم تلقیح با باکتري(، تلقیح با جدايه 

( B2قیح با جدايه باکتريايی دوم )(، تلB1باکتريايی اول )

ي باکتريايی به عنوان فاکتور و تلقیح با مخلوط دو جدايه

ابتدا خاک موجود در گلخانه در نظر گرفته شدند. سوم 

با ماسه بادي  3:2از الک عبور داده شد و به نسبت 

خاک نیز با استفاده  1(FC. ظرفیت زراعی )شدمخلوط 

گیري شد که اندازه 2از دستگاه ديسک صفحه فشاري

هاي پلاستیکی دو درصد بود. از گلدان 18مقدار آن 

 بذرها. آلوده سازي شدکیلوگرمی براي کاشت استفاده 

 بذرمال انجام شد صورتبه و با کاشت همزمان ،با باکتري

سپس تعداد سه عدد بذر آلوده با باکتري از هر ژنوتیپ  و

ايی رشد کاشته شد. شرايط نوري و دم هادر گلدان

ساعت تاريکی با  هشتساعت نور و  16گیاهان شامل 

گراد بود. ابتدا آبیاري به اندازه درجه سانتی 25دماي 

ظرفیت زراعی خاک صورت گرفت و پس از پنج هفته 

. شداز کاشت گیاهان، تیمارهاي مختلف آزمايشی اعمال 

اعمال تنش خشکی بدين صورت بود که ابتدا وزن  نحوه

ها خاک ريخته شده بود مشخص که در آنهايی گلدان

و بر اساس  شدندها را وزن سپس هر روز گلدان و شد

ها و با توجه به مقدار آبی که سطح تنش مربوط به آن

آبیاري انجام پذيرفت. در نهايت  ،خاک از دست داده بود

براي انجام  و روز پس از اعمال تنش خشکی 10

از ريشه  ،مولکولیآزمايشات فیزيولوژي، بیوشیمیايی و 

از سه تکرار گرفته  هايینمونه ،دوم گیاهان و سه برگچه

 شد. 

                                                                                                                                                                          
1 Field Capacity 
2 pressure plate 

 (ELگیری نشت یونی )اندازه

Lutts et al.   (1996 ) گیري نشت يونی به روشاندازه

ه محاسبمقدار آن و با استفاده از رابطه زير شد انجام 

  :شد

100)×2EC/1EL= (EC  

هدايت  :2EC و الکترولیتی اولهدايت  :1ECکه در آن، 

 .بود الکترولیتی دوم

 گیری محتوای پرولیناندازه

 .Bates et alگیري محتواي پرولین به روشاندازه

انجام و غلظت پرولین با توجه به منحنی  (1973)

استاندارد پرولین در دستگاه طیف سنج نوري 

در طول موج  (Shimadzu uv-160)اسپکتروفتومتر 

 .شدنانومتر تعیین  520

 ( بخش بیوانفورماتیک و مولکولی2

 دخیل در تنش خشکی هایmiRNAشناسایی 

 گیاه لوبیای معمولیدر

 ESTو  miRNAهای توالی

اعتبار سنجی شده از تمام  miRNAهاي بالغ تمام توالی

هاي miRNAعنوان هاي گیاهی و جانوري، بهگونه

هاي حفاظت شده در miRNAمرجع جهت پیشگويی 

دانلود  miRBaseگیاه لوبیاي معمولی از بانک اطلاعاتی 

گیاه لوبیاي  هايEST(. تمام Xie et al., 2007شدند )

مربوط به تنش  11854ESTمعمولی نیز که شامل 

دانلود شدند  3NCBIاز پايگاه اطلاعاتی ،خشکی بودند

(Xie et al., 2007 .) 

 جستجوی همولوژی

ها بر مبناي miRNAجهت پیشگويی  C-miiاز نرم افزار 

ها در ESTها و جستجوي همولوژي بین کانتیگ

در گیاه لوبیاي  4هاي حفاظت شدهmiRNA برابر

 ,.Numnark et alمعمولی مورد استفاده قرار گرفت )

و با   BLASTn(. اين نرم افزار با استفاده از ابزار2012

 mismatchو  E-value ≤ 10درنظر گرفتن دو پارامتر 

هايی که بیشترين شباهت را با شناسايی رونوشت 4 ≥

دهد. در طی هاي بالغ دارند انجام میmiRNAهاي توالی

3 National Center for Biotechnology Information 
4 Conserve 
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 1هاي شناخته شدهعنوان توالیها بهBLAST ،ESTاين 

در نظر گرفته شدند  queryعنوان ها نیز بهmiRNAو 

(Akter et al, 2014 .) 

 BLASTxها با استفاده از لیتعیین کارکرد توا

miRNAکد کننده پروتئینی نیستند ) هاCatalanotto 

et al., 2016)، هاي کدکننده پروتئینی بنابراين توالی

مستند سازي و تفسیر  ،بايد حذف شوند. بدين منظور

ها در نرم افزار miRNAهاي هدف عملکردي رونوشت 

C-mii  با استفاده از ابزارBLASTx ايگاه در برابر پ

Uniprot TrEMBL صورت گرفت. در طی اين فرآيند، 

ESTعنوان کانديدهاي هاي غربال شده بهmiRNA  با

هاي کد کننده در برابر تمام توالی FASTAفرمت 

 (.Zhou et al., 2008) شدند BLASTxپروتئینی 

-miRNA (pre سازتعیین ساختار ثانویه پیش

miRNA) 

 سازهايساختار ثانويه آن دسته از پیش ،در اين مرحله

miRNA  که پتانسیل تبديل شدن بهmiRNA را دارند، 

 بنابراين، پیش بینی شد. MFOLDبا استفاده از سرور 

د بالادست و پايین دست ناحیه نوکلئوتی 200-100

و ساختار شدند انتخاب  miRNAو  ESTجفت شده بین 

(. در Perez–Quintero et al., 2012ثانويه حاصل شد )

ر اي با شرايط زيهايی که ساختار ثانويهنهايت توالی

 هاي کانديد انتخاب شدند:miRNAعنوان داشتند به

و  miRNAحداکثر تعداد بازهاي جفت نشده بین توالی 

ساز آن بیشتر از چهار نوکلئوتید نباشد؛ توالی پیش

یشترين ب folding  pre-miRNAحداقل انرژي آزاد 

شاخص حداقل انرژي آزاد  MFEIشد؛ مقدار با

( کمترين Minimal free energy indexتاخوردگی )

-بالغ بايد روي حلقه پیش miRNAمقدار باشد؛ توالی 

 miRNAساز قرار گیرد؛ حلقه يا شکاف بزرگ در توالی 

ساز توالی پیش A+Uمحتواي  و بالغ وجود نداشته باشد

 (.Zhang et al., 2006a% باشد ) 70تا  30بايد بین 

 کاندید miRNAهای هدف تعیین ژن

هاي miRNAهاي هدف احتمالی شناسايی ژن

پیشگويی شده براي لوبیاي معمولی با استفاده از نرم 

                                                                                                                                                                          
1 Subject 
2 mismatch 

هاي miRNAبا جستجوي همولوژي بین  C-miiافزار 

ها ي معمولی با کانتیگشناسايی شده کانديد گیاه لوبیا

ترهاي زير صورت هاي همان گیاه بر اساس پارامESTو 

 گرفت:

و ژن هدف  miRNAبیش از چهار باز غیر مشابه بین 

 2ي عدم جفت شدگیآن وجود نداشته باشد؛ محدوده

نوکلئوتید باشد؛  9-11مرکزي براي مهار ترجمه بین 

( بايد داراي يک MFEحداقل انرژي آزاد تاخوردگی )

تر باشد، مقدار منفی باشد و هرچه اين مقدار منفی

 و باشدو ژن هدف آن پايدارتر می miRNAاتصال بین 

هاي هدف برابر دو؛ حداکثر جفت شدگی تعداد جايگاه

هاي مکمل کمتر از چهار و بدون هیچگونه در جايگاه

 et alSingh ; 2016., et alDevi ,.باشند ) 3فاصله

2016b;.) 

هاي کانديد به miRNAدر نهايت طراحی آغازگرهاي 

( و با Varkonyi-Gasica et al., 2007دستی )صورت 

 Oligoو   primer 3استفاده از نرم افزار اينترنتی

Analysis Tool  (.1صورت پذيرفت )جدول 

 هاmiRNAتایید آزمایشگاهی 

به روش بايوزول انجام شد و به منظور  RNAاستخراج 

ها استخراج شده، جذب نمونه RNAاطمینان از کیفیت 

نانومتر با استفاده از  280و  260هاي در طول موج

همچنین  ؛دستگاه نانودراپ مورد سنجش قرار گرفت

ها توسط الکتروفورز بررسی شد. تیمار RNAکیفیت 

RNA  باDNase  بر اساس روش پیشنهادي شرکت

ها با استفاده از miRNAاز  cDNAفرمنتاز و ساخت 

-Stem loop RTلقه )ح -پرايمرهاي اختصاصی ساقه 

primer)  شدانجام (Varkonyi-Gasic et al., 2007 .)

 به miR9559-3Pمیزان نسبی بیان  نهايت سنجش در

-Real) واقعی زمان در پلیمراز ايواکنش زنجیره روش

Time PCR) دستگاه در icycler شرکت BioRad  انجام

 پذيرفت. 

 و تحلیل آماریتجزیه 

به روش تجزيه واريانس و آزمون مقايسه میانگین صفات 

  SAS 9.4دانکن در سطح احتمال يک درصد با نرم افزار

3 gap 
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 Excelبراي ترسیم نمودارها از نرم افزار  و شدانجام 

هاي مورد بررسی با استفاده شد. آغازگرهاي ژن 2013

-طراحی و داده Primer 3استفاده از نرم افزار اينترنتی 

اي پلیمراز در زمان واقعی هاي حاصل از واکنش زنجیره

تکرار بااستفاده  3در قالب يک طرح کاملا تصادفی در 

 تجزيه و تحلیل شدند. REST 2009از نرم افزار 

 
در لوبیاي miR9559-3p جهت بررسی بیان  واقعی زمان در پلیمراز ايواکنش زنجیرهبراي آغازگرهاي طراحی شده  -1جدول 

( و دو سطح باکتري )عدم تلقیح FC = 90%, 60% , 30%( در سه سطح تنش خشکی ).Phaseolus vulgaris L) معمولی

 )شاهد( و تلقیح با مخلوط دو جدايه باکتري(. باکتري

Table 1. Primers designed for Real-Time PCR to evaluate the expression of miR9559-3p in Phaseolus 

vulgaris L. at three levels of drought stress (FC = 90%, 60%, 30%) and bacterial treatments (including 

control (no bacteria) and mixture of 2 bacterial isolates). 
Oligo sequences 5’→3’ ID 

GTTGGCTCTGGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACCAGAGCCAACAATTTG 

GGCGAAATCAACAAATGAACAAAATC 
miR9559-3p 

stem-loop primer 
Forward 

 

GTCGTATCCAGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACTGGATACGACCAATGC 
TTCATTTTGAAAATAGGCATTG 

 

miR1514a* 
stem-loop primer 

Forward 
 
GTGCAGGGTCCGAGGT 

 
Universal Revers 

باشد که در پاسخ به تنش هاي حبوبات میmiRNAيکی از  miRNAعنوان شاهد جهت تايید مراحل کار استفاده شد. اين به miRNA1514aاز *

 (. Sosa-Valencia et al., 2017شود )خشکی در لوبیاي معمولی برانگیخته می

 

 نتايج و بحث

 ایکاشت گلخانه

نشان داد که از نظر صفات نتايج تجزيه واريانس 

( و وزن خشک ريشه ELمحتواي پرولین، نشت يونی )

ها، سطوح تنش خشکی، اثر ها، باکتريبین ژنوتیپ

متقابل ژنوتیپ و باکتري، اثر متقابل ژنوتیپ و تنش، 

اثرمتقابل باکتري و تنش و اثر متقابل سه گانه ژنوتیپ، 

باکتري و تنش در سطح احتمال يک درصد تفاوت 

 (.2)جدول  داشتداري وجود معنی

 
در سه سطح تنش خشکی  ياسو  صدريهاي ژنوتیپ پرولین محتواي يونی و نشت واريانس وزن خشک ريشه، تجزيۀ -2 جدول

(FC = 90%, 60%, 30% تلقیح با جدايه ،)( و چهار سطح باکتري عدم تلقیح باکتري)شاهد( باکتريايی اولB1 تلقیح با جدايه ،)

 ( و تلقیح با مخلوط دو جدايه باکتريايی.B2باکتريايی دوم )
Table 2. Variance analysis of root dry weight, EL and prolin in Sadri, and Yas bean genotypes in 

response to drought stress (FC = 90%, 60% and 30%) and bacterial treatments (including control (no 

bacteria), first bacterial isolate (B1), second bacterial isolate (B2) and mixture of 2 bacterial isolates). 
  Mean squares  

ANOVA df Root dry weight EL Prolin 

Genotype 1 0.079** 2351.06** 0.169** 
Bacteria 3 0.019** 722.90** 0.069** 

Stress 2 0.015** 4840.02** 0.767** 

Genotype × Bacteria 3 0.003** 28.12** 0.003** 
Genotype × Stress 2 0.002** 567.35** 0.040** 

Bacteria × Stress 6 0.0002** 119.76** 0.025** 

Genotype × Bacteria × 
Stress 

6 0.0002** 7.58** 0.001** 

Error 48 0.00003 2.23 0.0001 

CV (%)  5.03 5.61 3.68 

 درصد يک احتمال سطح در دارمعنی**
CVضريب تغییرات : 

** Significant (P≤0.01).     
CV: Coefficient of Variation 
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 وزن خشک ریشه

میانگین نشان داد که در سطح  نتايج حاصل از مقايسه

بیشترين میزان وزن خشک ريشه  ،احتمال يک درصد

در FC = 60% و  FC = 90%در سطح تنش خشکی 

شرايط تلقیح با جدايه باکتريايی اول و مخلوط دو جدايه 

گرم( و کمترين  19/0) صدريباکتريايی در ژنوتیپ 

 = FCمیزان وزن خشک ريشه در سطح تنش خشکی 

در شرايط عدم تلقیح با باکتري در FC = 60% و  30%

گرم( مشاهده 046/0و 031/0)به ترتیب ياسژنوتیپ 

 و FC = 60% (. در سطح تنش خشکی 1شد )شکل 

FC = 30% ، بیشترين میزان کاهش وزن خشک ريشه

نسبت به سطح شاهد تنش خشکی در شرايط عدم 

د درص 30)به ترتیب با  ياستلقیح با باکتري در ژنوتیپ 

درصد کاهش وزن نسبت به سطح شاهد تنش  52و 

در شرايط تلقیح با مخلوط دو  آنخشکی( و کمترين 

 دو)به ترتیب با  صدريجدايه باکتريايی در ژنوتیپ 

درصد کاهش وزن نسبت به سطح شاهد  26درصد و 

هاي (. گزارش1تنش خشکی( مشاهده شد )شکل 

ويژگی و بهبود راستا هستندهمنتايج اين متعددي با 

کنند ها تايید میPGPRهاي رشد گیاه را در حضور 

(Kooky et al., 2017; Khan & Bano, 2019 گزارش .)

اي از ترکیبات مجموعه ،هاي گیاهانشده است که ريشه

کنند که منبع کارآمد کربن در آلی را تولید و ترشح می

(. Bechtold et al., 2019داخل خاک هستند )

اين ترکیبات را  PGPRز جمله هاي خاک امیکروب

 ,.Saikia et al., 2018; Zhang et alکنند )جذب می

زايی و افزايش از طريق بهبود رشد ريشه، گره ( و2017

هاي گیاه، بودجه آبی ها به ريشهدسترسی ريز مغذي

کنند و باعث تحمل گیاهان را در شرايط ديم حفظ می

(.Strack et al., 2019شوند )گیاه به تنش خشکی می

 

 
( و چهار FC = 90%, 60%, 30%در سه سطح تنش خشکی ) ياسو  صدريهاي ريشه ژنوتیپ خشک وزن میانگین -1 شکل

( و تلقیح با B2(، تلقیح با جدايه باکتريايی دوم )B1سطح باکتري عدم تلقیح باکتري )شاهد(، تلقیح با جدايه باکتريايی اول )

 دارمعنی تفاوت درصد يک سطح احتمال در دانکن و آزمون اساس بر متفاوت، حرف داراي هايستون(مخلوط دو جدايه باکتريايی 

 ).دارند
Figure 1. Change in the root dry weight in Sadri, and Yas bean genotypes in response to drought stress 

(FC = 90%, 60% and 30%) and bacterial treatments (including control (no bacteria), first bacterial isolate 

(B1), second bacterial isolate (B2) and mixture of 2 bacterial isolates). Different letters indicate 

significant differences according to Duncan's test (P≤0.01). 
 (EL)نشت یونی 

مقايسه میانگین نشان داد که با افزايش سطح تنش 

يونی در سطح احتمال  افزايش شديدي در نشت ،خشکی

 که بیشترين میزان نشتطوريبه ،يک درصد رخ داد

و در شرايط  FC = 30%يونی در سطح تنش خشکی 

درصد  70/67) ياسعدم تلقیح با باکتري در ژنوتیپ 

در سطح تنش خشکی شاهد  آنيونی( و کمترين  نشت

(FC = 90% و در ژنوتیپ ) تلقیح شده با مخلوط  ياس
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در هر دو شرايط  صدريدو جدايه باکتريايی و ژنوتیپ 

درصد  8و  11تلقیح و عدم تلقیح با باکتري )به تريب 

(. در سطح تنش 2ونی( مشاهد شد )شکل نشت ي

بیشترين افزايش FC = 30% و  FC = 60% خشکی 

نشت يونی نسبت به سطح شاهد تنش خشکی در 

)به ترتیب  ياسشرايط عدم تلقیح با باکتري در ژنوتیپ 

برابر افزايش نشت يونی نسبت به شاهد(  36/4و  48/3با 

دو  در شرايط تلقیح با مخلوط آنش و کمترين افزاي

 09/2)به ترتیب با  صدريجدايه باکتريايی در ژنوتیپ 

برابر افزايش نشت يونی نسبت به شاهد( مشاهد  61/2و 

يونی ممکن  (. اثر منفی خشکی بر نشت2شد )شکل 

است به دلیل تأثیرات مخرب آن بر غشاي سیتوپلاسمی 

 ,Senaratna & McKersieو فرآيند نفوذپذيري باشد )

ها با گیاهان تحت تنشی که بذر آن(. برعکس، در 1983

يونی  درصد نشت ،هاي باکتريايی تیمار شده بودجدايه

به طور قابل توجهی کاهش يافت. اين اثرات ارزشمند 

ها بر به نقش مثبت آن ،هاي باکتريايیتیمار جدايه

و بهبود نفوذپذيري انتخابی غشاي  غشاپايداري 

هاي ششود. گزارپلاسمايی سلولی نسبت داده می

کنند که متعددي با نتايج ما مطابقت دارند و تأيید می

يونی را در  به طور قابل توجهی نشت PGPRsتیمار 

دهد که ممکن است به دلیل کاهش گیاهان کاهش می

 Abdelaal et al., 2020; Zafar etتجمع اتیلن باشد )

al., 2020.)
 

 
( و چهار سطح FC = 90%, 60%, 30%در سه سطح تنش خشکی ) ياسو  صدريهاي يونی ژنوتیپ نشت میزان -2 شکل

( و تلقیح با مخلوط دو B2(، تلقیح با جدايه باکتريايی دوم )B1باکتري عدم تلقیح باکتري)شاهد(، تلقیح با جدايه باکتريايی اول )

 ).دارند دارمعنی تفاوت درصد يک سطح احتمال در دانکن و آزمون ساسبر ا متفاوت، حرف داراي هايستون(جدايه باکتري 
Figure 2. EL in Sadri, and Yas bean genotypes in response to drought stress (FC = 90%, 60% and 30%) 

and bacterial treatments (including control (no bacteria), first bacterial isolate (B1), second bacterial 

isolate (B2) and mixture of 2 bacterial isolates). Different letters indicate significant differences according 

to Duncan's test (P≤0.01). 

 

 پرولین

اي در افزايش پیوسته ،سطح تنش خشکی با افزايش

محتواي پرولین در سطح احتمال يک درصد رخ داد 

که بیشترين میزان محتواي پرولین طوريبه ،(3)شکل 

و در شرايط عدم تلقیح با  FC = 30%در تنش خشکی 

در تنش  آنو کمترين  صدري باکتري در ژنوتیپ 

در شرايط تلقیح با باکتري در هر  FC = 90%خشکی 

(. در سطح تنش 3دو ژنوتیپ مشاهده شد )شکل

بیشترين افزايش  FC = 30% و FC = 60% خشکی 

محتواي پرولین نسبت به سطح شاهد تنش خشکی در 

تلقیح شده با جدايه باکتريايی اول و  صدريژنوتیپ 

برابر  1/7و  5/6جدايه باکتريايی دوم )به ترتیب با 

در ژنوتیپ  آنش نسبت به سطح شاهد( و کمترين افزاي

تلقیح شده با مخلوط دو جدايه باکتريايی )به  ياس

برابر افزايش نسبت به سطح شاهد(  6/3و  2/2ترتیب با 

آمده نشان داد که دست(. نتايج به3مشاهده شد )شکل

پرولین در گیاهان تحت تنش خشکی )در هر دو سطح 

داري طور معنیه( ب FC = 30%, 60%تنش خشکی 
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اين تاثیر خشکی ممکن است به دلیل  ؛افزايش يافت

نقش آن در کاهش اکسیداسیون پرولین به گلوتامات و 

 ,.Khan et alدر نتیجه افزايش محتواي پرولین باشد )

(. همبستگی مثبتی بین تجمع پرولین و گیاهان 2019

هاي مختلف وجود دارد. تجمع پرولین در معرض تنش

که به افتد، جايیمعمول در سیتوپلاسم اتفاق می طوربه

کند و ساختار عنوان يک چاپرون مولکولی عمل می

 ،کند. علاوه بر اين، تجمع آنها را تثبیت میپروتئین

PH کند )سیتوزولی را تنظیم میKhan et al., 2013; 

Jha & Subramanian, 2014ترين (. پرولین يکی از مهم

ي است که نقش مهمی در تنظیم هاي اسمزمحافظ

کند و از گیاهان تحت تنش محافظت اسمزي ايفا می

کند. در گیاهان پرولین با حفظ تورگر سلولی يا می

تعادل اسمزي و تثبیت غشاها، باعث افزايش تحمل به 

در نتیجه از نشت يونی جلوگیري ؛ شودتنش خشکی می

در ( را ROSهاي فعال اکسیژن )کند و غلظت گونهمی

اين به نوبه خود از  که دهدمحدوده طبیعی قرار می

کند آسیب اکسیداتیو در گیاهان جلوگیري می

(Abdelaal et al., 2020 گزارش شده است که تلقیح .)

باعث  ،هاي باکتريايی در شرايط تنشبذر با جدايه

و اين گونه تعادل  شودمیتنظیم مثبت محتواي پرولین 

هاي کند. گزارشتنظیم میاسمزي را در شرايط خشکی 

کنند که نتايج مطابقت دارند و تأيید میاين متعددي با 

توجهی در گیاهان رشد کرده تولید پرولین به طور قابل

يابد. با اين حال، استفاده در شرايط خشکی افزايش می

کند تا با تنش اسمزي ها به گیاهان کمک میPGPRاز 

هاي گیاهی تحت کنار بیايند و انرژي زيستی سلول

ها، افزايش PGPRبنابراين در حضور ؛ تنش حفظ شود

شود، زيرا نیازي قابل توجهی در تولید پرولین ايجاد نمی

 ;Khan et al., 2019باشد )به پرولین اضافی نمی

Abdelaal et al., 2020.)

 

 
( و چهار FC = 90%, 60%, 30%در سه سطح تنش خشکی ) ياسو  صدريهاي ژنوتیپ لینپرو محتواي تغییرپذيري -3 شکل

( و تلقیح با B2(، تلقیح با جدايه باکتريايی دوم )B1سطح باکتري عدم تلقیح باکتري)شاهد(، تلقیح با جدايه باکتريايی اول )

 دارمعنی تفاوت درصد يک سطح احتمال و در دانکن آزمون اساس بر متفاوت، حرف داراي هايستون(مخلوط دو جدايه باکتري 

 ).دارند
Figure 3. Prolin content changes in Sadri, and Yas bean genotypes in response to drought stress (FC = 

90%, 60% and 30%) and bacterial treatments (including control (no bacteria), first bacterial isolate (B1), 
second bacterial isolate (B2) and mixture of 2 bacterial isolates). Different letters indicate significant 

differences according to Duncan's test (P≤0.01). 
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و  RNAتعیین ساختار ثانويه اسیدهاي نوکلئیک مانند 

DNA باشد. میMFE ترمودينامیکی تر از نظر پايین

مربوطه  DNAيا  RNA هايبراي ساختار ثانويه توالی

نسبت به  miRNAساز پايدارتر است. توالی پیش

tRNA ،rRNA  وmRNA داري ارزش طور معنیبه

MFEI بالاتري دارد (Bonnet et al, 2004 براي .)

ها از ديگر miRNAبینی نادرست جلوگیري از پیش

RNAهاي کوچک، MFEI  شاخص بسیار مطلوبی

 هاگیکانت نیبا جستجو در ببنابراين  ؛شودمحسوب می

بزرگتر از  اي يمساوMFEI  نظر گرفتن شاخصدر و با 

، تعداد 10 با برابر E-value کیلو کلري بر مول، 6/0

هاي و با استفاده از داده دو حداکثر اشتباه نوکلئوتید

EST  11854)شاملEST مربوط به تنش خشکی در 

پنج  AUگیاه لوبیاي معمولی( و بر مبناي درصد 

miRNA دخیل در تنش خشکی متعلق به چهار خانواده 

miR408 ،miR5021، miR5565e  وmiR9559 

 شناسايی شدند .

 های هدفپیشگویی ژن

 به بردن پی جهت miRNA هدف هايژن شناسايی

 يک ،سلولی مختلف عملکردهاي در هاmiRNA نقش

مطالعات نشان می دهد که  .باشدمی مهم مرحله

miRNA تقريبا يا کامل شدن جفت طريق از بیان ژن را 

-آن کردن سرکوب يا تخريب و هاي هدفشانژن با کامل

 یهدف مختلف يهاژن ،مطالعه نيدر ا دهند.انجام می ها

دست آمد که متعلق به به bra-miR9559-3p يبرا

مختلف  یکيولوژیب يبا عملکردها یخانواده ژن نيچند

 .(3بودند )جدول

 
 در گیاه لوبیاي معمولی. p3-9559miR-braفهرست اهداف ژنی پیش بینی شده  -3جدول 

Table 3. List of computer-based predicted targets of bra-miR9559-3p in Phaseolus vulgaris L. 
Function Genes miRNA 

Pipl-protein, Pyridoxal 5´-phosphate, Protein transport, Sugar 

phosphate/phosphate translocator 

 

A7PK36 
A7Q0V9 
A7QN02 
Q10LE2 
Q39822 

 

 

bra-miR9559-3p 

 

نشان داد که در اين تحقیق مطالعات بیوانفورماتیک 

bra-miR9559-3p  در تنظیم ترابري غشا از دستگاه

 ( و اتصال ERي اندوپلاسمی )گلژي به سمت ناحیه

GTP بهGDP  نقش دارد و داراي فعالیتGTPase  ذاتی

براي کلاستر  Uniprot(. در سايت 3باشد )جدول می

A7Q0V9 احتمالا اين  ؛عملکردي مشخص نشده است

نقش دارد.  فسفات / انتقال قند فسفاتدر  پروتئین

مربوط به  miR9559-3Pترين هدف براي محتمل

( در گیاه سويا Pip1 protein) Q39822کلاستر 

(Glycin maxمی ) باشد. اين پروتئین در فعالیت کانال

نقش دارد و انرژي مستقل براي انتشار تسهیل شده را 

، 2O2Hها در انتقال آب، Pip(. 3کند )جدولفراهم می

و اوره نقش دارند و عمدتادر ريشه يافت  2COگلیسرول، 

 ,.Forrest & Bhave, 2007; Recchia et alشوند )می

(. گزارش شده است که افزايش بیان ژن کواپورين 2013

در ريشه با افزايش تراوايی غشاي پلاسمايی و غشاي 

 Recchiaشود )واکوئل به آب سبب بازگشت آماس می

et al., 2013خشکی اکثر  (. همچنین تحت تنش

کاهش  AtPIP 2:5و   AtPIP1:4بجز pipهايرونوشت

ها تحت pipدهند و برخی ديگر از اين بیان نشان می

بر  (.He et al, 2018گیرند )تاثیر تنش خشکی قرار نمی

هاي شناسايی miRNAتوان گفت که نتايج می اساس

شده همانند مطالعات قبلی در اغلب فرآيندهاي 

رشد و نمو، تمايز، انتقال پیام و پاسخ متابولیکی مانند 

باشند هاي زيستی و غیر زيستی دخیل میبه انواع تنش
Jung et al., 2009; Jung et al., 2013; Baldrich et 

al., 2018).) 

های miRNAحلقه  -سازساقه ساختار ثانویه پیش

 شناسایی شده

هاي کدکننده جهت حذف توالی Blastxبعد از انجام 

پارامترهايی مانند دماي پروتئینی، با در نظر گرفتن 

 NacLمولار يک  ،درجه و شرايط يونی 37تاخوردگی در 

 MFOLDبراي پیشگويی ساختارهاي ثانويه از نرم افزار 

و ساختار  (Xie et al., 2010)استفاده شد  C-miiدر 



 ... ها درهاي هدف آنها و ژنmiRNAشناسايی و همکاران:  سلطانی  10 

 

 

هاي متمايز miRNAحلقه  -ساز ساقه ثانويه پیش

ترسیم شد.  MFOLDکانديد در گیاه لوبیا معمولی در 

 miRNAدر ساختار ثانويه مشاهده شد که قسمت بالغ 

قرار  miRNAساز در قسمت حلقه ساختار ثانويه پیش

دارد که يکی از شروط اساسی در ترسیم ساختار ثانويه 

(. Zhang et al., 2006aباشد )است می MFOLDدر 

( به عنوان باز غالب Uنتايج نشان داد که باز يوراسیل )

که با  بودها miRNAقسمت بالغ  ˊ5در موقعیت 

 ;Yin et al., 2008مطالعات ديگر نیز مطابقت دارد 

Zhang et al., 2008; Frazier et al., 2010) در همه .)

miRNA هاي پیشگويی شده، درصدA+U  50بیشتر از 

غنی از پیوند  A+Uجا که بازهاي درصد بود و از آن

باعث پايداري و ثبات ساختارهاي  ،هیدروژنی هستند

 ,.Zhang et al)شوند ها میmiRNAساز پیش

2006a,b)ساز وسیع از طول پیش . همچنین يک دامنه

miRNAساز ها مشاهده شد که اين تنوع در طول پیش

miRNA ها در مطالعات قبلی نیز گزارش شده است

Zhu & Luo, 2013).) 

 miR9559-3Pمیزان نسبی بیان 

نشان داد که میزان   miR9559-3Pحاصل از بیاننتايج 

در گیاه حساس به تنش خشکی  miR9559-3P بیان

( در مقايسه با گیاه متحمل به تنش خشکی ياس)

دهد که (. اين امر نشان می4( بیشتر بود )شکلصدري)

داراي پتانسیل بیان و کارکرد در جهت  miRNAاين 

و  استمولی تنظیم فعالیت بیان ژن در گیاه لوبیاي مع

نقش تنظیم  ،در گیاه حساسmiR9559-3P احتمالا

-کنندگی منفی در میزان تحمل به خشکی را دارا می

باشد. در گیاه حساس پس از اعمال تنش خشکی ملايم 

(FC = 60%( نسبت به شرايط نرمال )FC = 90% ،)

میزان بیان افزايش يافت که اين امر بر نقش تنظیم 

زان حساسیت گیاه نسبت در می miRNAکنندگی اين 

به تنش خشکی اشاره دارد. همچنین پس از اعمال تنش 

حتی در  miRNAمیزان بیان اين  ،(FC = 30%) شديد

( 4مقايسه با تنش خشکی ملايم هم بیشتر شد )شکل

تحت شرايط تنش  دهد که احتمالاکه اين امر نشان می

گیاه حساس پتانسیل تنظیمی ضعیفی  ،خشکی شديد

درصد  miR9559-3Pاي که گونهبه ،کنداعمال می

دهد و اين امر را هدف قرار می هدفهاي بیشتري از ژن

تواند حساسیت گیاه را نسبت به تنش خشکی شديد می

در گیاه متحمل به خشکی  افزايش دهد. از سوي ديگر

 miR9559-3Pدر مقايسه با حالت نرمال، میزان بیان 

اما پس از اعمال تنش  ،(4اندکی افزايش پیدا کرد )شکل

خشکی شديد و در مقايسه با تنش ملايم میزان بیان 

-(. احتمالااين امر به اين دلیل می4کاهش يافت )شکل

باشد که گیاه توانسته خود را براي شرايط تنش شديد 

 ،آماده نمايد و بنابراين با يک نمايش تنظیمی خاص

را کاهش داده و به کاهش  miR9559-3Pمیزان بیان 

 ،ثرات تخريبی آن منجر شده است.که نتیجه اين امرا

، بیان miR9559-3Pهاي کاهش میزان تخريب رونوشت

بیشتر ژن هدف و در نهايت بهبود تحمل گیاه تحت 

 باشد.شرايط اعمال تنش شديد می

همچنین نتايج نشان داد که در حالت تلقیح باکتري 

نسبت به حالت عدم تلقیح باکتري در هر دو گیاه 

میزان  ،ساس و متحمل و در هر دو سطح تنش خشکیح

گزارش  (.4يابد )شکلکاهش می miR9559-3Pبیان 

-ژن تنظیم ها از طريقPGPR، اهانیدر گ شده است که

سطوح ، تعديل ABAوابسته به  نگیگنالیس يها

 یسيرونو فاکتور و لنیات نگیگنالیس ریمس ی،هورمون

به  تحملمنجر به را تعديل کرده و  miRNAبیان 

 Akpinar et al., 2015; Barnawalشوند )می یخشک

et al., 2017).  استفاده ازPGPR کمک  اهانیبه گها

 یستيز يو انرژ نديایکنار ب ياسمز تنشتا با  کندمی

شود که اين امر تحت تنش حفظ  یاهیگ يهاسلول

ها در بهبود تنش خشکی با PGPRدخالت  نشان دهنده

در حضور  نيبنابرا ؛باشدمی miRNAتعديل بیان 

PGPRبیان  ،هاmiR9559-3P شود. نتايج تعديل می

 Barnawalنتايج مطابقت دارد )اين محققان ديگر نیز با 

et al., 2017; Jatan et al., 2019.) 

 ليدر تعد یها نقش مهمmiRNAگزارش شده است که 

-یم فايمختلف ا یطیمح يهاژن در طول تنش انیب

ها miRNA هدف يها. ژن(Jatan et al., 2019) کنند

 يفاکتورها ها از جملهنیاز پروتئ یعیوس فیط

مرتبط با دفاع،  يهانیپروتئها، ، انتقال دهندهیسيرونو

 ,.Jeong et al)کنند یم يرا رمزگذار …و  نازهایک
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2011; Hwang et al., 2013اغلب  ،انیم نيدر ا ( که

 تنشو تحمل به در پاسخ  یسيرونو يفاکتورها

مورد حفاظت شده  يها miRNAتوسط یستيرزیغ

 يفاکتورها (.Samad et al., 2017) رندیگیهدف قرار م

ژن هستند که  انیب یاصل يهاکننده میتنظ ،یسيرونو

توانند یشوند و میمتصل م یمیتنظ يهایبه توال

. بیان سرکوب کنند اي کيها را تحرژن یسيسرعت رونو

در  یمهم نقش ها miRNAهدف هايژن .شده است که

 دندار یو پاسخ به تنش خشک یهورمون یده گنالیس

(Baldoni et al., 2015 .) گزارش شده است همچنین

 یکم آب طيدر شرا bZIP یسيرونو يفاکتورها انیب که

 يهاشبکه میتنظ در يابد. اين فاکتورهاافزايش می

 يهاژن انیب میتنظ تنش ووابسته به  نگیگنالیس

 میتنظ و هستند لیدخ تنشدهنده به  متعدد پاسخ

 & Shenباشند )میABA نگیگنالیمهم س کننده

Zhang, 1996; Finkelstein & Lynch, 2000; Lopez-

Molina et al., 2001; Barnawal et al., 2017.) 

 

 
و دو  FC = 30%و  FC = 60%در دو سطح تنش خشکی  ياسو  صدريدر ژنوتیپ  miR9559-3Pمیزان نسبی بیان  -4شکل 

 آزمون اساس بر متفاوت، حرف داراي هايستون()شاهد( و تلقیح با مخلوط دو جدايه باکتري  سطح باکتري )عدم تلقیح باکتري

 ).دارند دارمعنی تفاوت درصد يک سطح احتمال و در دانکن
Figure 4. Relative expression of miR9559-3P in Sadri, and Yas bean genotypes in response to drought 

stress (FC = 60% and 30%) and bacterial treatments (including control (no bacteria) and mixture of 2 
bacterial isolates). Different letters indicate significant differences according to Duncan's test (P≤0.01). 

 

  گیری کلينتیجه

miRNA حفاظت گیاهی قلمرو در به صورت تکاملیها 

يا مهار ترجمه  mRNAي از طريق تجزيه هستند و شده

نقش کلیدي  بیان ژن را تنظیم کرده و در پاسخ به تنش

-می ايمقايسه هايروش و ابزارها از استفاده با .دارند

 کرد پیشگويی را هاآن هدف هايژن و هاmiRNA توان 

ها به عنوان ابزار اصلاحی جديد در جهت بهبود و از آن

ژنتیکی و تنظیم صفات عمده زراعی گیاهان استفاده 

دخیل  هايmiRNAشناسايی  ،کرد. در تحقیق حاضر

هاي لوبیاي معمولی با روش در در تنش خشکی

هاي ESTبیوانفورماتیکی مبتنی بر همولوژي بین 

با   miRBaseهايmiRNAو  NCBIموجود در 

BLASTn  انجام پذيرفت و پنجmiRNA  دخیل در

، miR408 تنش خشکی متعلق به چهار خانواده

miR5021 ،miR5565e  وmiR9559  .شناسايی شدند 

bra-miR9559-3p ابري غشا و اتصال در تنظیم تر 

GTP بهGDP  نقش دارد و داراي فعالیتGTPase  ذاتی

مربوط به  miR9559-3Pترين هدف براي بوده و محتمل

نشان  جينتاباشد. ( میPip1 protein) Q39822کلاستر 

 اهیدر گ يباکتر حیو تلق یخشک طيداد که در شرا

-miR9559 انیب زانیم ،یحساس و متحمل به خشک

3P  زانیم ،يباکتر حیدر حالت عدم تلق اما ،يافتکاهش 

بود. احتمالا  شتریحساس ب اهیدر گ miR9559-3P انیب

 یکنندگ مینقش تنظبا  miR9559-3Pحساس  اهیدر گ

 هاياز ژن يشتریدرصد ب ی و هدف قرار دادنمنف

 شده یبه تنش خشک تیحساس شيباعث افزا ،هدف

و خاص  یمیتنظ شينما کيمتحمل با  اهیگ اما است،

 بيکاهش تخر باعث  miR9559-3Pانیبکاهش 
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ژن هدف و  شتریب انی، بmiR9559-3Pيهارونوشت

ها miRNAشده است. بنابراين بهبود تحمل به تنش 

هاي تنظیمی در گیاهان ترين اجزاي شبکهيکی از مهم

هاي مسیر بیوسنتزي و نقش مهمی در کنترل ژن است

 کنند.ايفا میويسی عوامل رون هاي ثانويه ومتابولیت

miRNA هاي شناسايی شده در اغلب فرآيندهاي

زيستی و متابولیکی همچون رشد و نمو، تمايز، انتقال 

دلیل نقش هپیام و پاسخ به تنش نقش داشتند. ب

هاي شناسايی شده بر طیف وسیعی miRNAتنظیمی 

هاي پايین ها بر ژناز عوامل رونويسی و تاثیر بالقوه آن

 ترينيکی از مهمها miRNAهاي ژنی، دستی شبکه

شوند می محسوب خشکی تنش تحمل به ايجاد ابزارهاي

 تنش به پاسخ در دخیل هاي miRNAو شناسايی

 انتخاب در مرحله اولین ، هاآن هدف هايژن و خشکی

 استفاده با محیطی هايتنش به تحمل ايجاد براي ابزار

توان از اين باشد و میمی ژن بیان کنترل هايروش از

miRNAافزايش در که هايیژن ورزيدست به منظور ها 

استفاده نمود.   دارند نقش خشکی تنش به تحمل

هاي کانديد در مبحث مهندسی عنوان ژنبههمچنین 

هاي زيستی و با هدف افزايش تحمل به تنش و ژنتیک

هاي ثانويه در گیاه لوبیاي غیرزيستی و ارتقا متابولیت

  PGPRهايجا که باکتريو از آنمعمولی کاربرد دارند 

به  تحملمنجر به را تعديل کرده و  miRNAبیان 

 بنابراين ،شوندمی ی، افزايش رشد و تولید گیاهخشک

 تواندزيستی می کود به عنوان هااز اين باکتري استفاده

 .باشد يیایمیمناسب کود ش نيگزيروش جا کي

 سپاسگزاری

موسسه تحقیقات خاک و آب کشور بابت حمايت مالی  از

 پژوهش، اين هرچه بهتر جهت اجراي در و همکاري

.گرددمی وقدردانی تشکر
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