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  ياهيگ يدر نماتدشناس ها يزآرايهر يآور فنكاربرد 

  �گاني اله چاره حبيب

  پزشكي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه ياسوج شناسي گياهي، گروه گياه استاديار بيماري

  18/06/1394: تاريخ پذيرش       20/04/1394: تاريخ دريافت

  .76- 89):1(5ياهي گ شناسي بيماري دانش. ياهيگ يدر نماتدشناس ها يزآرايهر يآور فنكاربرد . 1394. ح  گاني چاره

  چكيده

 يها سلولتوليد با تحريك  ).Meloidogyne spp(غده ريشه ، نماتدهاي مولدطي يك واكنش سازگاردر 

 يها سلولاندازه  از يشبرشد و تكثير . گردند يممنجر به ايجاد تمايز در ريشه گياه ميزبان  يا هستهچند  يآسا غول

مطالعات مختلف نشان داده كه تغييرات . شود يمروي ريشه گياه ميزبان  غدهغول منجر به توليد  ياه سلولاطراف 

با كاركرد و شكل اختصاصي، نيازمند ايجاد تغييرات در ميزان  اي يهتغذ هاي مكانريشه و توليد  يها سلولحاصل در 

، ها ژنقديمي بررسي تغييرات در ميزان بيان  يها روش. باشد يمميزبان  يها سلولدرون  ها ژناز تعداد زيادي بيان 

يا استفاده  GUSمشخص با استفاده از نشانگر  يها ژنسالم و آلوده، رديابي  يها سلولدر  ها ژنشامل تفاوت در بيان 

در مقايسه  آسا غول يها سلولكه درون  اند دادهژن، نشان  انداز راهدر محل و روش به دام اندازي  يساز دورگ روشاز 

اين  يزآرايهر آوريفن. كنند يمژن كاهش بيان پيدا  10ژن گياهي افزايش بيان و  50سالم ريشه در حدود  يها بافتا ب

  در همكنش  ها ژنكه در يك مرحله آزمايش، تغييرات در بيان تعداد بسيار زيادي از  دهد يمامكان را به محققين 

روي يك بستر جامد  DNAاز نقاط ميكروسكوپي  يا مجموعه DNAريزآرايه . نماتد را مورد بررسي قرار دهند-گياه

تكه  تواند يمكه  باشد يممشخص به نام پروب  DNAمول از يك توالي  10- 12شامل  DNAهر كدام از نقاط . باشد يم

. شودهيبريد ) نمونه هدف(استخراج شده از نمونه مورد بررسي  cRNAيا  cDNAكه با  باشدكوچكي از يك ژن 

و تشخيص داده فلورسانت يا نقره رديابي  يها رنگهيبريد شده معمولاً بوسيله هدف نشاندار شده با هدف - پروب

  .شود يم

   Meloidogyne ،ريزآرايه، ژن، گياه، نماتد: كليدي هاي واژه

  مقدمه

يان در سطح ب ياي توليد شده توسط نماتد درون بافت ميزبان، بستگي به تغييرات تغذيه هاي مكان يبقا توليد و

باشد كه اجازه  مي) Microarray(ريزآرايه  ،ها ژنبررسي بيان  هاي جديد آوريفنيكي از . داردهاي گياهي  ژن
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در ابتدا از سيستم ريزآرايه . آورد شناسايي هزاران ژن مربوط به نماتد يا گياه را در طي حمله نماتد به گياه فراهم مي

شد اما اخيراً با  ها و محل حمله نماتد استفاده مي غدهياهان آلوده و يا ها در تمامي بافت ريشه گ جهت بررسي بيان ژن

اي نيز  هاي تغذيه مكانها در  ، امكان بررسي ژنLaser-assisted microdissectionو Microarrayتم ستلفيق سي

  .)Li et al. 2008( باشد پذير مي امكان

  هابيان ژن ه ميزانبراي مطالع ي گياهيها زماني و مكاني بافت تحليل - 1

باعث تغيير در ميزان بيان  در بافت آلوده گياهي، زايي، نماتدهاي انگل داخلي ساكن يند بيماريآدر طول فر

در اغلب . مهم جهت بررسي اين تغييرات است عاملهاي گياهي، يك  استفاده از اندام. شوند مي ميزبان هاي گياه ژن

ها در ارتباط با تمامي بافت گياهي مورد هجوم با زماني كه تمركز بررسي روي بافت  رسي ميزان بيان ژنموارد، نتايج بر

اي نماتدها نسبت به  هاي تغذيه مكانبراي مثال معمولاً نتايج بررسي بيان ژن در . باشد، متفاوت است خاصي از گياه مي

در اين مورد اغلب مطالعات در زمينه . ت، متفاوت استبافت كامل ريشه همان گياهان، از نظر نوع و ميزان تركيبا

مطالعات بر روي تمامي بافت  .اي دارد هاي تغذيه مكانها و  غدهنماتد، تمركز بر بافت كامل ريشه، - همكنش گياه

ان در ميزان بي ،حمله نماتدها به ريشه يلهوس بههايي گرديد كه به طور غيرمستقيم  هاي آلوده، موجب شناسايي ژن ريشه

از بافت ريشه را شامل  %5اي ايجاد شده در اثر حمله نماتدها به ريشه، كمتر از  هاي تغذيه مكاناما  ،كردند پيدا ميتغيير 

 يها RNAاي است، از اين رو  هاي تغذيه مكانها مربوط به  از آنجايي كه تغييرات عمده در ميزان بيان ژن .شوند مي

بافتهاي اختصاصي از  تحليل. اي است هاي تغذيه مكانمتر از ميزان توليد شده در رديابي شده در اين مطالعات، بسيار ك

هاي  اي، اطلاعات بسيار جالب و دقيقي در ارتباط با تغيير در ميزان بيان ژن و پاسخ هاي تغذيه مكانها و  غدهجمله 

اقتصادي  سري گياهان مهم و ي يكبررسي اثر نماتد رو. دهد نماتد مي- موضعي گياه به نماتد انگل در اثر همكنش گياه

و  .Arabidopsis thaliana (Linn.) Heynh.، Glycine max (L.) Merr. ،Nicotiana tabacum Lازجمله 

Solanum lycopersicum L.استفاده . آورد گياه فراهم مي- ، روشي ديگر براي مطالعه بيان ژن در اثر همكنش نماتد

هاي گياه  هاي گياه كه باعث تنظيم پاسخ گياهان، ابزاري قدرتمند در شناسايي ژن دقيق از ارقام مقاوم و يا حساس اين

زا يا  هاي مختلف بيماري همچنين مطالعه جمعيت. شود، در اختيار محققان قرار داده است به حمله نماتدها مي

، M. incognita (Kofoid & White) Chitwood،M. javanica (Treub) Chitwoodزا از نماتدهاي  غيربيماري
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M. arenaria (Neal) Chitwood ،M. hapla Chitwood ،Heterodera glycines Ichinohe،  

 .SchmidtH. schachtii  ،StoneGlobodera pallida   وWoil.G. rostochiensis   ابزاري تكميلي در شناسايي

  .زايي اين نماتدها فراهم آورده است يند بيماريآهاي مهم در فر ژن

از بافت كامل ريشه و  RNAتوان به استخراج  گياه مي- ها در همكنش نماتد ها جهت بررسي ژن ر روشاز ديگ

كرده و با استفاده از  cDNAتوليد  ها RNAسپس از اين . يا نقاط اختصاصي آلوده شده توسط نماتد اشاره نمود

هاي  با بهبود روش). Niebel et al. 1995(دادند  ها را مورد بررسي قرار مي cDNAكردن،  يساز همسانهروش 

دادند  ها را به طور مستقيم مورد بررسي قرار مي cDNAهاي  ، رونوشتPCRمولكولي، با استفاده از سيستم 

)Hermsmeier et al. 2000 .( ريزآرايه فن آوريجديداً استفاده از )Microarray(  به عنوان روشي بسيار كارا براي

  .نماتد مورد استفاده قرار گرفته است -هاي دخيل در همكنش گياه شناسايي ژن

  ها در علوم زيستي كاربرد ريزآرايه - 2

 ن راستايا در و است نموده فراهم را ياديز اريبس اطلاعات ختلف،م جانداران و اهانيگ ژنوم ترادف نييتع

 .است گرفته قرار مورد استفاده و شده يطراح دهايلئوتكنو ترادف براساس ها ژن ينيب شيپ يبرا يمتعدد يافزارها نرم

 ژن انيب نحوه ينيب شيپ يطرف از و ندينما ييرا شناسا ها ژن لازم، دقت با توانند ينم هنوز افزارها نرم نيا وجود، نيا با

 بتوانند هك بوده ييها يفناور به ازين نيبنابرا .تاس اشتباه با همراه و لكمش يارك DNAترادف  اطلاعات قيطر از

 همزمان مطالعه انكام هك افتي توسعه اساس نيبرهم زين هيزآراير يفناور .ندينما هيتجز را ها از ژن ياديز اريبس حجم

 آوريفناين  در ).1388 ارانكهم و ياضي قره(سازد  يم فراهم پروتيينيا  DNA ،RNAسطح  در را ژن هزار نيچند

يا بافت كه شناخته شده و مشخص  پروتيين ،DNA ،RNAهاي  مربوط به نمونه يوپكروسيكم نقاط از يا مجموعه

 معمولاً يساز ن ثابتيا .شود يميا صفحات سيليكون ثابت  اي يشهشيك فازجامد براي مثال اسلايد  يرو باشند يم

 هك دارد يمواد به يبستگ هيزآراير نوع نيبنابرا ،شود يشوند انجام م يده مينام Arrayer ه اصطلاحاًك ييها توسط ربات

باشد به آن  RNAاگر  ،)DNA )DNA microarray يزآرايهر، به آن باشد DNAاگر . شود يم گذاشته دياسلا يرو

 ماده اگر و) Protein microarray( پروتيينباشد به آن ريزآرايه  پروتيين، اگر )RNA )RNA micoarray ريزآرايه

 طور به ها نمونه هك نيا ليدل به. نديگو يم) Tissue microarray( بافت هيزآراير باشد، ژهيو يبافت از آمده دست به
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د، دا نسبت خود به مربوط يها نمونه به توان يم را هيزآراير از آمده دست هب يها داده رند،يگ يم قرار دياسلا يرو منظم

 هيآرازير يرو گرفته قرار منظم يها نمونه تعداد. است مشخص ينشان يدارا هيزآراير يرو ژن هر هك يمعن نيبد

  ).1388 ارانكهم و ياضي قره( باشد هزار صدها درحد تواند يم

  DNAريزآرايه  - 3

كه  DNA يوپكروسيكاز نقاط م يا ه است و عبارت است از مجموعهيزآراين نوع ريتر معمول DNAريزآرايه 

ون متصل شده يكليا تراشه سي يكپلاست شه،يمثل ش يهدف بوده و به سطح جامد cDNAخاصي از  هاي يتوالمكمل 

و  يولكمول يولوژيه در بكچندگانه است  ينولوژكت يك DNAه يزآراياستفاده از ر. دهند يل مكيه را تشيآرا يكو 

 DNA يدهايلئوتكگونويال يوپكروسيكهزاران نقطه م يا هيآرا يها يه شامل سرين نوع آرايا .رود يار مكبه  كيپزش

شناخته ) Prob(عنوان پروب  باشد كه به خاصي مي DNAاز ترادف ) 10 - 12(ومول يكپ يكل دام شامكه هر كاست 

ون با نمونه يداسيبريباشد كه در ه DNAگر عناصر يا ديژن  يكاز  كيوچكتواند بخش  يه ميزآراين ريا. شده است

فلوروفور، نقره  ياه برچسبهدف اغلب توسط - ون پروبيداسيبريه. شود به كار برده مي) cRNAيا  cDNA(هدف 

 mRNA يساز خالصبراي اين منظور، پس از استخراج و  .شود يم يريگ ي شناخته و اندازهيايميش يها تاب ا شبي

 يها رنگرا به  cDNAگرديده و سپس  cDNAهدف از بافت، با انجام رونويسي معكوس اقدام به سنتز رشته اول 

مشخص و  يها پروبرا بر روي سطح جامد كه از قبل با متصل كرده و محلول حاصل  cy3فلوئورسانت مانند 

 Schena et( شود يم ها دادهاختصاصي پوشانده شده ريخته و پس از عمل هيبريسازي، اقدام به شستشو و پردازش 

al. 1995.( ن عوامل يهدف با ا يكلئكد نوياس)د ياس يها ترادف ينسب ينص فراوايشود تا تشخ ينشاندار م) نشانگرها

تواند  يه ميزآرايش ريها هزار نشانگر باشد، آزما ده يتواند حاو يه ميآرا يكاز آنجايي كه  .رديانجام گ يكلئكنو

قات را يانواع مختلف تحق ياديزان زيها به م هين، آرايبنابرا ؛به انجام رساند يرا به طور مواز ياديز يكيژنت يها تست

 يوندهايبه سطح جامد با پ ها پروباستاندارد،  ي هيزآرايدر ر ).Lashkari et al. 1997( رسانند يجه ميبه نت

تواند  يسطح جامد م. شوند يد الحاق ميل آميركا ين و پليزيلان، لينوسيلان، آميس يسكاپو ييايميبه ماده ش يووالانسك

س يكمتر يه تراشه آفك يزمان، )Affy chip( ييا تراشه آف يعنوان تراشه ژن ه بهكون باشد يكليس يها شه يا تراشهيش

)Affymetrics ( شوند يشناخته م ،شود يار برده مكبه.  
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  DNA هيزآراير اصول - 4

مل بودن كت ميله خصوصيوس ه بهكاست  DNAن دو رشته يون بيداسيبريها، ه هيزآراير ياصول اساس

جاد يا يديلئوتكنو يها ن بازجفتيب يدروژنيه يوندهايل پكيرشته با تش جفت يكدر  يكلئكدنوياس يها ترادف

بعد . ن دو رشته استيب تر محكمهيدروژني  يوندهايپ يبه معن يديلئوتكها در ترادف نو اد باز جفتيتعداد ز .شود يم

چه هرمانند  يم يد باقيبريم به صورت هكمح يها ، تنها جفت رشتهيراختصاصيغ يها ترادف ياز شستشو

رود  ين نميدر اثر شستشو از ب ين اتصاليچن. باشد يم تر يقو يدروژنيوند هيمل شوند، پكبا هم م يشتريب يبازها جفت

. شوند يستم حذف ميگذارند، با شستشو از س يم كرا به اشترا يمترك يبازها ه جفتك فيضع يها ه اتصالك يدرحال

برقرار  يسطح، اتصال قو يرو يها يه با توالكاست  ييها مونهزان نيوابسته به م ييگنال نهايزان شدت و قدرت سيم

ط يگر تحت شرايحالت با شدت حالت د يكه شدت كروند  يار مكبه  ينسب يريگ اندازه يها برا هيزآراير .اند ردهك

در  يا مطالعهدر . باشد يميه شده نكته داراي اهميت طول پروب ته). Schena et al. 1995(شود  يسه ميمتفاوت مقا

با  يها پروبنتايج نشان داد كه . توكلوتيد مورد بررسي قرار گرفت 1000تا  25مختلف با طول  يها پروباين زمينه، 

 DNAو بالاترين بازده در اتصال با ) Self Dimer(را داشته  ها پروبنوكلوتيد كمترين ميزان اتصال با ساير  150طول 

با  ييها پروبهدف داشتند و  DNAبا اندازه كوچكتر بازده كمتر در اتصال با  ييها پروباما  باشند يمهدف را دارا 

  ).Chou et al. 2004(اندازه بزرگتر ميزان ديمر زيادي را دارا بودند 

 DNAه يزآراير ساختن - 5

. گردند يجاد ميا يا شهيسطح ش يكفحه جامد مانند ص يك يرو DNAها معمولاً از قرار دادن نقاط  ريزآرايه

ها  ولكقرار دادن مول: سازد كه عبارتند از ياناتي را فراهم مك، امDNAقرار دادن  ياي صاف برا شهياستفاده از سطوح ش

ان ك، امييشناسا يفلورسنت برا يها ند، استفاده از رنگيل فرآككوچك نمودن اندازه  همنار كدر  يبه طور مواز

  كنند ينمرند به داخل آن نفوذ يگ يسطح قرار م يه روك يه موادكن يل ايبه دل يزريل ينرهاكستفاده از اسا

  .(Jaccoud et al. 2001)يها ساخت تراشه يدو روش عمده برا DNA  به صورت تجاري شامل فتوليتوگرافي و

س معروف يكمتر يآف يها هيبه آرا گردند يمجاد يا يتوگرافيبا روش فتوله ك ييها هيآرا. سازي مكانيكي است شبكه

 يكبه ابعاد  يونيكلييا س يا شهيسطح ش يك يمتر روكا ي يباز 25وتاه ك يدهايلئوتكگونوين روش از اليدر ا. باشند يم
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به . شود يده استفاده مدرآمده و به طور گستر يند به صورت اقتصادين فرآيانجام ا. شود يمتر مربع استفاده م يسانت

ها وجود  هيزآراين نوع از رياز موجودات زنده مهم از جمله انسان، موش، خرگوش و مخمر ا ياريبس يكه برا يطور

 يا نقطه يها هيگردند به آرا يجاد ميا يكيانكم يساز هكه با روش شبك ييها هيآرا). Lausted et al. 2004(دارند 

در اين . مخصوص استوار است يها سطوح با استفاده از سوزن يمواد رو يكيزيه قراردادن فيباشند و برپا يمعروف م

ل يطو يدهايلئوتكگونويا اليدها يمخمر، پلاسم يمصنوع يها روموزومكژنومي،  PCR ،DNAروش از محصولات 

 شود ياستفاده م يروبات يدها، از بازويسلاا يبررو DNAاز  يا هكجاد شبيا يبرا. شود ياستفاده م) باز 30-70(

)Jaccoud et al. 2001.(  

  هيزآراير يها داده هيتجز - 6

. دهد ين قرار ميار محققيهزاران ژن را به صورت همزمان در اخت يان بررسكاست كه ام يه ابزار مناسبيزآراير

  ،ها mRNA يجداساز نمونه و يساز خالص) 2، يريگ نمونه) 1امل ه هفت مرحله شيه بر پايزآرايش ريهر آزما

ختن ير) cy3، 5فلورسانت مانند  يها رنگبه  cDNAردن كمتصل ) 4، ها cDNAوس و تهيه كمع يسيانجام رونو) 3

ون يداسيبريه يده شده است، پس از مدتيظر پوشن ژن مورد يها يتوال ه از قبل توسطك يزآرايهرسطح  يمحلول بر رو

 ).Hobman et al. 2007(استوار است  بررسي و پردازش) 7شستشو و ) 6انجام گرفته،  ها پروبو  ها cDNAان يم

افزار  نرم. ردكباشند استفاده  يه در دسترس مك يمختلف يافزارها از نرم يستيبدست آوردن اطلاعات با ي در مرحله

ه يقبل از تجز. ندك يم يريگ ها اندازه ها را در آن گناليم سكرده و تراك ييه را شناسايراآ يه نقاط روكر يپردازش تصو

ده و سپس بسته يه نرمال گرديهر نقطه در سطح آرا يجاد شده برايا يها گناليها ابتدا اطلاعات مربوط به شدت س داده

ن منظور يا يبرا. شود يه استفاده ميازآرير يها ه دادهيتجز يبرا يمتنوع يآمار يها ش روشيبه نوع و هدف آزما

  )Schena et al. 1995(باشد  يز در دسترس مين ياديز يافزارها نرم

  نماتد-در همكنش گياهاي ريزآرايههاي تحليل - 7

ررسي در ب  و استفاده از آن Microarray ريزآرايهآوري فن نماتدشناسان مطالعاتي جهت بررسي اهميت

و مولد سيست جهت بررسي بيان  غدهاثر نماتد مولد  ،هاي مختلف تغييرات ژن در ميزبان و يا بيمارگر در همكنش

 .Klink et al. 2010 ،Alkharouf et al. 2006 ،Hammes et al(ها در بافت كامل ريشه انجام گرفته است  ژن
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2006 ،Khan et al. 2004 ، Puthoff et al. 2003 .( هاي تحليلمواد اوليه تحقيقات جهتMicroarray  از

  ).,Fuller et al. 2007 Schaff et al. 2007(آيد  دست مي اي نماتدها نيز به هاي تغذيه مكانو  غدههاي  بافت

  ها بافت كامل ريشه با استفاده از ريزآرايهه مطالع - 8

استفاده از تمامي بافت ريشه نسبت به استفاده از بافتهاي اختصاصي جهت استفاده در مطالعات ريزآرايه از نظر 

هاي  باشد اما وجود ميزان زياد از بافتهاي ريشه غير هدف نماتد باعث رقيق شدن ميزان رونوشت مي تر سادهاجرا بسيار 

يكي از  .گردد گردد و درنهايت باعث كم شدن حساسيت ريزآرايه مي گياه مي- هاي تغيير يافته در اثر همكنش نماتد ژن

در اين . انجام گرفت 2003همكاران در سال گياه توسط پوتوف و - اي در زمينه همكنش نماتد اولين مطالعات ريزآرايه

زاي  ها در طول مراحل آلودگي اوليه آرابيدوپسيس توسط لاروهاي بيماري هاي ژن تحقيق، تغيير در فراواني رونوشت

H. schachtii  وH. glycines گياهان با نماتدهاي مذكورزني  پس از مايه سه روز .مورد بررسي قرار گرفت ،RNA 

 8200بيش از . استفاده شدند Arabidopsis Genechipافت ريشه استخراج شده و براي هيبريداسيون با از تمامي ب ها

هاي آلوده بيان  ژن به صورت اختصاصي در ريشه 128ژن برروي تراشه مشخص شدند، در اين ميان مشخص شد 

  آلوده به هاي يشهرد كه در همچنين مشخص ش. بيان نگرديدند) زنيبدون مايه(هاي سالم  گردند اما در ريشه مي

 H. schschtii هاي  ها در ريشه عدد از اين رونوشت 11يابد و  داري افزايش مي ژن به طور معني 82هاي  رونوشت

  هاي آلوده به  ژن در ريشه 46از طرف ديگر، تعداد . نيز افزايش در ميزان توليد داشتند H. glycinesآلوده به 

H. schschtii  هاي آلوده به  كه تنها يك ژن در ريشهسركوب در حاليH. glycines سركوب شد )Puthoff et al. 

2003.(  

  هاي آلوده شده به نماتد سلولهاي غذا دهنده و  مربوط به بافت ايهاي ريزآرايهتحليل - 9

ماتد گياه، تغيير در ميزان بيان پيدا هايي كه در همكنش ن برخي از محققين به منظور افزايش احتمال يافتن ژن

اي و  تغذيه هاي مكانهايي از ريشه كه مسئول تأمين مواد غذايي براي  كنند، مطالعات خود را محدود به بافت مي

با استفاده از اين رهيافت، بيان  2005يمز و همكاران در سال ج .اند باشند، كرده هاي آلوده شده توسط نماتد مي محل

 زني را بررسي روز بعد از مايه 21و  14، 7در سه زمان  M. incognitaها در ريشه آرابيدوپسيس آلوده شده به  ژن

   براي هر بازه ).1شكل (آسا بودند  هاي غول سلولها به ترتيب عبارت از القاء توليد، توسعه و تكامل  اين زمان. نمودند



   گاني چاره                                                                                          ياهيگ يدر نماتدشناس ها يزآرايهر يآور كاربرد فن
Plant  Pathology Science (ISSN:2251-9270)    Yasouj University, RICeST & ISC (Iran)            Vol. 5(1), 2016 

 

83 

  

 Meloidogyneروز پس از حمله نماتد  21و  14، 7صفر،  يها زماندر  آسا غول يها سلولمراحل رشد  .1شكل

incognita  به ريشه)Jammes et al. 2005(.  

) ريستم جانبي و نوك ريشهبه جز م(هاي آلوده و همچنين از ريشه گياهان شاهد  از بافت برش 1500از  RNAزماني 

توالي ژن  24576كه حاوي  CATMA chipنشانگذاري شده و براي هيبريداسيون با آرايه  ها RNA. استخراج گرديد

ها نشان داد  داده تحليل. براي آرابيدوپسيس بود، استفاده گرديد) GST) (specific gene-sequence tag(اختصاصي 

القا  1606در اين ميان ). 2شكل (تد، ميزان بيان متفاوتي نسبت به گياهان شاهد دارندژن در اثر آلودگي به نما 3373كه 

  ).Jammes et al. 2005(ژن كاهش بيان از خود نشان دادند  1742و 

غيير در ديواره ايجاد تيا ي سلولشوند، در متابوليسم  ها مي غدههايي كه دچار تغيير در ميزان بيان در  اغلب ژن

  توان به ي ميسلولهاي تغيير دهنده ساختار ديواره  از جمله ژن. ندهست مؤثر  ي ميزبان دخيلسلول

 Beta-xylosidases ،Beta-1,4-endoglucanases ،Xyloglucan endotransglycosylases ،

Polygalacturonases   وExpansions هاي  بيان بسياري از ژن .اشاره نمودWRKY )هاي عاملانواده مهمي از خ

 بذر و يزن جوانهزيستي و غيرزيستي، پيري، خواب و  يها تنشمهمي در گياه ازجمله پاسخ به  يها نقشرونويسي كه 

 كاهش يافته و اين مسئله باعث افزايش اين فرضيه ،هاغدهدر ) رشد و نموي را بر عهده دارند هاي يتفعالبرخي 
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) 7dpi( ،14 )14dpi( 7در آرابيدوپسيس پس از ) راست(و با كاهش بيان ) چپ(ش بيان ها با افزاي تعداد ژن .2شكل 

  .)Jammes et al. 2005( Meloidogyne incognita با زني يهماروز پس از ) 21dpi( 21و 

هايي براي سركوب كردن  ركاراه، داراي غدهشود كه نماتدهاي انگل داخلي ساكن ازجمله نماتدهاي مولد  مي

  ).Jammes et al. 2005(هستند  انهاي دفاعي گياه واكنش

  اي نماتدها تغذيه هاي مكانبراي  ايهاي ريزآرايهتحليل -10

اي به منظور  و مولد سيست جهت انجام مطالعات ريزآرايه غدهاي نماتدهاي مولد  هاي تغذيه مكانمحققين از 

ها  اما مشكلي كه در استفاده از اين اندام؛ اند بررسي تغييرات در ميزان بيان ژن در اثر حمله اين نماتدها استفاده كرده

اي كه در اين زمينه انجام شد، توسط  اولين مطالعه. باشد ها درون بافت ريشه مي وجود دارد، دسترسي به اين اندام

آساي حاصل از  هاي غول سلولدهي دستي،  برش آوريفناستفاده از  بود كه با 1994ويلسون و همكاران در سال 

 فن آورياخيراً با استفاده از ). Wilson et al. 1994(فرنگي را استخراج نمود  در ريشه گوجه غدهنماتدهاي مولد 

)LCM( Laser-Capture Microdissection اي را جدا نمود  تغذيه هاي نمكاتوان  هاي ريشه، مي از برش

)Ramsay et al. 2004 .( فن آورياستفاده همزمان از Laser-Capture Microdissection  وMicroarray يك ،

يكي از اولين  .وجود آورده استهاي نماتدها ب تغذيه هاي مكانبسيار قدرتمند جهت اكتشاف بيان ژن در  آوريفن

در اين مطالعه دو . بود 2007صورت گرفت توسط ايتال و همكاران در سال  آوريفنقاتي كه با استفاده از اين دو تحقي

جهت انجام . استخراج گرديد syncytiaاز  Williams 82 ،RNAبه سويا رقم  H. glycinesزني  پس از مايه روز
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ژن نسبت به گياهان  649ژن القاء و  1116ن داد كه نتايج نشا. استفاده شد Affymetrixآزمايش ريزآرايه از تراشه 

هاي زيستي و غيرزيستي از جمله  هاي دخيل در محافظت گياه در مقابل تنش يكسري از ژن. شاهد، كاهش بيان داشتند

هاي اسمزي دچار كم شدن ميزان بيان شدند و اين مسئله باعث پيشنهاد اين موضوع  هاي پاسخي به زخم و تنش ژن

در مقابل، برخي ). Ithal et al. 2007(شوند  هاي سازگار سركوب مي دفاعي گياه در همكنش سازوكارهايه شود ك مي

ي دخيل هستند، سلولو همچنين در تغييرات ديواره  Peroxidasesهاي  ها كه در متابوليسم اوليه و ثانويه ژن ژن

هاي مجاور و  سلولدر تخريب ديواره  Ithal et al. 2007 .(Peroxidases(كنند  ها پيدا مي افزايش در ميزان رونوشت

ها مشخص شد كه تحليلدر  ).Passardi et al. 2004(است  مؤثري مجاور سلولهاي  مختلف ديواره ياتصال اجزا

). Ithal et al. 2007(كند  اكسين و اتيلن، ميزان بيانشان تغيير مي رسانيپيامي هاي دخيل در مسيرها تعدادي از ژن

 .Mazarei et al(در مطالعات مختلف مشخص شده است  Syncytiaاهميت اكسين و اتيلن در تشكيل و توسعه 

2002 ،Wubben et al. 2001 .(هاي دخيل در بيوسنتز جيبرلين و سيتوكينين  نين مشخص شد كه يكسري از ژنهمچ

  ).Ithal et al. 2007(كنند  تغيير در ميزان بيان پيدا مي Syncytiaدر 

  گيري  نتيجه

توليد نماتد براي اي درون ريشه ميزبان  تغذيه هاي مكانو سيست، يكسري  غدهدر اثر حمله نماتدهاي مولد 

اي به  تغذيه هاي مكانهاي نماتدي و گياهي مسئول در تشكيل و توسعه  باوجود بيش از يك دهه بررسي ژن. شود مي

ابزاري قدرتمند براي بررسي همزمان ها آوري ريزآرايهفن اخير با استفاده از هايپژوهش. اندهشدنطور دقيق مشخص 

جهت گياهان مدل مانند  هايي يزآرايهر. اي را فراهم آورده است تغذيه هاي انمكتغيير در ميزان بيان هزاران ژن درون 

ها  اند كه امكان بررسي تغييرات بيان ژن فرنگي و سويا توليد شده آرابيدوپسيس و همچنين گياهان تجاري ازقبيل گوجه

هاي  سويهغير ميزبان همراه با  علاوه بر اين، گياهان حساس، مقاوم و. اندرا به محققين داده گياه - رابطه نماتددر 

ها در  اي جهت رسيدن به دليل تفاوت هاي مقايسهتحليل، مواد اوليه بسيار مناسبي براي هابيمارگر و غيربيمارگر نماتد

 و سيكپروتئوم يها حوزه در ن روشياد ايار زيبس يايبا توجه به مزا. باشند مقاومت و حساسيت گياهان به نماتدها مي

  آوري  فناين با توجه به مزاياي فراوان . شد ليقا آوريفن نيا يبرا را يتوجه قابل انداز چشم توان يم سيكژنوم
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هاي گياهان ي اثر نماتدهاي انگل گياهان بر بيان ژنتر نحوهتر و كاملتوان استفاده از آن براي تشخيص دقيقمي

  . كردپيشنهاد ها را ميزبان، براي يافتن روش مناسب كاهش اثر آن
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Abstract 

During a compatible interaction, root-knot nematodes (Meloidogyne spp.) induce 

the root cells dedifferentiation into multinucleate feeding cells, known as giant cells. 

Hyperplasia and hypertrophy of the cells surrounding the head of nematode lead to the 

formation of a root gall. Different studies showed that the transformation of root cells 

into hypertrophied feeding structures, with unique morphology and functions, require 

some changes in the expression of a large number of genes. Previous approaches, based 

on differential gene expression between healthy and infected plants, analyses of known 

candidate genes by promoter GUS fusion or in situ hybridization and promoter trap 

strategies, have resulted in the characterization of about 50 genes of plant that are up 

regulated and 10 genes that are down regulated in giant cells. Microarray technology 

makes it possible to generate large-scale information about patterns of gene expression 

during plant–nematode interactions. A DNA microarray is a collection of microscopic 

DNA spots attached to a solid surface. Each DNA spot contains 10
−12

 moles of a 

specific DNA sequence, which are known as probes. These can be a short section of a 

gene or other DNA element that are used to hybridize a cDNA or cRNA sample that 

called as target. Probe-target hybridization is usually detected by detection of 

fluorophore or silver labeled targets. 
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