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ABSTRACT 

Introduction: Barley (Hordeum vulgare), a member of the Poaceae family, is an important cereal that is grown in temperate climates around the 

world. It was one of the first cultivated grains, especially in Eurasia 10,000 years ago. Globally, 70% of barley production is used for animal feed. 

This plant is reasonably tolerant of abiotic stresses. Environmental or abiotic stresses such as heat and cold can significantly affect crop 

production. Plants respond to these abiotic stresses by altering the expression of many genes involved in different biological and physiological 

processes. 

Materials and methods: In order to identify responsive genes to cold and heat stresses in barley (Hordeum vulgare L.), the microarray data of 

two conducted experiments were analyzed. This research was analyzed and investigated using the raw data available in the ArrayExpress 

database, which is related to two separate experiments in heat and cold stress in 2 and 3 replications, respectively, in the barley plant. The desired 

analysis was performed using FlexArray software and the differential genes present in the stresses were identified. The examined genes were 

normalized using the Robust Multiarray Average (RMA) method, and the genes with a P-value equal to and less than 5% were selected, and the 

fold change of genes above 2 was also selected. Ontology analysis of genes was done using AgriGo website and their functional groups were 

categorized into three parts: biological processes, cellular components and molecular function. The sequence of 1500 nucleotides upstream of the 

effective genes in response to heat and cold stress was extracted from the Ensembl Plants site. Regulatory elements of effective functional genes 

in response to heat and cold stresses were identified and presented using the PlantCare site. 

Results: The results demonstrated that 338 and 291 genes were differentially expressed in response to cold and heat stresses, respectively. The 

gene ontology analysis revealed that differential expressed genes (DEG) were mainly involved in cellular compounds as well as biological 

processes and different molecular functions. Transcription regulator activity has a critical role in the regulation of genes against stresses. 

Moreover, 1500 bp upstream of the DEGs were identified to find the most represented regulatory elements. 

Conclusion: Consequently, it seems light and hormonal-related cis-regulatory elements especially those related to methyl jasmonate play an 

important role in controlling the gene expression against the studied abiotic stresses. The results of this high-throughput comparative analysis 

provided insight into genes and cis-regulatory elements involved in response to heat and cold stresses in barley. 

Keywords: Promoter, Environmental stresses, Differential expression, Barley, Regulatory elements. 

Article Type: Research Article 

Article history: Received: 31/10/2022, Revised: 24/11/2022, Accepted: 14/12/2022, Published online: 26/12/2022 

Cite this article: Kahrizi, D. (2022). Genes and inducible regulatory elements in response to heat and cold stresses in barley 

plants (Hordeum vulgare L.). Cereal Biotechnology and Biochemistry. 1 (4). 510-521. DOI: 

10.22126/cbb.2023.8631.1029 

 

                                   © The Author(s).                                                                                                                         Publisher: Razi University                     

                                     10.22126/cbb.2023.8631.1029 

mailto:dkahrizi@gmail.com
mailto:dkahrizi@gmail.com
mailto:dkahrizi@gmail.com
https://doi.org/10.22126/cbb.2023.8631.1029
https://doi.org/10.22126/cbb.2023.8631.1029


 

 

 یگرما و سرما در جو زراع یهاالقاء شونده در پاسخ به تنش یمیها و عناصر تنظژن ییشناسا

(Hordeum vulgare L.)  
 

   1 یزیکهر یالدان
 
 dkahrizi@gmail.comرایانامه:  .یرانا تهران، ،مدرس یتدانشگاه ترب ی،دانشکده کشاورز ی،کشاورز یوتکنولوژیگروه ب  1

 چکیده

 گیاه نی. اکندیمعتدل در سطح جهان رشد م یاست که در آب و هوا مهمیغلات  گرامینه و ازاز خانواده  یعضوعنوان به(، Hordeum vulgareجو ) :مقدمه

. این شود یجو به عنوان علوفه دام استفاده م دیدرصد تول 70در سطح جهان  بود. شیسال پ 10000در  ایدر اوراس ژهیغلات کشت شده، به و نیاولاز  یکی

گیاهان زراعی  داری بر روی تولیداتی مانند گرما و سرما اثرات معنیستیزریغهای محیطی یا های غیر زنده نسبتاً متحمل است. تنشگیاه در مواجهه با تنش

های محیطی عکس العمل نشان های موثر در فرایندهای فیزیولوژیک و زیستی به تنشو باغی دارند. گیاهان با استفاده از تغییر در بیان بسیاری از ژن

 .دهندمی

های ریزآرایه از دو آزمایش (، داده.Hordeum vulgare Lجو ) اهیگهای سرما و گرما در به تنش پاسخدر  های القاء شوندهمنظور شناسایی ژنبه :هامواد و روش

که مربوط به دو آزمایش جداگانه در تنش گرما و  ArrayExpressهای خام موجود در پایگاه اطلاعاتی این تحقیق با استفاده از دادهمورد بررسی قرار گرفتند. 

های افتراقی انجام شد و ژن FlexArrayافزار با استفاده از نرم نظر موردقرار گرفت. تجزیه تکرار در گیاه جو بود، مورد آنالیز و بررسی  3و  2سرما به ترتیب در 

-Pهایی که دارای نرمال شدند و ژن Robust Multiarray Average (RMA)ی با استفاده از روش بررس موردهای مشخص شدند. ژن موجود در هر دو تنش

value  طور میزان تغییر و همین شدهخابانتدرصد بودند،  5مساوی و کمتر از(Fold change) ی شناسیهستبودند انتخاب شدند. آنالیز  2هایی که بالای ژن

ی بنددستهها در سه قسمت فرایندهای بیولوژیک، اجزای سلولی و عملکرد مولکولی های کارکردی آنانجام شد و گروه AgriGoبا استفاده از سایت  هاژن

های کارکردی استخراج شد. عناصر تنظیمی ژن Ensembl Plantsهای موثر در پاسخ به تنش گرما و سرما از سایت کلئوتید بالادست ژننو 1500شدند. توالی 

 .شناسایی و ارائه شدند PlantCareبا استفاده از سایت های گرما و سرما موثر در پاسخ به تنش

های ی ژن نشان داد که ژنشناسیهستافتراقی بیان شدند. آنالیز  صورتبههای سرما و گرما در تنش ترتیبژن به 316و  362نتایج نشان دادند که  ها:یافته

فعالیت رونویسی دارای نقش  کنندهمیتنظافتراقی بیشتر در ترکیبات سلولی، همچون فرایندهای زیستی و عملکردهای مولکولی مختلف دخالت دارند. عناصر 

شناسایی قرار  موردهای افتراقی برای پیدا کردن عناصر تنظیمی بالادست ژن دینوکلئوت 1500باشند. همچنین ها میبر تنشاساسی در تنظیم بیان ژن در برا

 .گرفتند

متیل جاسمونات نقش  خصوصبهها به نور و هورمون دهندهپاسخرسد که عوامل تنظیمی نظر میهای انجام شده، بهبنابراین بر اساس تحلیل گیری:نتیجه

ها و تواند رویکرد جدیدی را در ژنای و گسترده میدارند. نتایج این مطالعه مقایسه موردمطالعهی ستیز ریغهای ها در برابر تنشهمی در کنترل بیان ژنم

 های سرما و گرما در گیاه جو در اختیار قرار دهد.عناصر تنظیمی موثر در پاسخ به تنش

 .یطی، بیان افتراقی، جو، عناصر تنظیمیهای محپروموتر، تنش های کلیدی:واژه

 مقاله پژوهشینوع مقاله: 

 05/10/1401 انتشار آنلاین:، 23/09/1401 پذیرش: 03/09/1401 اصلاح: 09/08/1401 نوع مقاله: دریافت:

. (Hordeum vulgare L.) یجو زراع گرما و سرما در یهاالقاء شونده در پاسخ به تنش یمیها و عناصر تنظژن ییشناسا(. 1401) .د، کهریزی: استناد

 :cbb.2023.8631.1029 DOI/10.22126.  510-521 .(4) 1 .غلات یوشیمیو ب یوتکنولوژیب
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 مقدمه

 نیترمهمیکی از  عنوانبه( Hordeum vulgare Lگیاه جو )

یک گیاه مدل برای مطالعات  عنوانبهغلات در جهان است و 

معتدل  یدر آب و هوا شود. این گیاهمی کاربردهبهژنتیکی 

غلات کشت  نیاز اول یکی نی. اکندیدر سطح جهان رشد م

در  بود. شیسال پ 10000 لیدر اوا ایدر اوراس هژیشده، به و

 واناتیعنوان علوفه حجو به دیدرصد از تول 70سطح جهان 

درصد به عنوان منبع مواد  30که  یدر حال شود، یاستفاده م

 یو به عنوان جزئ هایدنینوش یآبجو و برخ یبرا ریقابل تخم

شود. از آن در سوپ ها و  یمختلف استفاده م یاز غذاها

 یمختلف استفاده م یرهنگ هادر ورش ها و در نان جو فخ

برای  یمیو قد یجو معمولاً به روش سنت یشود. دانه ها

، جو پس از 2017سال  در شوند.یماستفاده  التم هیته

غلات از نظر مقدار  نیذرت، برنج و گندم رتبه چهارم را در ب

  پوند( کسب کرد اردیلیم 330 ایتن  ونیلیم 149) دیتول

(She et al., 2022) . 

عنوان بخشی طبیعی از هر ، بهزیستیغیر  هایتنش

اکوسیستم، به طرق مختلف بر موجودات زنده تأثیر 

اگرچه این اثرات ممکن است مفید یا مضر باشند،  .گذاردمی

مکان یا منطقه در تعیین میزان تأثیر تنش غیرزیستی بسیار 

ی منطقه مهم است. به طوری که هر چه عرض جغرافیای

بر آن منطقه زیستی تحت تأثیر بیشتر باشد، تأثیر تنش غیر 

 . (Verslues et al., 2023)بیشتر خواهد بود 

سرما و گرما باعث تغییر در  خصوصبههای غیر زیستی تنش

و به این طریق میزان پاسخ گیاه به  ها شدهمیزان بیان ژن

 ,.Derbyshire et al)دهند را افزایش می موردنظرهای تنش

های غیر زیستی اثرات بسیار مخربی بر روی . تنش(2022

رشد، تولید و بسیاری از فرایندهای متابولیکی گیاه دارند که 

های مختلف فیزیولوژیکی و گیاهان با استفاده از مکانیسم

همچنین تغییرات بیولوژیکی همچون تغییر در سطح 

 Saharanدهند )های مختلف پاسخ میترانسکریپتوم به تنش

et al., 2022های سرما و گرما باعث (. همچنین تنش

شوند و مطالعات های زیستی میحساسیت گیاهان به تنش

اند تنش سرما باعث کاهش مقاومت گیاه مختلف نشان داده

شوند ها میویروس خصوصبههای زیستی در برابر تنش

(Ren et al., 2022) . 

ها و است که روش یارشته نیرشته ب کی کیوانفورماتیب

توسعه  یکیولوژیب یهادرک داده یرا برا یافزارنرم یابزارها

 دهیچیها بزرگ و پکه مجموعه داده یزمان ژهیودهد، بهیم

 انیم یرشته علم کیعنوان به کیوانفورماتیهستند. ب

 وتر،یعلوم کامپ ک،یزیف ،یمیش ،یست شناسیز ،یارشته

و  لیو تحل هیتجز یرا برا و آمار اتیاضیاطلاعات، ر یمهندس

 کیوانفورماتیکند. بیم بیترک یکیولوژیب یداده ها ریتفس

با  یکیولوژیب یپرس و جوها یکونیلیس لیو تحل هیتجز یبرا

استفاده شده  یو آمار یمحاسبات یهاکیاستفاده از تکن

 . (Shen et al., 2022) است
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است که از  زیستیشامل مطالعات  کیوانفورماتیب

خود  یشناساز روش یعنوان بخشبه یاانهیرا انسینوبرنامه

و  هیتجز عنوان ابزاری جهتبه نیو همچن کنند،یاستفاده م

و  کیژنوم نهیدر زم ژهیوطور مکرر بهخاص که به لیتحل

 جیرا ی. کاربردهاشوندیاستفاده م ترانسکریپکومیک

نامزد و  یهاژن ییشامل شناسا کیوانفورماتیب

باشد. اغلب، ی( مSNPs) یدیتک نوکلئوت یهاسمیمورفیپل

 ،یماریب یکیبا هدف درک بهتر اساس ژنت ییشناسا نیچن

در  ژهیومنحصر به فرد، خواص مطلوب )به یهایسازگار

شود. یها انجام متیجمع نیتفاوت ب ای(، یکشاورز یهاگونه

 کندیم یسع نیمچنه کیوانفورماتیب ،یکمتر رسم یبه روش

را  نیو پروتئ کینوکلئ دیاس یهایرون توالد یاصول سازمان

 ,.Shen et al) درک کند شوند،یم دهینام کسیکه پروتئوم

2022). 

از  دیمف جیامکان استخراج نتا گنالیو س ریتصو پردازش

 ک،یژنت نهیکند. در زم یداده خام را فراهم م یادیز ریمقاد

ه مشاهد یهاها و جهشژنوم یسینو هیو حاش یتوال نییبه تع

 اتیادب ینقش در متن کاو نیکند. ایشده آنها کمک م

 یبرا یو ژن زیستی یهایشناس یو توسعه هست زیسی

در  نیکند. همچنیم فایا هاداده یو جستجو یسازمانده

نقش دارد.  نیژن و پروتئ میو تنظ انیب لیو تحل هیتجز

 ریو تفس لیو تحل هیتجز سه،یبه مقا کیوانفورماتیب یابزارها

 یهادر درک جنبه یطور کلو به یو ژنوم یکیژنت یهاداده

کنند. در سطح یکمک م یمولکول یشناس ستیز یتکامل

و  رهایمس یسیو فهرست نو لیو تحل هیتر، به تجزکپارچهی

 یشناس ستیاز ز یکه بخش مهم زیستی یهاشبکه

 . (Ceylan, 2022) کندیها هستند، کمک مستمیس

ناالیز برابر تنش در شدهانیبهای مطالعه ژن ها با استفاده از آ

سات  شاده انجامجو  ازجملهریزآرایه برای گیاهان مختلفی  ا

هازاران ژن یاان  هاا در که این آنالیز قادر به مشخص کردن ب

شاد سطح ترنسکریپتوم می صار (Deng et al., 2022) با . عنا

ها قرار دارند، تنظیمی موجود در پروموتر که در بالادست ژن

ظایم ژنیکی از  یاان و تن نادهای عوامل موثر در ب هاا در فرای

لاف در پاسخ به تنش خصوصبهمختلف بیولوژیکی  های مخت

باارای  شااخص  گاااه م یااک جای کااه  سااتند  لااوژیکی ه فیزیو

 ,.Tariq et al)رونویسی هستند  عواملهای موثر در پروتئین

قای . هدف از انجام این پژوهش شناسایی ژن(2022 های افترا

ماا ها در پاسخ به تنشبیان ژن کنندهمیتنظو عناصر  های گر

 .و سرما در گیاه جو بوده است

 هامواد و روش

های خام موجود در پایگاه اطلاعاتی در این مطالعه داده

1ArrayExpress  که مربوط به دو آزمایش مجزا در تنش

تکرار در گیاه جو، مورد آنالیز  3و  2گرما و سرما به ترتیب با 

افزار با استفاده از نرم نظر موردر گرفت. آنالیز و بررسی قرا

FlexArray ها های افتراقی موجود در تنشانجام شد و ژن

ی با استفاده از روش بررس موردهای مشخص شدند. ژن

 
1 https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/ 
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2RMA  نرمال شدند و ژنهایی که دارایvalue-P  مساوی و

 Foldطور میزان و همین شدهانتخابدرصد بودند،  5کمتر از 

change بودند انتخاب شدند. آنالیز  2هایی که بالای ژن

انجام شد  4AgriGoبا استفاده از سایت  هاژن 3یشناسیهست

ها در سه قسمت فرایندهای های کارکردی آنو گروه

ی شدند. بنددستهزیستی، اجزای سلولی و عملکرد مولکولی 

های موثر در پاسخ به نوکلئوتید بالادست ژن 1500توالی 

استخراج شد.  5Ensembl Plantsگرما و سرما از سایت تنش 

های های کارکردی موثر در پاسخ به تنشعناصر تنظیمی ژن

شناسایی و  6PlantCareبا استفاده از سایت گرما و سرما 

 .ارائه شدند

 جینتا

 موردهای افتراقی در دو آزمایش ی ژنهادادهیرومطالعه بر 

ژن در  316و  362ترتیب هی در گیاه جو نشان داد که ببررس

تنش سرما و گرما دارای بیان افتراقی بودند که در این دو 

مشترک در دو  صورت بهژن  23ی، فقط بررس موردآزمایش 

ی ژن نشان شناسیهست(. آنالیز 1تنش نقش داشتند )شکل 

به سه دسته تقسیم  موردنظرهای داد که کارکرد ژن

یکی، اجزای سلولی و شوند که شامل فرایندهای بیولوژمی

(. در دسته فرایندهای 2عملکرد مولکولی هستند )شکل 

 
2 Robust Multiarray Average 
3  Gene Ontology 
4  http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/ 
5 http://plants.ensembl.org/index.html 
6  
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/

plantcare/html/ 

ها در دو گروه فرایندهای متابولیکی و بیولوژیکی اکثریت ژن

پاسخ به تنش فعالیت دارند. در دسته اجزای سلولی بیشتر 

کنند. در های افتراقی در فرایندهای سلولی نقش بازی میژن

ی، تکیکاتالر فرایندهای ها دفرایندهای مولکولی، ژن

های ، فعالیتDNAو  RNAهای متصل شونده به پروتئین

انتقالی و عوامل تنظیمی در رونویسی نقش دارند. 

دهی ی در شکلطورکلبههای متصل شونده پروتئین

ها نقش دارند و باعث مقاومت ها و هموستازی سلولپروتئین

گرما  جمله ازهای غیر زیستی ها در برابر تنشسلول

 ازجملهکننده رونویسی (. عوامل تنظیم15شوند )می

 کنندهمیتنظعوامل  نیترمهمیکی از  7فاکتورهای رونویسی

های غیر زیستی هستند که باعث ها در برابر تنشبیان ژن

های های درگیر در مسیر فعالیتافزایش و یا کاهش بیان ژن

ستی به های غیر زیدر پاسخ به تنش ازجملهمختلف سلولی 

 . (Alshareef et al., 2022)اثبات رسیده است 

 
 

های افتراقی در سطوح تنش گرما و نمودار ژن -1شکل 

 سرما
Figure 1- Diagram of differential genes in 

heat and cold stress levels 
 

7  Transcription Factors 
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Figure 2- Ontology diagram of differential genes in cold and heat stress in barley plant 
 

در این مطالعه، عناصر تنظیمی مختلف در پاسخ به 

 PlantCareهای سرما و گرما با استفاده از سایت تنش

وی پروموتر دست آمدند. عناصر تنظیمی مختلفی بر ربه

این عناصر  جمله ازوجود داشتند،  موردمطالعههای ژن

-AEبه نور مانند  دهندهپاسختوان به عناصر تنظیمی می

box ،Box4 ،G-Box ،Sp1  وTCT-motif  طورنیهمو 

و  CGTCA-motifها مانند به هورمون دهندهپاسخهای ژن

TGACG-motif  در پاسخ به متیل جاسمونات وABRE  در

حضور  مطالعه موردهای سخ به آبسزیک اسید در ژنپا

به متیل  دهندهپاسخداشتند. اگرچه حضور عناصر تنظیمی 

جاسمونات در بسیاری از فرایندهای فیزیولوژیک پاسخ به 

های زیستی به اثبات رسیده است، اما مطالعات اخیر تنش

اند که این عناصر تنظیمی در پاسخ به بسیاری از نشان داده

های غیر زیستی نقش بسیار مهمی دارند و باعث پاسخ تنش

 ,.Jin et al)های غیر زیستی شده است مناسب گیاه به تنش

های غیر . اخیراً نقش متیل جاسمونات در تنش(2022

برنج به اثبات رسیده است  جمله اززیستی در گیاهان دیگر 

(Ghorbani et al., 2022) همچنین نقش متیل جاسمونات .

زنی، یاری دیگر از فرایندهای حیاتی گیاه مانند جوانهدر بس

ها شده است رشد ریشه و همچنین باعث رسیدن میوه
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(Feng et al., 2022) نقش عنصر تنظیمی .ABRE عنوانبه 

ی و ستیز ریغهای در تنش کنندهمیتنظیکی از عوامل 

مرتبط با هورمون آبسزیک اسید در گیاه گندم و اجداد آن 

. مطالعه ما حضور (Qiu et al., 2022)رسیده است به اثبات 

متیل جاسمونات را در  خصوصبهاین عناصر تنظیمی 

 ی کرده است. نیبشیپهای سرما و گرما را در گیاه جو تنش

 

 به تنش سرما و گرما دهندهپاسخهای عناصر تنظیمی موجود در ژن -1جدول 

Table 1- Regulatory elements in genes responding to cold and heat stress 

 عناصر تنظیمی سیس

cis-regulatory elements 

 عملکرد

Function 

ABRE نقش دارد کیزیآبس دیبه اس ییکه در پاسخگو سیعنصر عامل س  

cis-acting element involved in the abscisic acid responsiveness 

AE-box پاسخ به نور یماژول برا کیاز  یبخش  

Part of a module for light response 

ARE  یهواز یب یالقا یبرا یضرور سیکننده با اثر س میعنصر تنظ  

cis-acting regulatory element essential for the anaerobic induction 

Box 4 ماژول کیاز  یبخش  DNA به نور ییدر پاسخگو ریحفاظت شده درگ  

Part of a conserved DNA module involved in light responsiveness 

CGTCA-motif  که در واکنش به تنظیمی سیسعنصر MeJA نقش دارد 

cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness 

circadian نقش داردزمان که در کنترل  سیبا عمل س یمیعنصر تنظ  

cis-acting regulatory element involved in circadian control 

G-Box نقش دارد پاسخ به نورکه در  سیبا عمل س یمیعنصر تنظ  

cis-acting regulatory element involved in light responsiveness 

HSE نقش دارد پاسخ به تنش گرماییکه در  سیبا عمل س یمیعنصر تنظ  

cis-acting element involved in heat stress responsiveness 

Skn-1-motif است ازیآندوسپرم مورد ن انیب یبرا سیبا اثر س یمیعنصر تنظ  

cis-acting regulatory element required for endosperm expression 

Sp1 عنصر پاسخگو به نور 

Light responsive element 

TCT-motif عنصر پاسخگو به نور کیاز  یبخش  

Part of a light responsive element 

TGACG-motif  که در واکنش به تنظیمی سیسعنصر MeJA نقش دارد 

cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness 
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در تنظیم  رگذاریتأثبه نور یکی از عوامل  دهندهپاسخعناصر 

های غیر زیستی هستند در تنش خصوصبهبیان ژن 

(Ebeed,  2022 نقش .)G-Box در  کنندهمیتنظیک  عنوانبه

های غیر زیستی در گیاه آرابیدوپسیس و ارقام پاسخ به تنش

. حضور (Almutairi-., 2023)گندم به اثبات رسیده است 

باعث مناسب  مطالعه موردهای در ژن circadianعناصر 

ی همچون ستیز ریغهای زیستی و پاسخ گیاه به تنش

در گیاهان  دمثلیتولشد و فرایندهای فیزیولوژیک مانند ر

. حضور عنصر تنظیمی (Soliman et al., 2022)شوند می

HSE ها به در پاسخ ژن رگذاریتأثیکی از عوامل  عنوانبه

تنش گرمایی است، این عنصر از طریق ارتباط با 

باعث مقاومت گیاه و حفظ  8های شوک گرماییپروتئین

 Qi et)شوند ها در برابر تنش گرمایی میساختار پروتئین

al., 2022) همچنین عناصر تنظیمی دیگر همچون .ARE  و

skn-1-motif  که کارکردهای عمومی دارند در تنظیم بیان

 ما نقش دارند. موردمطالعههای ژن

 

 نتیجه گیری

ها، مشخص در مطالعه حاضر و با جستجوی کارکرد ژن

های مورد بررسی در فرایندهای دفاعی گردید که بیشتر ژن

های غیر زیستی نقش دارند که از طریق تنظیم ر برابر تنشد

 DNAیا  RNAهای متصل شونده به ها و یا پروتئینبیان ژن

ی شده است. ستیز ریغهای باعث پاسخ مناسب گیاه به تنش

 
8  Heat Shock Protein (HSP) 

هایی که در دو تنش سرما و گرما پاسخ ژن حالنیباا

ها به هر دو تنش ژن %2دهند بسیار کم و در حدود می

دهند. همچنین حضور عناصر تنظیمی مختلف سخ میپا

به شرایط نوری و متیل  دهندهپاسخهمچون عناصر 

های غیر جاسمونات که از عوامل مهم در پاسخ به تنش

زیستی و حتی زیستی هستند. این مطالعه به ما کمک 

های کند که عناصر تنظیمی موثر در تنظیم بیان ژنمی

های تنظیمی زیستی و شبکههای غیر به تنش دهندهپاسخ

موثر آن را شناسایی کنیم که ما را در کنترل کردن 

 .کندها کمک میبه تنش دهندهپاسخفرایندهای سلولی و 
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