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 المستخلص
 

الكشف عن الميكانيكيات الجزيئية لتحمل الإجهاد الناتج عن الجفاف في النوع النباتي البري سنا الهدف من هذه الدراسة هو 

(Cassia angustifolia Vahl ) التااع  لعاالعاةCaesalpiniaceae وقاد تاد دراساة . ذات التطبيقاات اليايدينية المهماة

الياوم )وعاد ( 1اليوم )للأوراق النباتية قبل ( NGS)الناتجة عن طريق تسعسل الجيل التالي  RNA-Seqمجموعات عيانات 

 de، وتاد تجميا  البياناات ايولياة عطريقاة ( عاد الفجر ومنتياف النهاار وماا عااد ال ساق)الري في ثلاث مراحل زمنية ( 2

novo assembly   لدراساة ايساتجاعة التفاياعية عسابر الاري عاساتردام عرناامجTrinity كماا تاد التاارف ععال تسعسال ، 

 clusterوتحعيل المجموعات التابيرياة  differential expressionوالتابير التفايعي ( CDS)الحمض النووي المشفر 

analysis . ، وأظهر التحعيل الهرماي لعتابيار الجيناي أل الترانساكرعتومات فاي أي وقا  مااين كانا  متشااعهي عشاكل وثياق

وجاود الادياد مان  GOوأشاار تيانيف .   مفياولة تماماا عسابر الاريعاستثناء تعك التي كان  في منتيف النهار التي كانا

 cluster analysisأشاار تحعيال المجموعاات التابيرياة . المرتبطة عتحمل الإجهادات  البيئية وغير البيئياة GOمسميات الـ 

وتااد الكشاف عاان  .الفجاار والعيال حعاةإلال حادوث الاديااد مان أنماااط التابيار المرتبطاة عوجااود ال اوء وارتفاااع الحارار  ومر

وأظهرت الدراسة وجود عدد كبير من الجينات المرتبطة عاوامل الجفاف . استجاعات الري التفايعية فقط في منتيف النهار

التاي لهاا دور رليساي فاي ( TZFأي ) CCCH zinc fingerو  MYC2و  NACوعااللات عوامال النسام عماا فاي ذلاك 

لعجينات التي وصال  KEGGونتج عن تحعيل . واتية مثل الجفاف والمعوحةمراحل نمو النبات وايستجاعة لعظروف غير الم

ا مان الإنزيماات التاي حادث لهاا تثبايط عسابر  تفاوت التابير الجيني منتيف النهار عين اليومين خمسة أيااف أو أكثر عاددا

ياف ما  إجهااد الجفااف طويال الري ، وعالتالي من المحتمل مشااركتها فاي ايلياات الجزيئياة التاي يساتردمها هاذا النباات لعتك

و  PYL4وتاد الحياوع ععال عادد مان المركباات الحيوياة والإنزيماات المنظماة منهاا مساتقبلات حماض ايعسيسايك . ايمد

PYL9  وعاماال اسااتجاعة أوكسااين ،ARF 5  11و ARF  و كااذلك عروتينااات الااـ ،Aux / IAA  المسااماهIAA7  و

IAA14  والادياااااد مااااان الإنزيماااااات مثااااال ،monooxygenasepyruvate (or flavin) -3-indole و 

phosphoinositide phosphatase SAC1 and SAC6,   وعوامل قطا  الإنترونااتintrons 8 ,8المساماه    وA, 

19, 40A and ISY1    عالإيافة إلل الاوامل المنظماة لقطا  الإنتروناات والمساماsplicing rich -serine/arginine

regulators SCL33, RS31 and RS34 . وأظهر المسارال ايي ال تحعيال الترعتوفاالtryptophan metabolism 

الحديث المتبادع أو التكامال فاي نباات  plant hormone signal transductionونقل الإشار  عن طريق هرمول النبات 

كاذلك ظهارت . البيئاي ال اارنحو الحفاظ ععل النمو الطبيااي لعنباات فاي ظال ظاروف الإجهااد ( C. angustifolia)السنا 

 95، عروتين اليدمة الحرارية brassinosteroidاستجاعة الاديد من المستقعبات والبروتينات ايخرى عما في ذلك مركر 

وتشاتمل أي ااا ععال . cوإنازيد أكسايداز السايتوكروم  MAPK، وعاد  عروتيناات مثال الباروتين كينااز  ATPaseوإنزيد  ،

فاي الرتاام يمكان القاوع أل الدراساة . isochorismateعالإيافة إلل تعك في مساار  C2فوليباز الإنزيمات ايخرى ععل فس

والتاي ( C. angustifolia)الباري ألق  ال وء ععل ايليات الجزيئية المحتمعاة وراء تحمال إجهااد الجفااف فاي نباات سانا 

 .رامج تربية النباتيمكن ايستفاد  منها مستقبلاا في ب
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Abstract 

 

This study aimed the detection the molecular dynamics of drought stress tolerance in 

the wild plant species senna (Cassia angustifolia Vahl.) that has important 

pharmaceutical applications as mainly being used as a laxative. We have studied 

RNA-Seq datasets produced by next-generation sequencing (NGS) of leaf before (day 

1) and after (day 2) watering at three time points (post-dawn, midday and post-dusk). 

Raw data were de novo assembled to study the differential response due to watering. 

Hierarchical cluster analysis of gene expression showed that transcriptomes within 

any given time point were closely related, except for those of the midday that were 

completely separated due to watering. GO classification indicated that several GO 

terms participate in processes related to tolerance under abiotic stress. Cluster analysis 

indicated the occurrence of several expression patterns that were light-, heat-, dawn- 

and night-specific. Differential watering responses were detected only at midday. A 

large number of drought-related genes and transcription factor families including 

NAC, MYC2 and CCCH zinc finger family of TFs (namely TZF) that are major player 

in plant growth and responses to stresses such as drought and salinity. KEGG analysis 

for genes whose differential expression in midday between the two days was ≥5 FC 

resulted in a number of enzymes that were found repressed due to watering, thus 

likely participate in the molecular mechanisms utilized by the organism to adapt to the 

long-lasting drought stress. The recovered regulated metabolites and enzymes 

included abscisic acid (ABA) receptor PYL4 and PYL9, auxin response factors (ARF) 

5 and 15, Aux/IAA proteins IAA7 and IAA14, indole-3-pyruvate (or flavin) 

monooxygenase, phosphoinositide phosphatase SAC1 and SAC6, pre-mRNA splicing 

factors 8, 8A, 19, 40A and ISY1, and serine/arginine-rich splicing regulators SCL33, 

RS31 and RS34. The two pathways tryptophan metabolism and plant hormone signal 

transduction likely crosstalk in senna (C. angustifolia) towards the maintenance of 

normal growth under adverse condition. Many other regulated metabolites and 

proteins in senna (C. angustifolia) including brassinosteroid, heat shock protein 95s, 

ATPase, several protein kinases such as mitogen-activated protein kinase (MAPK) 

and cytochrome c oxidase. Other enzymes include phospholipase C2 and allene oxide 

cyclase as well as isochorismate pathway were also regulated in senna (C. 

angustifolia). In conclusion, we have scoped the light on the possible molecular 

mechanism underlying drought stress tolerance in the wild plant senna (C. 

angustifolia) that can be utilized in further plant breeding programs. 


