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Abstract 

Objective 

The objectives of genetic and metabolic engineering can be greatly advanced through 

comprehending the molecular processes of the stress response. Researchers may access an 

abundance of data through transcriptome studies. Using advanced statistical methods such as 

meta-analysis to integrate data from many sources offers a new way to find differentially 

expressed genes (DEGs), get beyond biological complexity, and provide more accurate results. 

The current work used transcriptome data from RNA-seq meta-analysis to uncover Catharanthus 

roseus DEGs in response to stressors and the production of important secondary metabolites. 

Materials and methods 

The EMBL-EBI database provided the RNA-seq data, which was then pre-processed and mapped 

quality reads using STAR software to the reference genome of C. roseus. Each data set's changes 
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in gene expression were examined independently using the edgeR package, and the output from 

these analyses was then utilized for a meta-analysis with the use of the metaRNAseq program. 

Key genes in reaction to stress and pathways were finally examined, along with the biological 

function and biological pathways involved in the different and significant expression of these 

genes in response to stress. Co-expression analysis was carried out using the WGCNA software 

and hub genes associated with stress response and the production of important plant-related 

metabolites were found. 

Results 

The findings of the meta-analysis show that 772 genes with average expression log2FC≥|1 and 

FDR≤0.05 were found, and that 305 and 467 of these genes, respectively, had up- and 

downregulated expression under stress. Of these, only a meta-analysis enables the identification 

of 27 genes that were not identified as DEGs in individual analyses. The functional enrichment 

results of DEGs demonstrate their crucial importance in metabolic processes, response to stimuli, 

and cellular processes. They also lead multiple pathways, such as the MAPK signaling pathway, 

the biosynthesis of secondary metabolites, the transduction of plant hormones, and metabolic 

pathways under stress. Through co-expression network analysis, stress-responsive hubs genes and 

associated with the TIA biosynthesis pathways were found that may be potential genes involved 

in the synthesis of therapeutic compounds exclusive to plants. 

Conclusions 

In this study, we identified key and novel genes by investigating the molecular responses of C. 

roseus plant under various stresses using meta-analysis and systems biology approaches. These 

genes have the potential to be employed as candidate genes in genetic and metabolic engineering 

projects aimed at enhancing the plant's capability to produce therapeutic metabolites in the future. 
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  چکیده

. محقق کرد زیادی می ان به تنش به  اسخ مولکولی فرآیندهای درک با توانمی را متابولیک و ژنتیک مهندسی اهداف هدف:

 هایروش از استفاده. کنند  یدا در این خصوص دسترسی فراوانی هایداده به ترنسکریپتوم مطالعات نریق از توانندمی  ژوهشگران

 (DEG)) متفاوت انیب ای بهاژن یافتن برای جدیدی روش منابع، از بسیاری هایداده ادغام برای فراواکاوی مانند  یشرفته آماری

Differentially Expressed Genes)، از مطالعه فعلی. دهدمی ارائه تردقیق نتایج ارائه و زیستی  یچیدگی برای غلبه بر 

شده  یسازینغ هایDEGکشف  برای Catharanthus roseusگیاه داروئی  روانش  RNA-seq بیانی هایداده فراواکاوی

(enrichmented DEG) کرد استفاده مهم ثانویه هایمتابولیت تولید و زاتنش عوامل به در  اسخ. 
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 های بایابی خوانشو  س از  یش  ردازش، نقشیییه ریافتدEMBL-EBI از  ایگاه داده  RNA-seqهای داده :هاروشمواد و 

 تورصییبه edgeR بسییتهها با اسییتفاده از ییرات بیان ژنتغصییورت گرفت. STAR اف ار کیفیت بر روی ژنوم مرجع  روانش با نرم

صله برای فرا ،جداگانه برای هر مجموعه داده سپس از خروجی حا سی و  ستفاده از  واکاویبرر سته با ا ستفاده ا metaRNASeqب

 سیییم باکتری ،Manduca sextaهای زیسیییتی )تیمارهای حشیییره تنشبه  دار در  اسیییخیمعنهای با بیان متفاوت و ژن .شییید

Coronatine، یباکتر Phytoplasma باکتری  وHuanglongbing) )از و غیرزیسییتی )تیمارهای اتیلن و متیل جاسییمونات ،

و در نهایت  انجام شد WGCNAته بیانی با بسبررسی شدند و تج یه و تحلیل هممسیرهای زیستی درگیر  و نظر عمکرد زیستی

یدی ژن هاب های کل به تنش و  یتدر  اسیییخ  تابول ید م کالوئ ندولیا دیتر نوئهای مهم و مسییییر بیوسییینت ی تول هایآل  د

((TIAs)Terpenoid Indole Alkaloids ) تعیین گردید. 

تایج ته :ن کاوی، یاف یان  772های فراوا با ب فاوت دارایژن   FDR≤0.05 ( وLog2 Fold Change) Log2FC≥|1 مت

(FalseDiscovery Rate)  ها به ترتیب دارای بیان بالا و  ایین تحت تنش بودند. ژن از این ژن 467و  305را شناسایی کرد که

سایی  شنا شده بودند.  DEG که در آنالی های انفرادی به عنوان فراهم نمودژن را  27در این میان، فراواکاوی امکان  سایی ن شنا

سخ به محرکDEGسازی عملکردی نتایج غنی شان ها اهمیت حیاتی آنها را در فرآیندهای متابولیک،  ا سلولی ن ها و فرآیندهای 

سیگنالینگ،  روتئین سیر  سیرهای متعددی مانند م  Mitogen(MAPK))میتوژن  با شده فعال کینازهای داد. آنها همچنین در م

activated protein kinases)های گیاهی و مسییییرهای متابولیک تحت تنش ای ثانویه، انتقال هورمونه، بیوسییینت  متابولیت

دهنده به تنش و مرتبط با مسیرهای بیوسنت  های هاب  اسخبیانی، ژناز نریق تج یه و تحلیل شبکه هم داری داشتند.اهمیت معنی

 .سنت  ترکیبات دارویی منحصر به فرد گیاه باشندای در های بالقوهتوانند ژن( یافت شدند که میTIAایندول آلکالوئیدها ) تر نوئید

 یکردهایرو از اسیییتفاده با مختلف یهاتنش تحت  روانش اهیگ یمولکول یها اسیییخ یبررسییی با ق،یتحق نیا در گیری:نتیجه

 عنوان به استفاده جهت بالقوه ییتوانا یدارا هاژن نیا. شدند ییشناسا دیجد و یدیکل یهاژن ،ایسامانه یشناسستیز و فراواکاوی

 در یدرمان یهاتیمتابول دیتول در اهیگ ییتوانا شیاف ا منظور به که بوده کیمتابول و کیژنت یمهندسییی یها روژه در دیکاند یهاژن

 .شوند گرفته کار به ندهیآ

 .دهایآلکالوئ ندولیا دیتر نوئ، تنشواکاوی، فرا، RNA-seq،  روانش: هاکلیدواژه

  ژوهشی.: نوع مقاله

-RNA یهاداده یفراواکاو (1403) نیازی علی، ابراهیمی اسماعیل،  راوش رودابه، شیران بهروز، یمنس یدهس  ور ینبانبائ استناد:

seq ییدارو یاهگ ( روانش Catharanthus roseusتحت برخ )مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. یرزیستیو غ یستیز یهاتنش ی 

16(1 ،)234-209.  

 

 

Publisher: Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant 

Production, Shahid Bahonar University of Kerman-Iranian 

Biotechnology Society. 

© the authors 



 1403و همکاران، طباطبائی پور 

213 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 مقدمه

 شده 2020در سال  میر و مرگ میلیون 10منجر به حدود  و است جهان سطح در میر و مرگ علل مهمترین از یکی سرنان

 Bugaشود )می استفاده سرنان درمان برای درمانی شیمی و شیمیایی شده تولید داروهای از (. امروزهDhyani et al. 2022است )

et al. 2019ایثانویه هایمتابولیت این مواد،. هستند سرنان ضد مواد ویژه به درمانی، شیمیایی مواد از جذابی منابع (. گیاهان 

 Paulکنند )می تولید محیطی, عوامل زیستی و غیرزیستی هایتنش برابر در خود از محافظت برای نبیعی نور به گیاهان که هستند

2022et al. برمی را گیاه دفاعی هایواکنش متابولیت، تولید تحریک (. این عوامل با( 2023انگی دKhayri et al. -Al.) 

(.  .2017Liu et alدهند )می تشکیل را ثانویه هایمتابولیت اصلی نوع سه آلکالوئیدها و تر نوئیدها ها،فنل کلی، نور به

 (. تر نوئید .2018Pan et alباشند )می  ایین مولکولی وزن با دارنیتروژن ترکیبات و بوده هامتابولیت این اصلی انواع از آلکالوئیدها

 در سرنان ویژه به هابیماری درمان در مفید دارویی ها با خواصآن انواع ترینمهم از به عنوان یکی ،(TIAs) ایندول آلکالوئیدها

 که هستند ایخانواده سه Loganiaceae و Apocynaceae، Rubiaceae هایدر سلسه گیاهی خانواده .اندشناخته شده جهان

 به متعلق دارویی گیاهان مهمترین از عنوان یکی روانش به  گیاه .( .2022Soltani et alیافت شده است ) هاآن ها درTIA اکثر

 عنوان به بوده که گیاه این در مهم TIA کریستین دووین و بلاستینوین. باشدمی TIA نوع 130 حدود با Apocynaceae خانواده

 استفاده جهان سراسر در هاسرنان از بسیاری درمان برای درمانیشیمی در اغلب و اندشده شناخته ضدسرنان داروهای مؤثرترین

این  محدود و کم نسبتاً تجمع دلیل به حال، این با. است  روانش شیمیایی مواد این منبع (. تنها .2022Dhyani et alشوند )می

 (. .2018Pan et alباشد )نمی کافی جهانی تقاضای برای مواد در گیاه،

 ،هاTIA تجمع در دخیل کاندید هایژن از محدودی تعداد شناسایی و( 1 شکل) هاTIA مسیر بالای  یچیدگی به توجه با

 بر تحقیق نتیجه، در. است داشته کمی  یشرفت اما است، شده استفاده هاآن تولید اف ایش برای متابولیک و ژنتیک مهندسی از اخیراً

مجموعه نسبتاً  یک(. تنها  .2017Liu et al) است مهم بسیار هاTIA تنظیم و تولید در درگیر جدید بالقوه هایژن روی شناخت

 .Mohammadabadi et al. 2018; Arabpoor Raghabadi et al) شودمی بیان خاص شرایط درکوچک از تمام ژنوم 

 Mohammadabadi) ودشیه شده سبب تنظیم بیان آن ژن مختسا شرایطولات ژن که در همان ص(. همچنین مقدار مح2022

et al. 2021; Shahsavari et al. 2021 .)گیری از فناوریبهره RNA-seqالگوی افتراقی و بررسی هاژن شناسایی و ، بیان 

 از استفاده با دارویی گیاهان روی است و مطالعات هامفید در تولید متابولیت کاندید هایژن معرفی رویکردهای از یکی ها،ژن بیان

 به  روژه هر در تکرارها و هاآزمایش کم تعداد. (Guo et al. 2021; Liu et al. 2021است ) شده انجام موفقیت با روش این

 Bairakdarاست ) روش این هایمحدودیت از بخشی تنها محدود شرایط در شده آوریجمع هایداده و هاآن بالای هایه ینه دلیل

et al. 2023.) 
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 Differentially Expressed( DEG))دار های با بیان متفاوت معنییافتن ژن برای قدرتمند رویکرد یک فراواکاوی

Genesاز بسیاری رونویسی هایداده قابلیت ترکیب راهبرد، نیا. دهدمی اف ایش را آماری قدرت و نمونه حجم زیرا است، ( جدید 

 موجود هایداده از استفاده برای فرصتی رودارا بوده و از این  یچیده، صفات کننده کنترل هایژن مجموعه شناسایی برای را مطالعات

 روش این. (Tahmasebi et al. 2019)سازد ثانویه فراهم می هایمتابولیت با زیستی مرتبط فرآیندهای مهم هایجنبه شناسایی و

 در تجربی و زیستی تکرارهای محدود تعداد به واسطه محیطی تغییر ذیری اثرات و بخشیده بهبود را بیانی هایداده انمینان قابلیت

(. از آنجا Rau et al. 2014; De Abreu Neto and Frei 2016; Balan et al. 2018دهد )می را کاهش فردی مطالعات

 هایتنش تحت RNA-seq هایداده فراواکاوی از مطالعه این شوند، درهای ثانویه میها باعث تحریک تولید متابولیتکه تنش

عملکردی و  سازیغنی تحلیل و تج یه و سپس جدید هایDEG ییشناسا منظور به روانش گیاه  در محرک عنوان به مختلف

 و هاب هایژن یافتن برای هاسیستم شناسیزیست تحلیل و تج یه این، بر علاوه. ها استفاده شدمسیرهای بیوسنت ی این ژن

 داروهای ویژهبه  ثانویه هایمتابولیت جهت تولید در TIA بیوسنت ی شناخت بیشتر مسیر به تواندمی که انجام شد ژنی هایشبکه

 تحت روانش به گیاه مربوط  RNA-seq داده مجموعه چندین روی فراواکاوی اولین مطالعه این. نماید کمک آینده در سرنان ضد

 .کندمی را ارائه هابرخی تنش

 

 Liuپروانش )برگرفته از   (TIAs)آلکالوئیدهایایندول  ترپنوئید. مسیرهای بیوسنتزی شماتیک برای 1شکل 

et al. 2017) 

Figure 1. Schematic biosynthetic pathways for terpenoid indole alkaloids (TIAs) in C. roseus 

(Figure adopted from Liu et al. 2017) 
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و  یستیز یهاتنش به مرتبط با مطالعات  اسخ RNA-seq هایداده یافتن برای: RNA-seqهای داده آوریجمع

مورد نظر در این  معیارهای با که مطالعه شش و جستجو 1400 زمستان در NCBI  ایگاه SRAمخ ن ، روانش در یستیرزیغ

 Illumina HiSeq  لتفرم از استفاده ،RNA-seq یانیب یالگو داشتن چون ییارهایمع .شدند شناسایی داشتند مطابقت  ژوهش

 شامل مطالعات. شد داده قرار نظر مد ماریت و شاهد گروه دوداشتن هر  ل ومو  شده خوانش انتها دو از یهاکتابخانه ها،داده دیتول یبرا

 (Coronatine) نیکرونات ،Manduca sextaحشره  یمارهایشامل ت یستیجاسمونات و عوامل ز لیو مت لنیات یستیرزیغ یمارهایت

 Candidatus Liberibacter و phytoplasma هایباکتری ،(Pseudomonas syringae یباکتر توسطشده   دی)سم تول

asiaticus (Huanglongbing) .هایفایل بودند Fastq نوکلئوتید  داده  ایگاه از شدهانتخاب هاینمونه EMBL-EBI دسترسی

 هانمونه مطالعه، هر در شدند. انتخاب فراواکاوی برای تیمار مختلف 6مطالعه با  7 مجموع از نمونه 40در نهایت  .آزاد دریافت شد

 .شدند تقسیم تیمار و کنترل گروه دو به ،(DEGمتفاوت ) با بیان هایژن شناسایی منظوربه

 و یکپارچگی  ردازش یش RNA-seq هایداده ها،خوانش یابینقشه از قبل :RNA-seqهای داده پردازشپیش

(. در صورت آلودگی Andrews 2010شد ) استفاده داده مجموعه هر کیفیت ارزیابی برای FastQC اب ار. شد بررسی داده مجموعه

 .(Bolger et al. 2014شد ) استفاده فرض یش تنظیمات با fastq هایفایل کردن تمی  برای  Trimmomatic آدا تور از

نریق  که از  روانشژنوم مرجع گیاه  روی یابی شدهنقشه هایخوانش بیان: سازیکمی و هایابی خوانشنقشه

شد، با  ایجادSTAR ( Dobin et al. 2013( )v 2.7.0از ) استفاده با  GFF3قالب در نویسیهای اسمبلی ژنوم و حاشیهفایل

 انجام 20,04 اوبونتو لینوکس، ترمینال از استفاده با یابی ردازش و نقشه یش هایتحلیل تمام. شد شمارش فرض یش  ارامترهای

 استفاده قرار گرفت. بعدی مورد مراحل برای ژن هرخوانش  ماتریس شمارش. شد

روی   ComBat-seqاف ارنرم با استفاده از این تصحیح (:Batch-effect correctionای )دسته اثرات تصحیح

 .(Zhang et al. 2020شد ) اعمال فرض یش  ارامترهای با ورودی عنوان به خام شمارش هایداده ماتریس

 های ایگاه اساس بر ژن هایتوالی تمام :(Functional annotation of genes) هاژن عملکردی نویسیحاشیه

BLASTX (5−10≤ value -E ) با استفاده از TAIRو  Nr ،KOG/COG ،Prot protein-Swiss ،InterPro داده

 تخصیص ( برایConesa et al. 2005) 6,0,3 نسخه Blast2GO برنامه بیشتر، نویسیحاشیه شدند. برای نویسیحاشیه

 .به کار رفت BLAST نتایج به توجه ( باKanehisa and Goto 2000)  KEGGانلاعات و  EC، شمارهGOاصطلاحات 

 شناسایی هابلاست مختلف انواع نریق از هاTIAمسیر با مرتبط هایژن: TIAبیوسنتز  در دخیل هایژن شناسایی

 Terpenoid تر نوئیدی  ایه مسیرهای بیوسنت . شودکریستین میوین و بلاستینها منجر به تولید وین TIAمسیر. شدند

backbone biosynthesis [KO00900] مونوتر نوئیدی ،Monoterpenoid biosynthesis [KO00902] ، آلانین،فنیل 

کالوئید آل و ایندولPhenylalanine, tyrosine and tryptophan biosynthesis [KO00400] تریپتوفان  و تیروزین،
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[KO00901Indole alkaloid biosynthesis] همه درگیر در تولید TIAهایژن با های ژنی  روانشباشند. توالیمی ها 

 .شدند بلاست مختلف های ایگاه از استفاده با و شدند نویسی حاشیه KEGG داده های ایگاه از استفاده ها باTIAتولید  به مربوط

edgeR (v3.16.5( )Robinson and McCarthy 2010 )اف اری با استفاده از بسته نرمها: افتراقی ژن بیان

  RNA-seqمطالعه در هر و تیمار های کنترلنمونه ( بینDEGهای با بیان متفاوت )سازی و ژنها، نرمالماتریس تعداد خوانش

 های با بیان متفاوت قلمداد شدند.عنوان ژن ، به log2FC ≥ 1یا log2FC ≤-1 و P-value <0.05 های باژن. شدند شناسائی

شد  انجام تحقیق این تیمارهای تنشی در مطالعات از حاصل RNA-seq هایداده فراواکاوی :)متاآنالیز( فراواکاوی

 ،PRJEB14626های دسترسی مطالعه با شناسه شش گفته شده است(. RNA-seq یهاداده یآورجمع)نوع تیمارها در قسمت 

PRJEB25987،PRJNA236160 ،PRJNA431141  ،PRJNA185483  وPRJNA358259 شاهد نمونه 18 شامل 

شامل اعمال دو نوع تیمار  PRJNA358259گرفت. شماره دسترسی  قرار تحلیل و تج یه مورد فراواکاوی تیمار در نمونه 22 و

 .Rau et alشد ) انجام  metaRNASeqبسته از استفاده امتفاوت در دو بخش مج ا و در قالب دو مطالعه آنالی  شد. فراواکاوی ب

 همانطور رویکرد، این. شودمی استفاده مطالعات متعدد و در سازی یاده metaRNASeq توسط فیشر ترکیبی احتمال آزمون. (2014

 کند.می ترکیب 1رابطه  از استفاده با را مختلف مطالعات از ژن هر ( برایp-values) p مقادیر  یداست، آن نام از که

∑)gsp((                                           1رابطه  ln 𝑠
𝑠=1 2-=  gF 

 شده داده نشان gsp با اینجا در( s) مطالعه برای افتراقی تحلیل و تج یه در( g) ژن یک برای خام p که در این رابطه مقدار

 که آنجایی از. است مستقل p مقادیر با S2 آزادی درجه با (distributionsquared -Chi) یکا مربع توزیع دارای gF . است

Benjamini-هوکبرگ-بنجامینی کاذب کشف نرخ. شودمی رد صفر فرضیه شود،می ب رگتر gF به منجر کوچکتر p مقادیر

Hochberg false  discovery rate (FDR )مقادیر اصلاح برای p رادیمقو  شد استفاده p آماری نظر از 05/0 شده تعدیل 

 (Fold Change) چنج فولد راتییتغ واز آن  ترکوچک ای 05/0با  برابر  FDRبا ییهاژن مطالعه، نیا در. شد گرفته نظر در دارمعنی

 عنوان به( log2FC ≥ 1 ای log2FC ≤ -1) ±1تر از تر یا کوچکیا لگاریتم فولد چنج ب رگ( FC ≥2) 2ی مساو ای ترب رگ

 .شدند استفاده یدستنیی ا یهالیتحل و هیتج  یبرا هاژن نیا سپس. ( در نظر گرفته شدندDEG) داریمعن متفاوت انیب با یهاژن

 ژنی شناسیهستی ها:DEG مسیر نویسیحاشیه (( وGene Ontology))آنتولوژی ژن  ژن شناسیهستی

DEG( هاGO) برنامه از استفاده با Blast2GO 6,0,3 نسخه (Conesa et al. 2005و ) تحت وب  اب ارDAVID 

(http://david.abcc.ncifcrf.gov) عملکردی هایبندینبقه برای GO اج اء و مولکولی، عملکرد زیستی، فرآیند به توجه با 

 شناسایی KEGG داده  ایگاه کلیدی مسیرهای ،Blast2GO اب ار از استفاده با انجام و p-value <0.05 دارمعنی آستانه در سلولی

 .شدند
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 (Langfelder and Horvath 2008دار )وزن ژنی بیانهم شبکه تحلیل و تج یهبیان: هم شبکه تحلیل و تجزیه

 بیان الگوهای با هاDEG از هاییگروه شناسایی منظور به هانمونه همه برای هاDEG شده نرمال بیان مقادیر ماتریس روی بر

 توان تابع یک از استفاده با که شد تولید شباهت ماتریس یک ،DEG جفت هر بین  یرسون همبستگی اساس بر. شد انجام مشابه

 تو ولوژیکی همپوشانی ماتریس محاسبه برای مراتبی سلسله بندیخوشه تحلیل از سپس. شد تبدیل مجاورتی ماتریس یک به

(TOM )اندازه حداقل. شد سازی یاده  ویا درختی برشی الگوریتم یک نهایت در ژن، بیانهم هایماژول کشف برای. شد استفاده 

 بالاترین با ماژول یک هایژن و شد محاسبه امتیازات ارتبانی. به کار رفت هاماژول تعریف برای 975/0 برش ارتفاع و ژن 30 ماژول

 اف ارنرم  لتفرم ازCytoHubba  (Chin et al. 2014 )اب ار از استفاده با. شدند انتخاب هاب ژن عنوان به ارتباط اتصالی

Cytoscape v3.9.1، تابع. شد شناسایی شده انتخاب هایماژول هاب هایژن (MCC) Maximal Clique Centrality 

 مهم هایماژول GO عملکردی تحلیل انجام برای DAVID آنلاین اب ار. شد استفاده هاگره بین ارتباط محاسباتی تحلیل برای

 .شد استفاده

 

 نتایج و بحث

 عموم، دسترس در هایداده مجموعه از مختلف هایتنش تحت روانش  ژن گیاه بیان هایداده از نمونه 40در این بررسی، 

های کاندید ژن شناسایی برای RNA-seq هایداده مجموعه فراواکاوی از مختلف، هایتنش بیانی هایداده ترکیب با آوری وجمع

 عملکرد با بلاستینوین و کریستینوین ثانویه هایمتابولیت ویژه های مهم بهتولید متابولیتتنش و  عوامل به احتمالی در  اسخ

 .شد استفاده ضدسرنان

 یسینوهیحاش (،value -E ≥10-5) بلاست یجستجو از استفاده باها: ژنیونی کل عملکردی نویسی حاشیه

 شباهت اساس( بر شودیم یسیرونو ژن کی از که است موجود خاص شناسه با فرد به منحصر رونوشت ژنیونی کی) هاژنیونی

 تینها در COG و Nr، Swiss-Prot، TAIR، InterPro نی روتئ داده گاهی ا جمله از ،یعموم داده یهاگاهی ا برابر در یتوال

 در. نشدند انیب یانمونه چیه در گرید یهاژنیونی که یحال در شد، انیب هانمونه در موجود ژنیونی 34363 کل از ژنیونی 22814

 تمام این، بر علاوه (.A2)شکل  داشتند مطابقت داده یهاگاهی ا همه در یتوجه قابل نور بهدرصد(  32/19) ژنیونی 4409 مجموع،

 انلاعاتی های ایگاه با و شدند نویسیحاشیه KEGG داده های ایگاه از استفاده با TIA بیوسنت  به مربوط هایژن با هاژنیونی

)برگرفته از نام  CROکه با  ی ژنیهاشناسه[دارای شناسه ژنی احتصاصی  روانش  ژن 159 هاکل بلاست. شدند بلاست متعدد

 TIA مسیر با مرتبط ،].شودیم ( انلاقgenesseus roatharanthus C) CRO یهاژن هاآن به و شوندیآغاز م علمی گیاه(

 .است شده داده نشان B2 شکل در هاژن این (Heatmapحرارتی ) نقشه و دادند نشان را
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. است شده نویسی حاشیه متفاوت داده پنج پایگاه از استفاده که با هاکل یونیژن دیاگرام ون( A. )2َ شکل

(B )یهاژن یحرارت نقشه CRO ریمس به مربوط TIA یو محور افق هاژن به مربوط یکه محور عمود 

 باشدیم هانمونه یاسام دهندهنشان

Figure 2. (A) Venn diagram of the unigenes annotated using the five-different database. (B) 

The heat map of CRO genes related to the TIA pathway, where the vertical axis corresponds 

to the genes and the horizontal axis indicates the names of the samples 
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 فراواکاوی توسط کنترل تیمار و شرایط بین متفاوت بیان با ژن 772 :واکاویها با استفاده از فراDEGشناسایی 

درصد( متاژن اف ایش و  55) 467درصد( و  45) 305 که به ترتیب کرد تغییر تنش شرایط به  اسخ در هاآن بیان شد که شناسایی

 نی روتئ کدکننده( HD-ZIP ی)خانوده ژن ATHB-7 ژنچون  هاییژن شده، شناسایی های DEGکاهش بیان داشتند. در میان

 Alpha-glucan) لازیفسفر آلفاگلوکان ،(Homeobox-leucine zipper protein ATHB-7) نیلوس پیز-هومئوباکس

phosphorylase )می وزایآ ایH  (H isozyme( )لازیفسفر: نیگ یجا نام H ( نشاستهStarch phosphorylase H))، 

 یک هیچ در متاژن 27ها DEGبیشترین اف ایش بیان را داشتند. در بین  CRO_T110204و  D، CRO_T108501 فسفولیپاز

 شده شناسایی جدید هایژن این جمله ژن اف ایش و کاهش بیان یافته بود. از 18و  9نشد که به ترتیب شامل  یافت تکی مطالعات از

 DOF5.3( )Dof zinc finger protein) روی انگشت هیناح(، YMF19فرضی ) سنتاز ATP  روتئین کدکننده ژن به توانمی

DOF5.3) ،شبه  روتئین ژن HSPRO2 تمقاوم ( به نماتدNematode resistance protein-like HSPRO2)  و برخی

-HD ها نقش دارند. فاکتورهای رونویسی خانوادهها و محرکشناخته نشده اشاره کرد که در  اسخ به انواع تنش CROهای ژن

ZIP انتقال  مسیر نریق از گیاهان در را خشکی به این فاکتورها تحمل از برخی .باشندمی گیاه غیرزیستی تنش تنظیم درگیر در

 تنظیم منفی نور به را ABA انتقال سیگنال که است HD-ZIP I ادهخانو ژن یک ATHB6. کنندمی تنظیم ABA سیگنال

 ج ء ،2C فسفاتاز  روتئین یک ،ABI1. کندمی عمل ABI1 دست  ایین در که است ABI1 فسفاتاز  روتئین هدف و کندمی

 تنش شرایط در را مختلف هایای وآن یم هاکه سلول دهدمی نشان (. نتایجLi et al. 2022است ) ABA دهیسیگنال در کلیدی

 گلوکان هایزنجیره احیاکننده غیر انتهای از فسفات-1-گلوک  آزادسازی ( باH)ای وآن یم  PHS1 کنند، فسفریلاز نشاستهمی بیان

 این در بالقوه نور به نشاسته کننده تج یه هایآن یم دیگر که نیست مشخص کند ومی کمک خشکی تنش تحت نشاسته تج یه به

 واکنش به در D (PLD)(. فسفولیپازThalmann and Santelia 2017; Zhang et al. 2018خیر ) یا دارند دخالت فرآیند

 سطح تغییر و یابدمی این شرایط اف ایش معرض در قرارگرفتن با آن ژن فعالیت و رونویسی. دارد نقش های متعدد در گیاهتنش

 آن مختلف هایای وفرم و است ناهمگن و ب رگ نسبتاً های گیاهیPLD خانواده. شودمی تنش تحمل تغییر به منجر PLD  روتئین

 با و سیگنال انتقال آبشارهای در عملکرد با را خود اثرات فسفاتیدیک، اسید آن، محصول و PLD. دارند مج ا نقش تنش  اسخ به در

 با مرتبط هایاز  روتئین بسیاری .(Distéfano et al. 2015کنند )می اعمال لیپیدی غشاهای بیوفی یکی وضعیت بر تأثیرگذاری

ای  یرامون و نقش این  روتئین در مطالعه اف ایش بیان داشته، تنش تحت YMF19 سنتاز ATP از جمله  روتئین ATP بیوسنت 

 شامل که هستند، های گیاهانTF ب رگی از گروه هاDOF (.Xia et al. 2019 اسخ به تنش فل  سنگین سرب تائید شده است )

 هایشبکه و گیاهی تنش به  اسخ مانند متنوعی عملکردهای ثابت شده که در. باشندروی می انگشت یک با DNAمتصل به   روتئین

 کمک گیاه ثانویه متابولیسم به همچنین DOF (. اعضای خانوادهZou and Sun 2023دارند ) نقش گیاه متابولیک تنظیمی

 (،Skirycz et al. 2007کند )می تنظیم تنش تحت را  رو ان فنیل متابولیسم آرابیدو سیس در AtDOF4.2برای مثال . کنندمی

(. Molina-Hidalgo et al. 2017کند )می تنظیم را  رو انوئید فنیل فرار مسیر فرنگی توت در FaDOF2 که حالی در
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HSPRO2 حاوی  روتئین یک LRR  شبهHs1pro-1 را چغندر سیست نماتد مقاومت به که  روتئینی است، از آرابیدو سیس 

 مهمی نقش( pseudomonas Syringae) باکتری به دفاعی  اسخ  ایه و در مقاومت در آرابیدو سیس کند. این  روتئینمی ایجاد

 (.Murray et al. 2007دهد )می نشان  اسخ سالیسیلیک اسید و اکسیداتیو تنش برابر در و دارد

 TIA بیوسنت  به مربوط مسیرهای در هاDEGاین  بین در مختلف هایبیان با ژن 17 ،هاتنشهای مرتبط با ژن بر علاوه

های مسیر ایندول آلکالوئید که ژن کدکننده آن یم 4ها و در بین آن (C3است )شکل  شده داده نشان حرارتی نقشه در که شد یافت

، CRO_T115362 ،CRO_T120028ها د. این ژنبلاستین است، شناسایی شکریستین و وینمسیر انتهایی تولید وین

CRO_T110599 ،CRO_T104105 های بودند که به ترتیب کدکننده آن یمec:2.1.1.94 - 16-O-

methyltransferase،ec:1.14.14.103 - 16-hydroxylase ،ec:2.3.1.107 - O-acetyltransferase ،ec:4.3.3.2 

- synthase  (6بودند )شکل. 

 اصطلاحات اختصاص برای ژن شناسیهستی ها:متاژن KEGG تحلیل و تجزیه و (GO) ژن شناسیهستی

 دسته در انجام شد، که هاآن عملکردهای بندینبقه و شناسایی منظور به هاDEGکل روی( GO Term)مربوط به آن  یژهو

 Response to stimulus)ها  اسخ به محرک (،process Cellular( GO:0009987سلولی )) زیستی، فرآیند فرآیندهای

(GO:0050896فرآیند ،)) (( متابولیکیGO:0008152 )Metabolic processو در ) آناتومیک موجودیت سلولی، اج ای دسته 

، اندامک (Intracellular( GO:0005622)) سلولی (، درونCellular anatomical entity( GO:0110165سلولی ))

((GO:0043226 )Organelleمهم ،)اصطلاحات ینتر GO بین  در شدهغنیDEGفعالیت مولکولی، عملکرد دسته در. بودند ها 

ناقل ترانس ممبران  ( وBinding( GO:0005488اتصال )) (،Catalytic activity( GO:0003824کاتالیتیک ))

((GO:0022857 ) Transmembrane transporter activity) (4 شکل) بودند غالب. 

 در گیاهان. کنندمی شرکت هامتابولیت جریان تولید در هاآن یم و هاژن از توجهی قابل که تعداد دهدمی این نتایج نشان

 هایمتابولیت تولید با هاآن. گذاردمی تأثیر هامتابولیت سنت  بر که دهندمی تغییر ژنتیکی سطح در را خود متابولیسم تنش به  اسخ

 از برخی که شد داده نشان. (Banothu and Uma 2022دهند )می  اسخ شرایط این به متابولیک مسیرهای انواع نریق از ثانویه

 تنش هنگام در دفاعی هایمکانیسم اف ایش مسئول شوند،می تنظیم هامتابولیت و ها روتئین آن نی که مهم، متابولیک مسیرهای

 بیشتر تنش توسط متابولیک فرآیندهای برخی اف ایش به حدی تا تواندمی گیاهی هایگونه سایر و روانش  در تحمل بهبود. هستند

هستند،  دخیل دفاعی و های تنظیمی اسخ در که هاDEG از ایمجموعه که داده نشان ژن بیان تحلیل و تج یه. شود داده نسبت

 ;Verma et al. 2014; Gao et al. 2016; Li et al. 2019کنند ) کمک ثانویه متابولیسم تنظیم و تنش به  اسخ به توانندمی

Jia et al. 2020.) 
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)به دلیل پیچیدگی  های بیان شده افتراقی در مطالعات تکی و فراواکاوینمودار ون تعداد ژن (A و B) .3شکل 

فراواکاوی شناسایی شده در  هایDEG نقشه حرارتی (C. )(دیاگرام نشان داده شده استدر قالب دو ون

 TIA  مسیرهای

Figure 3. (A, B) Venn diagram showing the number of differential expressed genes from 

individual studies and meta-analysis. (C) Heatmap of the meta-analysis DEGs identified in 

the TIA pathways 
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 هاتنش برخی انش تحتپرو های DEG مرتبط با (GO. تجزیه و تحلیل هستی شناسی ژن )4شکل 

Figure 4. Gene ontology (GO) analysis associated with DEGs in C. roseus under some 

stresses 

 

 به مسیرهای ترینمهم. داد نشان مسیرها در را توجهی قابل سازیها، غنی DEGبرای KEGG مسیر تحلیل و تج یه

 ،«ثانویه هایمتابولیت بیوسنت » ،«MAPK سیگنالینگ مسیر»: از بودند عبارت هاژن تعداد اساس بر دیوید ایگاه  از آمده دست

 Blast2GO از حاصل مسیر مهمتر و  نج «ساکارز و نشاسته متابولیسم» ،«متابولیک مسیرهای» ،«گیاهی هورمون سیگنال انتقال»

متیونین، متابولیسم اینوزیتول فسفات،  و سیستئین متابولیسمساکارز،  و نشاسته متابولیسم مسیر در موجود هایآن یم تعداد اساس بر

 (.5 شکل)نیتروژن بودند  متابولیسم گلوکونئوژن  و/  متابولیسم گلیکولی 
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 هاپروانش تحت برخی از تنش ها در DEG مرتبط با KEGG . مسیرهای5شکل 

Figure 5. KEGG pathways associated with DEGs in C. roseus under some of stresses 

 

 دهندهنشان که شدند داده اختصاص ثانویه هایمتابولیت بیوسنت  خاص نور به و متابولیک مسیرهای به هاژن از زیادی تعداد

 محیطی هایتنش بر غلبه در ثانویه هایمتابولیت. است تنش با سازگاری از بخشی عنوان به گیاه متابولیسم در توجهی قابل بازآرایی

قابل توجه بوده  نی  ساکارز و نشاسته متابولیسم مسیر .(Yeshi et al. 2022هستند ) مهم تنش به  اسخ در دفاعی عملکردهای و

 تنظیم مواد مانند میانی، محصولات. دارد نقش تنش به  اسخ سیستم در همچنین و است گیاهان برای انرژی اولیه منبع نشاسته. است

 تعامل دست  ایین های اسخ اصلاح برای سیگنالینگ مسیرهای سایر با است ممکن دهنده، سیگنال هایمولکول و اسم ی کننده

 تنش نشان داده شده در که شد شناسایی گلوکونئوژن /گلیکولی  مسیر سازی،در غنی همچنین، (.Chen et al. 2020) باشند داشته

 Zhuدهد )می تغییر را گلوکونئوژن /گلیکولی  متابولیسم در درگیر مهم هایآن یم از برخی بیان تنش کهاست  شده ثابت. دارد نقش

et al. 2019.) چرخه سپس. است  یروات به( ساکارز و نشاسته از شده تولید) گلوک  اکسیداسیون شامل گلیکولی  فرآیند TCA این 

تولید  در TCA چرخه واسطه چندین (.Bandehagh and Taylor 2020کند )می دکربوکسیله هااحیاکننده تولید برای را  یروات
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 ، دراندسازی شدهغنیمسیرهای دیگری که  رسدمی نظر به بر این (. علاوهAraújo et al. 2014دارند ) نقش آلکالوئیدها برخی

نیتروژن  متابولیسم و متیونین، متابولیسم اینوزیتول فسفات، و سیستئین این مسیرها متابولیسم جمله از .باشند مهم تنش به  اسخ

 .کنندمی عمل گیاه رشد برای مهم ثانویه متابولیت چندین ساز یش عنوان به که بوده

سهم مسیرهای  کهشد  شناسایی هاTIAژن مرتبط با مسیرهای بیوسنت ی  9حاصل از فراواکاوی،  هایDEGدر بین 

 کدکننده CRO_T108158 ژن ،Terpenoid backbone biosynthesis [KO00900] تر نوئیدی ستون اصلی بیوسنت 

 Monoterpenoid biosynthesis یدیمونوتر نوئ وسنت یب(، ec:5.3.3.2 - Delta-isomerase)  ومرازیدلتاا میآن 

[KO00902] ،یهاژن CRO_T119458 درولازیه روفسفاتی  لیبرن میآن  کدکننده (ec:3.1.7.3 - bornyl 

pyrophosphate hydrolase و )CRO_T131714  ترنسفراز ) لیگلوک  دیاس میکدکننده آنec:2.4.1.323 - acid 

glucosyltransferase)، پتوفانیتر و ن،یروزیت ن،یآلانلیفن وسنت یب [KO00400] Phenylalanine, tyrosine and 

tryptophan biosynthesis ،یهاژن CRO_T112337  نازیآمترنس میکدکننده آن (ec:2.6.1.5 - transaminase و )

CRO_T137919  دازیاکس میکدکننده آن (ec:1.4.3.2 - oxidase )دیآلکالوئ ندولیا وسنت یب و [KO00901Indole 

alkaloid biosynthesis] ،یهاژن CRO_T104105 ترنسفرازلیمت-اُ-16میآن  کدکننده (ec:2.1.1.94 - 16-O-

methyltransferase)، CRO_T115362 نتازیس میآن  کدکننده (ec:4.3.3.2 - synthase ،)CRO_T120028  کدکننده

 لازیدروکسیه-16 میکدکننده آن  CRO_T110599و ( ec:2.3.1.107 - O-acetyltransferase) ترنسفرازلیاست-اُ میآن 

(ec:1.14.14.103 - 16-hydroxylase)شده که نشان داده  و شوندمی کدگذاری متعدد هایژن توسط هاآن یم . این، بود

 مسیر .(Deelen et al. 2021; Wu et al. 2021کند )می شناسایی فردی مطالعات به نسبت را بیشتری هایژن فراواکاوی

 .است شده داده نشان 6 شکل در بلاستینوین و کریستینوین تولید در درگیر نهایی مسیر عنوان به آلکالوئیدها بیوسنت  ایندول

 داشتند، هاDEG تمام بین در را همبستگی بیشترین که هاییژن شناسایی منظور به بیانی:هم تجزیه و تحلیل

WGCNA ها،ها و سنت  متابولیتتنش در دخیل عملکردهای و فرآیندها شناسایی سیستمی در جهت شناسیزیست با رویکرد 

 بودند ژن 316 تا 60 دارای کدام هر که شدند بندیگروه ماژول 4 به هاDEG  ویا، درخت برش الگوریتم به توجه با. شد استفاده

 C7بودند. شکل  (ژن 60) و زرد (ژن 132) ایقهوه و ،(ژن 252) آبی ،(ژن 316) ایفیروزه ها شاملاین ماژول (.A, B7 شکل)

 برای سازیغنی تحلیل و تج یه. دهدمی نشان را هاDEG( TOMتو ولوژیکی )  وشانیهم ماتریس مراتبی سلسله بندیخوشه

 89ای به ترتیب با ای و قهوهفیروزه هایماژول .شد انجام هاماژول با مرتبط زیستی هایفعالیت درک منظور به زیستی فرآیند دسته

گیاه داشتند. از جمله این فرآیندهای غنی شده در ماژول  های دفاعیمختلف و  اسخ هایتنش به با  اسخ داریمعنی ژن ارتباط 63و 

اسیدسالیسیلیک  به (،  اسخGO:GO:0002239ها )اوومیست به (،  اسخGO:0042742باکتری ) به فاعید ای  اسخفیروزه

(GO:0009751تنظیم ،) اسخ  ( دفاعیGO:0031347اسخ  ،) به دفاعی ( قارچGO:0050832و در ماژول قهوه )ای تنظیم 
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سرما  به (،  اسخGO:0009414تنش آبی ) هب (،  اسخGO:0006979اکسیداتیو ) تنش به (،  اسخGO:0031347دفاعی )  اسخ

(GO:0009409اسخ  ،) به دفاعی ( باکتریGO:0042742اسخ  ،) به ( تنش شوریGO:0009651 بودند. همچنین در بین )

ترین ماژول در ارتباط با تولید تواند مهمها، میTIA بیوسنت ی مسیر به ژن( مربوط 9) ژن شناسایی بیشترین ای باها، فیروزهماژول

 بلاستین قلمداد شود.کریستین و وینوین

ها ها. آنزیمدر پاسخ به برخی تنش پروانش مربوط به مسیر بیوسنتز ایندول آلکالوئیدی در هایDEG. 6شکل 

 اندهای رنگی نشان داده شدهشوند که با مستطیلها کدگذاری می DEGتوسط متا

Figure 6. DEGs related to indole alkaloid biosynthesis pathway in C. roseus in response to 

some of stresses. Enzymes are encoded by meta-DEGs are shown by colored rectangles 
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تعداد  (Bو ) DEGs ای سلسله مراتبیدرخت خوشه (Aبیان وزنی ژن )تجزیه و تحلیل شبکه هم .7شکل 

 شبکه TOM طرح نقشه حرارتی (Cها در هر ماژول )ژن

Figure 7. Weighted gene co-expression network analysis (A) Hierarchical cluster tree of the 

DEGs and (B) number of genes in each module. (C) Network TOM heatmap plot 
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 اساسی هاینقش هستند که هاییژن شوند،می شناخته هاب ژن عنوان به که ماژول، هر در قوی هایهمبستگی با هاییژن

ای های اصلی یعنی فیروزههای هاب ماژولژن شد. شناسایی هاب ژن  نج ماژول، هر برای. کنندایفا می شبکه در

 CRO_T135610  (PPDK،) CRO_T124067 (SMUBP2،) CRO_T128197 (LNK2،) CRO_T128993شامل

(LNK1 ،)CRO_T124935 (Pyruvate kinase isozyme Gو ماژول قهوه ) ای شامل CRO_T129509(ALP1 ،)

RO_T131793 (MZN1.16 ،)CRO_T106854 ،CRO_T120004 (At1g07160 و )CRO_T119254 .شبکه  بودند

 .تاس شده داده نشان 8 شکل در های هابها و ژنماژول

ای به ترتیب با امتیاز اتصال ( در ماژول فیروزهSMUBP2) CRO_T124067 ( وPPDK)  CRO_T135610هایژن

 تبدیل که است آن یمی( PPDK) دیکناز فسفات  یروات .های هاب این دو ماژول داشتندرا در بین ژن اتصال بالاترین 324و  343

  یرواتفسفوانول و( PPi)  یروفسفات ،(AMP) مونوفسفات آدنین به را  یروات و( Pi) فسفات ،(ATP) فسفات تری آدنوزین متقابل

(PEP) سدیم/ تاسیم و منی یم هاییون حضور را در (+2Mg و +Na/+K)  ثابت شده که .کندمی کاتالی PPDK در کلیدی نقش 

 تنش و سرما، و کم اکسیژن غرقابی، سنگین، فل ات شوری، خشکی، مانند غیرزیستی مختلف، هایدر برابر تنش دفاعی سازوکارهای

 (.Wang et al. 2018; Yadav et al. 2020ویروسی دارد ) آلودگی جمله از زیستی،

 ،novel_mir_4و  novel_mir_147 توسط SMUBP-2با  شده کدگذاری DNA به اتصال  روتئین شده بینی یش

 استیلاسیون مجموعه از کروماتین کنندهج ء تنظیم یک همولوگ این .دهدمی قرار هدف را SAGA با مرتبط 29 فاکتور همولوگ

 .است 3 تا 5 هلیکازی فعالیت دارای که است رونویسی کنندهتنظیم هم SMUBP-2 .است هیستون و مربوط به تنظیم رونویسی

در ارتباط با  novel-mir_147توسط  SMUBP-2، مورد هدف قرار گرفتن Brachypodium distachyonدر چمن 

 متابولیسم در تواند(. در گیاهان این ژن کمتر مورد مطالعه قرار گرفته است اما در جانوران می .2016Lv et alرخ داد ) ،2O2H تنش

RNA،  داشته و ایمنی نقش رونویسی ترجمه، تنظیم شروع یا ریبوزوم بیوژن ( باشدDe Planell-Saguer et al. 2009.) 

 MZN (Zinc finger CCCH domain-containing وCRO_T129509(ALP1 ) هم  ایدر ماژول قهوه

66protein  1بالاترین امتیاز اتصال را داشتتد. ژن ( به ترتیبALP (1Antagonist of Like Heterochromatin Protein )

 هایویژگی از باشد. یکی نوکلئازی فعالیت دارای است ممکن بوده که (transposaseترانسپوزاز ) از شده مشتق  روتئینکننده کد

 با رتروترانسپوزون چندین آرابیدو سیس در مثال، شوند؛ برایمی فعال تنش هنگام در اغلب که است این هاترانسپوزون توجه قابل

 تنش  اسخ در دخیل هایژن برای ALP1 و نشان داده شده اهداف (Cavrak et al. 2014شوند )می فعال حرارتی شوک تیمار

 (. Lianget al. 2015اند )شده غنی غیرزیستی و زیستی
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 .(D) و زرد (C) ای(، فیروزهBای )(، قهوهAهای آبی )های هاب ماژول. شبکه اتصال درون ماژولی و ژن8شکل 

 هااند که هر چه امتیاز ارتباط بالاتر باشد رنگهای زرد، نارنجی یا قرمز نشان داده شدههای هاب با رنگژن

 شودتر و به قرمز نزدیک میتیره

Figure 8. Intramodular connectivity and hub genes of blue (A), brown (B), turquoise (C) 

and yellow (D) modules. Hub genes highlighted in yellow, orange, or red colors have been 

demonstrated, and as the correlation score increases, the colors become darker, leaning 

more towards red 
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 کد هیستیدین یک و سیستئین سه با را موتیف حاوی روی انگشت های،  روتئینCCCH خانواده هایاز ژن MZNژن 

های این خانواده  روتئین .دارند حیوانات در RNA دهندهاتصال های روتئین عنوان به RNA  ردازش در مهمی نقش هاآن. کنندمی

 مطالعات .دنثر باشؤمها به تنش آنواقع در مقاومت  درها و تنشو نمو گیاه و  اسخ به  های مختلف از جمله رشددر فعالیتتواند می

است  متنوعی عملکردهای دهندهنشان که داشته را مختلفی بیان الگوهای CCCH های روتئین ج تائید کرده کهژن در برن بیان

((Wang et al. 2008. تنظیم زیستی یا غیرزیستی هایتنش توسط زیرخانواده این اعضای اکثر که ثابت کرده بیان بررسی الگوی 

در مطالعات قبلی به ارتباط این . (Han et al. 2021باشند ) داشته تنش تحمل در مؤثری نقش توانندمی هابنابراین آن و شوندمی

برخی  ،های هاباند. در بین ژنهای ثانویه گیاهی به ندرت  رداخته شده یا اصلاٌ مورد بررسی قرار نگرفتهها با تولید متابولیتژن

های ها یافت نشد. از آنجا که ماژولاند و بنابراین عملکرد مشخصی برای آنقبلا شناسایی نشده CRO_T119254همچون 

ای ارتباط با  اسخ به تنش و عملکرد دفاعی، را نشان دادند و به ترتیب بیشترین ژن مرتبط با مسیر بیوسنت ی ای و قهوهفیروزه

TIAاتصال از بالایی درجه دلیلبه ژنتیکی مطالعات کاندیدای عنوانبه توانندمی شده شناسایی هاب هایها را داشتند بنابراین ژن، 

به خصوص مواد ضدسرنان  ثانویه هایمتابولیت سنت  و تنش  اسخ عملکردهای برای شدهغنی هایمتاماژول میان در و درون

 جااین در شده گ ارش مشترک بیانی ارتباط. نندک ها، عملبه عنوان تنها منبع این متابولیت روانش بلاستین در کریستین و وینوین

 کنندمی را کد روانش  در ناشناخته هایفعالیت با هایی روتئین که هاییژن آن برای بالقوه عملکردهای بیشتر استنباط برای تواندمی

 نیا در یحت و نگرفته قرار مطالعه مورد روانش  اهیگ در هرگ  مطالعه نیا در شده ییشناسا یهاژن از یبرخ .گیرد قرار استفاده مورد

 .باشند هیثانو یهاتیمتابول دیتول و میتنظ در یدیمف یهاژن است ممکن که ستند،ین شده شناخته گونه

ی هاتنش به دهنده اسخ یهاژن کشف برای ای محاسباتیسامانه شناسیزیست و فراواکاوی از مطالعه، این در: گیرینتیجه

های ثانویه و متابولیت هابرخی تنش به روانش گیاه  واکنش چگونگی درک ، برایRNA-seq هایداده در زیستی و غیرزیستی

، بودند درگیر متابولیکی و سلولی فرآیندهای در که اکثراً متاژن شناسایی شده 772در این مطالعه در میان  .شد خاص این گیاه استفاده

، D، فسفولیپاز Hفسفوریلاز  ،ATHB-7 ننده  روتئین زیپ لوسینهای کلیدی چون ژن کدکژنعلاوه بر شناسایی 

CRO_T108501  وCRO_T110204  ،هایژن همچون متاژن 27با بیشترین اف ایش بیان YMF19 ،DOF5.3  و

HSPRO2 که در آنالی های انفرادی به عنوان DEG این شناسایی شد هاها و محرکشناسایی نشده بودند، در  اسخ به انواع تنش .

 تحت ی،انگشت رو ناحیهکننده رونویسی همچون و نواحی تنظیم ATP های مرتبط با ساختین روتئ کدکنندهبه عنوان  هاژن

 در و هی ا مقاومت، هامحرک ،هادر  اسخ به تنش یسیبه عنوان عامل رونو یافته و انیب شیمختلف از جمله فل ات اف ا یهاتنش

 یهاژن ان،یبهم شبکه لیتحل و هیتج  با نیهمچن. دندار یمهمنقش  کیلیسیسال دیاس و ویداتیاکس تنش ی،باکتر به یدفاع  اسخ

 ییشناسا TIA یرهایمس و هاتنش به  اسخ در شده یسازیغنمهم  یهاماژول در MZN و ALP1 و PPDK، SMUBP2 هاب

 گرید بر ریتاث با هاآن انیب راتییو تغ دارند هاژن گرید با راممکن  ارتباط نیشتریب هاماژول نیا در یمرک  یهاژن عنوان به که شدند

 در ،هاب یهاژن نیاجا که آن از و باشد داشته هاتیمتابول سنت  و هاتنش به  اسخ با یمیمستق ارتباط تواندیم ماژول یهاژن
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توجه  با. دهند نشان انیب شیاف ا توانندیم هم ماژول یهاژن گرید باشند، داشته یبالاتر انیب هرچه دارند قرار انیبهم یهاماژول

 یهاسمیمکان در یدیکلنقش  توانندیم ثر،ؤم یسیرونو عوامل ومهم  یهامیآن  انیب چون ییهاتیفعال در هاژن نیا زیستی به عملکرد

بنابراین . باشند ثرؤم هاتیمتابول دیتول در نیهمچنداشته و  یمنیا و یسیرونو میتنظ ترجمه، ،RNA سمیمتابول ها،تنش برابر در یدفاع

 متابولیک و ژنتیک مهندسی برای بالقوه کاندیدای هایژن همچنین و مولکولی تحقیقات برای مفید منبع یک عنوان های مذکور بهژن

 .شوندمی  یشنهاد روانش گیاه  در

که ما را در  یشبرد این و  ژوهشکده بیوتکنولوژی دانشگاه شیراز از مرک  محاسبات سریع دانشگاه شهرکرد  :سپاسگزاری

سردبیر و کردند مطالعه یاری ضر و ارائه نظرها خانر داوران محترم به و همچنین از  شنهادهای و  مطالعه متن مقاله حا شمند ی  ارز

 شود.می سپاسگ اری

 

 منابع

 یران، دست، راسته و چرب یهادر بافتp32 ژن  یانیب ی( الگو1400) نیام یمحمدرضا، خضر یزهرا، محمدآباد یعرب  ور رق آباد

 .183-200(، 4)13 یکشاورز یوتکنولوژیب مجله. ی شت بره کرمان

با استفاده  یمختلف گوسفند کرمان یهادر بافت نیژن لپت انی( مطالعه ب1397محمود ) یمحمدرضا، کرد محبوبه، نظر یمحمدآباد

 .111-122 ،(3)10 یکشاورز یوتکنولوژیمجله ب  real time PCR.از
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