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 چکیده
محصههو و   یههددر تول  یاست کههه منجههر بههه  سههاراو هابهه  تههو ه  یرزیستیغ  یهاتنش  یناز مهتر  یکی  یتنش شور

 ی،در تحم  به شور  یردرگ   یدیکل  یهاژن  یی. به منظور شناساشودیم   شکیمهدر مناطق  شک و ن  یژهوبه  یکشاورز

Suaeda slsa یههابییهههرار گرفههت. توال یم مورد بررسهه یپتو با ، در سطح ترنسکر یبا سطوح شور یسازگار یت با ظرف 

RNAههها، در طههوش تههنش ژن یانب ی را از پروفا  یکارآمد  یفمو ر توص  یلیم  800و    400،  200،  0  ی، در سطوح شور

 ینبهه  یهمبسههتگ یههزانو م کنندیمتفاوو تمرکز م  یانها با بژن  یمعمو ً بر غربالگر  هایبررس  ینحاش، ا  یننشان داد. با ا

ژن  50 یشههبکه همبسههتگ  یههق،تحق  یههندر ا  ین. بنههابرادهنههدیهههرار نم  یرا مههورد بررسهه   یدر تنش شور  یردرگ   یهاژن

 یشههبکه همبسههتگ هههرار گرفههت. یبا شههاهد مههورد بررسهه  یسهدرمقا  logFC>2با یپاسخ دهنده به تنش شور یدایکاند

 یشناسهه  یهست یزشوند. آنال یتوانند در سه کلاستر طبقه بند  یژن ها م  یننشان داد که ا  یبرهمکنش ژن  848حاص  از  

تنها   یلاوکربوکس  یو د  اگزا ویگل  یسمنشان داد متابول  KEGGداده    یگاهژن ها با استفاده از پا  یعملکرد  یها  یرو مس

 .است   یشده در پاسخ به تنش شور یغن  یرمس

 شورزی  ،RNA  یابییتوال های غیرزیستی،تنش های کلیدی:واژه
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 مقدمه 

  یرزیستی غ   ی ها تنش   ترین یج از را   یکی   ی تنش شور 

و    یی غههذا   یههت امن   ی بههرا   ی  ههد   یههد تهد   یک بوده و  

  یاری که آب آب   ی در مناطق   یژه و به   یدار پا   ی کشاورز 

د  آیهه ی حساب م شور دارند، به   یرزمینی ز   ی ها آب   یا 

 (Hernández, 2019; Li and liu 2019  .)

رشد در    ی که برا   ی ذات   یی توانا   ی  به دل   ها یت الوف ه 

را در    ی با  دارند، نقش مهمهه   ی با شور   های یط مح 

  یاهههان، گ   یههن . ا کننههد ی م   یفا ا   یست شورز   ی کشاورز 

بههه فههرد   یقی تطب   های یسم مکان    یجههاد را ا   ی منحصر 

با    های یط در مح   سازد ی ها را هادر م اند که آن کرده 

 ;Meng et al. 2018)   بهها  رشههد کننههد   ی شههور 

Rahman et al. 2021 .)   بیقههی تط   های یسم مکان   ین ا  

  یزیولوژیهههک، ف   ینهههدهای از فرآ   یعی وسههه   یهههف ط 

کههه در    شههوند ی را شههام  م   ی و مولکول   یوشیمیایی ب 

  ی ههها بههه شههور تحمهه  آن   یش مجموع منجر به افزا 

  یهههن درک ا   (. Meng et al. 2018دد ) گهههر ی م 

را در    ی ارزشههمند   هههای ینش ب   توانههد ی م   ها یسم مکان 

در محصو و مهههم    ی تحم  به شور   یش مورد افزا 

  های یط در مح   یدار پا   ی ارائه و به کشاورز   ی اهتصاد 

درک واکهههنش    ین، . بنهههابرا یهههد شهههور کمهههک نما 

در سههطح    ی به سههطوح مختلههف شههور   ها یت هالوف 

را در مهههورد    یهههاتی  زئ   یپتوم، ژنهههوم و ترنسهههکر 

  یش ههها در افههزا آن   یکی بهبود سا تار ژنت   ی چگونگ 

 .Abdellaoui et al)   دهد ی ارائه م   ی تحم  به شور 

2023; Grigore and Vicente, 2023 ) . 

  یههن بههه محققههان ا   یابی ی توال   های ی فناور   توسعه 

  ی بههرا   RNA-seqامکان را داده است کههه از روش  

کههه در    یی ههها ژن   یههانی ب   ی الگو   یسه و مقا   یی شناسا 

  نقههش دارنههد اسههتفاده کننههد   ی تحمهه  بههه شههور 

 (Hosseini et al. 2023 .)   بهها    ی ههها با ظهههور پلتفرم

  ی ها داده   ی  و تحل  یه تجز  یستی، توان با  در علوم ز 

  یههک بههه    یگههر د   ی ههها ها بهها داده و ادغام آن   زیستی 

  یادی ز   ی شده است. ابزارها   ی  تبد   یدی کل   ی عنصر 

ها  داده   سازی یکپارچه که با مشک     اند یافته توسعه  

 Toubiana)   کنند ی مختلف، مقابله م   های ینه در زم 

et al. 2020 .)   مههو ر    ی شبکه روشهه   ی  و تحل   یه تجز

بههه دسههت آمههده از    ی تجربهه   ی ها داده   یب ترک   ی برا 

  ی مولکههول   ی ههها بهها داده   ی سطوح مختلههف مولکههول 

ها  شبکه   (. Grennan et al. 2014)   باشد ی مو ود م 

ها بههه هههم  که توسط لبه   یی ها از گره   ی ا با مجموعه 

  ای ینده و نقش فزا   شوند ی م   یف تعر   شوند ی متص  م 

  (. Kleyer et al. 2019د ) کنن ی م   یفا ا   یولوژی را در ب 

  ی همبسههتگ   ی ها شههبکه   ا، ه از انههواع شههبکه   یکههی 

هههها،  )ماننهههد ژن   یرهههها کهههه درآن مت    باشهههند ی م 

شهههبکه، و    ی هههها ( بهههه عنهههوان گره هههها یت متابول 

  ی ها ها، به عنوان لبههه آن   ین ب   ی زو    های ی همبستگ 

ها بههدون  هههت  )لبههه   شههوند ی دار نشان داده م وزن 

وزن    ی همبسههتگ   یههزان بر اساس م   توانند ی بوده و م 

 .Proulx et al. 2005; Grennan et al)   ( یرنههد بگ 

2014; Kleyer et al. 2019  .) ی ها در شههبکه  

  یههان ب   یههزان )م   یسی رونو   ی ها ژن، از داده   ی همبستگ 
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محاسبه فاصله    ی گوناگون( برا   یمارهای ژن ها در ت 

براساس ضر شباهت ژن    یرسههون پ   ی همبستگ   یب ها 

(PCC)   بههه    توانههد ی روش م   یههن . ا شههود ی استفاده م

ژن را    یههادی ز   اد تعههد   یانی ب   ی طور همزمان، الگوها 

-Zainal)   هرار دهههد   ی مورد بررس   تنش   یط در شرا 

Abidin et al. 2022; Bano et al. 2022 .)  

  ین بهه   ی شبکه با و ود اتصا و هو   ین ا   ی ها  وشه 

  یههر درگ   زیستی   یرهای به عنوان مس   ید، کاند   ی ها ژن 

امکههان را    ین و ا   شوند ی مطالعه، مشخص م   یک در  

مههورد    ینههد بههه فرآ   تری که نگاه  امع   کند ی فراهم م 

  یارهههای مع   (. Yi et al. 2007)   یم مطالعه داشته باش 

با تعههداد اتصهها و    توان ی شبکه را م   یک   یت مرکز 

  کههرد   یف ژن توص   یک   یت ژن و موهع   یک به    ی منته 

 (Proulx et al. 2005 .)   هاب    ی ها اساس، ژن   ین بر ا

( بههه  یگر د   ی ها تعداد برهمکنش )با ژن   یشترین با ب 

شههنا ته    ی ژنهه   ی ها شبکه   یت مرکز   یارهای عنوان مع 

  ی ههها عملکههرد ژن   ی بههر رو   ی و ا راو هو   شوند ی م 

 Cohen and Havlin, 2010; Li et)   مرتبط دارنههد 

al. 2023 .)   ههار را    ی ههها ارتبههاژ ژن   ین، همچنهه 

موهع   توان ی م  ههها در شههبکه  آن   یکی توپولههوژ   یت با 

  های ی ها با همبستگ که ژن   ی نمود. به طور   یف تعر 

تر  کوچهههک   ی هههها در ماژوش   رنهههد دا   یههه  بههها  تما 

  ی دارا   یهها ههها اغلههب،  ژن   یههن شههوند، ا   ی بنههد گروه 

  یرهای در مسهه   یهها بههوده و    ی مشههابه   ی عملکردههها 

 ,Cohen and Havlin)   گیرنههد ی هههرار م   یکسههانی 

  یههت شههبه هالوف یههک    Suaeda salsa(. گیههاه  2010

  یههت بهها  و هابل   یههی و دارو   یی با ارزش غذا   یکساله 

باشههد.  ی شور م   ی ها و  اک   ی رشد در مناطق ساحل 

  ی در مناطق شور، بهبود کشاورز   یاهان گ   ین کشت ا 

مناطق    ین ده در ا ی د   یب آس   های یستم اکوس   یای و اح 

 Song and Wang, 2015; Wang)  را به همراه دارد 

and Liu, 2024 .)  ها و  به علت داشتن ژن   یاه، گ   ین ا

  توانههد ی م   ی، ناشنا ته تحم  به شور   های یسم مکان 

و درک    بکه مطالعههاو شهه   ی بههرا   ی مناسههب   یههد کاند 

ههها باشههد )بههه منظههور کشههف  ژن   ین بهه   ی همبسههتگ 

  تحمهه (   های یسههم ها و درک بهتر مکان عملکرد ژن 

 (Song and Wang, 2015; Guo et al. 2021 .)    در

 .S  یاه گ  یسی حاص  از رونو  ی ها مطالعه، با داده   ین ا 

salsa   ی شبکه همبستگ   ی، در سطوح مختلف شور  

.  د شهه   یم ترسهه   ی ژن پاسخ دهنده به تنش شههور   50

  ی همبسههتگ   یههزان بر اساس م   یز، ن   ها ی  و تحل   یه تجز 

و    ی عملکههرد   ی ههها ماژوش   یی شناسهها   ی ههها بههرا ژن 

 . یرفت هاب در طوش تنش صورو پذ   ی ها ژن 

 

 ها مواد و روش

بنههدرگز    ی از منطقههه سههاحل   S. salsa  یاه گ   ی بذرها 

  یههایی واهع در استان گلستان بهها مشخصههاو   راف 

36°47′16.1″N and 53°56′30.5″E    و    ی آور  مع

  مو ر یلی م   800و    400،  200،  0  ی در سطوح شور 

  ی ها از نمونههه   RNAکشت شدند. بعد از استخراج  

ها از  نمونه   یابی ی ، توال ( Ling et al. 2013)   یاهی گ 

صههورو    ی از تمام سههطح شههور   یی دوتا   ی تکرارها 
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ک  کنترش  بهها    یههابی ی ها بعد از توال داده   یفیت گرفت. 

انجهههام شهههد و    fastQCاسهههتفاده از نهههرم افهههزار  

 ام از هر کتابخانه در ابتدا با حههذ     ی ها  وانش 

از    یی آداپتههور و حههذ  درصههد بهها    هههای ی توال 

توسط نههرم   (Q-vqlue<20) کیفیت ی ب   ی ها  وانش 

  ی ها و  وانش   یلتر ف   Trimmomatic V 0.36  ار افز 

حذ     ی برا   Rcorrectorبا نرم افزار    یز شده ن   یلتر ف 

  یح تص   ی ها اصلاح شدند. رونوشت   ی توال   ی  طاها 

کتابخانه ها باهم ادغام شده و    یر شده حاص  از سا 

براساس    Trinity (version2.2.0)توسط نرم افزار  

 .Hass et al)   فرض اسمب  شدند   یش پ   ی پارامترها 

 فههت بههاز    200کوتاهتر از    ی ها رونوشت   (. 2013

رونوشت در هههر    ترین ی کنار گذاشته شده و طو ن 

ژن انتخاب    یونی از آن    ای ینده  وشه به عنوان نما 

  ی ههها شده توسههط ارتولو    ی  تکم   ی ها شد. اسمب  

فرض از نسخه دوم    یش پ   ی تک نسخه و پارامترها 

هههههرار    یههههابی موردارز   BUSCOنههههرم افههههزار  

ر  فههت از  ههه   (. Simão et al. 2015) تنههد گرف 

  افههزار شده بهها اسههتفاده از نرم   یح تصح   ی ها  وانش 

Bowtie2   سرهم شده مونتاژ و    ی ها رونوشت   ی رو

افههزار  ههها در نرم ژن   یههونی از    یههک هههر    یههان ب   یزان م 

RSEM   محاسبه شههدند   (Li and Dewey, 2011 .)  

بهها اسههتفاده از    unigenes  ی عملکرد   یسی نو   یه حاش 

  در مقابهه    Blastx  ی بههرا   Blast 2GOنههرم افههزار  

NCBI non-redundant protein database     بهها

  یز صههورو گرفههت. آنههال   evalue  ی برا   1e-3آستانه  

  4.3.1نسخه    Rافزار  توسط نرم   یز ن   ی افتراه   ی ها ژن 

منظور، ابتههدا    ین ا   ی انجام شد. برا   edgeR  یج و پک 

  TMMاز روش    اسهههتفاده هههها بههها   وانش   یهههه کل 

  ی افتراههه   ی ههها ژن   سههازی ی شههدند وکم   ی ساز نرماش 

DEG) )  مههو ر، یلی م   200)   ی شههور   یمارهههای ت   ین ب  

  0( و شههاهد ) مههو ر یلی م   800و    مههو ر یلی م   400

صههورو    ی  فتهه   یساو ( با استفاده از مقا مو ر یلی م 

  ی بههرا   یههز ن    |logFC|و   FDR < 0.05  یر گرفت. مقاد 

  ین در نظر گرفته شدند. ا   هی افترا   ی ها ژن   یی شناسا 

نتهها   یش افزا   ی برا   یارها مع  بدسههت آمههده    یج اعتبههار 

  ی ههها ژن   ین را بهه   ی واضههح   یز انتخاب شدند و تمهها 

 Jamalirad et)   ارائه نمودند   یرافتراهی و غ   ی افتراه 

al. 2023 .)   

بههر اسههاس    ی دهنده به تههنش شههور پاسخ   ژن   50

مختلههف    یمارهههای ت   ی ههها در طهه متفههاوو آن   یههان ب 

و به عنوان مر ع در   ( logFC>2انتخاب )با آستانه  

ژن در نظههر گرفتههه شههدند. از    ی شههبکه همبسههتگ 

  یهه  و تحل   یههه تجز   ی برا   یرسون پ   ی همبستگ   یب ضر 

  یج در غالب پک   ید کاند  ی ها ژن   ین ب  ی همبستگ  یزان م 

Corplot   یب ضههر   ی شد. آزمون آستانه بههرا   فاده است  

ژن    ی شبکه همبستگ   یم ترس   ی برا   r>0.5  ی همبستگ 

  یم ترسهه   ی بههرا   یههز ن   p-value<0.01و    r> 0.95و  

ههها مههورد اسههتفاده هههرار گرفههت. شههبکه  ماژوش 

در نرم   یز ن   ی شبکه همبستگ  ی ها و ماژوش  ی همبستگ 

  یز شدند. آنال   یم ترس   3.9.1نسخه    Cytoscapeافزار  

GO (Gene Ontology)   و    ی انتخههاب   های ¬ژن   ی برا
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KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes) )   و    ی شههبکه ژنهه   ی کلاسههترها   ی بههرا

  String  یتههابی  حاص ، با اسههتفاده از د   ی ها ماژوش 

 صورو گرفت. 

 و بحث نتایج

  یمارهههای ت   ین بهه (  (DEG  ی افتراههه   ی ههها ژن   یز آنههال 

  800و    مههو ر یلی م   400  مههو ر، یلی م   200)   ی شور 

( بهها اسههتفاده از  مو ر یلی م   0( و شاهد ) مو ر یلی م 

  ی ژن انتخههاب   50صورو گرفههت و    ی  فت   یساو مقا 

را نشههان    ی شههور   یمههار نسبت بههه ت   ی که پاسخ  وب 

انتخههاب    ی افتراههه   ی ههها ژن   یههه کل   ین داده بودند از ب 

مطالعه مورد    ین در ا   ی رسم شبکه ژن   ی و برا   شدند 

 استفاده هرار گرفتند. 

به ژن   شناسی ¬ی هست   آنالیز  استفاده  مربوژ  با  ها 

صورو گرفت و درمجموع،    Stringداده    یگاه از پا 

  ی ژن مههورد مطالعههه، هسههت   50ژن از    30حههدود  

در دو دسههته    ی شههدند کههه از لحهها  سههلول   ی شناس 

هههرار گرفتنههد. در    زیسههتی   یند و فرآ   ی سلول   ی ا زا 

ههها در سهها تار  ژن   یشههتر ب   ی، سههلول   ی بخههش ا ههزا 

غشههاذ    ی و ا ههزاذ ذاتهه   ی دا هه  سههلول   یکی آنههاتوم 

اکثر    یستی، ز   یندهای شدند. دربخش فرا   ی بند دسته 

  ی، سلول   یندهای چون فرا   ی مهم   یرهای ها در مس ژن 

  ینههدهای در سههطح سههلوش و فرا   یمی تنظ   یندهای فرا 

نتا   ی غن   DNAدر سطح    یمی تنظ  حاصهه     یج شدند. 

از    یاری بسهه   ی که تحت استرس شور   دهد ی نشان م 

، در  S. salsa  یاه گ   یی و غشا   اری سا ت   های ین پروتئ 

  ین بنابرا   یرند، گ   ی هرار م   ی سا تار   ییراو معرض ت  

  یط سههلوش در شههرا   ی بقهها   ی ها برا حفظ عملکرد آن 

  ینههدهای شدن فرا   ی غن   ین است. همچن   یاتی ح   ، تنش 

از    ی حاک   DNAدر سطح سلوش و در سطح    یمی تنظ 

  ی تحههت اسههترس شههور   یرها مسهه   ین ا   ی با    یت اهم 

 (. Meng et al. 2018; Banik et al. 2023)   دارد 

 
 ی ژن پاسخ دهنده به تنش شور   50  ی شناس   ی هست   یز آنال   -1شکل  
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 یپاسخ دهنده به تنش شور یهاژن یشبکه ژن

کارآمههد و    یفی ، توص RNA  یابی ی توال   های ی آور فن 

ژن، در طوش زمههان    یان ب   های ی  را از پروفا   ی  امع 

معمههو ً    ها ی بررسهه   ین حاش، ا   ین . با ا کنند ی م   یجاد ا 

در    کنند، ی متفاوو تمرکز م   یان ژن با ب   ی بر غربالگر 

را مههورد    یر درگ   ی ها ژن   ین که در ه ارتباژ ب   ی حال 

نم   ی بررس  از آن دهند ی هرار  بهها    ی ههها کههه ژن   جایی . 

مشههابه، ممکههن اسههت از نظههر    یههانی ب   ی الگوههها 

  یان ها با ب ژن   یی مرتبط باشند، شناسا   یز ن   ی عملکرد 

  ی ههها ژن   ی احتمههال   ی عملکردههها   توانههد ی همبسته م 

 .Farhadian et al)   روشههن کنههد   یههز ناشنا ته را ن 

اسههاس در مطالعههه حاضههر، شههبکه    ین بههرا   (. 2021

)بهها    ی شور   ش ژن پاسخ دهنده به تن   50  ی همبستگ 

logFC>2   بههرهمکنش    848با شاهد( با    یسه در مقا

شههد کههه    یم ترس   Cytoscapeتوسط نرم افزاز    ی، ژن 

شدند.    ی بند ها در سه کلاستر مجزا دسته در آن، ژن 

بهها تعههداد    یی ههها کلاسههتر هرمههز رنههل، شههام  ژن 

بهها    یی ههها رنل شام  ژن   ی اتصا و با ، کلاستر آب 

  یههز رنههل ن   بز تعداد اتصا و متوسط و کلاسههتر سهه 

  یز با تعداد اتصا و کم بودند. آنههال   یی ها شام  ژن 

enrichment   کلاسههترها بهها اسههتفاده از    یههه کل   ی برا

  یر مسهه   یچ صورو گرفت اما ههه   Stringداده    یگاه پا 

  یافههت حاص     ی ها دسته   ی برا   ی، ا شده   ی غن   زیستی 

آنال    یههزان شههبکه و محاسههبه م   یز نشد. با استفاده از 

برهمکنش از    یشترین با ب   hubژن    7  ی، اتصا و ژن 

  یشههتر حاص  شد. ب   ی ژن   ی ها برهمکنش   ی تمام   ین ب 

  یی ههها و ژن   یسی رونو   ی ژن،ها شام  فاکتورها   ین ا 

در سههلوش نقههش    رسههانی یام پ   یر بودنههد کههه در مسهه 

در    یرها مسهه   یههن ا   یههت از اهم   ی داشههتند کههه حههاک 

  S. salsa  یههاه در گ   ی تحمهه  بههه شههور   یم مکانسهه 

،  MADS/AGL  ،RAV  ،AP2کههه شههام     باشههد ی م 

GLR  ،CBL  ،DUF26    وMAPKK   .بودند 

  ی ها شههبکه   یههدی کل   ی ا زا   MADS-box  های ژن 

بههه    یههاه گ   ی ها هستند کههه درپاسههخ   ی ژن   کننده یم تنظ 

از مطالعاو    یاری مختلف نقش دارند. بس   ی ها تنش 

  ی ههها از ژن   ی بر هه   یههان ب   یش اند که افههزا نشان داده 

MADS-box   و کاهش نههر     یت مو ب بهبود ظرف

از    ی از دسههت دادن آب شههده و در ههاو مختلفهه 

نمودنههد. در    یجههاد ا   یختههه اهان ترار ی تحم  را در گ 

  یههک کههه  SIMBP11 (بیههان   یههز، ن   ی گو ههه فرنگهه 

و    ی اسههت( توسههط تههنش شههور   AGL15ارتولو   

تر شههدن  القا و حذ  آن، باعههح حسههاس   ی  شک 

 .Zheng et al)   مههذکور شههد   ی ههها به تنش   ها ین   

2023; Wang et al. 2023 .) 
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با    یی ها ژن   ی ، کلاستر هرمز رنل حاو Suaeda salsa  یاه در گ   ی ژن پاسخ دهنده به تنش شور   50  ی . شبکه ژن -  2  شکل 

با تعداد    یی ها با برهکنش متوسط و کلاستر سبز رنل شام  زن   یی ها ژن   ی حاو   ی با ، کلاستر آب   ی تعداد برهمکنش ها 

 . باشند ی برهمکنش کم م 

 

 

در    ی ، نقههش مهمهه RAV  یسههی رونو   ی فاکتورههها 

  یرزیستی، و غ   یستی ز   ی ها به تنش   یاه پاسخ گ   یم تنظ 

پاتوژن    ی ههها، دارنههد. اع هها ها و هورمون از  مله 

  ی ههها هورمون   یر تحت تهه     توانند ی م   RAV انواده  

ههها  آن   یمی اما نقش تنظ   یرند، هرار گ   یاهی مختلف گ 

باشد.  ی م   ینوستروئید و براس  یلن به ات   در پاسخ   یشتر ب 

  RAV1  یان ب   Arabidopsis thalianaدر    که ی بطور 

  یاهههان و گ   یافههت   کههاهش   براسههینوئید ی اپ   یمههار با ت 

  یههزان را بههه م   RAV1کههه    یدوپسههی  آراب   یخته ترار 

حسههاس    ABAنسههبت بههه    کردنههد، ی م   یههان ب   یی با  

(.  Chen et al. 2021; karami et al. 2022)   نبودند 

در    ا ر   ی ، تحمهه  بههه شههور TaRAV1  یههان ب   یش افزا 

  ی ههها ژن   یههان ب   یم بههه واسههطه تنطهه   یدوپسههی ، آراب 

داد.    یش ا فز ا   ی ، د    ی ها ژن   یگر و د   SOS  رمزگذار 

نشههان داد کههه    ( 2022)   و همکههاران   لههو   ی ههها فته یا 

TaRAV1    عمهه     یسههی فههاکتور رونو   یک به عنوان

، نقههش  SOS  یر ژن در مسهه   یههان ب   یم و با تنظ   کند ی م 

  یفهها ا   ی بهها تههنش شههور   ی را در سههازگار   ی مهمهه 

  . نماید ¬ی م 

از    AP2/ERF ههانواده    یسههی رونو   فاکتورهههای 

وابسته به    یر وابسته و غ  یگنالینل س  یرهای مس   یق طر 

نقههش    یرزیسههتی غ   ی ههها هورمون، در پاسخ به تنش 

نشان    یسی مطالعاو رونو (.  Ma et al. 2024)   دارند 

  ی عههاد   یط ها در شههرا AP2/ERFداده است که اکثر  

  یر امهها تحههت تهها    شههوند، ی م   یان ب   یینی در سطوح پا 
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سههرکوب    یا القا    یطی، مح   ی ها و استرس   ها هورمون 

بههه    AP2/ERFاز    یاری بس   ین، . علاوه بر ا شوند ی م 

ک اسههید  یزی آبس   ید از  مله اس   یاهی گ   ی ها هورمون 

پ یل ت و ا    ی ههها ژن   ی سههاز تا بههه فعاش   دهند ی اسخ م ن 

کمههک    ETو    ABAو وابسههته بههه    تههنش وابسته به  

  کههاران و هم هوانههل    (. Xie et al. 2019)   کننههد 

از حههد    یش بهه   یههان  ابههت کردنههد کههه ب   ( 2022) 

AP2/ERF19  به    یاه تحم  گ  یش در برنج باعح افزا

 . شود ی م   ی تنش شور 

از    ی مجموعههههه بزرگهههه   DUF  هههههای پروتئین 

تههوال   ها ین پروتئ  حفاظههت شههده    ینواسههیدی آم   ی بهها 

 Ma et)  باشند ی ناشنا ته م   ی ( اما عملکردها دامنه ) 

al. 2024 .)   دامنه   ی حاو   های ین پروتئ  DUF26    ًاکثرا

هستند کههه نقههش    ی  ارج سلول   ی سا تار   ین پروتئ 

  یک    CRK.  کنند ی م   یفا ا  یگناش را در انتقاش س   ی مهم 

  ی بههوده و حههاو   یسههتئین از س   ی غنهه   ینازی ک   یرنده گ 

  باشههد ی م   ی  ارج سههلول   یه در ناح   DUF26سا تار  

را    ینازی ک   های ین گروه بزر  از پروتئ   یر ز   یک که  

به اسههترس نقههش    یاه و در پاسخ گ   دهد ی م   ی  تشک 

از حههد    یش بهه   بیههان   (. hunter et al. 2019د ) دار 

OsDUF6 یدانی اکسهه   ی آنت   یت فعال   یش ، مو ب افزا  

  یهه  کاتهها ز و فن   یداز، پراکس   یسموتاز، د   کسید سوپرا 

را در مقابله با    ی )که نقش مهم   یاز ل   یاک آمون   ین آ ن 

  ین، . علاوه بر ا شود ی دارند( م  یستی ز   یر غ   ی ها تنش 

از حههد    یش بهه   یههان کرد کههه ب   یید ت    qRTPCR  یز آنال 

OsDUF6   یر سهها   یههان سههطح ب   ی به طور هاب  تو ه  

  ییههر را ت    تههنش مرتبط با رشد و تحم  بههه    ی ها ژن 

 .( Ma et al. 2024)   دهد ی م 

(  GLRهی ) یهها گلوتامههاو گ   یرنههده گ   هههای کاناش 

  یمنهههی، پاسهههخ ا   یهههاه، در رشهههد گ   ی نقهههش مهمههه 

  ( NO)   یههک یتر ن   ید اکس   ید و تول   ی دفاع   دهی یگناش س 

بهها واسههطه    یتریههک ن   ید اکس   ید رند. نقش مهم تول دا 

GLR ی ، حفاظت از بافت بر  در برابر تنش شور  

  ( 2024)   و همکههاران   گوکسههه   های یافتههه .  باشههد ی م 

فعههاش    هههای رادیکاش نشههان داد کههه کههاهش تجمههع  

افزا ( ROSن ) یژ اکس  و چر ههه    SOD  یههت فعال   یش ، 

ASC-GSH   ید که به واسطه چر ه تول  NO   یجههاد ا  

  یط مو ب حفظ عملکههرد بههر  در شههرا   شوند، ی م 

ا گردد ی م   ی تنش شور  بهها کههاهش    ها یسههم مکان   ین . 

بههه حفههظ    ی به طههور مههو ر   یپیدی، ل   یداسیون پراکس 

. با  کنند ی غشاذ در هنگام تنش کمک م   یکپارچگی 

  ی ههها تنش ژن در    یههن ا   ی حاش، نقههش عملکههرد   ین ا 

فعههاش    هههای یکاش راد   یم در تنظهه   یههژه بههه و   یطههی، مح 

 Sun)   ، هنوز به طور کام  درک نشده است یژن اکس 

et al. 2024 .) 

  CBL  نورین ی شبه کلس   های ین پروتئ   یاهان، گ   در 

بنههام    ینههازی ک   هههای ین گروه  ههار از پروتئ   یک با  

 CBLکنش کننههده بهها  بههرهم   ینههازی ک   های ین پروتئ 

(CIPKs)  یم ها را تنظ آن  یت کنش دارند و فعال برهم  

 .Cheong et al. 2003; Imtiaz et al)   کننههد ی م 

ههها بههه عنههوان  CBL،  تههنش در هنگههام  (.  2023

عم  کههرده    یم کلس   یون منحصر به فرد    های گیرنده 
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کمههپلک     یههک و    شههوند ی ها متصهه  م CIPKو به  

  یلاسههههیون فسفور   ی ، بههههرا CBL-CIPKفعههههاش  

تهها    کننههد ی م   یجههاد دسههت را ا   یین پهها   هههای ین پروتئ 

بهبههود    یاهههان پاسههخ بههه اسههترس را در گ   یی توانهها 

  ی دههه   یگناش (. سهه Xiaolin et al. 2022)   ببخشههند 

CBL-CIPK   پنبه و برنج    یدوپسی ، ن آراب یاها در گ

  یون کلسیم شنا ته وابسته به    یستم س   یک به عنوان  

را    یرزیسههتی غ   ی ههها شده است که تحمهه  بههه تنش 

  یاهههان در رشد و نمههو گ   ین و همچن   کند ی م   ی  تسه 

 .Aدر    CBL-CIPK  یان ب   یش افزا   یرا، نقش دارد. ا  

thaliana    وO. sativa   را    ی تحم  به شور   یش افزا

 .Cheong et al)   کنههد ی م   ییههد ت    یاهههان گ   یههن در ا 

2003; Aslam et al. 2022; Imtiaz et al. 2023 .) 

  یتههوژن فعههاش شههده بهها م   ینازهههای ک   پههروتئین 

 (MAPKs  ) ی درون سهههلول   رسههان یام پ   ی ها بههدش م  

سه    یق را از طر   ی  ارج سلول   ی ها هستند که محرک 

  ینازههها ک   یناز ک   MAPKشام     ینازی، ک   ین پروتئ   یه   

(MAPKKKs)  ،MAPK   ینازههههها ک  MAPKKs)    و

MAPKs )   کننههد ی منتقهه  م   یههاهی گ   ی ها به سههلوش  .

  دهنههد، ی ههها پاسههخ م   محرک به    یاهان که گ   ی هنگام 

MAPKKK   ین و بنههابرا   شههوند ی م   یله ههها فسههفر  

MAPKK   کههه بههه نوبههه  ههود    کننههد ی ها را فعاش م

MAPK   کننههد ی م   یله ههها را فسههفر  .MAPK ی ههها  

بههه هسههته منتقهه     یتوپلاسههم شههده از س   یله فسههفر 

رشد و    یجه و در نت   یم ها را تنظ ژن   یان و ب   شوند ی م 

  هههای تنش   ی . در طهه کننههد ی م   ی  را تعد   یاهان نمو گ 

بههه عوامهه     یههام ها بهها انتقههاش پ MAPK  یز ن   ی اسمز 

زنههده مانههدن سههلوش    ی را بههرا   یدی  ار، نقش کل 

 .Yin et al)  کنند ی م   یفا ا   ی شور   ی تحت غلظت با  

2017; Wie et al. 2022 .)   

 

 ی ژن   های یرشبکه ز   یا   ها ماژول 

  یههاد ههها، بهها تعههداد ز ماژوش   یهها   ی ژنهه   های زیرشبکه 

کههم بهها    یار و اتصا و بسهه   ی اتصا و درون گروه 

و نشههان    شههوند ی ههها در شههبکه شههنا ته م ژن   یر سا 

  یولوؤیههک ب   یرهای ابعههاد و مسهه   یری گ دهنده شههک  

  (. Cohen and Havlin, 2010د ) باشههن   ی مستق  مهه 

-Pو    r>0.95ههها از آسهههتانه  رسههم ماژوش   ی بههرا 

value<0.01    افزار    نرم وcytoscape    .استفاده شههد

  31شبکه انتخاب شدند    یم ترس   ی که برا   ی ژن   50از  

تعداد ژن    یشترین ماژوش هرار گرفتند که ب   4ژن، در  

  ین تههر ژن( و کم   15مربوژ به ماژوش هرمههز رنههل ) 

ژن( بود.    3)   ی تعداد مربوژ به ماژوش زرد و نارنج 

از   ده فا ها با است ماژوش   یه کل   ی برا  enrichment  یز آنال 

  یسههم صههورو گرفههت. متابول   Stringداده    یگههاه پا 

  ی غنهه   یر تنههها مسهه   یلاو کربوکس   ی و د   اگزا و ی گل 

شههد.    یافههت بود که در ماژوش هرمههز رنههل    ی ا شده 

و    یسههی رونو   ی ماژوش سبز رنههل شههام  فاکتورههها 

  ینههی پروتئ   ی هموسههتاز   یر بودند که در مس   یی ها ژن 

  یههن ا   ی ههها کههه اکثههر ژن   یی نقش داشتند اما از آنجا 

مو ههود هنههوز ناشههنا ته    هههای یتابی  در د   اژوش مهه 

 دار نبود.   ی ها معن ژن   ین ا   سازی ی غن   باشند ی م 
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با حفظ    یلاو کربوکس   ی و د   اگزا و ی گل   چر ه 

در    یههدی کل   یر مسهه   یههک به عنههوان    یکی تعادش متابول 

 Neto et)   شههود ی محسههوب م   یرزیستی غ   ی ها تنش 

al. 2021 .)  چر ههه بههه طههور    ین تنش، ا   یط در شرا

)چر ههه    یتریک سهه   ید چر ههه اسهه   یگزین  ا   ی مو ر 

(TCA   یاهههان و بههه گ   شههود ی  ار م   ی ها در بافت  

م  دو    یباو را از ترک   ها یدراو کربوه   ا ت   دهد ی ا ازه 

کوآ سنتز کنند    ی  است   یا چرب   یدهای کربنه مانند اس 

تههنش    یط در شههرا   ی و تعادش کربن   ی و به حفظ انرژ 

 .Li et al)   کند ی که فتوسنتز محدود است کمک م 

2023; Yin et al. 2024 .)  اگزا و    ی گل   یسم متابول

  یکی متههابول   ی ها با ارائه واسطه   یلاو کربوکس   ی و د 

شوند( و تجمع    یگر د   یرهای وارد مس   توانند ی )که م 

  یط در شرا   یاه گ   ی به حفظ تعادش اسمز   ها یک متابول 

  یر مسهه   ین . در واهع، فعاش شدن ا کند ی کمک م   تنش 

به تول   تواند ی م  شههود کههه    هههایی یت متابول   یههد منجر 

تههنش بههه    یط و رشد را شههرا   ی عملکرد سلول   یت تثب 

 .Zhang et al. 2019; Neto et al)   همههراه دارد 

مثبههت چر ههه    یم تنظهه   یگههر، د   ی ز سههو ا   (. 2021

مرتبط با    های یم و آنز   یدی کل   ی ها ژن   اگزا و، ی گل 

  یههن ها ا و به سههلوش   کند ی را فعاش م   ها اکسیدان ی آنت 

 ههود را    اکسیدانی ی آنت   یت تا ظرف   دهد ی امکان را م 

بههه    ین ببرند. بنههابرا   ین را از ب   ROSداده و    یش افزا 

سههازگار شههوند و    یط تا با مح   کند ی هان کمک م یا گ 

 Zeng et)   مقاومت کنند   یطی مح   ی ها تنش در برابر  

al. 2022 .)       

 

 
  ی ژن   50استفاده شد. از    P-value<0.01و    r>0.95ها از آستانه  رسم ماژوش   ی ها، برا ماژوش   یا   ی ژن   های یرشبکه ز   . -شکل   

                  ماژوش متفاوو هرار گرفتند.   4ژن آن در    31شبکه انتخاب شدند    یم ترس   ی که برا 
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   گیرینتیجه

بر    ی شبکه همبستگ   ی  و تحل   یه مطالعه، تجز   ین در ا 

صورو گرفت    ی ژن پاسخ دهنده به شور   50  ی رو 

ههها  آن   ین و نحوه ارتباژ ب   یر درگ   یدی کل   ی ها تا ژن 

  یی شناسهها   ی تحت تنش شههور   S. salsa  یاه را در گ 

ههها نشههان داد کههه در  ژن   شناسی ی هست   یز . آنال یم کن 

در سطح سلوش و    یمی تنظ   یرهای مس   S. salsa  یاه گ 

در اسههترس    یههر مهم درگ   یرهای مس   DNAدر سطح  

از    یاری بس   ی، باشند. تحت استرس شور   ی م   ی شور 

در معههرض    یی و غشهها   ی سهها تار   هههای ین پروتئ 

حفههظ    ین بنههابرا   یرند، گ   ی هرار م   ی سا تار   ییراو ت  

برا عملکرد آن  استرس    یط سلوش در شرا   ی بقا   ی ها 

شههبکه و محاسههبه    یز است. با استفاده از آنال   یاتی ح 

  یشههترین بهها ب (  (hubژن    7  ی، ن اتصهها و ژنهه یههزا م 

از بهه    ی ژنهه   ی بههرهمکنش ههها   ی تمههام   ین برهمکنش 

  ی ژن،ههها شههام  فاکتورههها   یههن ا   یشتر حاص  شد. ب 

  رسانی یام پ   یر بودند که در مس   یی ها و ژن   یسی رونو 

ههها  آن   یت از اهم   ی در سلوش نقش داشتند، که حاک 

است. در    یاه گ   ین در ا   ی تحم  به شور   یم در مکانس 

  یر ههها، مسهه ماژوش   یههه کل   ی بههرا   enrichment  یز آنههال 

تنههها    یلاو کربوکسهه   ی و د   اگههزا و ی گل   یسم متابول 

شده حاص  در ماژوش هرمز رنل بود که    ی غن   یر مس 

  ی ههها و ژن   ها اکسههیدآن ی مههرتبط بهها آنت   هههای یم آنز 

  کنههد ی ها کمک م و به سلوش   کند ی را فعاش م   یدی کل 

ببرند.    ین از ب   ی شور   ی ها را در طوش تنش   ROSتا  

  ی به روز رسههان   یدبخش ممکن است نو   ها یافته   ین ا 

در تحم  به    ی  د    ی ها دانش ما در مورد نقش ژن 

کشههههت    ی بههههرا   توانههههد ی باشههههد و م   ی شههههور 

با استفاده از منههابع    S salsaمانند    هالوفیتی یاهآن گ 

 واهع شود.   ید مف   یز متعار  ن   یر غ   ی آب 

 یتشکر و قدردان

  ی، کشههاورز   یوتکنولههوژی ب   یقههاو موسسه تحق   از 

  فههراهم    هههت   ههها ¬سههامانه   شناسههی یست بخههش ز 

تشکر و    یق حق   ین ا   راستای   در    زم   امکاناو  آوردن 

 . شود ¬ی م   ی هدردان 
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Abstract 

Salinity stress is a significant abiotic factor causing substantial reductions in agricultural crop yields, 

particularly in arid and semi-arid regions. To identify key genes associated with salinity tolerance, Suaeda 

salsa, a species known for its ability to thrive in high-salinity environments, was studied at the 

transcriptome level. RNA sequencing was conducted under NaCl concentrations of 0, 200, 400, and 800 

mM to profile gene expression during salinity stress. While these studies often emphasize differentially 

expressed genes, the interaction dynamics among genes under salinity stress remain underexplored. To 

address this, a correlation network was constructed for 50 selected genes (logFC>2, salinity vs. control) 

with 848 interactions, grouped into three clusters. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) 

analysis revealed that glyoxylate and dicarboxylate metabolism was the sole enriched pathway during 

salinity stress. 

Keywords: RNA sequencing, Abiotic stress, Halophyte 
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