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 چکیده

شاور اساتب باا و اود نقاش   یدر اراضا  یمحصولات کشااورز  یدعوامل محدودکننده تول  ینتراز مهم  یکی  یتنش شور

در  رمزشوندهیربلند غ  یهااآرانها با آن یانیبهم  یالگوها  یونی،  یدر حفظ هموستاز  تراغشایی  هایینشده پروتئشناخته

 هاایینپروتئ گاذارکد یهااژن یاانیبپاژوهش، شاهکه هم یانب در اساتشناخته نشده ا یخوبهنوز به  یتهالوف  یاهانگ

 RNA-Seq یهااباا اساتفاده از داده Suaeda salsaدر  یتفاضال یاانب یدارا رمزشاوندهیربلناد غ  یااهآرانو  تراغشایی

تعامال   1575و    ییشناساا  اغشاییتر  هایینپروتئ  رمزگذارژن    454  ی،تفاضل  یانب  یژن دارا  4148  یانشدب از م  یبررس

شادب بار اسااع تعاداد   ییشناساا  یتفاضل  یانب  یدارا  رمزشوندهیربلند غ   اآران  348ها و  ژن  ینا  یانم  داریمعن  یانیبهم

 یهااها و کانالدهنادهانتقال یهااهاا عمادتاد در گروهژن  ینانتخاب شدندب ا  یعملکرد  یشنآنوت  یژن برا  208ها،  تعامل

غشاا رارار داشاتندب  یسامو متابول یلاسایونفسفر رساانی،یامپ  یرهایمسا یی،غشاا کینازهاایینو پروتئ  هایرندهگ  یونی،

 یاممرتهط با ادراک تنش، انتقال پ   هایینپروتئ  یتگذر، اهمتک  هاییرندهچندگذر و گ  یهانارل  یبالا  یفراوان  ین،همچن

را   یادکاند  رمزشاوندهیرغ   بلناد  اهایآران  ها واز ژن  یاپژوهش مجموعه  ینا  یجرا نشان دادب نتا  یونی  یو حفظ هموستاز

نژادی باه  یهادر برناماه  یاهداف مولکول  ییشناسا  یبرا  ییمهنا  تواندیو م  کندیم  یمعرف  یندهآ  یمطالعات عملکرد  یبرا

 باشدب یستشورز یو توسعه کشاورز  گیاهی

 ایابی آرانتوالی  تراغشایی،پروتئین  تنش شوری، بیان ژن،:  های کلیدیواژه
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  مقدمه

  یرزیستی غ   ی ها تنش   ین تر از مهم   یکی   ی تنش شور 

است و از    ی در سطح  هان   یاهان گ  ی ور مؤثر بر بهره 

و تعاادل    یاونی   ی اختلال در هموستاز   یجاد ا   یق طر 

  کناد ی را محادود م   یااه رشد و عملکارد گ   ی، اسمز 

 (Balasubramaniam et al., 2023; Bahmani et 

al., 2024 ) ها یون و تجمع    ی با اثرات اسمز   ی ور ب ش  

از    ی ا و شااهکه   کنااد ی م   ل را مختاا  ی عملکاارد ساالول 

  ی کاه بارا   ساازد ی را فعال م   یگنالینگ س   ی ها پاسخ 

 Hao et)   هساتند   ی و بقا ضارور   یونی حفظ تعادل  

al., 2021; Jamalirad et al., 2024 از آنجاا کاه   (ب

  ییاارات، تغ   یاان نقطااه درک و پاسااخ بااه ا   ین نخساات 

  تراغشاایی   هاای ین هساتند، پروتئ   یستی ز   ی غشاها 

 ی پاسخ سلول به تنش شور  یم در تنظ  ی نقش محور 

  کنناد ی م   یفاا شور ا   یط سلول تحت شرا   نوشت سر   و 

 (Dutta, 2023 ) ی ا مجموعه   تراغشایی  های ین روتئ ب پ  

  ی هااا پمپ   یااونی،   ی هااا هااا، کانال گسااترده از نارل 

کاه    شوند ی را شامل م   یی غشا   های یرنده و گ   یی غشا 

هااا را کنتاارل  و مولکول   هااا یون   ی انتقااال انتخاااب 

  ی عنوان حسااگرها حااال بااه   ین و در عاا  کننااد ی م 

  یم نظاب ت ( Dutta, 2023)   نمایناد ی عمال م   یطی مح 

وابسته    های سدیم و پتاسیم یون  ورود، خروج   یق در 

  ی هاا ب نارل هاسات ین پروتئ   ین هماهنگ ا   یت به فعال 

  ی، انتخاااب   یونی کااات   ی هااا ، کانال ⁺Na⁺/H  ی تهااادل 

چندگاذر    های ین و پروتئ   ATPوابسته به    ی ها نارل 

از    یری و  لوگ   یونی در حفظ تعادل    ی همگ   یی، غشا 

 ,.Almeida et al)   دارناد   نقاش   ی سالول   یت سام 

  یی انتقال غشا   های یستم س   یی کارا   ین، نابرا ب ب ( 2017

محسوب   ی تحمل به شور  ی اصل  ی ها از شاخص   یکی 

  Suaeda salsa  مانناد   یت هالوف   یاهان در گ   شود ی م 
  یاداری و پا   یاونی انتقاال    یم تنظا  ی بالا برا   یت ظرف 

بااه    ی در سااازگار   یاادی عاماال کل   یی عملکاارد غشااا 

  یاا   یان ب   یش با افزا   رادرند   یاهان گ   ین استب ا   ی شور 

  تراغشااایی   هااای ین از پروتئ   ی ا مجموعااه   یاات فعال 

از    را به واکوئل منتقل کرده   ی اضاف های سدیم  یون 

کنناد و    یری  لاوگ   یتوزول آن در سا  ی تجمع سام 

 ,.Yu et al)   یناد را حفاظ نما   یتای تعاادل الکترول 

  یگنالینگ ساا  یرهای مساا  یاان، لاوه باار ا ب عاا( 2022

  یگنالینگ از  مله سا  ی شده در پاسخ به شور فعال 

ROS    وMAPK   رمزگاذار   ی هاا ژن   یان ب   یت در نها  

 Shinta et)  کنند ی م  یم را تنظ   یی غشا  های ین پروتئ 

al., 2026 ) کااه    دهااد ی موضااوع نشااان م   یاان ب ا

پاسخ    یی تنها عناصر ا را نه   تراغشایی   های ین پروتئ 

 یمی تنظ   ی ها هستند، بلکه در مرکز شهکه  ی به شور 

  ی هاا ژن، خانواده   یان م ب ی ررار دارندب در سطح تنظ 

،  bZIP  یاار نظ   یساای رونو   ی از فاکتورهااا   ی متعاادد 

NAC  ،MYB    وERF   در    یل دخ   ی ها در کنترل ژن

 Gu et)   به تنش نقش دارند  ی و سازگار   یونی انتقال 

al., 2023 ) ی هاا ژن   یمای تنظ   ی حال، الگو   ین ا ا ب ب  

هاا هناوز  آن   ی ا شاهکه   ی و نحوه هماهنگ   غشایی ترا 

نشاان    یار اخ   یقاات حق ب ت یست طور کامل روشن ن به 

 long)   یررمزشاونده بلناد غ   ی ا اه آران   که   دهند ی م 

non-coding RNA, lcnRNA )  ی نقاااش مهمااا  

باه    یاهان در پاسخ گ   یمی تنظ   ی ها عنوان مولکول به 

ب  کنناد ی م   یفاا ا   ی، از  مله شور   یطی، مح   ی ها تنش 

مختلف مانناد    های یسم ها رادرند با مکان RNA  ین ا 

و تعامال باا    یسی ها، کنترل رونو miRNAررابت با  

  یم هدف را تنظا  های ژن   یان ب   یسی، رونو   ی فاکتورها 

  ی باارا   یماای تنظ   یچیااده پ   ی ها کننااد و در شااهکه 

 Das et)   مشارکت داشته باشند   ی با شور   ی سازگار 

al., 2023 ) مانند    یی ها شده در گونه طالعات انجام ب م

Chenopodium quinoa   وBrassica juncea    نشان

  توانناد ی م   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران اند که  داده 

تعامال    ی دهنده باه شاور پاسخ   ی ها با ژن   یماد مستق 

  یت ژن را هادا   یاان کنتارل ب   یدی کل   ی کنند و ا زا 

 ,.Luo et al., 2022; Tribhuvan et al)   کنناد 

  ی اطلاعاات  اامع   ها، یشرفت پ   ین با و ود ا (ب  2024

باا    یانی ب هم   ی ها ها در شهکه lncRNAدرباره نقش  

  یژه و به   ی، در پاسخ به تنش شور   غشایی ترا   ی ها ژن 

  ی هاا ب ژن یسات هنوز در دساترع ن   ها، یت در هالوف 

  کینازها، یرنده ها و گ ها، کانال ، شامل نارل غشایی ترا 

  یگنال و انتقااال ساا  یااونی در تعااادل    یاااتی نقااش ح 
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هاا و  lncRNAهاا باا  نحاوه ارتهااآ آن   ی دارند، ول 

  ی ها در پاسخ به شاور شهکه   ین مشارکت ا   ی چگونگ 

در مطالعاه    ین، استب بنابرا   تر یق در   ی بررس   یازمند ن 

و سااخت    ی تفاضال   یان ب   یل حاضر با استفاده از تحل 

دهنده  پاسخ   غشایی ترا   ی ها ژن   یانی، ب هم   ی ها شهکه 

هاا در  lncRNAهاا باا  و ارتهاآ آن   ی به تنش شور 

رارار گرفاتب تمرکاز    ی ماورد بررسا  S. salsa  یاه گ 

  هااای ین پروتئ   یی پااژوهش باار شناسااا   یاان ا   ی اصاال 

  ی عملکاارد   ی ها دسااته   یااین تع   یاادی، کل   غشااایی ترا 

  یاان م   یاانی ب هم   ی الگوهاا   یی هاا و شناساا غالب آن 

  ی منظور بررساها باه lncRNAو    غشایی ترا   ی ها ژن 

ا    ی ارتهاطات در پاسخ به تنش شور   ین نقش بالقوه 

  ی هاا lncRNAهاا و  ژن   تواند ی م   یکرد رو   ین استب ا 

و    ینااده آ   ی مطالعااات عملکاارد   ی را باارا   یااد کاند 

  یاهاان با هدف توسعه گ   نژادی گیاهی به   ی ها برنامه 

 کندب   ی معرف   یست شورز  ی و کشاورز   شوری مقاوم به  

 
 هاو روش مواد

 هاداده یآورو جمع یبردار نمونه

از اطلاعات مربوآ    ی، بردار انتخاب محل نمونه  برای 

  یاران ا   ی کشاورز   یوتکنولوژی ب   یقات به مؤسسه تحق 

 (ب Zeinalabedini et al., 2021)   اسااتفاده شااد 

از بناادر گااز در اسااتان    S. salsa  یاااه گ   ی بااذرها 

  30بذرها باه مادت    ین شدندب ا   ی آور گلستان  مع 

و    گراد ی در ه سانت   28  ی گلخانه با دما   یک روز در  

  یاک سااعت تار   8ساعت روشان و    16  ی چرخه نور 

،  200،  0شامل    ی مختلف شور   یط ها در شرا )نمونه 

س  ب پارشد کردند   (   NaCl  مولار یلی م   800و    400

ها برداشت شده و  یاهچه مدت، دو نمونه از گ   ین از ا 

  ای آران   شادند تاا   یاز فر   یع ما   یتروژن بلافاصله در ن 

  (ب Jamalirad et al., 2023)   ها اساتخراج گاردد آن 

  به روش   با استفاده از پروتکل استخراج   ای کل آران 

CTAB-LiCl   شاد   استخراج   (Ling et al., 2013 )  ب

با اساتفاده    ا آران   و خلوص   یزان س از استخراج، م پ 

باا    ا آران   یفیات شاد و ک   ی از اسپکتروفتومتر بررسا

ب  از  ب سپس، سااخت  ید گرد   یید تأ   یوانالایزر استفاده 

ها با استفاده از پلتفرم  کتابخانه انجام شده و نمونه 

Illumina HiSeq 2000   یابی   ی توال  paired-end    با

 شدندب    یابی ی باز توال  فت   150طول  

 
 یتفاضل یانب  یلو تحل   RNA-seqیداده ها  

  ی ها مجموعه داده   یه بر پا  ها یل پژوهش، تحل   ین ا   در 

RNA-Seq   یاه مربوآ به گ  S. salsa    انجام شد کاه

کنتارل و ساه ساطح تانش    یط تحت شارا   تر یش پ 

هااا و  و پااردازش شااده بودناادب ژن   یااد تول   ی شااور 

بر    ی تفاضل   یان ب   ی دارا   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران 

-Pو    log2 Fold Change| > 1|   یارهاای اساع مع 

value < 0.01   یاان شاادندب باار اساااع ا   یی شناسااا  

و   ( DEGs)   ی تفاضل   یان ب   ی ژن دارا   4148  یارها، مع 

  یااان ب   ی دارا   یررمزشااونده بلنااد غ   ی ا اهااآران   348

بااه دساات آمااد کااه بااه عنااوان   ( DELs)   ی تفاضاال 

مطالعاه    یان ا   هاای یل در تحل   ی مجموعه داده ورود 

 مورد استفاده ررار گرفتندب 

 
توال   هااای رمااز شااده  ینپروتئ  هاااییاستخراج 

 یتفاضل یانها با بژن توسط

متناااظر بااا    یناای پروتئ   هااای ی اسااتخراج توال   باارای 

متنااظر    های ترانوشت ،  ی تفاضل   یان ب   ی دارا   ی ها ژن 

چهارچوب خوانش   ی ررار گرفتندب نواح  ی مورد بررس 

 TransDecoderافزار  ا استفاده از نرم ( ب ORFs)   باز 

(v5.5.0)   ا   بینی یش پ طور  افازار باه نرم   یان شادند  

حاصل    ی ها ها در داده ORF یی شناسا  ی گسترده برا 

  گیرد ی مورد استفاده ررار م   De novo  شده سرهم از  

 (Haas et al., 2013 ب)  منظور کااهش احتماال  باه

  یاات رابل   یش کوتاااه و افاازا   ی هااا ORF  یی شناسااا 

پروتئ   ی، بعد   های یل تحل   ینان اطم  باا    هاایی ین تنها 

  ی مراحال بعاد   ی برا   یدآمینه اس   150طول حدارل  

  1در شکل    حلیل مراحل ت   ی کل   ی انتخاب شدندب نما 

   ارائه شده استب 
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از ژن ترانس   های ین پروتئ   یل مراحل تحل   یان نمودار  ر   . 1شکل   ب   ی ها ممهران   (ب DEGs)   ی تفاضل   یان با 

 

 تراغشایی هایینپروتئ بینییشپ

  ی دارا   ی ها شده از ژن استخراج   ینی پروتئ   های ی توال 

از    ی تفاضل   یان ب  استفاده  ماورد    DeepTMHMMبا 

  ین ا  (ب Hallgren et al., 2022)   ررار گرفتند   ی بررس 

تعداد    ین، نوع پروتئ   یق، عم   یادگیری بر    ی ابزار مهتن 

  یادهای پپت   ین و همچن   تراغشایی   ی نواح   یت و مورع 

ب تنهاا  کناد ی م   ینای ب یش را با درات باالا پ   یگنال س 

  یاااه ناح   یااک   ی کااه حاادارل دارا   هااایی ین پروتئ 

  هاای یل تحل   ی بودناد، بارا  ( TMR ≥ 1)   تراغشاایی 

 انتخاب شدندب    ی بعد 

 
 تراغشایی  هایینپروتئ  یانب  یهمبستگ یلتحل  

  یاان از م   تراغشاایی   هاای ین پروتئ   یی از شناسا   پس 

هاا از  آن   یاان ب   یر مقاد   ی، تفاضل   یان ب   ی دارا   ی ها ژن 

  یان ب   ی استخراج شدب همهستگ   RNA-Seq  ی ها داده 

و    تراغشاایی   هاای ین کنناده پروتئ رمز   ی ها ژن   ین ب 

ا  ی ب تفاضل   یان ب   ی دارا   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران 

و بر اسااع    HMICS (v5.2.3)افزار  استفاده از نرم 

 Pearson correlation)   یرسون پ   ی همهستگ   یب ضر 

coefficient, PCC )  یی هاا محاسهه شدب تنها  فت  

  P-value < 0.05و مقادار    PCC| ≥ 0.8|   ی که دارا 

  دار ی معناا  یااانی ب هم   ی هااا عنوان تعامل بودنااد، بااه 

سااخت شاهکه    ی ها مهناا تعامل   ین انتخاب شدندب ا 

انجام تح   یانی ب هم  رارار    ی بعد   ی عملکرد   های لیل و 

 گرفتندب 

 
بااا    تراغشااایی  هایینپروتئ  یعملکرد  یشنآنوت

Mercator  
بلند    ی ا اه آران که با    تراغشایی   ینی پروتئ   های توالی 

  ی مهسااتگ ی ه تفاضاال   یااان ب   ی دارا   یررمزشااونده غ 

بااا    ی عملکاارد   یشاان آنوت   ی داشااتند، باارا   دار ی معناا

  یال تحل   Mercator (version 4 v8.0 ) اساتفاده از  

  ی بارا   ب ابازاری ( Schwacke et al., 2019ند ) شاد 

  یااهی گ   پروتئینای   هاای ی توال   ی عملکارد   یشن آنوت 

،  MapMan4  ی بنااد اساات کااه باار اساااع طهقه 

  یرهای و مسا  ی عملکرد   ی ها را در دسته   ها ین پروتئ 

ابازار    یان ا   ی ب خرو ادهاد ی مختلف ررار م   یستی ز 

  ی ها بااه دسااته   ین شااامل اختصاااص هاار پااروتئ 

مارتهط    یستی ز   یرهای و مس   MapMan4  ی عملکرد 
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  ی عملکاارد   یر و تفساا  ی بنااد طهقه   ی بااود کااه باارا 

 مورد استفاده ررار گرفتب   تراغشایی   های ین پروتئ 

 
 یجنتا

بااا   راغشاییت هایینپروتئ  بینییشاستخراج و پ  

 یتفاضل یانب

  ی، تفاضاااال   یااااان ب   ی ژن دارا   4148مجمااااوع    از 

متناظر استخراج شدندب پس از    ینی پروتئ  های ی توال 

  2989(،  اساایدآمینه   150≤ )   ی طااول   یلتاار اعمااال ف 

انتخااب    ی بعاد   هاای یل تحل   ی بارا   ینی پروتئ   ی توال 

پ    DeepTMHMMباا اساتفاده از    بینای یش شدندب 

  یااک حاادارل    ی دارا   ین پااروتئ   454نشااان داد کااه  

  یااان ساااتندب ا ( ه TMR≥1)   غشاااایی درون   یاااه ناح 

بلناد    ی ا اه آران با    یانی ب هم   یل تحل   ی برا   ها ین پروتئ 

در مراحاال    ی عملکاارد   یشاان و آنوت   یررمزشااونده غ 

  ی نواح   یش تعداد و آرا   ی انتخاب شدندب بررس   ی بعد 

  هااااای ین نشااااان داد کااااه پروتئ   غشااااایی درون 

  ی تو ه راباال   ی از تنااوع ساااختار   شااده یی شناسا 

گاذر و  تک   هاای ین برخوردار هستند و شامل پروتئ 

  غشایی درون   ی تعداد نواح   یع ب توز شوند ی چندگذر م 

  یااان ا   شاااده بینی یش از سااااختار پ   یی ها و نموناااه 

ارائه شده    3و    2  ی ها در شکل   یب ترت به   ها ین پروتئ 

 استب 

 

 

   ی بر اسااع درصاد ناواح   ی تفاضل   یان با ب   ی ها ژن   یان از م   شده یی شناسا   تراغشایی   های ین پروتئ   های رمزگذار ژن   یع توز   . 2شکل  

   چند گذر غشایی   یا تک  
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  ی بر اسااع تعاداد ناواح   ی تفاضل   یان با ب   ی ها ژن   یان از م   شده یی شناسا   تراغشایی   های ین پروتئ   های رمزگذار ژن   یع توز   . 3شکل  

 غشایی درون 

 

  یااهاا آران  ها وژن  یانب  یهمبستگ  یلتحل  یجنتا

 یررمزشوندهبلند غ

الگوهاا   ی منظور بررسابه    ی هاا ژن   یاان ب   ی ارتهااآ 

  هاااای ین کنناااده پروتئ رمز   ی تفاضااال   یاااان ب   ی دارا 

  ی دارا   یررمزشاونده بلناد غ   ی ا اهاآران باا    تراغشایی 

ژن    454  یاان م   ی همهساتگ   یال تحل   ی، تفاضال   یان ب 

  یررمزشااونده بلنااد غ   ی ا اهااآران   348و    تراغشااایی 

حاصل از    یان ب   یر بر اساع مقاد   ی تفاضل   یان ب   ی دارا 

  یارهای انجام شدب بر اساع مع   RNA-Seq  ی ها داده 

تعاماال    1575در مجمااوع    شااد، یین تع   یش از پاا

و    تراغشااایی   ی هااا ژن   یااان م   دار ی معناا  یااانی ب هم 

غ   ی ا اه آران    ی تفاضال   یاان ب   ی دارا   یررمزشونده بلند 

  ی تعاماال دارا   815تعااداد،    یاان شاادب از ا   یی شناسااا 

  ی همهساتگ   ی تعامال دارا   760مثهت و    ی همهستگ 

  ی حضاور هار دو ناوع الگاو   یانگر بودند که ب   ی منف 

منظور  باه   ی، در شهکه استب در گاام بعاد   یانی ب هم 

  ی هاا تعاداد تعامل   یشاترین که ب   یی ها ژن   یی شناسا 

داشتند،    یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران را با    یانی ب هم 

بلنااد    ی ا اهااآران از دو    یش کااه بااا باا  یی هااا ژن 

  ی همهسااتگ   ی تفاضاال   یااان ب   ی دارا   یررمزشااونده غ 

  ین شدندب بر اساع ا  اج نشان دادند، استخر  دار ی معن 

  یشااان آنوت   ی و بااارا   یی ژن شناساااا   208  یاااار، مع 

  یان انتخاب شادندب ا   ی بعد   های یل و تحل   ی عملکرد 

  یاانی، ب هم   ی هاا تعامل   یشاتر تعداد ب   یل ها به دل ژن 

  ی نقش احتمال   ی بررس  ی برا   ید کاند   ی ها عنوان ژن به 

 در نظر گرفته شدندب   ی ها در پاسخ به تنش شور آن 

  ای یرشاهکه شاهکه، ز   ی ساختار کل   یش نما   منظور به 

  یشاترین باا ب   یررمزشونده بلند غ   ای آران   30شامل  

  تراغشااایی   ی هااا و ژن   دار ی معناا  ی هااا تعااداد تعامل 

شهکه،   ین (ب در ا 4شد )شکل  یم ها ترس مرتهط با آن 

  دار ی معنا  یاانی ب تعامل هم   یک دهنده  نشان   یال هر  

  ژن   یاک و    یررمزشاونده بلند غ   ی ا اه آران   یک   یان م 

به   تراغشایی   رمزگذار  افزا استب    یی خوانا   یش منظور 

  ی ها با برچسب   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران شکل،  

داده شادند و    یش و ببب نماا   lnc-1  ،lnc-2  ی اختصار 

ارائاه شاده    1ها در  دول مکمل  شناسه کامل آن 

از    ی تنها بخشا  4استب لازم به ذکر است که شکل  

د  دهای م   یش را نما   دار ی معن   یانی ب تعامل هم   1575

بار اسااع    ی و عملکرد   ی آمار   های یل تحل   ی و تمام 

   اندب انجام شده   شده یی شناسا   ی ها کل تعامل 
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ب   . 4شکل   تعامل  غ   ای آران   30  ین شهکه  ب   یررمزشونده بلند  و ژن   یشترین با  پروتئین   ی ها تعامل  تراغشایی رمزگذار  ها  بگره های 

 ( هستند ی )خاکستر   های تراغشایی رمزگذار پروتئین   ی ها ( و ژن ی )رنگ   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران دهنده  نشان 

 

 مراکااتورب   یشان بار اسااع آنوت   DELsباا    شده یان ب هم   های تراغشایی رمزگذار پروتئین   ی ها ژن   ی عملکرد   ی بند دسته   . 1جدول  

ب   ها ی توال   اند شده   ی بند طهقه   ی و مولکول   یستی ز   ی ها در رده   ی تطابق عملکرد   یشترین بر اساع 

Num of protein Mercator annotation  

68 not classified 1 

8 membrane protein of unknown function 2 

7 L-Lectin protein kinase 3 

6 EC_2.7 transferase transferring phosphorus-containing group 4 

4 WAK/WAKL protein kinase 5 

4 solute transporter 6 

4 phosphate transporter 7 

4 anion transporter 8 

4 ABC1 subfamily-C transporter 9 

3 sugar efflux transporter 10 

3 RING-H2-class ATL-subclass E3 ubiquitin ligase 11 

3 protein of unknown function 12 

3 metabolite transporter 13 

3 DUF26 protein kinase 14 

3 Component (structural/regulatory) 15 
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3 auxin efflux transporter 16 

3 ABCB-type transporter 17 

3 ABC2 subfamily-G half-size transporter 18 

2 xylosyltransferase 19 

2 UMF23-type solute transporter 20 

2 sulfate transporter 21 

2 regulatory protein 22 

2 putative PPR-type organelle RNA editing factor 23 

2 phosphatidate phosphatase 24 

2 Pepsin-type protease 25 

2 oligopeptide transporter 26 

2 LRK10-1-like protein kinase 27 

2 ligand-gated cation channel 28 

2 iron/zinc/manganese/cobalt cation transporter 29 

2 EC_3.6 hydrolase acting on acid anhydride 30 

2 EC_3.2 glycosylase 31 

2 EC_2.4 glycosyltransferase 32 

2 cyt-b561 electron shuttle hemoprotein 33 

2 borate transporter 34 

2 amino acid transporter 35 

47 Functional categories with single members 36 

 

رمزگاااذار    یهااااژن  یعملکااارد  یشااانآنوت

   Mercatorبا     های تراغشاییپروتئین

  هاای ین پروتئ   ی عملکارد   یاع توز   ی منظور بررساباه 

  یررمزشاونده بلناد غ   ی ا اهاآران مرتهط با    تراغشایی 

  یاان ا   ی عملکاارد   یشاان آنوت   ی، تفاضاال   یااان ب   ی دارا 

  یج انجام شدب نتا  Mercatorبا استفاده از   ها ین پروتئ 

در    شاااده یی شناسا   هااای ین نشااان داد کاااه پروتئ 

  ی بناد بر اساع طهقه   ی متنوع   ی عملکرد   ی ها دسته 

MapMan4    یشااترین (ب ب 1راارار گرفتنااد ) اادول  

  ی بنااد در گااروه فارااد طهقه   هااا ین تعااداد پروتئ 

( ررار داشتندب پاس از آن،  ین پروتئ   68)   ی عملکرد 

  8بااا عملکاارد ناشااناخته )   یی غشااا   هااای ین پروتئ 

  L-Lectinناااوع    کینازهاااای ین (، پروتئ ین پاااروتئ 

  ی هااا دهنااده گروه انتقال   هااای یم ، آنز ( ین پااروتئ 7) 

( و  ین پاااااااروتئ 6)   (EC 2.7)فسااااااافردار  

( از  ین پروتئ   4)    WAK/WAKL  کینازهای ین پروتئ 

  ین، همچنا  بودندب   ی عملکرد   ی ها دسته   ین تر فراوان 

مرتهط با انتقال    های ین از پروتئ   ی متعدد   ی ها گروه 

  ی هاا شدند که شاامل نارل   یی شناسا   ها یون مواد و  

نارل  نارل   ی ها مواد محلول،    یاون، آن   ی هاا فسافات، 

نارل ABC  ه خانواد   ی ها نارل  رناد،    ی خرو ا  ی هاا ، 

سااولفات،    ی هااا نارل   ین، اکساا  ی خرو اا  ی هااا نارل 

بودنادب    ینه آم   یدهای اس   ی ها بورات و نارل   ی ها نارل 

ا  و    یگنالینگ مرتهط با س   های ین پروتئ   ین، علاوه بر 

نوع    کوئیتین یوبی  یگازهای از  مله ل  ی، سلول  یم تنظ 

RING-H2 های دامنااه   ی دارا   کینازهااای ین ، پروتئ  

DUF26    وLRK10-1 وابساته    یونی کات   ی ها ، کانال

و    ترانساافرازها یکوزیل پروتئازهااا، گل   یگانااد، بااه ل 

  های ین پروتئ   یان در م   یز ن   ا آران   یرایش و   ی فاکتورها 

  47  یان، مشاهده شادندب افازون بار ا   شده یی شناسا 

  یاک تنهاا توساط    یاک هار    یگر د   ی دسته عملکرد 

  ی تنوع عملکرد   یانگر شدند که ب   یندگی نما   ین پروتئ 

اساتب    شاده یی شناسا   اغشاایی ت   های ین پروتئ   ی بالا 
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    ارائه شده استب   5در شاکل    ی عملکرد   ی ها دسته   ین ا   ی نسه   یع توز 

 

 ها DELبا    یان هم ب   تراغشایی   های ین پروتئ   ی برا   MapMan4  ی عملکرد   ی ها دسته   یع توز   . 5شکل  

 
 بحث

رمزگاااذار    ی هاااا ژن   یاااانی ب هم   یااال تحل   یج نتاااا 

بلنااااد    ی ا اهاااآران و    هاااای تراغشااااایی پروتئین 

  S. salsaدر    ی تفاضاال   یااان ب   ی دارا   یررمزشااونده غ 

رمزگذار    ی ها از ژن   ی تو ه نشان داد که بخش رابل 

  یااانی ب هم   ی ها در شااهکه   هااای تراغشااایی پروتئین 

حضاور دارنادب    ی مرتهط باا پاساخ باه تانش شاور 

نشاان داد کاه    یاز هاا ن ژن   ین ا   ی عملکرد   یشن آنوت 

در انتقاال    یل دخ   های ین به پروتئ   راوانی ف   یشترین ب 

  کینازهااای ین و پروتئ   ها یرنااده گ   هااا، یون مااواد و  

  ها یافتااه   یاان (ب ا 2اختصاااص دارد ) اادول    یی غشااا 

 .Sدر    ی آن است که پاساخ باه تانش شاور   یانگر ب 

salsa   ی هاا ژن   یاان ب   ی هماهناگ الگوهاا   ییار با تغ  

انتقال غشا  با  همراه استب    یگنالینگ و س   یی مرتهط 

  یال تحل   یه مطالعه بر پا   ین از آنجا که ا   حال،   ین با ا 

ارتهاآ   یانی ب هم  شده  مشاهده   ی ها انجام شده است، 

بااوده و لزوماااد    یااان ب   ی الگوهااا   ییااری تغ هم   یااانگر ب 

هاا و  ژن   یان م   یم مستق   یمی دهنده روابط تنظ نشان 

 ب یستند ن   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران 

 

 

 .S. salsaدر    ی مرتهط با تنش شاور   یانی ب در شهکه هم   های تراغشایی رمزگذار پروتئین   ی ها ژن   ی عملکرد   ی بند طهقه   . 2جدول 

هاا،  مو ود انجام شده استب  دول شاامل تعاداد ژن   های یشن مطالعه و بر اساع آنوت   ین توسط ا   ی عملکرد   ی بند گروه 

و تک   یع توز  و م ساختار چندگذر   باشد ی هر دسته م   در   غشایی درون   ی تعداد نواح   یانه گذر، 

Category Number_of_genes Multi_pass Single_pass Median_TM 

Transporters / Channels 103 97 6 5 

Unknown / Miscellaneous 68 32 36 1 

Signaling / Kinases / 

Receptors 

42 5 37 1 

Proteases / Hydrolases 16 9 7 2.5 

Metabolism / Carbohydrate 

metabolism 

12 9 3 2 
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Metabolism / Lipid 

metabolism 

9 8 1 4 

Stress / Defense / Immunity 7 3 4 1 

RNA / DNA / Protein 

processing 

6 6 0 3 

 
 شبکه یها: هسته عملکردو کانال هادهندهانتقال

  ی عملکارد   ی ها دساته   یاان در م   ی فراوانا  بیشترین 

  یاااونی   ی هااا هااا و کانال بااه نارل   شااده یی شناسا 

  یز ن   ها ین پروتئ   ین ساختار ا  ی اختصاص داشتب بررس 

  ین چند   ی ها دارا از آن   ی ا نشان داد که بخش عمده 

  ی سااختار   یت هستند که با ماه   غشایی درون   یه ناح 

  ود مطابقات داردب و ا  یی غشاا   ی ها از نارل   یاری بس 

  یل امکااان تشااک   غشااایی درون ت   یچ مااارپ   ین چنااد 

  یر و ساا   هاا یون انتقاال    ی بارا   ی اختصاص   یرهای مس 

باا نقاش    یژگای و   یان و ا   کند ی را فراهم م   یهات ترک 

انتقال ماواد    یم در تنظ   ها ین پروتئ   ین شده ا شناخته 

تا    ی تحمل به شور  یاهان، در گ   از غشا سازگار استب 

،  ⁺Kو   ⁺Na  های یون  ی به حفظ هموستاز   یادی حد ز 

  ی تعادل اسمز   ی و برررار   ها یون   یر انتقال سا   یم تنظ 

در مطالعاه  (ب  Amin et al., 2021)   وابساته اسات 

مرتهط باا انتقاال فسافات،    ی ها حاضر، حضور نارل 

رنااادها و    یناااه، آم   یدهای ساااولفات، باااورات، اسااا

نشاان    یاونی   ی هاا در کناار نارل   ی فلز   های یون کات 

  تمالاد اح   ی به تنش شور   S. salsaکه پاسخ    دهد ی م 

  یاف محدود نهوده و ط   یم انتقال سد   یم تنها به تنظ 

را در بار    یی انتقاال غشاا   ی ها از سامانه   ی ا گسترده 

  ی مهنا  یشین پ   ی ها مشاهده با گزارش   ین ب ا گیرد ی م 

به تنش    یت هالوف   یاهان بودن پاسخ گ   ی بر چندبعد 

مختلف    یرهای زمان مس هم   یم و ضرورت تنظ  ی شور 

در   (ب Hao et al., 2021) دارد    ی انتقال مواد همخوان 

خااانواده    ی اعضااا   شااده، یی شناسا   ی هااا ژن   یااان م 

  ی هااا ، از  ملااه نارل ATPوابسااته بااه    ی هااا نارل 

هاا باا  نارل   یان مشاهده شدندب ا   یز ، ن ABCخانواده  

در    ATP  یاادرولیز حاصاال از ه   ی اسااتفاده از اناارژ 

مشارکت دارناد و    ها یت و متابول   ها یون انتقال فعال  

تانش    یط تحات شارا   ی سالول   ی در حفظ هموستاز 

 (ب Dahuja et al., 2021)   کنند ی م   یفا ا   ی نقش مهم 

  یااانی، ب هااا در شااهکه هم گااروه از نارل   یاان حضاور ا 

آن    یانگر دهنده، ب انتقال   های ین پروتئ   یر همراه با سا 

احتمالاد علاوه    S. salsaدر    ی است که پاسخ به شور 

انتقااال فعااال    یرهای بااه مساا  یرفعااال، بار انتقااال غ 

  ین ا   یانی ب هم   یگر، د   ی ب از سو ت اس   ی متک   یز وابسته ن 

  یاان ب   ی دارا   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران ها با  نارل 

هاااا در  مشاااارکت آن   یاااانگر ب   تواناااد ی م   ی تفاضااال 

  ی مشترک مرتهط با پاسخ به شاور   یان ب   ی ها ماژول 

  ی ا اهاآران اند که  نشان داده   یشین باشدب مطالعات پ 

  یااااق از طر   تواننااااد ی م   یررمزشااااونده بلنااااد غ 

ساختار   ییر تغ  یسی، رونو  یم مانند تنظ  هایی یسم مکان 

بلنااد    ی ا اهااآران کنش بااا  باارهم   یااا   ین کرومااات 

دهنده  پاساخ   ی ها ژن   یان ب   یم در تنظ   یررمزشونده غ 

(ب  Ma et al., 2022)   به تنش مشارکت داشته باشند 

از    ی احتمااال و ااود دارد کااه برخاا  یاان ا   ین، بنااابرا 

در    یاز ن   شده یی شناسا   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران 

دهنده نقش  انتقال   ی ها ژن   یان ب   ی الگوها   ی هماهنگ 

  یازمنااد ن   یه فرضاا  یاان د ا ییااداشااته باشااند، امااا تأ 

 مستقل استب   ی مطالعات عملکرد 

 
 شبکه یادراک یه: لاینازهاو ک هاگیرنده

را    شده یی شناسا   های ین گروه عمده از پروتئ   دومین 

  یل تشااک   یی غشااا   ینازهااای ک ین و پروتئ   ها یرنااده گ 

  غشاایی درون   یاه ناح   یاک   ی که اغلب دارا   دهند ی م 

ا  شاده  با ساختار شناخته   یژگی و   ین منفرد هستندب 

  یرنده گ شاااااهه   کینازهای یرناااااده از گ   یاری بسااااا

 (Receptor-like kinases; RLKs )   مطابقات دارد

  یگنال، س   یافت در  ی برا  ی سلول دامنه خارج   یک که از  

  ینااازی دامنااه ک   یااک و    غشااایی درون   یااه ناح   یااک 

  ی هااا ژن   یااان اند در م شااده   یل تشااک   یتوزولی ساا

 L-lectinماننااد    یی هااا خانواده   شااده، یی شناسا 
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receptor kinases  ،WAK/WAKL protein 

kinases   دامناااه   ی دارا   هاااای ین و پروتئ  DUF26  

اند کاه  نشان داده   یشین پ   ات مشاهده شدندب مطالع 

از پروتئ   ین ا    یطی، مح   ییرات در درک تغ   ها ین گروه 

  ی ساااز وابسااته بااه تاانش و فعال   هااای یام انتقااال پ 

نقاش دارناد و در پاساخ    یلاسایون فسفر   یرهای مس 

مشارکت    یداتیو و اکس   ی اسمز   ی ها به تنش   یاهان گ 

 Ye et al., 2017; Gandhi and)   کننااد ی م 

Oelmüller, 2023; Yao et al., 2025  ین، بناابرا (ب  

  ی هاا ژن   یان در م   ینی پروتئ   ی ها خانواده   ین حضور ا 

هاا در  شاده آن با نقش شناخته   ی تفاضل   یان ب   ی دارا 

داردب رارار گارفتن    ی همخوان   ی پاسخ به تنش شور 

گاذر در  عمادتاد تک   کینازهاای ین و پروتئ   ها یرنده گ 

چندگاذر،    ی هاا هاا و کانال نارل   ی بالا   ی کنار فراوان 

مکمال را ارائاه    ی سازمان عملکرد   یک از    یری تصو 

احتماالاد    یی غشا   های یرنده که گ   ی ا گونه به   دهد  ی م 

از تانش    ی ناشا  های یام پ   یه و انتقال اول   یافت در در 

  ی هااا هااا و کانال کااه نارل   ی نقااش دارنااد، در حااال 

ا را   یی غشا    یاق از طر   یزیولوژیک ف   ی ها پاسخ   ی در 

مشاارکت    یهاات ترک   یر و ساا   هاا یون انتقال    یم تنظ 

ا ی م  الهته  پا   ین کنندب  بار    هاای یژگی و   یاه برداشات 

  ی و الگوهاا   ینی پروتئ   ی ها خانواده   ین شده ا شناخته 

شااده در مطالعاه حاضاار اساات و  مشاهده   یاانی ب هم 

ب  یسات ن   یم مساتق   یمای تنظ   یر مس   یک اثهات    یانگر ب 

بلناااد    ی ا اهااآران بااا    ها یرنااده گ   یاان ا   یااانی ب هم 

  توانااد ی م   یااز ن   ی تفاضاال   یااان ب   ی دارا   یررمزشااونده غ 

  یاان ب   ی هاا هاا در ماژول مشاارکت آن   نده ده نشاان 

 باشدب    ی مشترک مرتهط با پاسخ به شور 

 
 غشا ییو بازآرا  یپیدیل متابولیسم

در    یپید ل   یسم مرتهط با متابول   ی ها تعداد ژن   اگرچه 

کمتار باود،    ی عملکارد   ی ها دساته   یر با سا   یسه مقا 

ا   ی تو ه بخش رابل    ی ناواح   ی دارا   ها ین پروتئ   ین از 

هاا در سااختار و  بودند که با نقش آن   غشایی درون 

نشاان    یشاین عملکرد غشا سازگار استب مطالعات پ 

  یاب در ترک   ییار تغ   یجاد با ا   ی اند که تنش شور داده 

  یدهای اشاهاع اسا  یازان غشا، از  ملاه م   یپیدهای ل 

  یالیت، باه حفاظ سا  یپیدها، فسافول   یش چرب و آرا 

 ,Upchurch)   کند ی و عملکرد غشا کمک م  یداری پا 

گزارش شده    یت هالوف   یاهان در گ   ین همچن (ب  2008

در حفاااظ عملکااارد    ییااارات تغ   یااان اسااات کاااه ا 

باا    یااه گ   ی ساازگار   یش و افازا   یی غشا   های ین پروتئ 

در   (ب Yang et al., 2025) نقش دارناد    ی شور   ش تن 

بلناد    ی ا اهاآران از    ی برخا  یاانی ب مطالعه حاضر، هم 

  یساام ماارتهط بااا متابول   ی هااا بااا ژن   یررمزشااونده غ 

  یان ا   ی مشاارکت احتماال   یاانگر ب   تواناد ی م   یپیدی ل 

مشترک مرتهط باا پاساخ    یان ب   ی ها ها در ماژول ژن 

گاروه    ین باشدب در مجموع، حضور ا   ی به تنش شور 

و    یااونی   ی هااا هااا، کانال در کنااار نارل   هااا ن از ژ 

کاه پاساخ باه    دهاد ی نشاان م   یی غشا   های یرنده گ 

انتقاال    ی ها ساامانه   یم احتمالاد علاوه بر تنظ   ی شور 

تغ   یی، غشا  مارتهط باا حفاظ    ینادهای در فرآ   ییر با 

 همراه استب   یز غشا ن   یداری ساختار و پا 

 
  یاااییو پروتئازهااا: پو  کوئیتینیوبی  هایسیستم

 یاپساترجمه

و    E3 ubiquitin ligase  رمزگذار   ی ها ژن   شناسایی 

  یاان ب   ی دارا   ی هاا ژن   یاان در م   یی غشا   ی پروتئازها 

  ییاارات کااه عاالاوه باار تغ   دهااد ی نشااان م   ی تفاضاال 

  ی ا پساتر مه  یم مرتهط با تنظ  یندهای فرا  یسی، رونو 

  ی به تنش شاور   S. salsaممکن است در پاسخ    یز ن 

  یسااتم س   یاهااان، مشااارکت داشااته باشااندب در گ 

  ی اصل   ی از سازوکارها   یکی   پروتئازوم –یتین کوئ یوبی 

  هااا ین پروتئ   یاات و فعال   یااداری مقاادار، پا   یم تنظاا

از طر   شود ی محسوب م  شادن    کوئیتیناه یوبی   یق و 

  هاایی ین پروتئ   یا   دیده یب آس   های ین پروتئ   ی، انتخاب 

  یب شوند، به سمت تخر   یافت باز   یا حذف    ید را که با 

  نظایم در ت   یناد فرا   یان ب ا کند ی م   یت هدا   یافت باز   یا 

  ی، از  مله تنش شاور   یطی، مح   ی ها پاسخ به تنش 

 ;Stone, 2014)   کنااد ی م   یفااا ا   ی نقااش مهماا

Dabravolski and Isayenkov, 2024  ی از ساو (ب  

  ی انااد کااه برخاانشااان داده   یاار مطالعااات اخ   یگاار، د 
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کنش با  رادرند با برهم   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران 

  ینااااد ، فرا E3 ubiquitin ligase  یگازهااااای ل 

  یاااداری ه پا یجاااشااادن و در نت   کوئیتیناااه یوبی 

مثاال،    ی کننادب بارا   یم هادف را تنظا  های ین پروتئ 

lncRNA lncWD83   تعامل با    یق رز از طر   یاه در گ

  یااب شاادن و تخر   کوئیتینااه یوبی ،  PUB11  یگاااز ل 

کرده و در کنتارل    یم را تنظ   RcMYC2L  ین پروتئ 

  یان ا  (ب Yeqing et al., 2023)  نقاش دارد   ی گلاده 

بلناااد    ی ا اهاااآران کاااه    دهاااد ی شاااواهد نشاااان م 

  توانناد ی م   یسی، رونو   نظیم علاوه بر ت   یررمزشونده غ 

  یااز ن   ی ا پساااتر مه   یم تنظاا  یناادهای فرا   ی در برخاا

 مشارکت داشته باشندب 

  یر مااارتهط باااا مسااا  ی هاااا مطالعاااه، ژن   یااان ا   در 

  یااانی ب هم   ی دارا   ی هااا ژن   یااان در م   کااوئیتین یوبی 

  یی شناساا   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران با    دار ی معن 

  یاک و اود    یی تنها باه   یاانی ب هم   ین شدندب اگرچه ا 

امااا    کنااد، ی را اثهااات نم   یم مسااتق   یماای رابطااه تنظ 

هااا و  ژن   یاان زمااان ا مشااارکت هم   یااانگر ب   توانااد ی م 

  کاولی در پاساخ مول   یررمزشاونده بلناد غ   ی ا اه آران 

  ینکه روشن شدن ا   ی باشدب برا   ی به تنش شور   یاه گ 

وارعاد    شده یی شناسا   یررمزشونده بلند غ  ی ا اه آران   یا آ 

پا   کوئیتین یوبی   یر مس   یق از طر    یت فعال   یا   یداری بر 

انجاام مطالعاات    گذارند، ی هدف اثر م   های ین پروتئ 

  ی هااا کنش برهم   یم مسااتق   ی و بررساا  ی عملکاارد 

 استب   ی ضرور   ی مولکول 

 
  هاییسااماز مکان  یناشناخته: سرنخ  هایپروتئین

 هایتهالوف یاختصاص

  تراغشااایی   هااای ین از پروتئ   ی راباال تااو ه   بخااش 

مطالعاه در دساته معملکارد    ین در ا   شده یی شناسا 

  یان رارار گرفتنادب ا   « یشن مفارد آنوت   یا ناشناخته«  

احتمالاد ناشا از محادود باودن اطلاعاات    ی موضوع 

  ی ها گونه   ی ها از ژن   یاری بس  ی مو ود برا  ی عملکرد 

مربوآ    ده دا   های یگاه ناکامل بودن پا   یز و ن   یت هالوف 

 (ب Cheema et al., 2025)   اسات   یاهاان گ   یان باه ا 

ا  از پروتئ   ین حضور  کاه    دهاد ی نشاان م   ها ین گروه 

در پاسااخ    مااوثر   ی مولکااول   ی هنااوز همااه ا اازا 

شااناخته    ی خوب بااه   ی بااه تاانش شااور   هااا یت هالوف 

ازا نشده  عنوان  باه   توانناد ی هاا م ژن   یان ا   رو، ین اندب 

ده،  ین آ   ی مطالعات عملکرد   ی برا   ی مناسه   های ینه گز 

  یاد  د   ی و ساازوکارها   یرها مسا  یی با هدف شناساا 

 ب یرند ررار گ   ی مورد بررس   ی، مرتهط با تحمل شور 

 
 یریگ نتیجه

  هااای ین  ااامع از پروتئ   یری مطالعااه تصااو   ایاان 

  یاانی ب و ارتهااآ هم   ی تفاضال   یان ب   ی دارا   تراغشایی 

 .S   در پاسخ   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران ها با  آن 

salsa   یی ب شناسااا دهااد ی ارائااه م   ی باه تاانش شااور  

  یی، غشاا   یگنالینگ س   یون، مرتهط با انتقال    ی ها ژن 

  دهاد ی نشان م   ی ا پساتر مه   یم غشا و تنظ   یی بازآرا 

احتماالاد    ی باه تانش شاور   یات هالوف   ین که پاسخ ا 

  یساتی ز   یناد فرا   ین زمان چناد حاصل مشارکت هم 

  یااانی ب منفااردب شااهکه هم   یر مساا  یااک اساات، نااه  

بلناااد    ی ا اهاااآران ارتهااااآ    یاااانگر ب   آمده ت دسااابه 

  ینادها فرا   یان در ا   یار درگ   ی هاا با ژن   یررمزشونده غ 

  یان ا   محور ی بساتگ هم   یات است، اما با تو ه به ماه 

تعاااملات    یااانگر ب   یی تنها روابااط بااه   یاان ا   یاال، تحل 

ازا یساتند ن   یم مستق   یمی تنظ    یاق نقاش در   رو، یان ب 

در    شااده یی شناسا   یررمزشااونده بلنااد غ   ی ا اهااآران 

  یرهای مس   یا   ها ین پروتئ   یداری ها، پا ژن   یان ب   یم تنظ 

  یلای تکم   ی مطالعاات عملکارد   یازمند ن   یگنالینگ س 

 استب 

  های ین از پروتئ  ی حضور تعداد رابل تو ه  همچنین، 

کاه    دهاد ی با عملکرد ناشناخته نشاان م   تراغشایی 

در    ی پاسخ باه شاور   ی مولکول   ی ها هنوز همه مؤلفه 

S. salsa   هاا، در کناار  ژن   یان اندب ا شاناخته نشاده

  تواننااد ی م   شااده، یی شناسا   یااانی ب هم   ی ها شااهکه 

  عملکاردی مطالعاات    ی برا   ی عنوان اهداف مناسه به 

  ی تحمل شور   ید  د   ی سازوکارها   یی و شناسا   ینده آ 

ب در  یرناد مورد استفاده رارار گ   یت هالوف   یاهان در گ 
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درک    ی بارا   ی پاژوهش چاارچوب   ین ا   یج مجموع، نتا 

ارتهاآ م  و    یررمزشاونده بلناد غ   ی ا اه آران   یان بهتر 

ممهااران در پاسااخ بااه تاانش  ترانس   هااای ین پروتئ 

  ی باارا   یی مهنااا   توانااد ی و م   کنااد ی فااراهم م   ی شااور 

  یناده آ   ی اصالاح   ی و کاربردهاا   کردی مطالعات عمل 

 (ب 6)شکل    باشد 

 

 

ب   یررمزشونده بلند غ   ی ا اه آران با    یان هم ب   های تراغشایی رمزگذار پروتئین   ی ها ژن   ی نقش احتمال   ی مدل مفهوم .  6شکل     یان با 

 Suaeda salsaدر    ی در پاسخ به تنش شور   ی افترار 
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Abstract 

Salinity stress is one of the major factors limiting agricultural production in saline soils. Although 

transmembrane proteins are known to play essential roles in maintaining ion homeostasis, their co-

expression patterns with long non-coding RNAs (lncRNAs) in halophytes remain poorly understood. In 

this study, the co-expression network of differentially expressed transmembrane protein-coding genes and 

long non-coding RNAs in Suaeda salsa was investigated using RNA-Seq data. Among 4,148 

differentially expressed genes, 454 transmembrane protein-coding genes were identified, and 1,575 

significant co-expression interactions were detected between these genes and 348 differentially expressed 

lncRNAs. Based on the number of co-expression interactions, 208 genes were selected for functional 

annotation. Functional analysis showed that these genes were mainly associated with transporters and ion 

channels, membrane receptors and protein kinases, signaling pathways, phosphorylation, and membrane 

metabolism. In addition, the high abundance of multi-pass transporters and single-pass receptors 

highlighted the importance of proteins involved in stress perception, signal transduction, and ion 

homeostasis. These findings provide a set of candidate genes and lncRNAs for future functional studies 

and may serve as a valuable resource for identifying molecular targets in plant breeding programs and 

advancing saline agriculture. 

Keywords: Gene expression, Transmemebrane protein, Salinity stress, RNA-Seq 
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