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 چکیده

 تیاقابل یعاطبی طورباه هااآن یدفاع ستمیمتحرک نداشته و س یدفاع یهاسلولبرخلاف جانوران،  اهانیگ

مهام  هیاو در دو لا دهیاچیپ اریبسا اهانیگ یذات یمنیا ستمیرا ندارد. س مارگرهایدر برابر ب یتوسعه و سازگار

شده  لیتشک یاز اجزاء متعدد ستمیس نیا از هیگسترده وابسته است. هر لا رسانیپیام ستمیبه س و یافتهسازمان

و  ماارگریکاه از ورود ب یکایزیو ف ییایمیشا یدفااع ی. سدهاشوندمیدر زمان مناسب وارد عمل  کیکه هر 

 یو مار  سالول ییزایمااریمارتب  باا ب یهااپروتئین انیاب ،یژنیانفجار اکسا ،کنندمی یریجلوگ یبروز آلودگ

 یدفاع یهاپاسخمطالعه  یهاراه نیاز بهتر یکیهستند.  دهیچیپ ستمیس نیاز ا ییهابخش، همه شدهریزیبرنامه

است.  پتومیسالم در سطح ترانسکر اهینسبت به گ ماریب اهیژن در گ انیب راتییتغ یومطالعه الگ مارگریبه ب اهیگ

 یباه الگاو تاوانمی هاامولکول نیمربوط به ا یهاژن ییدر سلول و شناسا mRNA یهامولکول یابیتوالیبا 

 High-Through put) پرُبرونداد یبرد. فناور یپ یماریپس از بروز ب راتییتغ نیا زانمی و هاژن انیب راتییتغ

Technologies) RNA-seq  ساازیکمیو  یینسل دوم، امکان شناساا یابیتوالی یهاتوانمندیاز  گیریبهرهبا 

مطالعاه  یابزارهاا نیتاراز به یکای عنوانباهاماروزه  یفناور نی. اکندمیفراهم  پتومیصدها ژن را در ترانسکر

شاناخته  اهاانیگ یدفااع یهاپاساخدر  ریادرگ یهااژن ییو شناسا مارگریب-زبانیم یبرهمکنش پتومیترانسکر

 .شودمی

طرفاه، دو یهااخوانش، آر.ان.اِ یاابیتوالی ماارگر،ی/ باهیبرهمکنش گ اه،یگ یمنیا ستمیس: های کلیدیواژه

 .یافتراق انیب یدارا یهاژن زیآنال
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 مقدمه

محل  کیثابت ماندن در  دلیلبه اهانیگ

  یشاارا رییااو تغ ییدر جابجااا یو ناااتوان

 رساانیپیام یرهایمسا یخود، دارا یطیمح

هساتند تاا  اتییامفصل و پار از جز اریبس

 هاایناهیدر هز یبتوانند با حفا  همااهنگ

رشاد، از خاود در  یبارا ازیامورد ن یانرژ

زنااده ریزنااده و   یهااابراباار انااواش تاانش

تکامل  ،نیبر اافزون(. 3کنند ) دفاش یخارج

باا  اهانی( گcoevolutionهمراه و همزمان )

 کی لیسبب تشک یاهیگ یمارگرهایانواش ب

 ایلایاهو  دهیچیپ اریبس یذات یمنیا ستمیس

 یاجاازاء پرشاامار دارای کااه شااده آنهااادر 

که  یکیزیو ف ییایمیش یدفاع یاست. سدها

 یریشاگیپ یو بروز آلودگ مارگریاز ورود ب

 ییالقاا یدفاع یهامکانیسم(، تا 4) کنندمی

(، oxidative burst) یژنیمانند انفجار اکسا

 PR (pathogenesis یهاااپروتئین انیااب

related proteins) یو ماااار  ساااالول 

( programmed cell death)شدهریزیبرنامه

 شوندمیآ از  مارگریب ییکه به دنبال شناسا

 یمنیا ستمین سیاز ا ییهابخش ی(، همگ5)

ژن در  انیاب راتییتغ یهستند. مطالعه الگو

 ییساالم، شناساا اهیابه گنسبت  ماریب اهیگ

 پذیرامکانرا  یمنیا ستمیدر س لیاجزاء دخ

هر ژن در موجودات  انی. تظاهر و بسازدمی

آن و  یاز رو برداریرونوشاااتزناااده باااا 

آن ژن  رونوشت ای آر.ان.اِ رونوشتساخت 

کاال موجااود در  آر.ان.اِ بااه .شااودمیآ اااز 

. شاااودمیاطااالا   پتومیسااالول ترانساااکر

دو بخااش مهاام بااه نااام  از پتومیترانسااکر

و  نیکدکنناده پاروتئ یهاmRNAمجموعه 

کدکنناده ریا  آر.ان.اِ یهامولکولمجموعه 

 یشااده اساات. از زمااان معرفاا لیتشااک

عوامااال  عنوانباااه آر.ان.اِ یهاااامولکول

 ییژناوم و پروتئاوم، شناساا نیحدواس  با

از  یکای آنها انیب سازیکمیو  هارونوشت

 یمولکول شناسیستیدر ز یاصل یهازمینه

 یهاامولکول یاابیتوالی باا(. 6) است بوده

mRNA یهااااژن ییدر سااالول و شناساااا 

 یبه الگاو توانمی هامولکول نیمربوط به ا

در  راتییتغ نیا زانمی و هاژن انیب راتییتغ

  یشرا کی جادیپس از ا ایزمان خاص  کی

 نیابار ابرد. افازون یپ ،یماریمانند ب ژهیو

باا اراهاه  دتوانمی زیکل ن آر.ان.اِ یابیتوالی

موجود  یهارونوشتجامع از انواش  ییالگو

کدکنناده و  یهارونوشاتدر سلول شاامل 

ماااا را در درک عملکااارد و  رکدکنناااده،ی 
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 یااابیتوالیکنااد.  یاریااژنااوم  یسااازمانده

 مدلری  تموجودا یبرا ژهیو پتومیترانسکر

 موجود آنها یبرا یکیکه بانک اطلاعات ژنت

و  باودهمهام  اریص اسات، بساناق ای نبوده

روش  نیاااطلاعااات بااه دساات آمااده از ا

ژنوم کامال را  ینبود توال یتا حد دتوانمی

از  شیپ آر.ان.اِ یهامولکول(. 7جبران کند )

 رونوشااتبااه  دیاانخساات با یااابیتوالی

شااوند.  لی( تباادcDNAخااود ) دی.ان.ای

 یاابیتوالی یبارا یمختلف هایتفرمگرچه پل

شاده اسات اماا در  یمعرفساخته و  آر.ان.اِ

 از پلتفاارم اهلومنااا شااتریب ریاااخ یهاسااال

(Illuminaبه علت هز )ییو تواناا کمتر نهی 

(. 8داده، استفاده شده است ) دیتول شتردریب

در  آر.ان.اِ یهااامولکول یااابیتوالی جااهینت

 وتااهک یهاخوانش صورتبهپلتفرم اهلومنا 

(Short reads )طرفاه ) کیاsingle end, 

SE )طرفهدو ای (paired end, PE)  به طول

 یابیتوالی. شودمیگزارش  bp150حداکثر 

مطالعاه  ینخسات بارا آر.ان.اِ یهامولکول

انسااان مااورد اسااتفاده قاارار  پتومیترانسااکر

در  RNA-seq ی(. کااربرد فنااور9گرفت )

باه موقاع و  ییو شناساا یابیابا رد یپزشک

 دهیبهام چساب یهاژن ای هارونوشت عیسر

 یرشااد ساارطان یاصاال لیاااز دلا یکاایکااه 

در  یاتیاح ینقش روند،می شماربه هاسلول

 موقعزودهنگام و انجام اقدامات به ییشناسا

 ریااخ هاایدارد. در ساال درماانی ومناسب

فااراهم کااردن  دلیلبااه RNA-seq یفناااور

صدها  زمانهم راتییتغ یامکان مطالعه الگو

همزمااان در  طوربااه پتومیژن در ترانسااکر

 نیاز بهتار یکای عنوانبه مارگر،یو ب زبانیم

 یبرهمکنشا پتومیمطالعه ترانسکر یابزارها

 ریادرگ یهااژن ییو شناسا مارگریب-زبانیم

شاااناخته  اهاااانیگ یدفااااع یهاپاساااخدر 

 .شودمی

 و هااژن ییدر شناسا آر.ان.اِ یابیتوالی کاربرد

 آنها انیب راتتغیی

از  یارزشامند اریاطلاعاات بسا تاکنون

 یهااروش کماک باه آنهاا ساختار و اهژن

ماننااد  پتومیمطالعااه ترانسااکر تااریمیقااد

 ،یقطعااات ژناا ایاا هاااژن سااازیهمسانه

 یزهایبا روش سنگر، آنال cDNA یابیتوالی

 SAGE (serial analysisو  هیزآرایر یانیب

of gene expression)  به دست آمده که در

و  هیتجز .شوندمی یداده نگهدار یهاپایگاه

 یااابیمکانبااا  RNA-seq یهاااداده لیااحلت

(mapping )یهاتوالیکوتاه با  یهاخوانش 
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پاس  .شودمیآ از  هاپایگاه نیموجود در ا

 یهااژن تاوالی باا هااخوانش یابیمکاناز 

در  شااادهبیان یهااااژنشاااناخته شاااده، 

 نیا برعلاوه. شودمی ییشناسا پتومیترانسکر

 تیاان ماهداشاات دلیلبااه آر.ان.اِ یااابیتوالی

 شااتریب یهااااگزونکشاا   ییتوانااا ،یکماا

را  شدهبیان نیگزیجا یهااگزون ای شدهبیان

 .آوردیفراهم م

 هاااونیاالیم دیاابااا تول آر.ان.اِ یااابیتوالی

 ییشناسااا باارعلاوهخااوانش، قااادر اساات 

 پتوم،یشااناخته شااده در ترانسااکر یهاااژن

 ییهامکاندر  دیجد یهاژن ییشناسا امکان

قابلا  یژنا چهای آنهااکه در  را رونوشتاز 

نشده است، را فاراهم  ییشناسا ای ینبیشیپ

 ایاژن  کیا دیاجد هاایشکل دتولی. آورد

 یهامکانیسماز  یکی( isoforms) هاایزوفرم

 ،یپتومیترانساکر راتییاتغ جاادیدر ا یاصل

 یکیولااوژیب فرآینااد نیاا(. در ا10اساات )

ژن ممکن اسات از  کیاز  ژهیو یهااگزون

mRNA  بااه آن افااافه شااوند. ایااحااذف 

از نظار  یکساانی یهانیبه پروتئ هاایزوفرم

 تکه ممکان اسا شوندمیعملکرد، ترجمه 

  یموجود به شارا کی یدر پاسخ اختصاص

 از آمده دستشوند. شواهد به انیمتفاوت ب

از  شیکاه با کندمی شنهادیپ راخی مطالعات

 %61در انساان و  یچند اگزون یهاژن 90%

دچاار  اهان،یدر گ نترونیا یدارا یهاژناز 

باا  (.12 ،11) شاوندمی راتییاناوش تغ نیا

 را هاژندسته از  نیا ،ژهیو یزهایانجام آنال

 RNA-seq یباه کماک فنااور تاوانمی زنی

 یهاایزوفرم لیو تحل هیکرد. تجز ییشناسا

متفاوت مورد استفاده   یکه در شرا شدهبیان

 یاقاافتر انیاب زآناالی اناد،سلول قرار گرفته

ژن  انیاب میدر تنظا رتغیی اثر در که را هاژن

 . کندمی لتکمی است، داده رخ

 RNA-seq زیآنال مراحل

 هیاا، تهآر.ان.اِ اسااتخراج ،هانمونااه هیااته

 دیاااو تول یاااابیتوالی ،cDNAکتابخاناااه 

 .هاخوانش

مورد مطالعه باا  پتومیترانسکر یابیتوالی

مااورد  یهانمونااهکاال از  آر.ان.اِاسااتخراج 

 به هانمونه(. 1)شکل  شودمیوهش آ از پژ

مرحلاه  کی مار،یب) مارتی و شاهد گروه دو

شاده و پاس از  یبناد( دستهخاص یزیتما

 اتعملیا ،هانموناهکال از  آر.ان.اِاستخراج 

 یهاامولکول( fragmentationخرد کردن )

ریورس  میانجام شده و به کمک آنز آر.ان.اِ

 رداریبرونوشاات فرآیناادو  کریپتااازترنس
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از صاادها هاازار  ایمجموعااهمعکااوس، 

 هیااته cDNA (cDNA library)مولکااول 

 ای( linkers) نکرهای. پس از اتصال لشودمی

قطعات  ی( به دو انتهاadaptorsآداپتورها )

 نیا یابیتوالی، cDNA موجود در کتابخانه

 ژهیااو یهاااپلتفرماز  یکاایکتابخانااه در 

 second generationنسل دوم ) یابیتوالی

sequencing ) -انجام شاده  -اهلومنا شتریب

 صاااورتبه یاااابیتوالی نیاااا جاااهیو نت

 نیاز ماش (short readsکوتاه ) یهاخوانش

 فرآیند نیا جهی. نتدآییبه دست م یابیتوالی

تاا  30 نیخوانش کوتااه )با هاونیلیم دیتول

 تیاباگایگ 10تاا  3 ایخوانش  ونیلیم 100

شاده  یاابیتوالی .اِآر.انداده( در هر نمونه 

 است.

 

.هاخوانش یابیمکاننمونه تا  هیاز ته RNA-seq زیآنال کیانجام مراحل  -1شکل 

  هاخوانش شیرایو ت،یفیسنجش ک

( text files) یمتن هایلفای در هاخوانش 

 نیا. به اشوندمی رهیذخ FASTQبه فرمت 

هر باز  تیفیبازها، ک یتوال برعلاوهکه  یمعن

 phred) کیفیات فارِد ازیاامت یمبناابر  زین

quality scoreاساتشاده  رهی( در آن ذخ .

ر بر اساس کد مربوط به ه کیفیت فرِد ازامتی

( ASCII table) یکا سکاراکتر در جدول اَ

. پلتفاارم اهلومنااا در شااودمینشااان داده 

 شینماا یبارا 33از آفسات  ریاخ یهاسال

مایاستفاده  کیفیت فرِد ازیدر امت 10تیفیک

 "!"مبنااااا، کاااااراکتر نیاااا. باااار اکنااااد
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(decimal value  در جااادول  33برابااار

ASCII10برابار  کیفیت فرِد ازیامت انگری(، ب 

 64برابار  decimal value) "@"و کاراکتر

 کیفیت فرِد ازیامت انگری( بASCIIدر جدول 

با معادلاه  کیفیت فرِد ازیاست. امت 40برابر 

(p)1010 log-Qphred= ه ک شودمی  یتعر

عبااارت اساات از احتمااال اشااتباه  pدر آن 

 ازیاامت یوقتا نیخوانده شدن هر باز. بنابرا

Qphered  است  یمعن نیاست به ا 20برابر

 ،بااز کیاباز خوانده شاده،  100 رکه از ه

 عباارت باه و اسات شاده یابیتوالیاشتباه 

هر باز  یبرا یابیتوالی یاحتمال درست گردی

 (.13اسااااااااااات ) Qphred ،99% 20در 

 تیافیسنجش ک یبرا یمختلف یافزارهانرم

 FastQC افزارنرمشده است.  یها معرفداده

 نیا نیاز بهتر یکی نوکسیل عاملستمیدر س

باا چناد آزماون  FastQCها است. افزارنرم

. کندمی یابارزی را هاخوانش تیفیمختل  ک

 هار ازاء به شدهخوانده یتوال تیفیآزمون ک

  نیااا نیمهمتاار Qphered ازیااامت ایاا باااز

هار  یبارا FastQC گازارش. هاستآزمون

 هااایلیااو در فا ریتصااو صااورتبهنمونااه 

HTML گازارش،  نیا. در اشاودمی رهیذخ

خوانش در هر نمونه، بر اساس  تیفیکدامنه 

 ت،یاافیساانجش ک یاسااتاندارد کدگااذار

باا ساه منطقاه سابز،  ریتصو کی صورتبه

که رنگ  شودمی داده شیو قرمز نما ینارنج

 تیافیک یباالا، ناارنج تیافیک انگریابز بس

قباول اسات. قابلری  تیفیمتوس  و قرمز ک

پلتفارم  یبارا تیافیک یاستاندارد کدگاذار

اساتاندارد ماورد اساتفاده در  ابهاهلومنا مش

 Sangerسااااانگر)یاااااابی توالیروش 

sequencing ،)40تااا  10 یباار مبنااا یعناای 

و نامطلوب در  تیفکییب یهاخوانشاست. 

اثار  زیآناال یخام در مراحال بعاد یهاداده

 نیااحااذف شااوند. ا دیااداشااته و با یمنفاا

نااامطلوب شااامل آداپتورهااا،  یهاااخوانش

 یدهایااکااه درصااد نوکلئوت ییهاااخوانش

 شااتربی %50 از آنهاا( در Nنشااده ) وانادهخ

کاه در آزماون  ییهااخوانش ریاست و ساا

حااذف شااوند.  دبایاا ،اندشاادهرد  تیاافیک

 از آنهاا تیافیکه شاخص ک ییهاخوانشاز

. شودمیاستفاده  زیآنال برای است، بالاتر 20

نامناسب  یدهایحذف و برش نوکلئوت یبرا

 یمختلفا هاایافزارنرم هاا،از طول خوانش

 کیااااااموماتیوجااااااود دارد کااااااه تر

(trimmomaticدر س )ناوکسیعامل ل ستمی 

 یهااا بااوده و بااراافزارنرم نیاااز ا یکاای
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 دوطرفه اهلومنا مناساب اسات یهاخوانش

(14.) 

 

 ژناو  روي هااخوانش یابیاو مکان یفیردهم

 مرجع

 یااابیمکانبااا  RNA-seq یهاااداده زیآنااال

ژنااوم مرجااع  ی( روmapping) هاااخوانش

و  بنادیآن دساته جاهیکاه نت شاودمیآ از 

 هاار(. 2 شااکل)  سااتهاخوانش ییشناسااا

چند ژن باا  ای کی با هاخوانش از مجموعه

 ییند. شناساارتباط دار یفردیاز هم یدرجات

 نومژ روی آنها تیموقع نتعیی و هادسته نیا

 یامکاااان بازسااااز ،یدر مراحااال بعاااد

 هاایزوفرمو هارونوشتکامل از  یامجموعه

. آوردمای فاراهم را آنهاا تیاموقع نییو تع

 BWA( و 15) Bowtie یهاااااافزارنرم

(Burrows-Wheeler aligner) (16 )

 دو هار. دانکاربرد را داشته نیشتریتاکنون ب

 BWT باه ناام ایاز ساختار داده تمالگوری

(Burrows-Wheeler transform)  اساتفاده

ژنوم مرجع  قتیساختار در حق نی. اکنندمی

. کنادمی رهیافشارده ذخ اریبس یرا به شکل

از  ایژهیااابزارهااا از نااوش و نیااا نیهمچناا

 ساازینمایه( به نام indexing) سازینمایه

(Ferragina-Manzini indexing) FM 

تا جستجو  رندگییژنوم مرجع کمک م یبرا

 -بااالا اریبساا یدر ژنااوم مرجااع بااا ساارعت

انجام شود  -خوانش در هر ساعت هامیلیون

 RNA-seq ژهیاو یابیمکان یابزارها .(17)

در  یابیمکاننسبت به  یشتریب هایبا چالش

از  یاریرو هسااااتند. بسااااروبااااه دی.ان.اِ

بااا دو  دساات کاام RNA-seq یهاااخوانش

( نتاارونیا یاگاازون مختلاا  )در دو سااو

 یااابیتوالیچاارا کااه  شااوندمی ردیاا هم

پس از برش و جداشدن  آر.ان.اِ یهامولکول

 انجاام شاده ،رونوشاتاز  ینترونیا ینواح

خاوانش از  کیا نبناابرای(. 2 شکل) است

RNA-seq  ممکاان اساات بااا دو اگاازون از

 ای bp10000ژنوم مرجع  یکه رو رونوشت

 یشاود. بارا  یردصله دارند، همفا ،شتریب

 یهاخوانشاز  یمعمول یسر کینمونه در 

 شتریاز انسان ب RNA-seq یجفت باز 100

 کیااگزون از  نچندی با هاخوانش %35از 

 افتنیاا(. 18) اندشااده ردیاا هم رونوشاات

چنااد  یهاااخوانش نیااا یباارا یردیفااهم

اسات  یبه مراتب دشوارتر از حاالت یاگزون

اگازون باشاند.  کی به علقمت هاخوانشکه 

 اب،یاردیا همابزار  کی یژگیو نیمهمتر

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

13
99

.1
3.

1.
6.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                             7 / 24

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1399.13.1.6.6
https://journalofbiosafety.ir/article-1-356-fa.html


 "1399، بهار 1، شماره 13دوره ، مجله ایمنی زیستی"

94 

 یهاامکانبه  تیو حساس ییشناسا ییتوانا

 exon) هاااگزونو اتصاال  نتارونیبارش ا

junction اساس  نیاست. بر ا رونوشت( در

 ابزارهااااا:  نیاااااز ا یدو دسااااته کلاااا

به مکان برش  رحساسی  هایابیردی هم

(unspliced aligners)  هایابیردی همو  

( spliced aligners)شحساس به مکان بار

 از  HISAT2 .اندشااااااده توسااااااعه داده

حساس باه مکاان بارش  هایابیردی هم

  ساازینمایهاز  Bowtieو  HISAT2 است.

کاه  کننادمیاساتفاده  BWT/FMبر اساس 

 نیو چناد یسراسار سازینمایه کیشامل 

وم کوچک و پراکنده در ژن سازینمایههزار 

 را باا ساازی ریاهام HISAT2است. اما 

 ایا Bowtieبرابار سارعت  نیچناد یسرعت

BWA آن باارعلاوه(. 18) دهاادیانجااام ماا 

HISAT  برش و  دیجد یهامکانقادر است

 انیااااشااااروش و پا دیااااجد یهااااامکان

 نیااکنااد. ا ییرا شناسااا برداریرونوشاات

 یساینوهیحاشا لیافا یبا فراخاوان افزارنرم

( که genome annotation file)ژنوم مرجع 

شده شناخته هاینترونای و هااگزونمحدوده 

 یاابیمکان اتیادر آن مشخص اسات، عمل

 .دهدمی بهبود را هاخوانش

 پتو یترانسکر بازسازي و هاخوانش مونتاژ

 آنهاا یهااایزوفرمو  هارونوشت یبازساز

-RNA زیاهاداف در آناال نیتراز مهم یکی

seq  .یبازسااز یبارا تالاش برعلاوهاست 

 یساطح نساب ،رونوشتدرست و کامل هر 

زده  نیتخما زین هارونوشت از کیهر  انیب

 در مااورد  ی. از آن جااا کااه حتااشااودمی

 هاایمانناد انساان کاه پاژوهش هاییگونه

هیآن صورت گرفته، هنوز حاش یرو یادیز

  ن،یکدکنناااده پاااروتئ یهااااژن یساااینو

 وآلترنااتی از حاصال کاه آنهاا هایانتیوار

 یهایآر.ان.اِ یهاژنهستند و  نگیسیاسپلا

انتظاار  تاوانمیکدکننده، کامل نشاده، نری 

باار  پتومیترانساکر یبازساااز جاهیداشات نت

ماا  ،نویسیحاشیه لیژنوم مرجع و فا یمبنا

 و هاااژناز تمااام  یبااه فهرساات کااامل را

  یبرخاا ن،یااا باارعلاوهبرساااند.  هاااایزوفرم

نها بر اسااس ت کننده،ردی هم افزارهاینرم

 شاده، شاناخته یهااژنی ساینوهیحاش لیفا

 نیای. تعکنندمی نییرا تع هارونوشت تیکم

بااه  اریبساا قااتیدر حق هارونوشاات تیااکم

 و  ساازیردیا هم همرحل یصحت و درست

 نایا و مرجاع ژنوم بر هاخوانش یابیمکان

 یزوفرمایاز چاه ا یکه هر خوانش به درست
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که اندازه  نیا لیدارد. اما بدل یبستگ د،آییم

 کیاا( از طااول کاماال bp100) هاااخوانش

 اری( بساbp1200طور تقریبای به) رونوشت

بااه طااول کاماال  یابدسااتی اساات، تاارکم

چاالش اریبسا نتااژ،پاس از مو هارونوشت

 (.19خواهد بود ) زبرانگی

 نگیو اساتر یتا نگیاستر یافزارنرمبسته 

 StringTie and StringTieماارج ) یتااا

merge) یهاااافزارنرم نیدتریاااز جد یکاای 

 و هاااخوانشمونتاااژ  یمااورد اسااتفاده باارا

بسااته  نیااساات. ا پتومیترانساکر بازساازی

 یخروجا لیافا افاتیپس از در یافزارنرم

HISAT2 شاده،  یابیمکان یهاخوانش، از

مونتاااژ  ،نویساایحاشیه لیاابااه کمااک فا

از  ایرا انجاام داده و مجموعاه هارونوشت

. کندمی ییشناسا هارامزوفریو ا هارونوشت

 هارونوشتاز  کیهر  یفراوان نیبر اعلاوه

زده و جااادول شااامارش نیتخمااا زیااارا ن

مرحلاه  یبرا ا( رtable counts) هاخوانش

 یهر ژنا یتئور طوربه. کندمیآماده  یبعد

 number of) یشاتریکه تعاداد خاوانش ب

counts) شاده  یابیمکانو  ردیفیهمآن  با

 پتومیدر ترانساکر یباالاتر انیباشد سطح ب

 دارد.

 به دست آمده يهارونوشت يساز مستند

شده  ییشناسا یهاژنعملکرد  نییتع یبرا

 بااا هااژن نیادر مرحلاه قبال، از بلاسات ا

 ماننااد مناسااب بلاساات انااواش از اسااتفاده

Blast2GO  وBLAST+  در مقاباااااااااال

داده مانناد  یهاپایگاهموجود در  یهاتوالی

NCBI-Nr proteins، UniProt  وTAIR10 

 در آنهاامشابه باا  یهاتوالیاستفاده شده و 

. سااپس، شااودمی ییشناسااا هاااپایگاهن ایاا

 مشخصاات باه توجاه باا هااژن بندیدسته

(. 21 ،20) شااودمیمشااابه انجااام  یهاااژن

Blast2GO کسیماواز ا بخشای اکناونهم 

 .شودمینام شناخته  نیباکس است و به ا

 هاژن یافتراق انیب زیآنال

در مطالعاااه  یاز اهاااداف اصااال یکااای

 نیاایتع ،آر.ان.اِ یااابیتوالیو  پتومیترانسااکر

 نمونه در آنها انیاست که ب ییهاژنفهرست 

 داریینسبت به شاهد، به شاکل معنا مارتی

  یدر شارا یرییااسات. هار تغ افتهی رییتغ

 رییاموجود زنده با تغ کی یرونیب ای یدرون

 هاسخ دادژن در آن موجود پ انیب یدر الگو

 انیاکه ب ییهاژن ییشناسا نی. بنابراشودمی

دچار  یمتفاوت و اختصاص  یشرا نبی آنها

  اساااااااااات شااااااااااده رییااااااااااتغ
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(differentially expressed genes, 

DEGsییدر درک و شناسا یدیکل یتی( اهم 

 یاااابیتوالیدارد.  یکیپیفناااوت راتییاااتغ

-high) پُربروناداد فناوریبا  پتومیترانسکر

through put technologies) RNA-seq 

 یبارا یبه انتخااب اصال ریاخ یاهدر سال

 لیتباد یافتراقا یهاژن انیب یمطالعه الگو

 هاایافزارنرم و هااروش امروزه. است شده

 انیااب زیآنااال یباارا یشاامارپر یوتریکااامپ

وجاود  RNAseq هایبه کمک داده یافتراق

 حااال در ساارعت بااه آنهااادارد کااه تعااداد 

 مانند افزارهانرم نیا شتریب است. در شافزای

edgeR (22 )ایااا baySeq (23پااا )از  شی

 تعاااداد ،هااااژن یافتراقااا زیانجاااام آناااال

مربوط باه هار ژن کاه معارف  یهاخوانش

 اتیاژن اسات، باه کماک عمل انیامقدار ب

ماننااد  ژهیااو عیااتوز کیاادر  ،سااازینرمال

 ایا (negative binomial) یمنف ایدوجمله

( قااارار داده Poisson) ساااونیپو عیاااتوز

مقاادار  تااوانمی بیاان ترتیاا. بااه اشااودمی

(value )ناااموجود را از مشاااهده  یهاااداده

آن حادس  یمدل مورد استفاده و پارامترها

 NOIseqمانناد  یگارید یزد. البته ابزارها

 زیآنااال یباارا زیاا( ن25) SAMseq( و 24)

از  برخااای. دارد وجاااود هااااژن یافتراقااا

 مانناد ،هااژن یافتراق انیب زیآنال یهاروش

EBseq (26 )و Cuffdif (27برا )یابیرد ی 

 یهااااایزوفرمو  هارونوشاااتو کشااا  

وجود،  نای با. اندشده ناشناخته توسعه داده

و  نلایااپیااپا نتااریمناسااب یرو یتااوافق

معتبر از نظر  جیبه نتا یابیدست یکل براپروت

 ییدر شناساا یریپذو تکرار یقدرت، درست

وجاود نادارد و  یراقافت انیب یدارا یهاژن

(. 28هنوز ادامه دارد ) نهیزم نیپژوهش در ا

 و  کیساااتماتیمفصااال، س یبررسااا کیااا

  هااایداده زآنااالی مااورد در نگاارجانبااههمااه

RNAseq   توسااSahraeian  و همکاااران

از  Deseq2و  edgeR( نشااان داد کااه 29)

  حیصااح ییشناسااا یباارا ییتوانااا نیشااتریب

خااوردار بر یافتراقاا انیااب یدارا یهاااژن

 ،یخروج لیبا استفاده از فا ،edgeRهستند. 

StringTieجاادول تعااداد  ی، کااه محتااو 

شده باا ژناوم مرجاع یابیمکان یهاخوانش

را که  ییهاژن است، هانمونهاز  کیهر یبرا

در  داریمعناینسبت به شاهد سالم تفاوت 

. کنادمیو گازارش  ییدارند را شناساا انیب

 FDRاز دو شااااااخص  ،edgeR جیپکااااا

(false discovery rate) و LogFC 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

13
99

.1
3.

1.
6.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            10 / 24

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1399.13.1.6.6
https://journalofbiosafety.ir/article-1-356-fa.html


 "RNA-seq یبه کمک فناور مارگرهایبه ب اهیگ یدفاع یهاکاوش پاسخ ،بناء و همکارانخلقتی"

97 

(log fold change) و آسااااااتانه  

p-value<0.05، ییشناسااا اریاامع عنوانبااه 

نسبت به شااهد  ماریکه در نمونه ت ییهاژن

. کندمیدارند، استفاده  دارمعنی انیتفاوت ب

 مااریژن در نموناه ت انیاب راتییاتغ سهیمقا

 MAآن ژن در  انیمتوس  ب رینسبت به مقاد

Plot نیااز ا اینمونه. شودمی داده شینما 

 یگردو اهیژن در گ انیب راتییتغ یپلات برا

 ماارگریباه قاارب ب یپاس از آلاودگ یرانیا

Ophiognomonia leptostyla  عامااااال

مشاهده  2آنتراکنوز گردو در شکل  یرمایب

 ییهااژن(. نقاط قرماز نشاانگر 1) شودمی

 001/0 از آنهاادر  FDRاست که شااخص 

نسابت شااهد ساالم  آنها انبی و بوده مترک

 تفاوت آنها انیکه ب ییهاژناست.  دارمعنی

 نشاان داده اهینداشته با نقاط سا داریمعنی

کااه در اطااراف خاا  افااق جمااع  شااودمی

 .شوندمی

 با  یساعت پس از آلودگ 48رقم چندلر( ) یرانیا یگردو زبانیژن در م انیب راتییتغ سهیمقا -2 شکل

stylaO. lepto ( بر اساسFC2logنسبت به مقاد )انیمتوس  ب ری ( آن ژنCPM10log،) ماریدر دو نمونه ت 

(.1) انیدر ب ابهمش یهاژن: اهی. نقاط سدارمعنی انیتفاوت ب یدارا یهاژننقاط قرمز:  و شاهد.

 يهاپاسا در  ریادرگ یافتراق يهاژن یابیارز

 اهیگ یدفاع

در  یمنیا ستمیکه س دهدینشان م مطالعات

اول  هیااسات. لا یاصال هیشامل دو لا اهیگ

 ییترا شاا یهاگیرندهاز  ایمجموعهشامل 

خارج  نیدوم یدارا یهاگیرندهاست مانند 

 leucin reach) نیاز لوساا ی ناا یساالول

repeatیالگاااو یی( کاااه پاااس از شناساااا 

 pathogen) مااارگریهمااراه ب یمولکااول

associated molecular patterns, 
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PAMPاز  ایمجموعااهکااردن ا فعااال( باا

 تااوژنیوابسااته بااه م ینازهااایک نیپااروتئ

(mitogen activated protein kinase, 

MAP-Kinaseهی. لاکنندمیرا منتقل  امی( پ 

 یدرون سالول شاتریکه ب یمنیا ستمیدوم س

محصولات  ایمقاومت  یهاپروتئیناست، با 

اساااس ماادل  باار. کناادمیکااار  R یهاااژن

(، نخسات 3دانگل )شکلجونز و  یگزاکیز

پاسخ  PRRs لهیبه وس PAMPs ییبا شناسا

افتد کاه آن یبه راه م PAMPحاصل  یمنیا

 PTI (PAMP- triggered ای نیادیرا دفاش بن

immunity) از  دتوانمیپاسخ  نی. انامندیم

. اجزاء کند یریجلوگ اهیشدن گزهینوادامه کل

 تیافعال جهیکه در نت زین اهیگ یسلول وارهید

 دیااتول مااارگریب هااایمیآنااز یزیدرولیااه

عمال  PAMP عنوانباه ندتوانمی ،شوندمی

 لیا. پروفزنادیمقاومت را برانگ نیکرده و ا

ماننااد  گاارید یباااتیترک PAMP یمولکااول

گلوکااان و ،هانیتاایک دها،یساااکاریپااوپلیل

(. 31،32) شاودمیشاامل  زیارا ن هانیفلاژ

اش افکتورها دفا دیبا تول مارگرهایاز ب یبرخ

در  کنندمیسرکوب  ایرا شکسته  اهیگ یذات

پاس از  اهیادر گ یمنیدوم ا هیحالت لا نیا

 لهیبااه وساا مااارگریب هااایافکتور ییشناسااا

رخ  R یهاپروتئین یدرون سلول یهاگیرنده

 ایشروش شونده با افکتور  یمنیکه ا دهدمی

ETI (effector- triggered immunity) 

 نااوش  قااتیدر حق ETI. شااودمی دهیاانام

است که سبب باروز  PTIپاسخ  ةشدتیتقو

باا  طور معماولبه ETI. از شودمیمقاومت 

 تیاز حساس یناش یعنوان پاسخ مر  سلول

(hypersensitive reactionن )ادیااا زیااا 

 جااهینت قااتی، در حقETI فرآینااد. شااودمی

اساات. در  مااارگریو ب اهیااتکاماال همااراه گ

در  یعاایانتخاااب طب ارفشاا یمرحلااه بعااد

وارد عمال  ETIاجتنااب از  یبارا گرماریب

 ایاافکتاور را بپوشااند  یهااژنتا  شودمی

در  یعاایگوناااگون کنااد. فشااار انتخاااب طب

 یو اختصاص دیسبب بروز انواش جد زبانیم

 شاودمی ETI دوباره دادو رخ R یهااز ژن

 ای PTI فرآینداز دو  کیشدن هر(. فعال30)

ETI  ده دا شیرا افزا یماریبه ب اهیگمقاومت

(. 4،2) کنادمیرا محادود  ماارگریو رشد ب

از اجزاء مرباوط  یانبوه انیب مارگریحمله ب

 رییارا دچاار تغ اهیاگ یذات یمنیا ستمیبه س

اجازاء کاه  نیااز ا ی. فهرست اجمالکندمی

در  کنادمی رییاتغ یها پس از آلاودگآن انیب

 .شودمیادامه آورده 
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.(30) اهیگ یمنیا یذات ستمیدر مورد س یگزاکیز مدل -3شکل 

 یسیرونو يفاکتورها

مجموعاه  از یبخشا یسیرونو یفاکتورها

در کنتاارل انااواش  یاصاال هااایکنناادهمیتنظاا

و پاساخ باه  اهیگ زیمرتب  با تما یهافرآیند

 یهساتند. فاکتورهاا یخاارج یهاامحارک

 AP2/ERF برداریرونوشاااااااااااااااات

(APETALA2/ethylene responsive 

factor) ، (basic helix-loop-helix) 

bHLH، MYB  وWRYK  از جملاااااااااه

هستند که در  یسیرونو یفاکتورها نیترمهم

دخالات دارناد.  مارگرهاایباه ب اهیاپاسخ گ

ژن در  انیاب میبا تنظا یسیرونو یفاکتورها

 یرهای، مسااPTI ،PTI یدفاااع یهاپاسااخ

 هاایتیمتابول دیبا هورمون، تول رسانیپیام

دخالت دارند  هانیتوالکسیاخت فو س هیثانو

فاکتورهاا باه نوباه  نیا انی(. هر چند ب33)

زمااااان  راتییااااخااااود در معاااار  تغ

پااااس  راتییااااو تغ برداریرونوشاااات

 قاتی(. تحق34) قرار دارد برداریرونوشتاز

 یفاکتورهااا انیاانشااان داده اساات کااه ب

پااااس از  WRYK 33،53،75 یساااایرونو

  شیافاازا یاهیااگ یمارگرهااایبااه ب یآلااودگ

 یفاکتورهاا نیا(. نقاش ا36 ،35) ابادییم

 ثابات یدفاع یهاپاسخ میدر تنظ یسیرونو

بااه  WRKY یهاااپروتئین شااده اساات.

(TGACC(A/T) W-box  یهاژن پیشبردر 

  یهاااژن انیااهاادف خااود متصاال شااده و ب

ساارکوب  ایاادساات خااود را فعااال نییپااا

 WRKY یهاپروتئین ن،یبر ا. افزونکنندمی

بااا  رسااانیپیام دهیااچیاز شاابکه پ یجزهاا

 گااردی بااا تعاماال در و بااوده هاااهورمااون

 اهیگ یدفاع یهاپاسخ ،یسیرونو یفاکتورها

ممکان  هاپروتئین نی. اکنندمی میتنظ زیرا ن

 عمل هاهورمون دستپایین ایاست در بالا 
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 یرهایمخاال  مسا عملکردهای در و کرده

 دیدر برابار اسا کیلیسالسا دیوابسته به اس

 یزیتما یهافرآیندکنترل  لن،ی/اتکیجاسمون

و  هااااانیتوکنیساااا هااااا،نیکساااابااااا اُ

( brassinosteroids) دهاینواساااااتروهیبراس

برنج  اهی(. در گ38 ،37دخالت داشته باشند )

در  WRKY70 و WRKY53 یهاااپروتئین

 دیاس کیبرلیو ج کیزیآبس دیاس رسانیپیام

چهاار  انی(. ب39دارند ) یمنف یمینقش تنظ

بااا  JrWRKY 33،53،70،75 نینااوش پااروتئ

باه  یکارکرد شناخته شاده در پاساخ دفااع

رقام  یرانایگاردو ا رهمکنشدر با مارگریب

نسابت باه شااهد  O. leptostylaچندلر با 

 MYB یهااپروتئین. افاتی شیسالم افازا

myeloblastosis)از  گاااارید ای( دسااااته

 میهستند کاه در تنظا یسیرونو یفاکتورها

 تیونباار پاسااخ بااه جاساامیژن مبتناا انیااب

(jasmonate-responsive gene 

expression( نقش دارند )انیش بی(. افزا40 

MYB108 بااه  یدر پنبااه پااس از آلااودگ

Verticillium dahlia تحماال  شیدر افاازا

(. در 41نقاش دارد ) یماریبه ب زبانیم اهیگ

باه  یچنادلر پاس از آلاودگ یگردو زبانیم

باا چهاار  JrMYB108عامل آنتراکنوز، ژن 

 نیشااتریو ب یفراواناا نیشااتریب ارتولااو 

 نشان مشابه یهاژن انیرا در م انیب شیافزا

در  bHLH112 یساای(. فاااکتور رونو1داد )

 هااایمیآنااز انیااب انااایتال سیدوپساایآراب

(superoxid dismutase) SOD  و

(peroxidase) POD نیا. اکندمی میرا تنظ 

  یهااااااآنزیم نیاز مهمتااااار هااااااآنزیم

آزاد  ژنیاکسا هاایلکایکننده رادآوریجمع

 انیاااب راتییاااتغ ی(. الگاااو42هساااتند )

 اریبساا یاز آلااودگ سپاا ERF یفاکتورهااا

همزمااان  راتییاااساات و شااامل تغ دهیااچیپ

 ی(. فاکتورها1) شودمی یشیو افزا یکاهش

ERF  کیزیآبس دیاس برمبتنی رسانیپیامدر 

 (.43نقش دارند )

 يساختار انگشت رو يدارا يهاپروتئین

دارند  یعملکرد نیدوم کی هاپروتئین نیا

 ونیچند  ای کی یکه آزادانه تاخورده و دارا

Zn  ونیااست. وجود Zn ینگهادار یبارا 

 اساات و  یفاارور هاانیدوماا نیااسااختار ا

 نی. اشودمی دهینام یانگشت رو اصطلاحبه

پرشامار و  هاایبار نقاشافازون هاپروتئین

 ،یاهیاگ یهافرآینداز  یاریگوناگون در بس

 یمااریبه ب اهیگ یدفاع یهاپاسخ میتنظ در

 هاادومین نیاا .(45 ،44دخالت دارند ) زین

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

71
70

63
2.

13
99

.1
3.

1.
6.

6 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

6-
14

 ]
 

                            14 / 24

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.27170632.1399.13.1.6.6
https://journalofbiosafety.ir/article-1-356-fa.html


 "RNA-seq یبه کمک فناور مارگرهایبه ب اهیگ یدفاع یهاکاوش پاسخ ،بناء و همکارانخلقتی"

101 

 یهاابخشاتصال  میفعال در تنظ صورتبه

 فرآیندو  دی.ان.اِ ای آر.ان.اِ یاز توال ایویژه

نقاش  نیپاروتئ-نیپاروتئ ییتعامل و شناسا

مانناد  هااپروتئین نیاز ا یدارند. نقش برخ

ZAT12  وZAT10  یعدفااا یهاپاسااخدر 

 دهیباه اثباات رسا انایتال سیدوپسیآراب اهیگ

در پاسخ به تنش  هاپروتئین نیا انیاست. ب

 .یابدمی شیافزا ویداتیاکس

 

 (receptor-like kinases) رندهیشبه گ ينازهایک

از  یدر انااواع رناادهیشاابه گ ینازهااایک 

شامل پاسخ به  مارگرهایبه ب اهیگ یهاپاسخ

 یهاپاساخ ،مارگرهاایاز ب ایگساتردهدامنه 

( و elicitors) تورهایساایال باارمبتنی یدفاااع

 ماارگریاز ب ایویاژهباه ناژاد  یپاسخ دفاع

(race-specific pathogen defense )

 یهاااپروتئیندر  ژهیااو یناایدوم عنوانبااه

 (resistance (R) genesمقاومات ) یهاژن

از  هاپروتئین نیا شتری(. ب46شرکت دارند )

هستند.  نیاز لوس ی ن یکلاس تکرارهاریز

 LRR-RLS/T-protein نازیکنینقش پروتئ

kinase EFR بااااه  یدر پاساااخ دفاااااع

 انایتال سیدوپسیآرابدر  یباکتر یستورهایال

 (.47) است ثابت شده

  PR يهاپروتئین

هستند کاه  ییهاپروتئین، PR یهاپروتئین

القااء  یماریبه ب آلودگی زمان در آنها دیتول

 یمیمساتق ریاست تاثهرچند ممکن شود می

وجود  نی(. با ا48نداشته باشند ) مارگریبر ب

 یمایآنز تیفعال یدارا PR نیپروتئ نیچند

 شاناخته  زیان یکروبیمفاد هااییژگایبا و

 یهاپروتئیناز  اده(. هفده خانو50اند )شده

PR اسااات شاااده ییشناساااا اهاااانیدر گ .

نشاااان داده باااود کاااه  قبلااای مطالعاااات

اتصااال بااه  لیلدبااه، PR-1 یهاااپروتئین

مانناد  یقاارچ یمارگرهاابی در هاااسترول

 یژگاای، و.Phytophthora spp یهاااگونااه

نشان  ریاخ هایدارند. پژوهش یکروبیمفد

 سااتمیس رسااانیپیامدر  PR-1کااه  دهاادمی

 یهااپروتئین(. 51نقاش دارد ) اهیاگ یمنیا

PR-4 زبااانیم یدفاااع یهاپاسااخدر  زیاان 

 یهاااامولکولکاااه باااا  کننااادمیشااارکت 

 دیاساا ک،یلیسالساا دیماننااد اساا رساانیپیام

 میتنظا لنیو ات کیجاسمون دیاس ک،یزیآبس

در کاکااهو،  PR-4ژن  انیا(. ب50) شوندمی

 یآلاودگ نیذرت و گندم در ساعات نخسات

، 38) کنادمی دایاپ شی( افازاساعت 96)تا 

، PR-5 یناااای(. از خااااانواده پروتئ53، 52
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-thaumatin) نیشاابه تاااموت یهاااپروتئین

likeیهاسلول یی شاء پلاسما بی( با تخر 

 نیااروزنااه در ا جااادیو ا یقااارچ مااارگریب

 یی شاء پلاساما یانتخاب یری شاء، نفوذپذ

 نی(. اساموت54) بردیم نیرا به سرعت از ب

(osmotinپروتئ )از  یگرید نیR-5 دلیلبه 

 هاایدر واکنش امیتداخل در شبکه انتقال پ

 یقارچفد  تیخاص ،یقارچ مارگریب یاتیح

داشاااته و در دفااااش نقاااش دارد.  لظااات 

مقااوم  واریدر کولت PdPR5-1ژن  رونوشت

 Moniliniaبااه  یپااس از آلااودگ-آلااو 

fructicola- حساس باه  وارینسبت به کولت

 (.55) افتی شیاشدت افز

 یساالول وارهیااکننااده دبیااتخر يهاااآنزیم

 گلوکانازها( 3و 1و بتا  نازهایتی)ک

 یدیاوزیتصال گل( اChitinases) نازهایتیک

 یعیطب طوربهو  کنندمی هیرا تجز نیتیدر ک

از موجودات زنده  ایگستردهدامنه  لهیبه وس

 اهاان،گی مخمرها، ،هاقارب ها،یمانند باکتر

(. 56) شوندمی دیو انسان تول هاستینومیاکت

در  یسالول وارهیاد بیاترک نیمهمتر نیتیک

 دلیلبااها لااب  نازهااایتکی. اساات هاااقارب

 یهاپروتئیندر خانواده  یکشقارب تیخاص

PR (. در مطالعات 57) شوندمی بندیدسته

از  نازیتیژن ک نیچند پیدرپی انیب یمقدمات

هماراه باا  ایا ییمختل  به تنها هایکلاس

مقاوماات  ،یقارچفااد یهاااپروتئین گاارید

داد  شیرا افازا یقاارچ ماارگریباه ب زبانیم

کاه  نشاان داد یمطالعات بعد چه. اگر(58)

 بیآس اهیبه رشد گ نازیتیژن ک پیدرپی انیب

 یتااوجهقاباال زانیاازده و محصااول را بااه م

 ناازیتیژن ک کی ای. در مطالعههدیکاهش م

.( Brassica juncea) ینااایدر خاااردل چ

 یشااد کااه در پاسااخ بااه آلااودگ ییشناسااا

( و SA) کیلیسالسا دیاسا ،یقارچ مارگریب

 شیآن افاازا انیاا( بJAک )یجاساامون دیاساا

 ناازیتیژن کدکنناده ک 14 انی(. ب59) یابدمی

 ساااعت پااس از  144چناادلر  یدر گااردو

آنتراکنوز نسبت به  یماریبا عامل ب یزنهیما

 3و  1(. بتاا 1) افاتی شیشاهد سالم افازا

فراوان و معماول در  یهاآنزیمگلوکاناز از 

 یاهیمختل  گ هایاست و در گونه اهانیگ

 هانزیمآ نیشده است. ا  یو توص ییشناسا

ماااواد از  ییجابجاااا ،یسااالول میدر تقسااا

گل و بلوغ بذر نقش  لیپلاسمودسماتا، تشک

گلوکانااااز  3و  1بتاااا  یهااااآنزیمدارناااد. 

بااه  اهیااگ یدفاااع یهاپاسااخدر  نیهمچناا

 یدر همراه ای ییبه تنها یقارچ یمارگرهایب
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 ،یقارچفد یهانیپروتئ گریو د نازهایتیبا ک

از  یادیاز هاای. گازارشکنندمی کتمشار

در  هااآنزیم نیاا تراریختاه دیاتول تیموفق

هماراه باا  ایا ییمحصولات مختل  به تنها

وجود دارد که  یقارچفد یهاپروتئین گرید

را  هااپروتئیندساته از  نیا تینقش و ظرف

 کنادمی دییتا یقارچ یمارگرهایدر کنترل ب

(60.) 

 دازهایپراکس

از  گاارید یگروهاا یاهیااگ یدازهایپراکساا

 طوربااه  هسااتند کااه ییالقااا یاهااپروتئین

و  یدفاع یهاپاسخدر  میمستقری  ای میمستق

 یهافرآینااااداز  ایگسااااتردهدر دامنااااه 

و  نیگنایل لیشامل تشاک اهیگ یکیولوژیزیف

 سامیمتابول هاا،نیتوالکسایف دیتول ن،یسوبر

ROS یهاپاسااخ رسااانیپیام یرهایو مساا 

 ی(. الگااو61) کنناادمیمشااارکت  یدفاااع

 یزنا هیپس از ما دازهایراکسپ انیب راتییتغ

نسبت به شااهد ساالم  O. leptostylaبا از 

بااود. بااا گذشاات زمااان از  دهیااچیپ اریبساا

 یشاتریب دازیپراکسا یهاتعداد ژن ،یآلودگ

کاه  شاودمی انیاب شیدچار افازا زبانیدر م

 انیااب باارمبتنی یهاپاسااخ تاایخیر انگریااب

 (.1است ) دازیپراکس یهاآنزیم

 شدهفعال ییایمیشویب هايریمس زیآنال

شاده، فعاال ییایمیوشایب یرهایمس زیآنال 

 یدفااع یهاپاساخاز مطالعه  یگریبخش د

از  یکایاسات.  ماارگریباه ب یاهیگ زبانیم

 ز،یآناال نیاانجاام ا یبرا مناسب یهاروش

 گااهیباا پا یافتراقا یهااژن یبلاست تاوال

 KEGGو با کمک ابازاز KEGG یاطلاعات

Mapper ( از م62اساات .)یرهایمساا انیاا 

 ،شودمی ییشناسا زیآنال نیکه در ا یمتعدد

باا  زباانیمرتب  باا بارهمکنش م یرهایمس

 ری، مسMAPKبا  رسانیپیام ریمس مارگر،یب

 رمساای ،هاااهورمون لهیبااه وساا امیااانتقااال پ

 دییاااااااپروپانو لیااااااافن وسااااااانتزیب

(phenylpropanoid biosynthesis از )

 ها است.آن نیمهمتر

شاده در بارهمکنش عالف ییایمیوشیب يرهایمس

 مارگریب-زبانیم

، PAMP یهااامولکول افااتیاز در پااس

باه سارعت  2Ca+ ونی یتوپلاسمی لظت س

 لهیباه وسا میکلسا گنالی. سیابدمی شیافزا

 میوابسااته بااه کلساا ینازهااایک نیپااروتئ

(calcium-dependent protein kinase, 

CDPK و شابه  نیکالمودول یهاپروتئین( و

شاده و  افتی( درCaM/CML) نیکالمودول
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 reactiveفعال ) ژنیاکس شانوا دیپس از تول

oxygen species رشااااته از  کیاااا( در 

کاه  یابادمیانتقاال  ییایمیوشیب هایواکنش

اسات  یدفااع یهاپاساخ القااء آنهاا جهینت

 CNGCs یهاااااااپروتئین انیاااااا(. ب63)

(cyclic nucleotide-gated ion channel)، 

CDPK  وCaM/CMLپتومیکر، در ترانسااا 

 (.35) افاتی شیافزا مارگریبا ب یبرهمکنش

 شناسااایی و درک از پااس معمااول طوربااه

مجموعاه از  کیا، PAMP یمولکول یالگو

MAPK تیااکااه بااا فعال شااودمی، فعااال 

 یسایرونو یاز فاکتورهاا یمجموعه بزرگا

WRKY مارتب   یهاژن انیو به دنبال آن ب

 ریی(. تغ64همراه است ) یدفاع یهاپاسخبا 

–زبااانیباارهمکنش م ریدر مساا هاااژن انیااب

 هاایارتولو  انیب شیبر افزاافزون مارگربی

باا  ی، گااهPTI یدفاع یهاپاسخدر  لیدخ

ها هماراه ارتولو  نیاز ا یبرخ انیکاهش ب

 disease resistance) یهااژن(. 36است )

protein) RPM1 ،(pathogenesis-related 

genes transcriptional activator) PTI5، 

RPS2 (disease resistance protein) ،

EDS1 (enhanced disease 

susceptibility 1 protein) ،PR1  و

KCS1/10 (3-ketoacyl-CoA synthase) 

هساتند کاه  ETIدر  لیدخ یهاژناز جمله 

 آلودگی از پس آنهامربوط به  یهارونوشت

(. با گذشات 35) یابدمی شیافزا یماریبه ب

 یهاژنو نوش  ادتعد یآلودگزمان از شروش 

 مارگریب-زبانیبرهمکنش م ریدر مس یافتراق

 (.1) افتی شیافزا

 

 رسااانیپیا  هايریدر مساا یافتراقاا يهاااژن

 یهورمون

 هایرسانپیام عنوانبه یاهیگ یهاهورمون

 یدفاااع یهاپاسااخشاادن فعااال یمهاام باارا

انتقاال  ریمسا یماربی. (65) اندشدهشناخته

مانند  یاهیمهم گ یهارمونهواز  یبرخ امیپ

(، JA) کیجاسمون دیاس ن،ینیتوکیس ن،یاکس

( را در ET) لنی( و اتاSA) کیسالسل دیاس

 رییا(. تغ36، 35) ساازدمیمتااثر  ماریب اهیگ

 صااورتبه اساات ممکاان هاااژن نیااا انیااب

کااااهش تظااااهر کناااد. در  ایااا شافااازای

باااا  زباااانیم یبرهمکنشااا پتومیترانساااکر

Peronophythora litchii، یهااااااژن 

(auxin-responsive protein IAA) 

AUXIAA ،(auxin-response factor) 

ARF ،(auxin responsive GH3 gene 
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family) GH3  وSAUR (SAUR family 

protein) ن،یباا اکسا امیاانتقاال پ ریدر مس 

کننده شرکت یهاژن(. 35اند )شده ییشناسا

 ن،ینیتوکیبااا ساا امیااانتقااال پ یرهایدر مساا

در  زیان کیزیآبسا دیو اسا دیینواسترویبراس

ممکاان  زبااانیم یبرهمکنشاا پتومیترانسااکر

شاوند.  انیاکااهش ب ای شیاست دچار افزا

کننده رشد و لکنتر یهاهورمون انیکاهش ب

پااس از  هیااساالول در ساااعات اول میتقساا

رشااد  ریکننااده چاارخش مساادییتا یآلااودگ

باه سامت  یپاس از آلاودگ زباانیم یعیطب

 (.66) است یدفاع یهاپاسخ

مانند  JA ریمرتب  با مس یهاژن انیب رییتغ

JAZ (jasmonate ZIM domain-

containing protein)  وMYC2 

(transcription factor MYC2)  در

 ماارگریب-زباانیم یبرهمکنشا پتومیتراسکر

 نیمهمتر کیلیسالس دی(. اس1) افتی شیافزا

 یدفااع یهاپاسخ میدر تنظ یاهیهورمون گ

 انیاب .اسات وتروفیاب یرگرهامایبه ب اهیگ

 (transcription factor TGA) یهاااژن

TGA  وPR-1 دیباا اسا امیانتقال پ ریاز مس 

 ینشاابرهمک پتومیدر ترانسااکر کیلیسالساا

 (.35) افتی شیافزا

 انیاباا ب دییاپروپانو لیفن وسنتزیب ریمس يهاژن

 یپس از آلودگ یافتراق

از  یکای د،ییاپروپانو لیافن وسانتزیب ریمس

است کاه در  هیثانو یهامتابولیت یهاریمس

 ن،یگنایمانناد ل یسالول وارهیساخت اجزا د

سااخت مواناع  ایا تیدخالت دارد و با تقو

نقاش  مارگر،یدر برابر ب ییایمیو ش یکیزیف

باه عهاده  اهیاگ یدفاع یهاپاسخدر  یمهم

 ازیاال ایااآمون نیآلاناالیاافن می(. آنااز67دارد )

(PAL ،)در  یدیاکل میآنز نینخست عنوانبه

در پاساخ باه  دییپروپانولیفن وسنتزیب ریمس

(. 36 ،35) یابادمی شیافزا مارگریب یآلودگ

شناخته شده و موثر  باتیاز ترک یکی نیگنیل

 یمارگرهاایدر برابار ب یدفاع یهاپاسخدر 

از  یادیاشامار ز انیا(. ب68اسات ) یاهیگ

در  نیگنایل وسنتزیدر ب ازیمورد ن یهاآنزیم

القااء  ماارگریباه ب یگپاس از آلاود زبانیم

 یهارونوشااااات. از جملاااااه شاااااودمی

 CAD یهاااااااااااآنزیمکدکننااااااااااده 

(cinnamyl-alcohol dehydrogenase) ،

 (coumarate-CoA ligase-4) داز،یپراکسا

4CL ،(cinnamoyl-CoA reductase) 

CCR ،CCoAOMT، F5H 

(ferulate-5-hydroxylase) و CYP73A 
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(trans-cinnamate 4-monooxygenase) 

 شاودمیالقااء  آلاودگی از پس آنها انیکه ب

 یهااااااپروتئین یدیااااا(. نقاااااش کل36)

CCoAOMT  وHCT و  نیگنیل وسنتزیدر ب

شده است  دییدر ذرت تا دفاعیبروز پاسخ 

 وسانتزیب ریکه باا مسا ییهارونوشت(. 69)

 نیکاملکسا نیتوالکسایو ف دییاپروپانو لیفن

(camalexin ارتباط دارند، پاس از وقاوش )

 شیافااازا مقااااوم واریااادر کولت یمااااریب

 (.55نشان داد ) یریچشمگ

 يریگجهینت

 یو دفاااع رسااانیپیام یرهایمساا اهااانیگ

 یرا در طاول دوره طاولان ایدهیاچیپ اریبس

 مارگرهاایخود در پاسخ به حملاه ب یزندگ

 نیااو درک ا شناسااایی. نااداتکاماال داده

را  ازیاماورد ن یکیاطلاعات ژناوم هافرآیند

 یصاولات مهام اقتصاادمح ناژادیبه یبرا

-RNA پُربروناداد ی. فنااورآوردیفراهم م

seq صدها ژن  انیب زیدر آنال ییتوانا دلیلبه

 یابزارهاا نیاز بهتار یکایهمزمان،  طوربه

باه  یاهیاگ زبانیم یدفاع یهاپاسخمطالعه 

 اریرخااداد بساا یماااریگرهااا اساات. بماریب

و  ییارویارو یبرا زبانیاست که م یدیشد

عمده  راتییاز اعمال تغ ریگزآن نا تیریمد

و  ییایمیوشااایب یرهایاز مساا یاریدر بساا

 یکیولوژیزیف رییاست. تغ شیخو یکیمتابول

باه حالات  یاز حالت رشد و نمو عاد اهیگ

 جاادیدوباره و ا یزریبرنامه ازمندین یتدافع

صادها ژن و  انیاب یدر الگاو رهمزمانییتغ

در  رتغییاا. اساات آنهااا یماایتنظ یرهایمساا

در  یاصال گرانبازی) هاهورمون یهموستاز

 یرهایرشد و نمو(، فعال شدن مس یرهایمس

 ،یدفاااع یهاپاسااخماارتب  بااا  ییایمیوشاایب

 دیااو تول هیااو ثانو هیاااول هااایرسااانیپیام

 راتییتغ نیا نیمهمتر ه،یثانو یهامتابولیت

 .هستند
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Abstract 

Unlike animals, plants do not have mobile defense cells and their immune systems are not 

naturally capable of developing and adapting to pathogens. The innate immune system of plants 

is very complex and organized in two important layers and extensively depends on signaling 

pathways. Each layer is composed of many components, which timely play their roles, chemical 

and physical barriers preventing pathogens or oxidative bursts, pathogen-related proteins, and 

programmed cell death that induced after pathogen recognition are all parts of plant complicated 

immune system. Transcriptome analysis of the plant pathogen interaction and listing 

differentially expressed genes (DEGs) shed light on the plant complicated responses to 

pathogens. The high throughput RNA-seq technology, developed after Next-generation 

sequencing arrival, is of the most used techniques in DEG analysis. Here, the basics and steps of 

the RNA-seq technique to study of the plant defense responses were summarized. 

Keywords: Plant Immune System, Plant/Pathogen Interaction, RNA-seq, Paired end Reads, 

DEG Analysis. 
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