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 (05/۱0/۱40۱رش: تاریخ پذی - 09/05/۱40۱)تاریخ دریافت:  

دليل کاربرد گسترده در صنايع غذايی، هدر سراسر جهان ب (.Linum usitatissimum L) گياه کتان

را تحت  اين گياهکه کشت و کار  یاز عوامل شود. يکینساجی و دارويی در مقياس وسيع کشت می

عناصر دارای کمبود يا سميت خاک و نامناسب  pHاز جمله  یستيز ريغ یهادهد تنشیقرار م ريتاث

های پاسخگو به . بنابراين شناسايی ژنشودیم آن تيفيو ک تيکاهش کم منجر به يی است کهغذا

دست آمده هب RNA-Seqهای های مختلف ضروری است. در مطالعه حاضر، با استفاده از دادهتنش

منظور شناسايی ها بهDEGاز ريشه گياه کتان تحت تنش سميت آلومينيوم و کمبود روی به بررسی 

مشترک  DEGتا  30وار مقاوم و حساس پرداخته شد. در مجموع تغييرات پاسخگو به تنش در دو کلتي

مشترک بين کلتيوارهای حساس در هر دو تنش شناسايی شد  DEGتا  ۹۷بين کلتيوارهای مقاوم و 

ها در رقم حساس بيشتر بوده و چهار ژن مشترک بين حساس و مقاوم بود. DEGکه در آن تعداد 

بوط به فرآيندهای زيستی اختصاصی کتان، فرآيندهای های مشترک مرDEGبيشترين تغييرات کلی 

دهنده وضعيت فعال متابوليکی سلول گياهی است. متابوليکی و فرآيندهای سلولی بود که نشان

ها مرتبط پاسخ به محرک GOها در تر پاسخ داده و بيشتر ژنطور اختصاصیهکلتيوارهای مقاوم ب

بيشترين  PR4تئين کلتيوارهای حساس، کيتينازها و ژن وپر-قرار گرفتند. در شبکه برهمکنش پروتئين

بود  که در کلتيوارهای مقاوم استراتژی مقاومت متفاوتها داشتند، در حالیارتباط را با ساير پروتئين

طور ها نشان دادند. بههای تغيير دهنده ديواره سلولی بيشترين ارتباط را با ساير پروتئينو بيان ژن

ت بيشترين تغييرا PR1های پاسخگو به تنش نشان داد که در هر دو کلتيوار ژن بيانی ژنکلی پروفايل 

نژاد گياهی استفاده نمود. همچنين عنوان مارکر مقاومت برای اهداف بهتوان بهرا داشت و می

يج داری افزايش يافت. نتاطور معنیههای ثانويه که به نوعی پاسخ به تنش است ببيوسنتز متابوليت

دهد های غيرزيستی کتان ارائه میهای جديدی در مورد مکانيسم تحمل به تنشدست آمده بينشهب

 توان جهت بهبود عملکرد کمی و کيفی گياهان مورد استفاده قرار داد.که می

 

 های کلیدیواژه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

11
 ]

 

                             1 / 12

https://mg.genetics.ir/article-1-1782-en.html


 مسعود توحیدفر و همکاران  ...کتان تحت ترانسکريپتومی پروفايل داده کاوی

 

 22 1402بهار  /1شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

  

 

طور مداوم در معرض طیف وسیعی از دلیل عدم تحرک بههگیاهان ب

شود. ها میکه باعث کاهش عملکرد آنگیرند زا قرار میشرایط تنش

گرما، سرما،  ،یشور ،یشامل خشک یاصل یستیرزیغ یهاتنش

 صورتبهو عدم تعادل عناصر غذایی است و  شدت نور بالا نجماد،ا

اما ( Cohen and Leach 2019)اند گرفتهگسترده مورد مطالعه قرار 

نش مواجه گیاه در اکوسیستم طبیعی خود با ترکیبی از دو یا چند ت

ها تحت شرایط طبیعی ممکن است در شود. برای مثال آنمی

معرض تنش خشکی و شوری، خشکی و گرما، گرما و شدت نور 

پدیده  و عدم تعادل مواد مغذی قرار گیرند. امروزه pHبالا و یا تغییر 

تغییرات شدید آب و هوایی احتمال  گرم شدن کره زمین همراه با

 دهدهای زراعی افزایش میرا در زمینهای چندگانه بروز تنش

(Suzuki et al. 2014.) ها عداد زیادی از این تنشتpH  خاک را

و غیرمستقیم تاثیر زیادی  صورت مستقیمبه دهند کهتغییر می

 طوری که می توان آن راهب خاک دارد ییایمیوژئوشیب یندهایفرآبر

 میطور مستقخاک به pHکرد.  فیخاک توص یاصل ریعنوان متغبه

 (.Neina 2019) دهدرا تغییر می( CEC) یونیتبادل کات تیظرف

 اکخ CEC جادیخاک باعث ا یدهایکلوئ یرو یمنف یوجود بارها

در  یطور قابل توجهبه یبار منف رییتغ لیدلخاک به CECشود و یم

اساس  خاک بر pHکه زمانی(. Gondal et al. 2021) نوسان است

در طول زمان و نوع  های اسیدیبارانویژه شرایط آب وهوایی به

 در بخش قابل توجهی از ظرفیت تبادلشود، سنگ مادری اسیدی می

بازی کلسیم،  هایونیجای هآن، آلومینیوم و هیدروژن ب اتیونیک

 هیدروژن آلومینیوم وگیرد. میقرار  میو سد پتاسیم م،یمنیز

 به اعماق هاونی نیشده و ا یتبادل یهادر محل هاونی نیگزیجا

در این  (.Khadem et al. 2015) شوندخاک شسته می پروفیل

، رشد را است اهیگ یقادر به عبور از غشا 3Al+فرم محلول شرایط 

ابتدا در  Alتجمع  .است یسم اریبس اهانیگ یو براکند محدود می

 کم آن نیز اریبس یهاغلظتکه طوریگیرد بهراس ریشه صورت می

چند ساعت در  ای قهیرا در عرض چند دق شهیتواند رشد ریم

 ;Eekhout et al. 2017) مهار کند یاهیگ یهااز گونه یاریبس

Shavrukov and Hirai 2016.)  از آثار سمیتAl  در اندام هوایی

ای و توان به تغییرات فیزیولوژیکی از قبیل کاهش منافذ روزنهمی

لیت فتوسنتزی اشاره نمود که سبب کلروزه و نکروزه کاهش فعا

 میشدن و تقس لیبر طو Alشود. در سطح سلولی، ها میشدن برگ

 یمنف ریتأث کلسیمو هموستاز  یجذب و انتقال مواد مغذ ،یسلول

و  یسلول وارهیپلاسما، د یگذارد و ساختار و عملکرد غشایم

اصلی مقاومت  مکانیسم. در طی تکامل دو کندیرا مختل م نیکرومات

 Ramzi et) در برابر سمیت آلومینیوم در گیاهان ایجاد شده است

al. 2018.) کلاته با ترشح و  اهانیگ ،یحذف خارج سمیدر مکان

 وارهید یهایژگیو رییها، تغشهیها در رفنل ای یآل یدهایاس کردن

ها را در سلول 3Al+سمیت مقدار  زوسفر،یشدن ر ییایو قل یسلول

 تیکاهش سمدهند که منجر به تحمل درونی و سپس کاهش می

Al شودیی میو اندام هوا شهیر سمپلاست را در (Yan et al. 

اسیدهای آلی  یهاکدکننده ناقل یهاژن این مکانیسمدر  (.2022

(OA)ومینی، از جمله ناقل مالات فعال شده با آلوم  (ALMT1و ) 

و  ییروژن چند دارواکست تراتیناقل س یخانواده ژن یاعضا

مکانیسم (. Liu et al. 2009) هستند ریدرگ( MATE) یسم باتیترک

 ،یدانیاکسیآنت یدفاع ستمیاست که شامل س یداخل ییزداسم گرید

 است نیو پاسخ اکس یواکوئل یبندمانند بخش 3Al+مجدد  عیتوز

(Yan et al. 2022.)  

روی در خاک  ،ابدییم شیخاک بر اثر تجمع نمک افزا pH کهیزمان

که منجر به کند رسوب می 2Zn(OH)و  3ZnCOبه اشکال مختلف 

 (.Sadeghzadeh et al. 2021) شودکاهش حلالیت آن در خاک می

یابد. با توجه بنابراین میزان عنصر روی در دسترس گیاه کاهش می

به نوع گیاه و حتی ژنوتیپ میزان جذب روی از خاک متفاوت 

دو  ،کنندای که از ریشه ترشح میاس مادهاست. گیاهان بر اس

دارند: استراتژی اول شامل  یدر جذب رو یکیولوژیزیف یاستراتژ

 یرو تی، که حلالH+ یهاونیو  یآل یدهایها، اساکنندهیاح انیجر

دهد، و یم شیافزا شهیر یدرمیاپ یهاجذب توسط سلول یرا برا

 داریپا یهاکمپلکس و ایجاد دروفورهایتوسیشامل خروج ف دیگری

مانند  های دیگرسپس به بافت (. .2019Wang et al) است 2Zn+با 

شود. در طی این فرآیند، ها منتقل میها و دانهآوند چوبی، برگ

دهند نه تنها های متعددی دخیل هستند که به گیاه اجازه میپروتئین

ها واکوئلروی را جذب و توزیع کند، بلکه روی اضافی را از طریق 

 Sinclair and Krämer) کندحذف و هموستازی روی را تقویت 

ای در گیاه گندم تحت تنش کمبود روی گزارش در مطالعه (.2012

 یها برادر بافت ZIPی کدکننده خانواده هاهماهنگ ژن انیبشد که 

  مقدمه
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 است یبه ساقه ضرور شهیو انتقال ر یجذب رو شیاز افزا نانیاطم

(Gong et al. 2022 .) عنصر روی یکی از اجزاء ساختاری بسیاری

باشد که در تمام از فاکتورهای رونویسی است و تنها یون فلزی می

منجر به اختلال در شش کلاس آنزیمی حضور دارد لذا کمبود آن 

( ROS) ژنیفعال اکس یهاگونه دیمهار فتوسنتز، تول ،هامیآنز تیفعال

 Gupta) شودیمو در نهایت کاهش عملکرد تجمع آهن  شیو افزا

et al. 2016.)  

یکی  Linaceae از خانواده (.Linum usitatissimum L) گیاه کتان

ای از گیاهان صنعتی مهم در سراسر جهان است که کاربرد گسترده

در صنایع غذایی، نساجی و دارویی دارد. این گیاه در نواحی زیادی 

های مختلف در مقیاس وسیع کشت گیهایی با ویژاز جهان با خاک

 pHنامساعد مانند  یهاطیمح. (Jhala and Hall 2010) شودمی

کاهش  منجر به ییعناصر غذادارای کمبود یا سمیت نامناسب خاک 

بنابراین  (.Rozhmina et al. 2017) شودیکتان م تیفیو ک تیکم

های پاسخگو به ضروری است که برای بهبود کلتیوارها، ژن

 یبا توان بالا برا یابییتوالهای چندگانه شناسایی شوند. تنش

مورد استفاده قرار گرفته  مختلف یهامطالعه پاسخ کتان به تنش

است اما در بیشتر مطالعات پاسخ به یک نوع تنش بررسی شده و 

ویژه در راستای بررسی های چندگانه بهمطالعات کمی در مورد تنش

 نظر به تنش در دسترس استمیزان تحمل ژنوتیپ مورد 

(Dmitriev et al. 2019.)  ،ژن در چهار  انیب راتییتغبرای مثال

 تیکتان با تحمل متفاوت در مواجه با تنش کوتاه مدت سم پیژنوت

نشان  جیشد. نتا یبررس RNA-Seq یابییبا استفاده از توال ومینیآلوم

و  ، رشدMADS-boxهمراه با  NAC یسیرونو یداد که فاکتورها

منجر  یلولس وارهید رییکنند و با دخالت در تغیم میرا تنظ اهینمو گ

-UDPنقش  (.Krasnov et al. 2019) شوندیم ومینیبه تحمل آلوم

-+Ca2+/Hترانسفرازها و -S ونیترانسفرازها، گلوتات لیکوزیگل

changer CAX3  اثبات شده است ومینیبه آلوم کتاندر تحمل 

(Dmitriev et al. 2016; Zyablitsin et al. 2018.) miR319 ،

miR390  وmiR393 رشد در پاسخ  یندهایفرآ میتنظ قیاز طر زین

ای در مطالعه (.Dmitriev et al. 2017) کنندیشرکت م ومینیآلوم

و  pHسطح  شیبه افزا در واکنش کتان دیگر پروفایل ترانسکریپتوم

 ییهاژنبررسی شد.  متفاوتدر دو رقم کتان با تحمل ی کمبود رو

از جمله  یمتنوع یندهایدر فرآشناسایی شده که  یانیب راتییبا تغ

علاوه داشتند. و فتوسنتز نقش  یواره سلولید ییزاستیز ون،یانتقال 

متحمل و  یهاپیژنوت نیب دارمعنی انیب راتییبا تغ ییهاژن ن،یبر ا

شناخت . با این حال (Dmitriev et al. 2019) کشف شدحساس 

 ژن مقاومت یزدهانام ییها و شناساپاسخ کتان به تنشی هاسمیمکان

های نیاز به مطالعه بیشتری دارد. در مطالعه حاضر، با استفاده از داده

RNA-Seq دست آمده از ریشه گیاه کتان تحت تنش هبpH 

های با بیان نامناسب، کمبود روی و سمیت آلومینیوم به بررسی ژن

 منظور شناسایی تغییرات پاسخگو به تنش پرداخته شد. متفاوت به

 

نمونه از ریشه  ۱2مربوط به  RNA-Seqهای در این مطالعه از داده

نوکلئوتید  ۷9ش کتان زراعی تحت تیمار کمبود روی با طول خوان

نمونه تحت  ۱۶باز برای هر نمونه و  اگیگ 4/۱ و میانگین مقدار

 4نوکلئوتید و میانگین مقدار  202سمیت آلومینیوم با طول خوانش 

 (. ۱گیگا باز برای هر نمونه استفاده شد )جدول 

 
 ردیفی با ژنوم کتان زراعیآلومینیوم و کمبود روی و نتایج حاصل از هممربوط به کلتیوارهای مقاوم و حساس تحت تنش سمیت  اطلاعات -۱ جدول
 بافت نمونه کلتیوار هانام نمونه نوع تنش

های تعداد کل خوانش

 خام

ها بعد تعداد کل خوانش

 از کنترل کیفی

ردیفی با ژنوم میانگین هم

 )درصد(

 کمبود روی
PRJNA497472 

 9۶/94 2۱9۷24۶85 220۱0۷۶0۱ ریشه Norlin (pH=5/۷کلتیوار مقاوم )

 ۶9/94 2۱4۱۷2994 2۱4495۷4۶ ریشه Mogilevsky (pH=5/5کلتیوار حساس)

 سمیت آلومینیوم

PRJNA343117 

 کلتیوار مقاوم

(5/4=pH) 
Hermes 

 ریشه
۱089۱3952 ۱0۷28۶۷۷۶ 0۷/93 

TMP1919 ۱۱۱283858 ۱0۷0۱5۷۷0 ۶5/9۱ 

 کلتیوار حساس

(5/4=pH) 

Orshanskiy ریشه 

 ریشه

۱۱۱353540 ۱۱0053494 ۷۶/93 

Lira ۱09284۷4۱ ۱0۷۶4۷۶32 ۱3//92 
  

  هاو روش وادم
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  Mogilevskyهای تحت کمبود روی شامل کلتیوار حساس نمونه

ل های تحت سمیت آلومینیوم شامو نمونه Norlinو کلتیوار مقاوم 

و دو کلتیوار مقاوم  Liraو  Orshanskiyحساس  دو کلتیوار

Hermes  وTMP1919 بانک اطلاعاتی های مربوطه از بودند. داده

دریافت  GEO(، بخش NCBI)بیوتکنولوژی  مرکز ملی اطلاعات

. کنترل شد  FASTQCافزار ها با استفاده از نرمخوانش شد. کیفیت

های با کیفیت های آداپتوری و خوانشهای دارای آلودگیخوانش

 .Bolger et al) ویرایش شدند Trimmomaticتوسط  30کمتر از 

 L. usitatissimumها با ژنوم مرجع ردیفی خوانشسپس هم (.2014

 GTFنویسی شده هایی حاشیهو فایل

(https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html#!info?alias=

Org_Lusitatissimum ) با استفاده ازHISAT  و  2.2.1ورژن

HTSeq-count  صورت گرفت 0.12.4ورژن (Anders et al. 

2015; Pertea et al. 2016.) 

ه کنترل به این منظور ماتریس بیان ژن هر کلتیوار در مقایسه با نمون

های با بیان از همان کلتیوار مورد بررسی قرار گرفت. شناسایی ژن

 یلمد بر اساس Rافزار نرم DESeq2متفاوت با استفاده از بسته 

های با نانجام شد. در این آنالیز ژ یمنف یادوجمله عیبر توز یمبتن

تصحیح شده بودند جداسازی  FDRکه با روش  P<0.05مقادیر 

 (.Love et al. 2014) شد

متناظر  یهاشناسه نیبهترهای با بیان متفاوت، ژن پس از شناسایی

TAIR دست آمدهب کتانداده  گاهیاز پا یسینوهیبا استفاده از حاش .

مشترک  TAIR یهاشناسه ییشناسا یبرا Vennسپس، نمودار 

اس های با بیان متفاوت در کلتیوارهای مقاوم و حسژن متناظر با

شد.  رسم 2.1.0ورژن  Vennyتنش با استفاده از تحت هر دو 

 های مشترک با بیان متفاوت حاصل برای آنالیزهای بعدی موردژن

 استفاده قرار گرفت.

های مشترک های عملکردی ژنو تعیین ویژگی GOمنظور بررسی به

 AgriGOاز  دار در کلتیوارهای مقاوم و حساسبا بیان متفاوت معنی

شناسایی شده در های GO (.Du et al. 2010)استفاده شد  Davidو 

سه گروه عملکردهای مولکولی، فرآیندهای بیولوژیکی و اجزای 

فرآیندهای بیولوژیکی مشترک سلولی قرار گرفتند. سپس برای 

ی مسیرهای مشترک نیز با مستندسازنمودار ستونی رسم شد. 

 P<0.05دست آمد و مسیرهای با مقادیر هب KEGGاستفاده از پایگاه 

دار در نظر گرفته عنوان معنیتصحیح شده بودند به FDRکه با روش 

 شد.

  یشبکه ژن

های مشترک به ژنروتئین، پ -های پروتئینکنشبرای بررسی برهم

پنج هاب ) یهاژنارائه شدند. سپس برای شناسایی  Stringپایگاه 

گزینه Cytoscape  افزارنرماز  برهمکنش( نیشتریب گره با

Cytohubba  ی محاسبات تمیالگوربراساسMNC استفاده شد 

(Smoot et al. 2011.) 

 

آمد که  دستهخوانش خام ب 8۷5439438ها تعداد تمام سمپلاز 

میلیون متغیر بود. در فرآیند پیرایش اگر کیفیت  ۷/4۱تا  45/22بین 

یا آلودگی آداپتوری داشت،  بود 30نوکلئوتید یا خوانشی کمتر از 

طور میانگین های مورد استفاده بهآن خوانش حذف شد. برای داده

ها در طی فرآیند پیرایش حذف شد که نشان کمتر از یک درصد آن

های با ها بود. تعداد کل خوانشیت بسیار مناسب دادهدهنده کیف

، Norlin( پس از ویرایش برای کلتیوارهای Q>30کیفیت )

Mogilevsky ،Hermes ،TMP1919 ،Orshanskiy  وLira ترتیب به

2۱9۷24۶85 ،2۱4۱۷2994 ،۱0۷28۶۷۷۶ ،۱0۷0۱5۷۷0 ،

برآورد شد. بیشترین تعداد کل  ۱0۷۶4۷۶32و  ۱۱0053494

تحت تیمار کمبود روی و کمترین  Norlinها برای کلتیوار خوانش

تحت تیمار سمیت  TMP1919ها برای کلتیوار تعداد کل خوانش

درصد با ژنوم مرجع کتان  4/93ها با میانگین آلومینیوم بود. خوانش

 (. ۱ردیف شدند )جدول طور اختصاصی همبه

 با بیان متفاوت هایژنارزیابی 

دار در کلتیوارهای مقاوم و طور معنیی که بههایجهت شناسایی ژن

ها تغییرکرده است، آنالیز حساس کتان نسبت به کنترل میزان بیان آن

صورت جداگانه در هر آزمایش بررسی شد. نتایج هتفاوت بیان ژن ب

تا  2۱( بین DEGsهای با بیان متفاوت )نشان داد که تعداد کل ژن

متغیر بود که به نوع کلتیوار و نوع تیمار مورد استفاده وابسته  352۶

 Mogilevskyها برای کلتیوار حساس DEGبود. بیشترین تعداد 

ها متعلق به کلتیوار مقاوم DEGتحت تنش کمبود روی و کمترین 

TMP1919  تحت تنش سمیت آلومینیوم مشاهده شد. تعداد

  نتایج
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DEG جز ها بهدر تمام کلتیوارهای با بیان پایینHermes  بیشتر از

 (.۱های با بیان بالا بود )شکل DEGتعداد 

منظور شناسایی هسته مشترک پاسخ به تنش سمیت آلومینیوم و به

های کتان با آرابیدوپسیس همردیف DEGهای کمبود روی، ارتولگ

های حساس و مقاوم بین کلیتوار Vennشدند. سپس نمودار 

(. نتایج نشان داد که در مجموع 2د )شکل شانه رسم صورت جداگهب

بین دو کلتیوار مقاوم به آلومینیوم و یک کلتیوار مقاوم به کمبود 

ژن با  24در  Norlinژن مشترک وجود دارد که کلتیوار  30روی 

مشترک است.  TMP1919ژن با کلتیوار  8و در  Hermesکلتیوار 

مشترک بودند و سایر  لاًژن کام 2بین هر سه این کلتیوارها فقط 

در بین  ، الف(.2طور اختصاصی به تنش پاسخ دادند )شکل ها بهژن

ترین افزایش بیان با مقدار های مشترک کلتیوارهای مقاوم بیشژن

برابر  -۲۳/۳و کاهش بیان با مقدار  CYP76C4برابر برای ژن  ۷۷/2

تعداد که ی(. در حال2مشاهده شد )جدول  AT2G47710برای ژن 

و یک کلتیوار  های مشترک بین دو کلتیوار حساس به آلومینیومژن

ژن مشترک،  9۷که که از  طوریهحساس به کمبود روی بیشتر بود. ب

ژن  2۶و  Orshanskiyبا کلتیوار  Mogilevskyژن بین کلتیوار  85

ژن  ۱4برآورد شد. بین هر سه کلتیوار حساس  Liraبا کلتیوار 

طور ها بهدار تفاوت بیان نشان دادند و سایر ژن طور معنیمشترک به

های ، ب(. در بین ژن2اختصاصی به تنش پاسخ دادند )شکل 

ها بیان منفی نشان دادند، مشترک کلتیوارهای حساس اکثر ژن

و  AT5G10130برای ژن  33/2ترین افزایش بیان با مقدار بیش

مشاهده شد  AT1G52820برای ژن  -۴۷/۲۱کاهش بیان با مقدار 

 (.3)جدول 

 

 
 ساس کتان زراعیح دار شناسایی شده تحت شرایط کمبود روی و سمیت آلومینیوم در کلتیوارهای مقاوم وهای با تفاوت بیان معنیتعداد ژن -۱شکل 

 
 مودار ون دیاگرام الف( کلتیوارهای مقاوم؛ ب( کلتیوارهای حساسن -2شکل 

SAl-L کلتیوارحساس :Lira  سمیت آلومینیوم؛SAl-O کلتیوارحساس :Orshanskiy  سمیت آلومینیوم؛SZn-Mوارحساس : کلتیMogilevsky  کمبود روی؛RAl-H :

 کمبود روی Norlin: کلتیوار مقاوم RZn-Nسمیت آلومینیوم؛  TMP1919: کلتیوار مقاوم RAl-Tسمیت آلومینیوم؛  Hermesکلتیوار مقاوم 
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 کلتیوارهای حساس کتان زراعی تحت تنش کمبود روی و سمیت آلومینیومبا بیشترین افزایش و کاهش بیان در مشترک هایی یست ژنل -3دول ج

 

 های مشترکشناسی ژنهستی

های ها براساس فرآیندآن GOهای مشترک، ارزیابی پس از یافتن ژن

بندی فرآیندهای زیستی، فرآیندهای زیستی انجام شد. در طبقه

زیستی اختصاصی کتان، فرآیندهای متابولیکی و فرآیندهای سلولی 

، 58در کلتیوار مقاوم و  ۱۷و ۱8، ۱9ترتیب ها بهدارای بیشترین ژن

دهنده وضعیت فعال در کلتیوار حساس بودند که نشان 5۷و  55

ها خ به محرکپاس GO(. علاوه بر این، 3متابولیکی سلول بود )شکل 

ژن و در کلتیوارهای مقاوم با  4۷در کلتیوارهای حساس به تنش با 

دلیل ههای فوق بالاترین مقدار را نشان داد که بGOژن پس از  ۱4

ها است. در کلتیوارهای حساس واکنش گیاهان در پاسخ به محرک

های مرتبط با سیگنالینگ، فرآیندهای ها در گروهGOها در سایر ژن

بندی شدند که حاکی از مکانیسم کاهش تولیدمثل طبقه نموی و

سمت فاز هریزی سلول بآسیب کلتیوارها در مواجه با تنش و برنامه

 باشد. زایشی می

ها، ها در کلتیوارهای مقاوم شامل پاسخ به تنشپاسخ به محرک

های غیرزیستی و پاسخ به مواد های دفاعی، پاسخ به محرکپاسخ

لیت پراکسیدازها در کلتیوارهای حساس کاهش شیمیایی بود. فعا

پاسخ  GOکه در کلتیوارهای مقاوم افزایش یافت. در یافت درحالی

بیشترین تغییر  AT2G14610ها بین سه کلتیوار مقاوم، ژن به محرک

 PR1(. این ژن یک نوع 4بیان را نسبت به کنترل نشان داد )شکل 

زا دخالت دارد. بیماری ویژه عواملها بهبه محرک است که در پاسخ

 5تحت سمیت آلومینیوم،  Hermesدر کلتیوار مقاوم  PR1بیان ژن 

که میزان بیان آن در کلتیوار مقاوم برابر افزایش یافت در حالی

Norlin  برابر کاهش یافت  8/5تحت تنش کمبود روی به میزان

 ، ب(.4)شکل 

 

 

 

 عملکرد نام ژن 
Log2FoldChange 

 کمبود روی سمیت آلومینیوم

Up 

AT1G11340 
G-type lectin S-receptor-like 

serine/threonine-protein kinase RKS1 
08/2 9/0 

AT5G10130 Protein DOWNSTREAM OF FLC 33/2 5/0 

LCR68 Defensin-like protein 1 2 ۱5/۱ 

AT3G08030 F17A17.37 protein 58/۱ ۱9/2 

HKT1 Sodium transporter HKT1 52/۱ 22/۱ 

AT5G60520 At5g60520 3۷/۱ ۶4/0 

XTH5 
Xyloglucan 

endotransglucosylase/hydrolase 
24/۱ 0۱/۱ 

BGAL5 Beta-galactosidase 5 08/۱ ۷/0 

Down 

AT1G52820 
2-oxoglutarate (2OG) and Fe(II)-dependent 

oxygenase superfamily protein 
4۷/2۱- ۱/2- 

AT1G17860 Kunitz trypsin inhibitor 2 4۷/9- 89/2- 

AT4G35160 Acetylserotonin O-methyltransferase ۷4/8- 5۷/0- 

PA2 Peroxidase 53 ۱۷/۷- ۷3/3- 

BGLU17 beta glucosidase 17 ۱۶/۷- 98/2- 

BG1 
Probable glucan endo-1,3-beta-glucosidase 

BG1 
53/۶- 3۷/۷- 

EXLB1 Expansin-like protein 035/5- 88/4- 

ChiC Class V chitinase ۶۶/4- 23/۶- 

SHT Spermidine hydroxycinnamoyl transferase 83/3- ۷۱/۶- 

PR4 Hevein-like preproprotein 25/3- ۱3/۶- 
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های مشترک بین شناسی ژنهای همپوشان کتان زراعی تحت تنش کمبود روی و سمیت آلومینیوم. الف( هستیشناسی فرآیندهای بیولوژیکی ژنهستی -3شکل 

 های مشترک بین کلتیوارهای حساس.شناسی ژنکلتیوارهای مقاوم، ب( هستی

 
: Lرهای مقاوم. ها: الف( کلتیوارهای حساس، ب( کلتیواپاسخگو به محرک GOهای قرار گرفته در طبقه ینه و کمینه تغییرات بیان مرتبط با ژننمودار ببیش -4شکل 

 Norlin: کلتیوار N؛  TMP1919: کلتیوار T؛Hermes: کلتیوار H؛ Mogilevskyحساس  : کلتیوارM؛ Orshanskiyحساس  : کلتیوارO؛ Liraکلتیوارحساس 

 

بیشترین  PR1توجه اینکه بین سه کلتیوار حساس نیز ژن  جالب

برابر نشان داد و در دو  9/۶با مقدار  Liraمیزان بیان را در کلتیوار 

که  طوریهدیگر میزان بیان به شدت کاهش یافت ب  کلتیوار حساس

 های این ژن در کلتیوار حساسمیزان بیان یکی از ایزوفرم

Orshanskiy  4دست آمد )شکل هب -8/9تحت سمیت آلومینیوم ،

 Orshanskiyدر کلتیوار حساس  AT3G54420الف(. همچنین، ژن 

، الف(. 4برابری را داشت )شکل  ۱0تحت سمیت آلومینیوم کاهش 

ویژه ها مختلف بههست که در اندام EP3این ژن نوعی کیتیناز 

در برابر انواع ها قرار دارد و نقش مهمی در حفاظت گیاهان ریشه

کند. بیشترین کاهش های قارچی ایفا میویژه حمله پاتوژنها بهتنش

برای  -2/۶با مقدار  AT1G24020بیان در کلتیوار مقاوم در ژن 

Norlin ب(. این ژن 4دست آمد )شکل هتحت تنش کمبود روی ب ،

تحت تنش سمیت آلومینیوم رفتار متفاوتی را در دو کلتیوار مقاوم 

همسو با کلتیوار  TMP1919که در کلتیوار  طوریاد بهنشان د

Norlin  مقدار بیان کاهش یافت اما در کلتیوارHermes  مقدار بیان

 MLP-likeبا نام دیگر  AT1G24020داری داشت. آن افزایش معنی

protein 423 توسط فعال شده  نگیگنالیس ریمس، در پاسخ دفاعی و

 باشد.درگیر می کیزیآبس دیاس

های های متناظر با ژنهای بین پروتئینمنظور فهم بهتر برهمکنشبه

صورت هپروتئین ب-ها، دو شبکه پروتئینهسته مشترک پاسخ به تنش
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در  MNCمجزا در کلتیوارهای مقاوم و حساس بر اساس 

Cytoscape  های (. در بین کلتیوارهای حساس ژن5رسم شد )شکل

PR4 ،AT2G3590 ،EP3 ،HCHIB  وCHIA  بیشترین برهمکنش

های اینکه با سایر ژن علاوه بر EP3ها نشان دادند. ژن را با سایر ژن

دهد، ها با درجه بالایی برهمکنش میهسته مشترک پاسخ به تنش

بیشترین کاهش بیان را داشت و به شدت تحت تاثیر تنش سمیت 

ها در های هسته مشترک پاسخ به تنشآلومینیوم قرار گرفت. ژن

 ۶/5۶های اولیه کمتری را بروز دادند و رهای مقاوم برهمکنشکلتیوا

الف نمایش  5های ناپییوسته بودند که در شکل ها گرهدرصد از ژن

 داده نشده است. 

 های مشترکآنالیز مسیر ژن

تحت هر دو کتان  مشترک یهاژن یبرا KEGG یرهایمسبررسی 

مسیر  8و  FDR≤0.05مسیر براساس  3داری تنش دلالت بر معنی

مسیر مرتبط با کلتیوار مقاوم و  3داشت که  Pvalue≤0.05براساس 

های مسیر مرتبط با کلتیوار حساس بود. در بین این مسیرها ژن 5

های ثانویه و بیوسنتز فنیل پروپانوئیدها مرتبط با بیوسنتز متابولیت

که مختص این نوع گونه گیاهی است و در پاسخ به شرایط نامساعد 

 (. 4ثیر را داشتند )جدول أنقش مهمی دارند، بیشترین ت محیطی

 

 
مقاوم و حساس کتان زراعی تحت تنش کمبود روی و سمیت آلومینیوم؛ الف( شبکه  های همپوشان کلتیوارهایپروتئین بین ژن-های پروتئینشبکه برهمکنش -5شکل 

ای متصل ایجاد م شبکههای همپوشان بین کلتیوارهای حساس. بین هر دو رقم حساس و مقاوکلتیوارهای مقاوم، ب( شبکه برهمکنش ژنهای همپوشان بین برهمکنش ژن

 نشد.

 

 سبت به نمونه کنترلهای مشترک کتان زراعی تحت تنش کمبود روی و سمیت آلومینیوم نبرای ژن KEGGمسیرهای  بندیطبقه -4جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

FDR P-value 
تعداد 

 ژن
 کد شناسایی نام مسیر

KEGG 
 کلتیوار

0.0093 4.87E-04 4 های ثانویه گیاهان مختلفبیوسنتز متابولیت ath00999 
 ath01110 های ثانویهبیوسنتز متابولیت 9 0.005497878 0.0522 مقاوم

 ath00940 بیوسنتز فنیل پروپانوئیدها 3 0.040385377 0.2558

0.0095 2.70E-04 ۱۷ های ثانویهمتابولیت بیوسنتز ath01110 

 حساس

 ath00940 بیوسنتز فنیل پروپانوئیدها 5 0.004788491 0.064

 ath00520 متابولیسم قند آمینه و قند نوکلئوتیدی 5 0.00548769 0.064

 ath00999 های ثانویه گیاهان مختلفبیوسنتز متابولیت 3 0.047191687 0.3394

 ath01100 مسیرهای متابولیکی ۱9 0.048479866 0.3394
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 کلی گیریبحث و نتیجه

pH  .خاک یکی از عوامل ضروری در جذب مواد مغذی است

اولین جایی که تنش را تجربه خاک نامناسب باشد  pHکه زمانی

، ریشه است. در ریشه عدم تعادل جذب مواد مغذی رخ کندمی

یاه که سبب مهار رشد، تغییر ارتفاع، حجم فیبر و عملکرد گدهد می

 Kishlyan and TA) شوددر هر دو کلتیوار مقاوم و حساس می

 pHهای در تحقیق حاضر، هسته مشترک پاسخ به تنش (.2010

قاوم نامناسب و عدم تعادل آلومینیوم و روی در ریشه کلتیوارهای م

ن مطالعه شد. در ای RNA-Seqهای ا استفاده از دادهو حساس ب

اما در مجموع  در رقم مقاوم نوسان داشتها DEGتعداد مطالعه 

وم ها برای کلتیوارهای حساس بیشتر از کلتیوارهای مقاDEGتعداد 

ت در رقم حساس نسب یسلول کیمتابول تیدهد فعالیکه نشان م بود

 ابغلاف برگ برنج  یآلودگدر مطالعه  تر است.به رقم مقاوم فعال

Rhizoctonia solaniتعداد ، DEG ارقام  شدهحیدر غلاف برگ تلقها

 دبا این وجو را نشان داد. یمتفاوت الگوی تنظیمیمقاوم و حساس 

 از رقم مقاوم بود شتریب شهیدر رقم حساس هم هاDEGتعداد 

(Yang et al. 2022.)  در پژوهشی دیگر بر روی گیاه یونجه آلوده

رقم در  شده افتی یهاDEGکه تعداد  گزارش شد پسیتربا 

ال . با این حدر رقم مقاوم بودها DEGحساس حدود دو برابر تعداد 

وم در رقم مقاهای پاسخگو به تنش مرتبط با آلودگی به پاتوژن ژن

دهای با تولید اسیرقم مقاوم  رایز بود، ساز رقم حسا شتریبیونجه 

 .Tu et al) کند تواند پاسخ ایمنی اختصاصی را ایجادچرب می

2018.) 

ترتیب برای کلتیوارهای مقاوم ژن مشترک به 9۷و  30در این مطالعه 

دست آمد هو حساس تحت تنش سمیت آلومینیوم و کمبود روی ب

که چهار ژن مشترک بین رقم حساس و مقاوم بود. سپس ارزیابی 

GO بندی ها بر اساس فرآیندهای زیستی انجام شد. نتایج طبقهآن

GO  نشان داد که فرآیندهای زیستی اختصاصی کتان، فرآیندهای

ها را داشتند که متابولیکی و فرآیندهای سلولی بیشترین تعداد ژن

های مرتبط با GOحاکی از وضعیت فعال متابولیکی سلول است. 

های با تغییرات بیان ها نیز دارای بیشترین ژنپاسخ به محرک

ها در کلتیوارهای پاسخ به محرکدار بودند. در این مطالعه، معنی

های های دفاعی، پاسخ به محرکها، پاسخمقاوم شامل پاسخ به تنش

(. در مطالعه 3باشد )شکل غیرزیستی و پاسخ به مواد شیمیایی می

 سمیمتابول های مرتبط باGOگذشته بر روی تنش آلومینیوم در کتان، 

 غشاء هایدهانتقال دهن تیو فعال دوردوکتازیاکس ون،یگلوتات

در (. Krasnov et al. 2019) داشتنداسترس  را از ریتأث نیشتریب

کتان کلیتوارهای  انیب راتییدر تغ یمشابه یروندها موارد، یبرخ

 Krasnov) مشاهده شدمورد مطالعه  یهاتحت تنش یمورد بررس

et al. 2019.) کلی فعالیت پراکسیدازها در  طوردر تحقیق ما به

که در کلتیوارهای مقاوم حالی حساس کاهش یافت درکلتیوارهای 

های فعال زدایی گونهافزایش یافت. پراکسیدازها در مکانیسم سم

خوبی ها بهها در تحمل به تنشها دخالت دارند و نقش آناکسیژن

ها آن (.Bela et al. 2015; Pandey et al. 2017) شناخته شده است

های گیاهی ود در برخی گونههای کدکننده خبا بیان بالای ژن

موجب تحمل به تنش اکسیداتیو ثانویه ناشی از شرایط نامساعد 

از حد  شیب انیب (.Daspute et al. 2017) شوندمحیطی می

ها تنباکو باعث بهبود تحمل آن اهانیدر گ دازیپراکس سیدوپسیآراب

. در شرایط تنش کمبود (Wu et al. 2017) شد ومینیآلوم تنش به

کننده پراکسیدازها در هر هایی کدبیان بالای ژن pH=7.5روی در 

 (.Dmitriev et al. 2019) دو کلتیوار مقاوم و حساس شناسایی شد

های کد کننده در گیاه کتان تحت تنش سمیت آلومینیوم ژن

در هر دو ژنوتیپ کاهش یافت اما میزان کاهش آن در  5پراکسیداز 

پروفایل  (.Krasnov et al. 2019) برابر بیشتر بود 8ار متحمل کلتیو

ها با میزان تحمل به آلومینیوم ارتباط نداشت برای GOها در بیان ژن

و  TMP1919/ Liraمثال فعالیت اکسیدوردوکتازها در کلتیوار 

Hermes /Orshanskiy ترتیب مقاوم/ حساس مشابهت بیشتری به

 (.Krasnov et al. 2019) باهم داشتند

های پاسخگو به بیشترین تغییر بیان ژن در هر دو هسته مشترک ژن

مشاهده  PR1تنش بین کلتیوارهای مقاوم و حساس مربوط به ژن 

الگوهای بیانی متفاوتی را نشان داند  PR1های مختلف شد. ایزوفرم

تحت  Liraو کلتیوار حساس  Hermesکه در کلتیوار مقاوم  طوریهب

که سمیت آلومینیوم میزان بیان آن به شدت افزایش یافت در حالی

طور به PRخانواده ژن در چهار کلتیوار دیگر به شدت کاهش یافت. 

 اهیگ یدفاع یهادر پاسخ یمولکول یعنوان نشانگرهابه یاگسترده

 به بیان این ژن در پاسخ. (Liu et al. 2013) است شده شناخته
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شود می قابه سرعت ال زاژه عوامل بیماریویها بهمحرک

(Mitsuhara et al. 2008) .حت تنش غیرزیستی ای تیک مطالعه در

افزایش تحمل منجر به که طوریهافزایش یافت، ب PR1ن ایب یخشک

 (.Liu et al. 2022) به تنش خشکی نسبت به گیاهان کنترل شد

 MLP-like proteinبیشترین کاهش بیان در کلتیوار مقاوم در ژن

که تحت تنش کمبود روی مشاهده شد در حالی Norlinبرای  423

در  MLPخانواده ژن  انیبافزایش یافت.  Hermesبیان این ژن در 

و در پاسخ  است تمتفاو یطور قابل توجهمختلف به یهابافت

باشد درگیر می ABAتوسط فعال شده  نگیگنالیس ریمسدفاعی و 

(Singh et al. 2022.)  درگیاه تنباکوNtMLP 423 یتحمل به خشک 

از حد  شیب انیبنمود. همچنین،  میتنظ ABAسطوح  شیرا با افزا

NtMLP423 و تجمع  ءغشا به بیآسROS انیرا کاهش داد و ب 

در  (.Liu et al. 2020) داد شیفزاا نیز مرتبط با استرس را یهاژن

 یمحتوامنجر به افزایش  GhMLPاز حد  شیب انیبای مطالعه

ی را بهبود تحمل به تنش شورشد در نتیجه  سیدوپسیآراب دیفلاونوئ

در  همچنین در تحقیق حاضر( Chen and Dai 2010) بخشید

تحت سمیت آلومینیوم  EP3، بیان ژن Orshanskiyکلتیوار حساس 

برابری را داشت. این ژن نوعی کیتیناز است که مانند  ۱0کاهش 

PR1 زا نقش ویژه حمله عوامل بیماریها بهدر پاسخ دفاعی به تنش

پروتئین -در شبکه برهمکنش پروتئین (.Boba et al. 2021) دارد

 EP3های مشترک کلتیوارهای حساس نیز نشان داده شد که ژن ژن

و  AT2G43590و  CHIA ،HCHIBهمراه سه نوع کیتیناز دیگر به

ها دارد و نقش مهمی بیشترین ارتباط را با سایر پروتئین PR4ژن 

سایر کنند که در در سیستم دفاعی کتان در هر دو تنش ایفا می

 خوبی شناخته شده استها بهگیاهان نیز نقش دفاعی آن

(RAWAT et al. 2015.) که در کلتیوارهای مقاوم در حالی

های تغییر دهنده دیواره استراتژی مقاومت متفاوت بود و بیان ژن

و  FLA2 ،sks4های ، و ژنXTH16و  XTH8سلولی از جمله 

TUB6 ها داشتند و در پاسخ به بیشترین ارتباط را با سایر پروتئین

  (.Reim et al. 2022) ها دخالت دارندتنش

تحت هر دو کتان  مشترک یهاژن یبرا KEGG یرهایمسآنالیز 

های مرتبط با بیوسنتز تنش نشان داد که در بین این مسیرها ژن

های ثانویه و بیوسنتز فنیل پروپانوئیدها در پاسخ به شرایط متابولیت

مهمی دارند. در کلتیوارهای حساس  نامساعد محیطی نقش

داری نشان دادند. این حالت مسیرهای دیگر هم تغییر بیان معنی

دهد که گیاه برای حفظ حالت پایدار خود در پاسخ به نشان می

که در کند در حالیها انرژی بیشتری را مصرف میمحرک

های تر مسیرهای متابولیتطور اختصاصیکلتیوارهای مقاوم به

و  ی مقاومتهاژن یرو قاتیتحقکلی  طوریه تغییر کردند. بهثانو

صفت  کیتحمل مکانیسم نشان داده است که مسیرهای مرتبط 

کنترل  و مسیرهای مختلف متعدد یهااست که توسط ژن دهیچیپ

تنطیم  یاستراتژ قیانتخاب دقبنابراین  (.Liu et al. 2022) شودیم

مانند شدت  یعوامل ریچندگانه تحت تأث هایدر طول تنش بیان ژن

حساس به  ایمتحمل  پیو ژنوت اهیتنش، سن گ یدوره زمان ،تنش

در این  (.Rivero et al. 2022) باشدی میفرد یهااز تنش کیهر 

بهبود تحمل  یمطالعه برا یرا برا دیکاند یهااز ژن تعدادی، تحقیق

موجود  یهاتنش شرایطعملکرد در بهبود  جهیو در نت کتانبه تنش 

تواند برای کردیم که میارائه  در خاک و عدم تعادل مواد مغذی

 های اصلاحی و مهندسی ژنتیک مورد استفاده قرار گیرد.برنامه
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