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ABSTRACT 

Introduction: Abiotic stresses are recognized as the primary limiting factors for productivity in agriculture. In the current era of continuous 

climate changes, understanding the molecular aspects involved in abiotic stress response in plants is a priority. The emergence of -omics 

approaches provides key strategies to promote effective research in the field, facilitating investigations from reference models to an 

increasing number of species, and tolerant and sensitive genotypes. Integrated multilevel approaches, based on molecular investigations at 

genomics, transcriptomics, proteomics, and metabolomics levels, are now feasible, expanding the opportunities to clarify key molecular 

mechanisms involved in responses to abiotic stresses. To this aim, bioinformatics has become fundamental for data production, mining, and 

integration and is necessary for extracting valuable information and for comparative efforts. 

Materials and methods: This article is a review that utilizes content analysis methodology. The research systematically searched reputable 

scientific databases such as PubMed, Web of Science, Google Scholar, and Scopus. 

Results: The focus on the role of omics technologies and bioinformatics in enhancing plant tolerance to abiotic stresses. Initially, it provides 

an overview of the main technologies for generating large-scale molecular data and public bioinformatics resources. Subsequently, 

bioinformatics databases related to abiotic stresses were explored. Additionally, it provides a detailed analysis of findings from 

bioinformatics studies that have identified key genes and metabolic pathways linked to abiotic stress tolerance. 

Conclusion: Bioinformatics tools provide researchers with access to genomic, transcriptomic, and proteomic data, allowing them to 

combine bioinformatics findings with experimental data. These processes facilitate more accurate modeling of the involved mechanisms, 

and the results of bioinformatics studies can lead to the identification of genes and metabolic pathways that are effective in conferring 

tolerance to abiotic stresses. Ultimately, these integrated approaches support the development of targeted breeding strategies to produce 

stress-resistant plants, thereby improving agricultural productivity. 
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  های غیرزیستینژادی گیاهان برای تنشش بیوانفورماتیک در بهنق
 

 ،   5ادی علیپوره و  4قاسم كریم زاده ،  3رضا درویش زاده،  2رادمنش یزپرو،  1مریم خلقی

   8دانیال كهریزی و  7یملك یحاتم یدحم ، 6ملكیسمیه صوفی
 

 .ايران یه،اروم یه،دانشگاه اروم يورزدانشکده كشا یاهیگ یکو ژنت یدمحقق پسادكتري، گروه تول 1
 .يرانمدرس، تهران، ا یتدانشگاه ترب ي،دانشکده كشاورز یاهی،گ ينژادو به یکژنت گروه گیاهی، نژاديژنتیک و به يدكتر يدانشجو 2
 .ايران یه،اروم یه،دانشگاه اروم يدانشکده كشاورز یاهیگ یکو ژنت یداستاد، گروه تول 3
 .يرانران، امدرس، ته یتدانشگاه ترب ي،دانشکده كشاورز یاهی،گ ينژادو به یکاستاد، گروه ژنت 4
 .ايران یه،اروم یه،دانشگاه اروم يدانشکده كشاورز یاهیگ یکو ژنت یددانشیار، گروه تول 5
 .علوم اعصاب تولوز، فرانسه یتوارشد، انست یدانش آموخته كارشناس 6
 .دانشگاه مراغه، مراغه، ايران يدانشکده كشاورز هییاگ یکو ژنت یدتول یدانشیار، گروه مهندس 7
 .رس. تهران، ايراندانشگاه تربیت مد ياستاد، گروه بیوتکنولوژي كشاورزي دانشکده كشاورز 8
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 چكیده

شوند. در عصر حاضر، با توجه به تغییرات مداوم اقلیمی، درک شناخته میوري در كشاورزي لی محدودكننده بهرهعنوان عوامل اصهاي غیرزيستی بهتنش :مقدمه

را براي ارتقاي تحقیقات مؤثر در هاي امُیکس، راهبردهاي كلیدي ست. ظهور فناورها از اهمیت بالايی برخوردار اهاي مولکولی مرتبط با پاسخ گیاهان به اين تنشجنبه

دهد. با استفاده از رويکردهاي چند سطحی هاي متنوع مقاوم و حساس گسترش میها و ژنوتیپهاي مرجع به سمت گونهدلدهد و تحقیقات را از محوزه ارائه میاين 

دهاي مولکولی مرتبط با پاسخ به توان به درک بهتري از فرآينشوند، میرنسکريپتومیکس، پروتئومیکس و متابولومیکس میهاي ژنومیکس، تيکپارچه، كه شامل بررسی

عات ها عمل كرده و براي استخراج اطلاسازي دادهعنوان ابزاري اساسی براي تولید، استخراج و يکپارچهاي غیرزيستی دست يافت. در اين راستا، بیوانفورماتیک بههتنش

 .ري استاي ضروهاي مقايسهارزشمند و انجام تحلیل

هاي داده قاله مروري، با استفاده از روش تحلیل محتوا تهیه شده است. اين مطالعه بر اساس جستجوي سیستماتیک در پايگاهعنوان يک مهمقاله حاضر ب :هامواد و روش

 .انجام گرفته است Scopusو  PubMed ،Web of Science ،Google Scholarمعتبر علمی شامل 

هاي هاي غیرزيستی پرداخته شد. در ابتدا، فناوريبت به تنشکس و بیوانفورماتیک در بهبود تحمل گیاهان نسهاي امُیدر اين مطالعه به بررسی نقش فناوري ها:یافته

هاي غیرزيستی مورد بررسی ط با تنشهاي داده بیوانفورماتیکی مرتبپايگاههاي مولکولی عظیم و منابع عمومی بیوانفورماتیک مرور شده است. سپس، اصلی تولید داده

اند، به هاي غیرزيستی پرداختههاي كلیدي و مسیرهاي متابولیکی مرتبط با تحمل به تنشیکی كه به شناسايی ژنهاي مطالعات بیوانفورماتاند. همچنین، يافتهقرار گرفته

 .انددقت تحلیل شده

هاي تومی و پروتئومیکی دسترسی پیدا كنند و يافتهدهند كه به اطلاعات ژنومی، ترنسکريپان را میبیوانفورماتیکی به محققان اين امکبع منا گیری:نتیجه

مطالعات بیوانفورماتیکی  سازند و نتايجتر فرآيندهاي دخیل فراهم میسازي دقیقهاي تجربی تركیب نمايند. اين فرآيندها زمینه را براي مدلبیوانفورماتیکی را با داده

توانند به توسعه يت، اين رويکردهاي يکپارچه میهاي غیرزيستی منجر شوند. در نهاتحمل به تنش ها و مسیرهاي متابولیکی مؤثر دره شناسايی ژنتوانند بمی

 . دوري كشاورزي را افزايش دهنرتیب بهرههاي غیرزيستی كمک كنند و بدين تنژادي هدفمند براي ايجاد گیاهان مقاوم به تنشهاي بهاستراتژي

 .داده، تنش گاهيپا کس،یمتابولوم کس،یپروتئوم کس،یپتوميترنسکر کس،یژنوم های كلیدی:واژه

 مروريمقاله اله: مق نوع
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 :cbb.2025.11610.1099 DOI/10.22126.  654-609(، 4)3 ،غلاتی بیوشیم و بیوتکنولوژي .یرزيستیغ يهاتنش يبرا یاهانگ
 

 نويسندگان. ©                                                                            دانشگاه رازيناشر: 
 

 

 

https://www.orcid.org/0000-0002-3630-4685
https://www.orcid.org/0009-0003-8931-4873
mailto:r.darvishzadeh@urmia.ac.ir
https://www.orcid.org/0000-0001-5991-4411
https://www.orcid.org/0000-0001-8209-3287
https://www.orcid.org/0000-0003-0086-002X
https://www.orcid.org/0000-0000-0000-0000
https://www.orcid.org/0000-0001-7179-861X
https://www.orcid.org/0000-0001-8981-7233
mailto:r.darvishzadeh@urmia.ac.ir
mailto:r.darvishzadeh@urmia.ac.ir
https://doi.org/10.22126/cbb.2025.11610.1099


 611 .609-654(، 4)3، 1402ت، غلا یمیوشیو ب یوتکنولوژيو همکاران/ ب یخلق
 

 هدممق

 ستا،يو ا دهیچیبه عنوان موجودات پ اهانیگ ،طبیعتدر 

قرار  یطیمح يهابه طور مستمر در معرض انواع تنش

مثل ادامه  دیدارند كه از مرحله رشد تا مرحله پس از تول

به طور  اهتنش ني(. اParida et al., 2018) ابديیم

 ریتأث اهانیگ يوربر رشد، توسعه و بهره یقابل توجه

ها، كاهش قابل تنش ني. به دنبال اگذارندیم یمنف

 دشویمشاهده م اهانیگ يوردر عملکرد و بهره یتوجه

 ،یمولکول ،یاز عدم تعادل در سطوح سلول یكه ناش

 ;Xiong et al., 2002است ) ياو توسعه یکيولوژيزیف

Singh et al., 2018.) به دو  یزا به طور كلتنش عوامل

 میتقس یستيو ز یستيرزیغ يهاتنش یدسته اصل

از عوامل  یناش یبه اثرات منف یستيرزیتنش غ .شوندیم

اطلاق  اهانیگ يخاص بر رو طیمح کيدر  یستيرزیغ

 يندهايبر فرآ یبه طور قابل توجه تواندیكه م شودیم

-به طور خاص، تنش بگذارد. ریها تأثعه آنو توسرشد 

 ،یغرقاب ،یخشک د،يشد يیشامل تنش دما رزندهیغ هاي

توانند باعث یو م هستند ياهيو تنش تغذ يفلز ،يشور

 ,.Zhang et al) شونددر گیاهان  یمختلف يهاپاسخ

شور عوامل  يهاو خاک یخشک د،يشد ي. دماها(2020

 وستهیبه هم پ عيتوز هستند كه بقا و یطیمح یاصل

 ,.Zhang et al) كنندیرا محدود م عتیبدر ط اهانیگ

 اغلب با یبالا و خشک يعنوان مثال، دماها هب .(2022

 يهابه تنش اهانیگ يهاواكنش. دهندیهم رخ م

 یدهگنالیس دهیچیپ يندهايرآف ریتحت تأث یطیمح

طور هماهنگ قرار دارد كه به يیایمیوشیو ب یمولکول

در  اهیگ تیحساس ايتحمل  زانیتا م كنندیمعمل 

مواجهه با  طي. در شراندينما نییسطح كل را تع

و  دهیچیپ يهاواكنش  اهانیگ ،یستيرزیغ يهاتنش

و  یدفاع يهاستمیتا س دهندیرا نشان م یهماهنگ

 ندهايفرآ نيكنند. ا میخود را تنظ یکیمتابول ياهریمس

حات پس و اصلا ترجمه ،یسيدر رونو راتییتغ قياز طر

مرتبط با دفاع انجام  يهانیها و پروتئاز ترجمه ژن

 گر،يد ياز سو (.Dong et al., 2022) شودیم

 یها و آفات مختلفعمدتاً شامل پاتوژن یستيز يهاتنش

حشرات، نماتدها و  ها،روسي، وهاقارچ ها،يباكتر رینظ

 يهاتنش ،یكنون طيشرا در .باشندیجوندگان م

در  زابیعوامل آس نيتراز مهم یکيبه عنوان  یستيرزیغ

 يوركه به شدت بر عملکرد و بهره شوندینظر گرفته م

موضوع در  ني. اارندگذیم ریتأث یمحصولات زراع

( 1IPCC) رات اقلیمیییتغ یدولتنیب ئتیه يهاگزارش

(. بر http://www.ipcc.chبه وضوح مشهود است )

 ندهيكه در آ شودیم ینیبشیها، پگزارش نياساس ا

همچون  یعوامل لیبه دل یستيرزیغ يهاتنش ک،ينزد

و  يیزداجنگل ،یكاهش منابع آب ،یجهان شيگرما

 يوربر بهره يتربه طور نامطلوب ،یانسان يهاتیفعال

 ,.Singh et alبگذارند ) ریتأث يمحصولات كشاورز

2018.) 

 
1 Intergovernmental Panel on Climate 

Change 
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و  یطیمح يهابه تنش اهانیبه منظور ارتقاء تحمل گ

بر  ياندهيبه طور فزا یعلم قاتیتحق ،يوربهره شيفزاا

و  هاكنندهمیتنظ ،يدیكل یدرک اهداف مولکول

با  اهانیمرتبط با تعاملات گ یدهگنالیس يرهایمس

 Singh etت )اسمتمركز شده  افتهي رییتغ يهاطیمح

al., 2018; Parida et al., 2018 .)نه،یزم نيدر ا 

 کس،یپتومينسکررت ژهي)به و 1اُمیکس فناوري

 ي( به عنوان ابزارهاکسیو متابولوم کسیپروتئوم

به  اهانیجامع پاسخ گ لیو تحل هيتجز يقدرتمند برا

امکان  کردهايرو نياند. امطرح شده یستيرزیغ يهاتنش

را  هاتیو متابول هانیپروتئها، ژن انیهمزمان ب یبررس

تا  كنندیو به پژوهشگران كمک م آورندیمفراهم 

 يهاكه در پاسخ به تنش يادهیچیپ یمولکول يهاکهشب

كنند. با استفاده از  يیرا شناسا شوندیفعال م یطیمح

 يهااز پاسخ يادهیچیپ يالگوها توانیم ها،کیتکن نيا

ها مولکول نیب ارتباطاتكرده و  يیرا شناسا یکيولوژیب

 Pandey et al., 2024; Zhang et) درا بهتر درک كر

al., 2024). و  یکيتکنولوژ يهاشرفتیپ ن،اي بر علاوه

 ترعيسر يکردهايتر، رومقرون به صرفه يهاتوسعه روش

مربوط به  قاتیاند كه تحقرا ارائه داده يترو در دسترس

 اندكرده تيرا تقو یاز محصولات زراع ياندهيتعداد فزا

(Ercolano et al., 2014; Tranchida-Lombardo 

et al., 2018.) نسل یابيیموسوم به توال يهاياورفن 

بارز، به طور  يهاهاز نمون یکيعنوان  به( 2NGS) جديد

 
1 Omics approaches 
2 Next-generation sequencing 

 و اهانیاز ساختار ژنوم گ يترقیدرک عم یقابل توجه

 يپارامترها راتییها به تغآن يعملکرد هايپاسخ

 ,.Aranzana et al) اندرا ممکن ساخته یطیمح

2019; Chang et al., 2018; Peace et al., 2019; 

Wickett et al., 2014 .)با ارتقاء انتقال  هايفناور نيا

 يهاکیو تکن( ESTs) 3شدهانیب یتوال يهااز برچسب

 et al.,Ambrosone ;2017 ) 4هيآراريزبر  یمبتن

Redman et al., 2004) يترشرفتهیپ يکردهايوبه ر 

 RNA (5seq-RNA) (et Iovienoيابی توالی رینظ

al., 2016; Liu et al., 2014; Wang et al., 2009 

 Delanne et al., 2019; Liu) مرتبط يهايفناورو  (

et al., 2017) به  پتوم،يترانسکر لیتحل يرا برا نهیزم

 اند.ساخته فراهمژن،  انیعنوان سطح اول ب

در  یقابل توجه يهاشرفتیتحولات، پ نيموازات ا هب

 يبعد دو يهاژلبا استفاده از  کسیپروتئوم يهاروش

(6electrophoresisD -DE or 2-2 ) به همراه

 7MS( ) et al.,Rabilloud) یجرم یسنجفیط

شاتگان با  يکردهايرو راً،یصورت گرفته است. اخ( 2014

و  ( et al.,Kwon 2016) 8بالا یاتیتوان عمل

-عيما یكروماتوگراف رینظ کسیمتابولوم يهايفناور

 (MS-LC( )2016 et al.,orge J) 9یجرم یسنجفیط

 
3 Expressed sequence tags 
4 Microarray 
5 RNA-sequencing 
6 Two-dimensional gel electrophoresis 
7 Mass spectrometry 
8 High-throughput Shotgun  
9 Liquid chromatography/mass spectrometry 
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( 1MS–GCی )جرم یسنجفیط-يگاز یو كروماتوگراف

(Tohge et al., 2015) اند كه به كار گرفته شده

را  رفراریفرار و غ يهاتینوسانات متابول يیشناسا تیقابل

 ترقیدرک عم يرا برا نهیزم هاشرفتیپ نيدارا هستند. ا

فراهم  یتحت بررس یکيولوژیب يندهاياثرات فرآ

راستا،  ني. در ا(Keller et al., 2018) آورندیم

حاصل از سطوح مختلف اطلاعات  جينتا يسازکپارچهي

 يیرمزگشا يرا برا يترجامع يهادگاهيد ،یمولکول

 دهیچیپ یمولکول يندهايكه در فرآ ،يدیكل يهامؤلفه

در  اينامطلوب  یطیمح طيبه شرا اهانیمرتبط با پاسخ گ

 D’Alessandro) دهدیارائه منقش دارند،  رییحال تغ

et al., 2013; Michaletti et al., 2018 ). 

و  دیدر تول يدیابزار كل کيبه عنوان  کیوانفورماتیب

 يهاياز فناور تيدر حما یاتیها، نقش حداده تيريمد

و  یسازمانده يكه برا كند،یم فايا ساُمیکمختلف 

 ریحوزه به تفس نيهستند. ا ياستخراج اطلاعات ضرور

با  يهايشده توسط فناور دیتول يهاداده عیحجم وس

كردن  لتریو امکان ف كندیم كمکبالا  یاتیتوان عمل

. آوردیفراهم م یانسان لیتحل ياطلاعات ارزشمند را برا

 يسازکپارچهيو  یلیتحل يکردهايبه رو نديفرآ نيا

درباره  يترجامع يهادگاهيتا د كندیها كمک مداده

 Kumar et) ارائه دهد یکيولوژیب يهامستیعملکرد س

al., 2015; Nakabayashi et al., 2015). 

 
1 Gas chromatography/mass spectrometry 

 يرا برا يامنابع گسترده کیوانفورماتیب ن،يبر ا علاوه

را  ياشگامانهیپ قاتیو تحق آوردیفراهم م یجامعه علم

 ,Wong) اُمیکس يهايساس استفاده از فناوربر ا

2019 Keller et al., 2018;)  منابع مرتبط با  گريديا

 یبررس ،یتوال سهيمقا ریخاص، نظ يهالیو تحل هيتجز

 كندیم تيهدا ،یمولکول يسازو مدل یژن يهاخانواده

(Lopez de Maturana et al., 2019). و  يسازادهپی

از  یکيبه عنوان  کیورماتنفوایمنابع ب ينگهدار

و تکامل  یقاتیحوزه تحق نيا تیموفق یاصل يهامحرک

از  يبرداربهره رايز شود،یشناخته م اُمیکس يهايفناور

از كل  تيحما يمؤثر برا کرديرو کيها به عنوان داده

 است. دهیبه اثبات رس یجامعه علم

 تیقابل نه،یزم نيدر ا يدیكل يهااز جنبه یکي

است كه  سهيمقا يها برااعتبار و تناسب داده ،یدسترس

 كندیم جاديا کیوانفورماتیرا در ب يديجد يهاچالش

(Goh et al., 2018)ها از داده يبردارحال، بهره ني. با ا

ها و دانشمندان از فرصت یهمچنان به آگاه

 مختلف، ياموجود در منابع داده يهاتيمحدود

 تیفیمختلف و ك يهايفناور يهایژگيو و تیحساس

كاربران  ن،يوابسته است. علاوه بر ا شدهیسازمانده جينتا

حوزه آشنا باشند تا  نيا هیبا اصول اول دياب رمتخصصیغ

موجود در منابع را به طور مؤثر  يهابتوانند داده

 يهانشیكرده و ب سهيو مقا لیو تحل هيتجز ت،يريمد

 يهاستمیو عملکرد س یدهمورد سازمان در يديجد

 .نديكسب نما یکيولوژیب
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 يهاينقش فناور لیو تحل یبررس ،مقاله نيهدف ا

 اهانیدر درک و ارتقاء تحمل گ کیوانفورماتیو ب اُمیکس

راستا، ابتدا به  نياست. در ا یستيرزیغ يهابه تنش

 يهاداده دیتول یاصل يهاياز فناور يمختصر یمعرف

اخته ردپ کیوانفورماتیب یو منابع عموم میعظ یمولکول

مرتبط با  یکیوانفورماتیداده ب يهاگاهيپا ،. سپسشودیم

مورد  یکیوانفورماتیب يهاافتهيو  یستيرزیغ يهاتنش

 یمنف راتیقرار خواهند گرفت. با توجه به تأث یبررس

مقاله  نيا اهان،یگ يوربر رشد و بهره یطیمح يهاتنش

و  هاكنندهمیتنظ ،يدیكل یاهداف مولکول يیبه شناسا

 نيبه ا اهانیمرتبط با پاسخ گ یدهگنالیس يرهایمس

 يهاشرفتیبر پ دیبا تأك ن،ی. همچنپردازدیها متنش

 يکردهاينسل بعد و رو یابيیتوال يهايدر فناور ریاخ

چارچوب  کيهدف ما ارائه  ک،یوانفورماتیب یلیتحل

پژوهشگران به منظور استفاده مؤثر از  يجامع برا

مقاومت  بودو به یاهیگ قاتیتحقدر  یمولکول يهاداده

به  تواندیچارچوب م نياست. ا یطیمح يهابه تنش

 اهانیكشف و توسعه صفات مطلوب در گ نديفرآ عيتسر

در  یمنجر به ارتقاء عملکرد زراع تيكمک كند و در نها

 شود. یطیمح زیبرانگ چالش طيشرا

 شناسی تحقیقروش -1

از  يریگبهرها ب يمطالعه مرور کيعنوان مقاله به نيا

 يآورجمع يشده است. برا یمحتوا طراح لیروش تحل

 ينژاددر به کیوانفورماتیش باطلاعات مرتبط با نق

از  ،اُمیکس کرديو رو یستيرزیغ يهاتحت تنش اهانیگ

، PubMedشامل  یداده معتبر علم يهاگاهيپا

Scopus ،Web of Science  وGoogle Scholar 

 2024تا  2010 یه زمانا در باز. جستجوهدياستفاده گرد

حوزه  نيو معتبر در ا ديد تا مقالات جدانجام ش

مقالات، از  يجستجو نديفرآ در شوند. یيشناسا

 Bioinformatics ،Plantیر، نظ یتخصص يهادواژهیكل

breeding ،Abiotic stress ،Omics approaches ،

Genomics ،Transcriptomics،Proteomics  

بر شده . مقالات انتخاباستفاده شد  Metabolomicsو

 اي یزراع اهانی)گ اهیچون نوع گ يیارهایاساس مع

 يها(، نوع تنش )تنشيمرتبط با كشاورز يهامدل

 يو دما( و نوع فناور يشور ،یخشک لیاز قب یستيرزیغ

شامل  اُمیکس يهاياز فناور یکي)حداقل  اُمیکس

و  کسیپروتئوم کس،یپتوميترنسکر کس،یژنوم

قرار گرفتند. مقالات  ی( مورد بررسکسیلومتابوم

انتخاب  نديفرآز ا نيیپا تیفیبا ك اي يتکرار رمرتبط،یغ

مقالات، اطلاعات  يآوراز جمع پس حذف شدند.

و  لیها تحلآن يآمده بر اساس محتوادستبه

 يهاسمیمکان یشامل بررس لیتحل نيشد. ا يبنددسته

 یابيارز اهان،یگر ب یستيرزیغ يهاتنش ریتأث یمولکول

رفته در مطالعات مختلف  كاربه یکیوانفورماتیب يهاروش

بود. روش  قاتیتحق نياز ا يدیكل جينتا يو گردآور

مشترک  يالگوها و روندها يیمحتوا به شناسا لیتحل

در  کیوانفورماتیاز نقش ب يكمک كرده و درک بهتر

فراهم آورد. یستيرزیغ يهاتحت تنش اهانیگ ينژادبه
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 امُیكس یهایفناور -2

و  شرفتهیپ کرديرو کيبه عنوان  اُمیکسظهور عصر 

 یدگیچیدر درک پ یانقلاب ،یستيلوم زدر ع یمحاسبات

شامل  کرديرو نيكرده است. ا جاديا یاهیگ يهاستمیس

مختلف مانند  يهاكلان از حوزه يهاداده لیتحل

 کیو متابولوم کیپروتئوم ک،یپتوميترانسکر ک،یژنوم

تا عناصر  دهدیرا م مکانا نيپژوهشگران ا كه بهاست 

 یطیمح راتییكنند كه به تغ يیرا شناسا یکيولوژیب

 ،اُمیکس ياز ابزارها يریگ. با بهرهدهندیپاسخ م

 يیایمیوشیو ب یکیژنت يهایژگيو توانندیپژوهشگران م

 تيیایمانند قل یستيرزیغ يهاتنش طيرا در شرا اهانیگ

 ارقامكنند و به توسعه  یررسفلزات ب تیخاک و سم

علم نه  ني. انديو عملکرد بالا كمک نما تیفیبا ك یزراع

بلکه  كند،یكمک م یستيز يالگوها يیشناساتنها به 

 يیپاسخگو يرا برا یزراع يهاتهيوار يسازنهیامکان به

به  ازیو ن یمیاقل راتییتغ رینظ یجهان يهابه چالش

به  اُمیکس جه،یدر نت .آوردیغذا فراهم م دیتول شيافزا

در  یاتیح یدر اصلاح نباتات، نقش يدیكل يابزار عنوان

 كندیم فايا يكشاورز يداريو پا يورهرهارتقاء ب

(Anjoy et al., 2024.) 

 1كسیژنوم -1-2

هاي محیطی نتیجه پاسخ مولکولی گیاهان به تنش

فرآيندهاي ژنتیکی، انتقال اي میان تعاملات پیچیده

 ;Sahoo et al., 2020) بولیسم استسیگنال و متا

 
1 Genomics 

Haq et al., 2024 .)ي هاهاي اخیر در فناوريپیشرفت

هاي ژنتیکی مکان تولید دادهيابی با توان بالا، اتوالی

وسیع و با كیفیت را به سرعت و به صرفه فراهم كرده 

هاي مديريت تنشرويکردهاي ژنومی در ت. اس

ش ده به تندهنهاي پاسخغیرزيستی به شناسايی ژن

(2SRGs) هاي تنظیمی مرتبط پرداخته و تبیین شبکه

نژادي توسعه بههاي ي برنامهو نشانگرهاي مولکولی برا

 ,.Kamali et al., 2023; Naseri et al) اندداده

عناصر  وامل رونويسی، ساختار كروماتین وع(. 2023

 دتنظیمی سیس بر پاسخ گیاهان به تنش تأثیرگذارن

(Lindemose et al., 2013.) هاي داده و پايگاه

هاي توالی نقش ابزارهاي محاسباتی نیز در تحلیل

هاي اورتولوگ، تعیین یدي دارند و به شناسايی ژنكل

كنند. هاي فیلوژنتیک كمک میلها و تحلیعملکرد ژن

هاي تري از مکانیسمعمیق ها درکفناوري از اين تركیب

تواند آورد و میمی مولکولی پاسخ گیاهان به تنش فراهم

كشاورزي  هاي مديريت تنش دربه بهبود استراتژي

 (.Joshi et al., 2021د )كمک كن

 3كسیپتومیترنسكر -2-2 

هاي فعال در يک اي از ژنترنسکريپتوم به مجموعه

اشاره دارد و نقش مرحله خاص از رشد موجود زنده 

ه كند، زيرا همها ايفا میمهمی در ارزيابی عملکرد ژن

ها در هر زمان فعال نیستند. تغییرات ژنتیکی ممکن ژن

باشند، اما اين ارتباط  اي خاصی مرتبطهاست با ويژگی

 
2 Stress-responsive genes 
3 Transcriptomics 
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كند. مطالعه ترنسکريپتوم تحت شرايط خاصی بروز می

ها كرده و آن ها را شناسايیتواند تغییرات در بیان ژنمی

را به فرآيندهاي مرتبط مانند رونويسی و ترجمه مرتبط 

د. زد، كه تحت تأثیر عوامل تنظیمی مختلفی قرار دارنسا

(Chaturvedi et al., 2024.) هاي داده يسهمقا

هاي بیان ترنسکريپتوم براي درک عملکرد ژن و مکانیزم

مانند هاي غیرزيستی هاي مختلف و تحت تنشدر بافت

ها خشکی، شوري و سرما بسیار مهم است. اين تنش

شد و عملکرد گیاهان دارند و تأثیرات قابل توجهی بر ر

 هاي تنظیمی مرتبطدرک الگوهاي بیان ژن و مکانیزم

 Mykles etت )لاح و بهبود گیاهان ضروري اساصي برا

al., 2016.) 

 يهابه تنش اهانیگ يهامربوط به واكنش يندهايفرآ

از  پتوميدر سطح ترنسکر ياطور گستردهبه یستيزریغ

 RNA یابيیو توال هياآرريز يهالیو تحل هيتجز قيطر

 ,.Ambrosone et al) دریگیقرار م یمورد بررس

2017; Meena et al., 2017 .)یکي هيآراريز يتکنولوژ 

انداز كاوش در چشم يها براروش نياز پركاربردتر

 Schena etبوده است ) یستيز مونهن کي پشنيترنسکر

al., 1995.) یابيیتوال ها،هيآراريزكنار  در RNA  به

مطالعه  يبرا ترقیو دق ترشرفتهیابزار پ کين عنوا

امکان  کیتکن نيشده است. ا یمعرف کیپتوميترنسکر

ها را موجود در نمونه يهاRNA يسازیو كم يیشناسا

امکان را  نيو به پژوهشگران ا آوردیبا دقت بالا فراهم م

 يهاژن را در پاسخ به تنش انیدر ب راتییغكه ت دهدیم

 یابيیكنند. با استفاده از توال يیاساشن یستيرزیغ

RNAانیاز ب يادهیچیپ يالگوها توانندی، پژوهشگران م 

 ریتحت تأث كنند كه ممکن است يیژن را شناسا

 (.Meena et al., 2017) رندیمختلف قرار گ يهاتنش

 1كسیپروتئوم -3-2

در  يدیكل يهاعنوان مولکولبه هانیو پروتئ هاميآنز

به  اهانیگ يهادر پاسخ ینقش اساس ،یولسل يندهايفرآ

طور به هاپاسخ ني. اكنندیم فايا یستيرزیغ يهاتنش

 پسا راتییو تغ ینیپروتئ تعاملات هعمده به واسط

كه به نوبه خود  شوندیم میتنظ هانیدر پروتئ ياترجمه

 ریها تأثسلول يريپذو انعطاف یپیفنوت يهایژگيبر و

راستا،  ني. در ا(Bludau et al., 2020) گذاردیم

 یبررس يبرا شرفتهیابزار پ کيعنوان به کیپروتئوم

و اثرات  نیپروتئ-نیتعاملات پروتئ ،ینیپروتئ راتییتغ

 اهانیدر گ یکیاز اختلالات متابول یناش یمولکول

(. مطالعات Meena et al., 2017) شودیشناخته م

كه با  دهدیم راامکان  نيا حققینمبه  کیپروتئوم

 يهاتنش ریكه تحت تأث يیهانیپروتئ يیشناسا

 يهاتیاز قابل يترقیدرک عم رند،یگیقرار م یستيرزیغ

-Silva) ندآوردست به را یاهیگ يهاسلول یاتیعمل

Sanchez et al., 2015يیامر نه تنها به شناسا ني(. ا 

بلکه تنوع و  كند،یكمک م 2ینیپروتئ يهااثركننده

-یم نروش زیرا ن یتعامل يهااهداف موجود در شبکه

  (. Zhang et al., 2020) سازد

 
1 Proteomics 
2 Protein effectors 
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 هيعمدتاً بر پا هیاول ياهشرو ک،یپروتئوم خچهيتار در

( D electrophoresis-2) يالکتروفورز ژل دو بعد

كه  (Rabilloud & Lelong, 2011) بود متمركز

 را بر اساس نقطه هانیپروتئ يجداساز تیقابل

عد دوم( فراهم )بُ یمولکولو جرم  عد اول()بُ کيزوالکتريا

 زیجداشده تحت آنال يهانیپروتئ. پس از آن، آوردیم

 Aslam et) گرفتندی( قرار مMS) یجرم یسنجفیط

al., 2017يهايتکنولوژ شرفتیبا پ ،یتازگ(. به 

 رینظ يديجد يکردهايرو ،یجرم یسنجفیط

روش،  ني. در ااندافتهيشاتگان ظهور  کیپروتئوم

كوچکتر هضم  يدهایبه پپت ینیپروتئ يهامخلوط

( و LC) عيما یكروماتوگراف قيو سپس از طر شوندیم

و  ي( جداساز1MS/MS) یمتوال یجرم یسنجفیط

(. Domon & Aebersold, 2010) شوندیم يیشناسا

با استفاده از  شدهیابيیتوال يدهایپپت ت،يدر نها

 ,.IDPicker (Ma et alمانند  یکیوانفورماتیب يابزارها

 ي( براPrieto et al., 2012) PAnalyzer( و 2009

 ني. اشوندیم يآوركامل پروتئوم جمع يبازساز

از پروتئوم  يترو جامع ترقیدق لیامکان تحل هاشرفتیپ

است و  كردهرا فراهم  یستيرزیغ يهاتحت تنش اهانیگ

 .شودیمنجر م یمولکول يهاسمیبه درک بهتر مکان

 2كسیمتابولوم -4-2

 يهاليبر پروفا یتوجهطور قابلبه یستيرزیغ يهاتنش

 راتیتأث نيو ا گذارندیم ریتأث اهانیگ یکیمتابول

 
1 Tandem mass spectrometry 

2 Metabolomics 

و پروتئوم  پتوميترنسکر يهااز پاسخ یعنوان بخشبه

 Piasecka et al., 2019; Yang et)است  یقابل بررس

al., 2018) طور به یکيولوژیب ستمیس کي. متابولوم

مرتبط با  يهانیژن و تجمع پروتئ انیبا ب میمستق

 يهاكه پاسخ در ارتباط است يعملکرد يرهایمس

 يهااز جمله تنش ،یطیمح راتییرا به تغ سمیانارگ

 .(Meena et al., 2017) كندیمنعکس م ،یستيرزیغ

از پاسخ  ياعنوان جنبهبه اهانیدر گ یکیمتابول راتییتغ

جالب توجه  یپیبه تنش، معمولاً از نظر اثرات فنوت

. در واقع، ( Muscolo et al., 2015) شوندیمحسوب م

 ينامساعد با بازساز طيابه شر یاهیگ يهاسلول

دقت حضور و به دهندیواكنش نشان م ،خود سمیمتابول

كه  كنندیم میخاص را تنظ يهاتیعدم حضور متابول اي

 يیشناسا يبرا يیایمیوشیب يعنوان نشانگرهابه تواندیم

 کيعنوان به کیمتابولوم .خاص عمل كند ياهتنش

 لیحلو ت هيو تجز يیامکان شناسا ،یلیتحل کرديرو

را  هيو ثانو هیاول يهاتیاز متابول ياديهمزمان تعداد ز

و  یکیمتابول يالگوها راتییتغ تواندیو م آوردیفراهم م

 ریرا كه تحت تأث هانیها و پروتئمرتبط در ژن راتییتغ

 ,.Meena et al) دناند، استنتاج كتنش قرار گرفته

2017; Wang et al., 2018; He et al., 2020) در .

 یبررس يبرا ياطور گستردهبه کیاضر، متابولومحال ح

مورد استفاده  یستيرزیغ يهابه تنش اهانیگ يهاپاسخ

 نه،یزم نيدر ا یکیتکن يهاشرفتیو پ ردیگیقرار م
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 Jia et) تداده اس شيرا افزا کیتعداد مطالعات متابولوم

al., 2016;  Jorge et al., 2016). 

 بیوانفورماتیک -3

دانش  کيبه عنوان  کیوانفورماتیضر، بدر حال حا

 یقاتیتحق يهااز حوزه ياریدر مركز بس ،يارشتهنیب

 یلیتحل يها تا توسعه ابزارهاداده تيريقرار دارد و از مد

 يهاکینتک يریرشته به كارگ ني. اشودیرا شامل م

اطلاعات مرتبط با  لیو تحل هيتجز يبرا یمحاسبات

و دامنه  دهدیقرار مرا مدنظر  یستيز يهامولکول

 کیو ژنوم يساختار یشناسستيز يهااز حوزه یعیوس

 Luscombe et) ردیگیژن را در بر م انیتا مطالعات ب

al., 2001; Chen et al., 2017 .)یمحاسبات يابزارها 

 یقاتیتحق يهابرنامه گذارهيپا ارند كهوجود د یمتنوع

و  دشونیمحسوب م یبهبود محصولات زراع نهیدر زم

خاص به  یقاتیتحق يهاابزارها بر اساس حوزه نيا

 ،یژنوم لیاز جمله تحل یمختلف يهادسته

 یکیلوژنتیو ف یکیمتابولوم ،یکیپروتئوم ،یپتومينسکرتر

 .(Anjoy et al., 2024) شوندیم يبندمیتقس

از منظر  یشناسستيز يسازبا مفهوم کیوانفورماتیب

كه  ک،یانفورمات يهاکیتکن يریها و به كارگمولکول

علوم  ،يكاربرد اتیاضيمانند ر يیهادر رشته شهير

اطلاعات  یدهو آمار دارد، به درک و سازمان وتریكامپ

 Tapprich) كندیبزرگ كمک م اسیدر مق یکيولوژیب

et al., 2021 .)اءیشامل مطالعه اش نیهمچن بزارهاا نيا 

 يهاوشبا استفاده از ر هانیها و پروتئمانند ژن یستيز

 يهامختلف هستند و داده يهاتميو الگور کیانفورمات

 يوتریكامپ يرا با استفاده از ابزارها یکيولوژیب دهیچیپ

داده  يهاگاهيدر پا نديفرآ ني. اكنندیپردازش م

 ک،ینوكلئ دیداده اس ياهگاهيپا رینظ ،یاختصاص

 يداده عملکرد يهاگاهيو پا نیداده پروتئ يهاگاهيپا

 ردیگیمورد استفاده قرار م يابه طور گسترده 1یسفارش

(Chen et al., 2017.) کیوانفورماتیب يابزارها ياجرا 

 دهد،یرا كاهش م دهیچیپ يهالیتحل يهانهينه تنها هز

 يچون كشاورز يیاهنهیدر زم قاتیتحق تيبلکه به تقو

 ,Małysk & Jacobi) كندیم یانيكمک شا زین داريپا

2018.) 

 بیوانفورماتیکف اهدا -3-1

 ،شکل اين است كه نيتردر ساده هدف اول

 نموده و یسازمانده ياها را به گونهداده کیوانفورماتیب

ارسال به اطلاعات موجود و  یبه محققان اجازه دسترس

عنوان بهدهد. را میتحقیقات حاصل از  ديجد هايداده

 يبرا نیپروتئ يهابانک دادهتوان به میمثال 

 ,.Berman et al)اشاره كرد  یماكرومولکول يساختارها

 يكار ضرور کيها كه پردازش داده یدر حال(. 2000

داده تا  يهاگاهيپا نيشده در ا رهیاست، اطلاعات ذخ

است.  دهيفاینشود اساساً ب لیو تحل هيكه تجز یزمان

فراتر از كنترل حجم  اریبس کیوانفورماتیهدف ب نيبنابرا

است كه به  یابزارها و منابعهدف دوم توسعه  .است

عنوان مثال، به كند.یها كمک مداده لیو تحل هيتجز

 
1 Custom functional databases 
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آن با  سهيخاص، مقا نیپروتئ کي یتوال نییپس از تع

بوده كه براي جالب  یمشخص شده قبل يهایتوال

 1FASTA ( &Pearsonمانند  يیهاهنامبر مقايسه به

Lipman, 1988 و )PSI-BLAST (Altschul et al., 

مستلزم  یمنابع نیتوسعه چنكه  مورد نیاز است( 1997

درک كامل  نیو همچن یمحاسبات يدانش گسترده تئور

ابزارها  نيهدف سوم استفاده از ا است. یشناسستيز

 معانیبه  جينتا ریها و تفسداده لیو تحل هيتجز يبرا

 یکيولوژیمطالعات ب ،یطور سنتبه .است یکيولوژیب

و اغلب  كردندیم یبررس اتیجزئرا با  يفرد يهاستمیس

در ولی  ندودنممی سهيآنها را با چند مورد مرتبط مقا

 يهالیو تحل هيتجز توانند باین میقمحق ک،یوانفورماتیب

ل موجود را با هدف كشف اصو يهاهمه داده ،2سرياسر

و  شودیاعمال م هاستمیاز س ياریكه در بس یمشترك

را  هستندبه فرد منحصر  یبرخ يكه برا يیهایژگيو

 .(Luscombe et al., 2001ند )انجام ده

 منابع عمومی بیوانفورماتیک -3-2

مختلف،  يهاروش قيها از طراز داده يیحجم بالا دیتول

 يبه ابزارها ياندهيفزا ازین ،اُمیکساز جمله 

جامع  یاطلاعات يهاگاهيو پا شرفتهیپ کیوانفورماتیب

قادر باشند تا  دياابزارها ب نيكرده است. ا جاديا

 یآسان به اطلاعات غن یو دسترس کپارچهي يهادگاهيد

. نديفراهم نما دهند،یارائه م هاادهد نيرا كه ا ياشده

 كندیبه پژوهشگران كمک م هايفناور نيا يریكارگبه

 
1 Fast-All 

2 Global 

 يها پرداخته و درک بهتراز داده يترقیعم لیلتا به تح

مرتبط با  یستيز يهاسمیو مکان یکيولوژیب ياز الگوها

 از،ین نيبه ا وجهمختلف حاصل كنند. با ت يندهايفرآ

شامل ابزارها، سرورها و  کیوانفورماتیمنابع مختلف ب

 یكه به بررس اندافتهيتوسعه  یکيولوژیب يهاگاهيپا

 يیهاتیو متابول هانیها، پروتئناز نظر ژو اجزا  ندهايفرآ

مل خاص ع يعملکرد يرهایو مس ندهايكه در فرآ

نقش  ،یمنابع عموم نيا .كنندیكمک م كنند،یم

دارند و به  یکيولوژیب يهاداده ریو تفس لیدر تحل یاتیح

كه به  دهندیامکان را م نيا یاهیپژوهشگران در علوم گ

 دایپ یخود دسترس ازیبه اطلاعات مورد ن يطور مؤثر

 خود را بهبود بخشند. يهاافتهيكنند و 

 یكیوژولیب یهاگاهیپا -3-2-1

 يهااز داده يابه عنوان مجموعه یکيولوژیب يهاگاهيپا

 یقاتیتحق يهاشگاهياز آزما شدهيگردآور یکيولوژیب

 Attwood et) شوندیم فيتعر یمختلف در سطح جهان

al., 2011.) يهابا توجه به نوع داده هاگاهيپا ناي 

 کس،یپروتئوم کس،یشامل ژنوم یکيولوژیب

 يهاحوزه گريو د کسیپتوميرترانسک کس،یمتابولوم

 سیتأس .(Altman, 2004)  اندافتهيمرتبط توسعه 

3NCBI ;ي )وتکنولوژیاطلاعات ب یمركز مل

http://www.ncbi.nlm. nih.gov/ ) 1988در سال 

 لیتسه يبرا کیتورماوانفیب رساختيز کيبه عنوان 

 قاتیتحق نهیبه اطلاعات در زم یعموم یدسترس

 
3 National center for biotechnology 

information 
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همچنین، . (Smith, 2013) ه شدشناخت یکيولوژیب

 يدینوكلئوت یتوال داده گاهيپا یالمللنیب يهمکار

(INSDC1 ؛http://www.insdc.org )سه  شامل

 GenBank یعني یداده اصل گاهيپا

)http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/( ،

سسه ؤمواقع در اروپا  یولمولک يولوژیب شگاهيآزما

؛ EBI-EMBL2اروپا ) کیوانفورماتیب

http://www.ebi.ac.uk/embl و بانک داده ،)DNA 

است (، http://www. ddbj.nig.ac.jp؛ DDBJ3ژاپن )

عمل  يدیوتنوكلئ یالتو يبرا هیكه به عنوان منابع اول

 گذارندیها را به اشتراک مطور روزانه دادهكرده و به

(Strasser, 2008; Arita et al., 2021). ن،يعلاوه بر ا 

 رهیبا هدف ذخ زین یکيولوژیب یاطلاعات يهاگاهيپا ريسا

 يک اند. جدولشده جاديا یکيولوژیاطلاعات ب تيريو مد

را ارائه  جيرا یکيژولویداده ب يهاگاهياز پا یفهرست

به  ،یکيولوژیكه به طور گسترده در مطالعات ب دهدیم

 رارمورد استفاده ق یاهیگ يهاتنش یسدر برر ژهيو

 .رندیگیم

 های بیوانفورماتیکابزارها و تكنیک -3-2-2

ابزارها و  جاديدر ا ینقش مهم کیوانفورماتیب

و  يروابط ساختار لیكه به تحل كندیم فايا يیهاکیتکن

. كنندیكمک م یکيولوژیب يهاماكرومولکول يعملکرد

 
1 International nucleotide sequence database 

collaboration 
2 Molecular biology laboratory’s European 

bioinformatics institute 
3 DNA data bank of Japan 

 يحوزه برا نيدر ا یگونگونا يهاتاكنون، ابزارها و روش

 يهااز جمله تنش ،یکيولوژیحل مسائل مختلف ب

 .تاس افتهيتوسعه  ،یاهیگ

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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 پركاربرد یكیولوژیب داده یهاگاهی. فهرست پا1 جدول

Table 1. List of commonly used biological databases 

 مرجع

Reference 

تیسا آدرس  

Uniform Resource 

Locator (URL) 

 شرح

Description 

داده گاهیپا  

Database 

 شماره

No. 

Benson et 
al., (2000) 

/http://www.ncbi.nlm 

.nih.gov/genbank/ 

DNA ی هایاز تمام توال یمجموعه ا شامل  

عموم است سترسدر د  

It contains collection of all publicly available DNA 

sequences 

GenBank 1 

Amid et 
al., (2011). 

http://www.ebi.ac.uk/embl/ یدینوکلئوت یکتابخانه داده توال کی  

A nucleotide sequence data library 

EMBL-EBI 2 

Kaminuma 

et al., 
(2010) 

http://www.ddbj.nig.ac.jp/ یبانیپشت یرا برا یدینوکلئوت یتوال یهاداده پایگاه،  نیا 
فراهم  یکیولوژیب زمینهدر  یقاتیتحق یهاتیاز فعال

کندیم  

It provides freely available nucleotide sequence data 

to support research activities in biological research 

DDBJ 3 

Boutet 

et al.,. 
(2016) 

http://www.uniprot. 

org/uniprot/ 

بالا و  تیفیبا ک ی رانیپروتئ یهایداده، توال گاهیپا نیا
ها آن یهمراه با اطلاعات عملکرد گان، یصورت رابه

دهدیارائه م  

It provides high-quality and freely accessible protein 

sequences along with their functional information 

UniProtKB/ 
Swiss-Prot 

4 

Barker 

et al., 
(1998) 

http://pir.george 

town.edu/ 

 با ینیپروتئ یتوال یهاداده یحاو ینیمنبع اطلاعات پروتئ
است یکاربرد تفسیر  

Protein Information Resource contains functionally 

annotated protein sequences data 

PIR 5 

Wheeler et 
al.,.2007) 

https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/protein/ 

از منابع  ینیپروتئ یهایاز توال یامجموعه گاه، یپا نیا
تمختلف اس  

It is a collection of protein sequences from several 

sources 

Entrez 
protein 

database 

6 

Berman et 
al., (2002) 

http://www.rcsb.org / 

pdb/home/home.do / 

-نیئتپرو یسه بعد یساختارها ، نیبانک اطلاعات پروتئ
-را که به دهیچیپ یهاو مجموعه کینوکلئ یدهایها، اس

دهدیاند، ارائه مشده نییتع یصورت تجرب  

Protein Data Bank provides threedimensional 

structures of proteins, nucleic acids, and complex 

assemblies determined experimentally 

PDB 7 

Chen et al., 
(2003). 

http://www.ncbi.nlm . 

nih.gov/Structure 

/MMDB/mmdb. shtml / 

 یشامل ساختارها ی، مولکول یسازداده مدل گاهیپا
 نییعت یاست که به صورت تجرب یبعدسه یومولکولیب

اندشده   
The Molecular Modeling Database contains 

experimentally determined three-dimensional 

biomolecular structures 

MMDB 8 

Kanehisa 
& Goto 
(2000) 

https://www.genome . 

jp/kegg / 

در  یاطلاعات ، وتویک یهاها و ژنومالمعارف ژن رهیدا
 ، ییایمیها، مواد شژنوم ، یکیولوژیب یرهایمورد مس

  دهدیائه مرها و داروها ایماریب

The Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 

provides information about biological pathways,  

genomes, chemical substances, diseases, and drugs 

KEGG 9 

Bolser et 
al., (2016) 

http://plants.ensembl. 

org/index.html/ 

 با اهمیت یاهیگ یاهگونه یبرا محورپورتال ژنوم  کی
است یعلم  

Ensembl Plants is a genomecentric portal for plant 

species of scientific interest 

Ensembl 

Plants 

10 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm/
http://www.uniprot/
http://www.ncbi.nlm/
https://www.genome/
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 1یتوال یترازهم -1-2-2-3

در  یاساس يهاکیاز تکن یکي یتوال يترازهم

 یچند توال ايدو  سهيمقا ياست كه برا کیوانفورماتیب

مورد  یتوال يهاشباهت يیر شناسامنظوبه  یکيولوژیب

روابط  ینیبشیبه پ نديفرآ ني. اردیگیاستفاده قرار م

از نظر عملکرد و ساختار كمک  هایتوال نیب یتکامل

(. Mount, 2004; Sharma et al., 2016) كندیم

 2محلیو  سرتاسريبه تراز  یطور كلبه یتوال يترازهم

از  ،یمتنوع یمحاسبات يهامتيالگورشود. یم بنديگروه

 یتوال يترازانجام هم يبرا ا،يپو یسينوجمله برنامه

 ;Needleman & Wunsch, 1970) اندافتهيتوسعه 

Smith & Waterman, 1981 .)يهاتميالگور 

 ايدو  یتراز كل يسازنهیر بهمنظوبه  يسرتاسر يترازهم

، الح نيا. با روندیاز ابتدا تا انتها به كار م یچند توال

 يشتریب يهاممکن است شامل شکاف يترازنوع هم نيا

. شودیم هایتوال نیباشد كه منجر به كاهش شباهت ب

 يهاشبخ ،یمحل يترازهم يهاتميدر مقابل، الگور

 يو بر رو كنندیتراز م هایتوال نیشده را بنسبتاً حفظ

 يهاتميالگور ن،يعلاوه بر ا تمركز دارند. یمناطق خاص

FASTA (Pearson, 1990 ) مانند يكارآمد یفتشااك

جستجو  يرابBLAST3 (1990 et al.,Altschul  )و 

. اندافتهيو توسعه  یداده بزرگ طراح يهاگاهيدر پا

 نيبهتر يیشناسا يمعمولاً برا یدو توال نیب يترازهم

 
1 Sequence alignment 
2 Global and local 
3 Basic local alignment search tool; BLAST 

 انجام 4یزوج توالی يترازهمي هامناطق مطابق با روش

شامل  نیز  5چندگانه یلوات يازترهم يهاروش .شودیم

 يیهایتوال يبقا يیهستند و به شناسا یاز دو توال شیب

مرتبط هستند، كمک  یاز نظر تکامل شودیكه تصور م

مختلف،  قاتیدر تحق. (Mount, 2004) كنندیم

به  اهانیدرک پاسخ گ يبرا یتوال يترازمه يابزارها

ن مثال، عنوا اند. بهتنش مورد استفاده قرار گرفته طيشرا

در  Omega-3 fatty acid desaturaseمينقش آنز

 بانخل و جوجو اهانیگدر تنش  به پاسخ

(Simmondsia chinensis )يترازبا استفاده از هم 

 .(Sham & Aly, 2012)است  دهيمشخص گرد یتوال

مختلف  قاتیكه معمولاً در تحق یتوال يترازهم يابزارها

شود در یده متفااس یهایاز جمله تنش گ یکيولوژیب

 .شده است ارايه شده 2 جدول

 

 
4 Pairwise sequence alignment methods 
5 Multiple sequence alignment 
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 هایتوال یترازهم یبرامختلف  ی. ابزارها2 جدول

Table 2. Various sequence alignment tools 

 مرجع

Reference 

تیسا آدرس  

Uniform Resource 
Locator (URL) 

 شرح

Description 

داده گاهیپا  

Database 

 شماره

No. 

Altschul et 
al., (1990). 

http://ncbi.nlm. nih.gov/BLAST/ نیپروتئ ای دینوکلئوت یشباهت توال افتنی یبرا 
 شودیاستفاده م

Used to find out nucleotide or protein sequence 
similarity 

BLAST 1 

Pearson 

(1990) 

https://www.ebi.ac.uk/ 

Tools/sss/fasta/ 
 یکه برا یجفت یهایتوال یترازهم یبرا یابزار

 شودیاستفاده م نیو پروتئ  DNAکردن  تراز

A pairwise sequence alignment tool used to align 
DNA and protein sequences 

FASTA 2 

Thompson 

et al., (1994) 

http://ebi.ac.uk/Tools/ 
msa/clustalw2/ 

تراز کردن  ی، براگانهچند یالتو یبرنامه هم تراز
 شودیاستفاده م نیپروتئ ای DNA دو توالی  از شیب

A multiple sequence alignment program, used to 
align more than two DNA or protein sequences 

 

ClustalW 3 

Notredame 

et al., (2000) 

http://tcoffee.crg. 

cat/ 

 یتوال یترازمانجام ه یاز ابزارها برا یامجموعه
 چندگانه است

It is a collection of tools to perform MSA 

T-COFFEE 4 

Edgar (2004) http://ebi.ac.uk/Tools/ 
msa/muscle/ 

باعث  Log-Expectationچندگانه توسط  یتوال سهیمقا
 شودیچندگانه م یتوال یترازهم دیتول

Multiple Sequence Comparison by Log-
Expectation generates MSA 

MUSCLE 5 

Katoh et al., 

(2005) 

http://mafft.cbrc.jp/ 
alignment/software/ 

 تمیبر الگور یمبتن یچند توال یترازبرنامه هم کی
 عیسر لیتبد

A multiple sequence alignment program based on 
fast Fourier transform algorithm 

MAFFT 6 

Morgenstern 

(1999) 

http://bibiserv.techfak.uni-biele 
feld.de/dialign/ 

چندگانه  یتوال یترازبخش به بخش هم کردیاز رو
 کند یاستفاده م

Uses segment-to-segment approach of MSA 

DIALIGN2 7 

Rice et al., 
(2000) 

https://www.ebi.ac.uk/ 

Tools/psa/emboss_needle/ 
بر  توالیدو نهیبه سریاسر یهم تراز یبرا یابزار

Needleman-Wunschاساس    تمیالگور 

A tool for optimal global alignment of two 
sequences based on Needleman-Wunsch 

algorithm 

EMBOSS 
Needle 

8 

Rice et al., 
(2000) 

https://www.ebi.ac.uk/ 

Tools/psa/emboss_water/ 
دو  قسمتی از یترازهم محاسبه  یبرا یابزار

بر  توالی SmithWaterman اساس الگوریتم    
A tool to calculate local alignment of two 

sequences based on Smith- Waterman algorithm 

EMBOSS 
Water 

9 

 

 نیساختار پروتئ ینیبشیپ -3-2-2-2

 ،يدیكل یکيولوژیب يهاکولبه عنوان مول هانیپروتئ

 یمولکول يندهايو كنترل فرآ میدر تنظ ینقش اساس

. عملکرد كنندیم فايدر موجودات زنده ا يمتعدد

خاص  يبعدبه شدت وابسته به ساختار سه هانیپروتئ

ساختار  نيدر ا ،یجزئ یحت ر،ییتغآنهاست و هرگونه 

در عملکرد  یرات قابل توجهییمنجر به تغ تواندیم

به عنوان  یستيرزیو غ یستيز يهاشود. تنش هانیوتئپر

شناخته  هانیعوامل مؤثر بر ساختار و عملکرد پروتئ

 (.Rodziewicz et al., 2014; Zhu, 2016) شوندیم

 يهابه تنش اهانیگ يسازگار ندي، در فرآمثالبه عنوان 

https://www.ebi.ac.uk/
https://www.ebi.ac.uk/
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به عنوان ( ROS)1فعال ژنیاكس يهاگونه ،یستيرزیغ

 ،هاسط سلولده و توعمل كر یمولکول يهاگنالیس

 قيمعمولاً از طر نديفرآ ني. اشوندیم يیرمزگشا

 ني. در اردیگیردوكس مختلف صورت م يهاواكنش

، (2O2H) دروژنیه دیپراكس ریها، نظROSها، واكنش

را  هانیگوگرد در پروتئ يحاو يهاهندمایباق توانندیم

و در ساختار  رییباعث تغ جهیكرده و در نت دیاكس

 (.Choudhury et al., 2017) ها شوندآن عملکرد

در مطالعات مختلف مربوط به  نیساختار پروتئ نییتع

با  یستيرزیو غ یستيز يهابه تنش اهانیگ يهاپاسخ

 ;Wang et al., 2017) انجام شده است تیموفق

Moraes-Filho et al., 2017.) ینیبشیپ يبرا 

از جمله  یمختلف يهاروش ها،نیپروتئ يبعدساختار سه

 صیتشخ ،ياسهيمقا يسازمدل اي یهمسان

توسعه  نیساختار پروتئ ینیبشیو پ 2یخوردگنیچ

ساخت ساختار  نديبه فرا 3یهمسان يسازمدل .اندافتهي

 یساختار تجرب کيبا استفاده از  نیپروتئ يبعدسه

 تیفیهمولوگ اشاره دارد. ك نیپروتئ کيشده از شناخته

بر دقت  یمیمستق ریتأث ار الگوو ساخت یتوال يترازهم

يک ) 4ینینخ پروتئروش  شده دارد. ینیبشیمدل پ

بینی ساختار سه بعدي روش محاسباتی براي پیش

 زین 5نیچ صیكه به عنوان روش تشخ (هاپروتئین

 ايكند كه آ ینیبشیقادر است پ د،وشیشناخته م

 
1 Reactive oxygen species 
2 Fold 
3 Homology modeling 
4 Protein threading 
5 Fold recognition method 

 قابل یمورد نظر، با وجود عدم شباهت توال نیپروتئ

 يشده، داراساختار شناخته يدارا يهانیپروتئ با توجه

 ,.Schwede et al)هاست مشابه با آن ینیفولد پروتئ

 de novo روشبه نیساختار پروتئ ینیبشیپ(. 2003

 یطيدر شرا تواندیماست،  يترازبر هم یمبتن یكه روش

ساخت  ينشده باشد، برا يیشناسا یكه ساختار مناسب

ساختار  راً،یاخ .ردیقرار گستفاده مورد ا ینیساختار پروتئ

مرتبط با پاسخ به ( PSPفسفاتاز ) نيفسفوسر ینیپروتئ

با استفاده از  Brassica juncea اهیدر گ يتنش شور

ه است شد ینیبشیپ 6بر الگو یمبتن یهمسان يسازمدل

(Purty et al., 2017.) تحمل تنش  گر،يد يادر مطالعه

 یشرق ديبریسوسن ه ژن سوربن رقم یستيرزیغ

(LhSorP5CSبا كمک پ )يساختار سه بعد ینیبشی 

قرار گرفته  یمورد بررس یهمسان يبر مدل ساز یمبتن

دهنده مطالعات نشان نيا. (Wang et al., 2017) است

 قاتیدر تحق نیساختار پروتئ ینیبشیپ کیتکن تیاهم

 يهستند. ابزارها و سرورها یاهیگ يهامرتبط با تنش

فهرست  3در جدول  نیساختار پروتئ ینیبشیل پمتداو

اند.شده

 
6 Template based homology modeling 
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 نیساختار پروتئ ینیبشیپ یبرا ها. وب سرورها و ابزار3جدول 

Table 3. Web servers and tools for protein structure prediction 

 مرجع

Reference 

تیسا آدرس  

Uniform Resource 
Locator (URL) 

 شرح

Description 

داده گاهیپا  

Database 

 شماره

S. no. 

Guex & 
Peitsch 
(1997) 

http://swissmodel. 

expasy.org/ 
 یخودکار برا یهمولوژ یسازسرور مدل کی

 نیپروتئ یسه بعد یساختارها ینیبشیپ

An automated homology modeling server to 
predict 3D structures of protein 

SWISS 
MODEL 

1 

Webb & Sali 
(2014) 

http://www.salilab. 
org/modeller/ 

 یاست که برا یهمسان یسازبرنامه مدل کی نیا
-یاستفاده م نیپروتئ یسه بعد یساختارها ینیبشیپ

 .شود

It is a homology modeling program used to predict 
3D structures of protein 

MODELLER 2 

Lambert et 
al., (2002) 

http://www.unamur.be 
/sciences/biologie/urbm/ 

bioinfo/esypred/ 

خودکار است و  یهمولوژ یسازبرنامه مدل کی نیا
 یساخت ساختار سه بعد یبرا MODELLERاز 

 .کندیاستفاده م

It is an automated homology modeling program 
and uses MODELLER to build the 3D structure 

ESyPred3D 3 

Nielsen et 
al., (2010) 

http://www.cbs.dtu.dk/ 
services/CPHmodels/ 

 یساختار سه بعد ینیبشیپ یوب سرور برا کی
 تک الگو یهمسان یسازمدل قیاز طر نیپروتئ

A web server to predict 3D structure of protein 
through single template homology modeling 

CPHmodels 4 

Wu & Zhang 
(2007) 

http://zhanglab.ccmb. 
med.umich.edu/LOMETS/ 

Local Meta-Threading-Server وب سرور  کی
 است. نیپروتئ یسه بعد یهاساخت مدل یبرا نیآنلا
هدف به  یترازها ، ایرشته تکنیک استفاده از با

 کندیم جادیبالا ا ازیالگو را با امت

Local Meta-Threading-Server is an online web 
server to build 3D models of protein. It generates 
high-scoring target-to-template alignments using 

threading approach 

LOMETS 5 

Källberg et 
al., (2014) 

http://raptorx.uchicago.edu/ نیساختار پروتئ ینیبشیپ یوب سرور برا کی نیا 
 ه، یساختار ثانو نیهمچن لکرد است.با عم همراه

تراز  یبرداربر الگو و نمونه یمبتن یساختار ثالث
 .کندیم ینیبشیرا پ نیپروتئ یاحتمال

It is a web server to predict protein structure along 
with function.  It also predicts secondary structure, 

template-based tertiary structure, and 
probabilistic alignment sampling of protein 

RaptorX 6 

Yang et al., 
(2015) 

http://zhanglab.ccmb.med. 
umich.edu/ITASSER/ 

ساختار و  ینیب شیپ یبرا یسلسله مراتب کردیاز رو
 کندیاستفاده م نیعملکرد پروتئ

Iterative Threading ASSEmblyRefinement uses 
hierarchical approach to predict protein structure 

and function 

I-TASSER 7 

Kim et al., 
(2004) 

http://robetta. bakerlab.org/ خودکار  یوب سرور است که ابزارها کی نیا
 ینیبشیپ یهاروش ای یاسهیمقا یزسادلبر م یمبتن

 هیتجزساختار و  ینیبشیپ یرا برا de novoساختار 
 دهد.یها ارائه منیپروتئ لیتحلو 

It is a web server which provides automated tools 
based on either comparative modeling or de novo 

structure prediction methods for structure 
prediction and analysis of proteins 

ROBETTA 8 

Jayaram et 
al., (2014) 

http://www.scfbioiitd.res.in/ 
bhageerath/bhageerath_h.jsp/ 

و  یهمسان یهااز روش یبیوب سرور ترک کی نیا
ab initio است. نیساختار سوم پروتئ ینیبشیپ یبرا 

It is a hybrid web server of homology and ab initio 
methods for protein tertiary structure prediction 

BhageerathH 9 

Blaszczyk et 
al., (2013) 

http://biocomp.chem. uw.edu.pl/ 
CABSfold/ 

 یبرا ییوب سرور است که شامل ابزارها کی نیا
 .است نیساختار پروتئ ینیبشیپ

CABS-fold 10 

http://www.unamur.be/
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It is a web server which includes tools to predict 
protein structure 

Shen et al., 
(2014) 

http://bioserv.rpbs. univ-paris 
diderot.fr/services/PEP-FOLD/ 

 یدهایاس یاست که از توال نیآنلا سیسرو کی نیا
 قیاز طر یدیپپت یساختارها ینیبشیپ یبرا نهیآم

 .کندیاستفاده م de novo کردیرو

It is an online service which uses amino acid 
sequences to predict 

peptide structures through de novo approach 

PEP-FOLD 11 

    

 یسازهیو شب یمولكول نگیداك  -3-2-2-3

 1یمولكول کینامید

روش معتبر و قابل  کيبه عنوان  یمولکول نگیداك

 يیشناسا لکول ودو مو نیتعاملات ب نییتع ياعتماد برا

روش  ني. اشودیها شناخته مآن یحیترج يهاتیموقع

كوچک  يهاکولولم یبیترك ليتما ینیبشیبه پ

 نهی. در زمكندیكمک م ینی( به اهداف پروتئگاندهای)ل

در مطالعه  ژهيبه و ،یمولکول یشناسستيز

 ،یاهیگ يهامرتبط با تنش یمولکول يهارهمکنشب

علاوه بر در دسترس است.  يددمتع یمحاسبات يابزارها

 کيبه عنوان  زین یمولکول کیناميد يسازهیشب ن،يا

به  یاهیگ يهامربوط به تنش قاتیحقمهم در ت کیتکن

و اصلاح  یكه امکان مطالعه رفتار مولکول رود،یكار م

 4. جدول آوردیرا فراهم م شدهینیبشیپ يساختارها

و  یولکولاتصال م يموجود برا ياز ابزارها یفهرست

در  .دهدیرا ارائه م یمولکول کیناميد يسازهیشب

شونده به متصل يهانیتئمطالعات گذشته، اتصال پرو

( با عنصر DREB)2یآبكمدهنده به عنصر پاسخ

 
1 Molecular docking and molecular dynamics 

simulation 
2 Dehydration-responsive element binding 

، با استفاده از (DRE/CRT)3 یدهنده به كم آبپاسخ

مورد  یاتصال مولکول کرديو رو یهمسان يسازمدل

 نيا (.Nawaz et al., 2014)قرار گرفته است  یبررس

از  يترقیبه درک عم تواندیم قاتینوع تحق

 يهادر پاسخ به تنش لیدخ یللکومو يهاسمیمکان

 منجر شود. اهانیدر گ یطیمح

 
3 Dehydration-responsive element/C repeat 



 627 .609-654(، 4)3، 1402ت، غلا یمیوشیو ب یوتکنولوژيو همکاران/ ب یخلق
 

 مولكول کینامید یسازهیو شب یمولكول نگیداك ی. ابزارها4جدول 

Table 4. Molecular docking and molecular dynamics simulation tools 

 
 مرجع

Reference 

تیسا آدرس  

Uniform Resource 
Locator (URL) 

 شرح

Description 

هداد گاهیپا  

Database 

 شماره

No. 

Morris et 
al., (2009) 

http://autodock 

.scripps.edu/ 
 یخودکار است که برا نگیداک یمجموعه از ابزارها کی نیا
با ساختار  رندهیکوچک و گ یهامولکول نیتعاملات ب ینیبشیپ

  شودیده ماستفا نیشده پروتئشناخته یبعدسه
It is a suite of automated docking tools used to predict 

interactions between small molecules and receptor of known 
3D structure of protein 

AutoDock 1 

Trott & 
Olson 
(2010) 

http://vina.scripps. 

edu/ 
در  یو به بهبود قابل توجهاست  AutoDockاز  رتعیسر نیا

 ابدییحالت اتصال دست م نیانگیم ینیبشیپ

It is faster than AutoDock and accomplishes significant 
perfections in average prediction of the binding mode 

AutoDock 
Vina 

2 

Jayaram et 
al., (2012) 

http://www.scfbioiitd. 

res.in/sanjeevini/ 

sanjeevini.jsp/ 

کامل شناخته  یداروها یافزار طراحافزار به عنوان نرمنرم نیا
  کندیکمک م شرویپ یهاو به کشف مولکول شودیم

It is known as complete drug designing software and helps in 
lead molecule discovery 

SANJEEVINI 3 

Friesner et 
al., (2004) 

http://www. 

schrodinger. 

com/ glide/ 

-گاندیاتصال ل یبر جستجو برا یبرنامه جامع مبتن کی نیا
 است رندهیگ

It is an exhaustive search-based program for ligand-receptor 
docking 

Glide 4 

Yang & 
Chen 

(2004) 

http://gemdock.life. 

nctu.edu.tw/dock/ 
شکل و  ، یمولکول نگیافزار داکنرم یبرا یعموم یروش تکامل

  کندیه ماسبمح رندهیفعال گ تیرا به سا گاندیجهت ل
Generic Evolutionary Method for molecular DOCKing software 
computes conformation and orientation of ligand to the active 

site of receptor 

GEMDOCK 5 

Pearlman 
et al., 
(1995) 

http://ambermd.org/ 

 

ها از برنامه یامجموعه ، یکمک یانرژ یشلاپاو  یسازمدل
و  کینوکلئ یدهایاس یمولکول کینامید یسازهیشب یبرا

 است هانیتئپرو

Assisted Model Building and Energy Refinement is a collection 
of programs for molecular dynamics simulations of nucleic 

acids and proteins 

AMBER 6 

Brooks et 
al., (1983) 

https://www.charmm. 

org/ 

 است یمولکول یسازهیببرنامه ش کی

Is a molecular simulation program. 

CHARMM 7 

Hess et al., 
(2008) 

http://www.gromacs. 

org/ 

 

 هیشب یبالا برا اریسب ییبا کارا وباز بع من نرمافزاری بسته کی
 .است یمولکول کینامید یساز

GROningen MAchine for Chemical Simulations is an open-
source and extremely high-performance package for molecular 

dynamics simulation 

GROMACS 8 

 

http://autodock/
http://vina.scripps/
http://www.scfbioiitd/
http://www/
http://gemdock.life/
http://ambermd.org/
https://www.charmm/
http://www.gromacs/
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ش تن یبرا بیوانفورماتیكی ههای دادپایگاه -4

 یاهیگ

 يسازرهیبه منظور ذخ یداده تخصص گاهيپا نيچند

 يهایلله توااز جم ،یاهیگ يهامرتبط با تنش يهاداده

تحت  يهانیپروتئ یو تجرب يعملکرد یاعتبارسنج ،یژن

منابع به محققان امکان  ني. ااندافتهيتنش، توسعه 

ها و اطلاعات مربوط به انواع به داده میمستق یدسترس

 ني. در اآورندیرا فراهم م اهانیها در گنشمختلف ت

 یسبرر یاهیگ يهامنابع مرتبط با تنش نيترمقاله، مهم

 ازیاطلاعات مورد ن یابيباز لیكه به تسه شودیم

 .كندیپژوهشگران كمک م

 یاهیگ یطیتنش مح نسكریپتترداده  گاهیپا -4-1

 یاهیگ یطیتنش مح ترنسکريپتداده  گاهيپا

(

page.htt1/tog/homehttp://intranet.icrisat.org/g

m) ریتحت تأث اهانیحاصل از گ يهاشامل رونوشت 

ارتولوگ  يهایاست و اطلاعات توال یستيرزیغ يهاتنش

 ني. ادهدیمختلف را ارائه م یاهیگونه گ 16از  یشيآزما

)گندم، برنج، ذرت، جو، شش محصول غلات ها شامل گونه

وپسیس آرابید) يادولپه اهیچاودار و سورگوم( و ده گ

گوجه  ،ینیزمبی، نخود، سسويا، يونجه، اتالین

( یچشم بلبل ایو لوب ،ینیبادام زم لوبیا، ،پنیستوم،یفرنگ

 انیب يهایشامل توال نیداده مذكور همچن گاهيهستند. پا

تحت تنش  اهانیگ 40DNAc يهاشده از كتابخانه

مختلف  يهانهیامکان جستجو در زم گاهيپا ني. اباشدیم

 
40 Complementary DNA 

-زماهوارهيرتنش،  طيشده در شرا نایب يهاوشتمانند رون

حفظ شده و  یفرض يهاژن، 41رونوشت يحاو يها

 كندیارتولوگ را فراهم م يهامجموعه یتوال يترازهم

(Balaji et al., 2006.) 

 تنش  با مرتبط یسینورو املوع داده گاهیپا -4-2

 STIFDB42داده  گاهيپا

(http://caps.ncbs.res.in/stifdb)  شامل اطلاعات

پاسخگو به تنش و  یسيرونو يفاكتورها يهامربوط به ژن

 اهیفاكتورها در گ نياتصال ا يشده برا ینیبشیمحل پ

منبع  کيبه عنوان  STIFDB است.آرابیدوپسیس 

 يهادانشمندان در جهت درک تنش يارزشمند برا

 شودیشناخته م یهایگ ستمیر سمختلف د یستيرزیغ

(Shameer et al., 2009.) گاهيپا نياز ا يگرينسخه د 

 STIFDB V2.0 نامبه

(http://caps.ncbs.res.in/stifdb2/ )با اطلاعات  زین

 یستيز ياهه به تنشدهندپاسخ يهامربوط به ژن یاضاف

 موجود است.ذرت و آرابیدوپسیس  در یستيرزیو غ

STIFDB2 از تنشپاسخگو به  ژن 5984عات اطلا يحاو 

 يهاداده ،پايگاه نيعلاوه ابوده و ب برنج و سیدوپسیآراب

را ارائه  تنش گنالیس 15و  یسيعامل رونو 31مربوط به 

 (.Naika et al., 2013) دهدیم

های تنشهای دخیل در ه ژنداد گاهیپا -4-3

 یاهیگ

 
41 Microsatellites containing transcripts 
42

 
Stress-responsive transcription factor 

database; SRTFDB
 

http://intranet.icrisat.org/gt1/tog/homepage.htm
http://intranet.icrisat.org/gt1/tog/homepage.htm
http://caps.ncbs.res.in/stifdb/
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 یاهیگ تنش يهاداده ژن گاهيپا

(

http://ccbb.jnu.ac.in/stressgenes/frontpage.htm

l)  گونه  11ژن از  259منبع جامع، شامل  کيبه عنوان

نقش  یطیمح تنش طياست كه در پاسخ به شرا یاهیگ

 نيا تيساوب قياز طر توانندی. كاربران مكنندیم فايا

با استفاده از نام گونه، شناسه  را ازیورد ناطلاعات م گاه،ياپ

 گاهيپا نيا ن،ی. همچننديها جستجو نماعملکرد آن ايژن 

پارالوگ و  يهابه اطلاعات مربوط به ژن یامکان دسترس

 آوردیراهم مموجود ف يهاگونه نیاورتوگ را در ب

(Prabha et al., 2011). 

  QlicRice 4-4- پایگاه داده و موتور جستجوی 43

  يده و موتور جستجودا گاهيپا 

QlicRice(rice-http://nabg.iasri.res.in:8080/qlic) 

 یژن يهااطلاعات مربوط به مکان عیبه منظور تجم

مواجهه با در ( 44QTL)برنج  یكننده صفات كمّكنترل

 اهر آنناظمت يهاو ژن یستيرزیغ يهاتنش

(TIGR/MSU)  974 شامل گاهيپااين  .است افتهيتوسعه 

QTL  460كه با  باشدیمزنده ریغ تنش هايمرتبط با 

 فیتوص يبرا دارند. یهمپوشان TIGR/MSU گاهيجا

ژن  یشناسیستها، از اصطلاحات هQTL يعملکرد

(Gene ontology ) يارتولوژو KEGG (KO) 

 یومژن يهاداده ن،یشده است. همچن يبرداربهره

 
43 A Web interface for abiotic stress-

responsive qtl and loci interaction channel in 

rice; QlicRice 
44

 
Quantitative trait locus 

 O. sativa sspدر  ژهيشده از برنج، به واستخراج

japonica cv. Nipponbare، در اين پايگاه موجود است 

(Smita et al., 2011.) 

5-4-  45PASmiR  

 PASmiR داده گاهيپا

(b.ahau.edu.cn:8080/PASmiRhttp://pcs )کي 

 یمولکول میاز تنظ یفیداده شامل توص گاهيپا

microRNA (miRNA) مختلف  يهاتنش در

 یاطلاعات يداده حاو گاهيپااين  .است اهیگ ی درستيرزیغ

گونه  33منتشر شده در  یقاتیمطالعه تحق 200از حدود 

 miRNA 682 نیب یمیرابطه تنظ 1038است و  یاهیگ

 گاهيپا ، ايننیدهد. همچنیزنده را نشان م رینش غت 35و 

 يهايودور یابيباز يرا برا يادواژهیكل يامکان جستجو

تنش، بر اساس  كنندهمیتنظ يهاmiRNAمرتبط با 

فراهم  یاهیگ يها، نوع تنش و گونهmiRNAشناسه 

 .(Zhang et al., 2013) آوردیم

  (TAIR)46سیدوپسیآراب یمنبع اطلاعات  -6-4

به ارائه  TAIR (http://arabidopsis.org) داده گاهياپ

مربوط به  یکیو ژنت یمولکول يولوژیب يهاادهد

به  يمتمركز یدسترس گاهيپا ني. اپردازدیم آرابیدوپسیس

فراهم كرده و  اهیگ نيژن ا 30,000از  شیاطلاعات ب

 دهدیها ارائه مداده لیحلت و هيتجز يرا برا يیابزارها

(Berardini et al., 2015.) 

 
45 A Database for miRNA molecular 

regulation in plant abiotic stress; PAMsiR 
46 The Arabidopsis information resource;TAIR 

http://ccbb.jnu.ac.in/stressgenes/frontpage.html
http://ccbb.jnu.ac.in/stressgenes/frontpage.html
http://nabg.iasri.res.in:8080/qlic-rice
http://arabidopsis.org/
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اسخگو به پ یسیرونو یداده فاكتورها گاهیپا -4-7

 (Rice SRTFDB)47 برنج تنش

منبع ارزشمند  کيعنوان به RiceSRTFDB دهدا گاهيپا

برنج، به گیاه تنش آب و  نهیپژوهشگران فعال در زم يبرا

اين  یسيرونو يرهاجامع در خصوص فاكتو یارائه اطلاعات

ژن، عناصر  انیب يشامل الگوها، گاهيپا ني. اپردازدیم گیاه

است كه  يیزاعات مرتبط با جهشو اطلا سیس یمیتنظ

 رینظ یطیمح يهاتنش طيها در شراعملکرد ژن لیتحلبه 

 نيموجود در ا يها. دادهكندیكمک م يو شور یخشک

استخراج  هيکروآرایم يهاشيطور عمده از آزمابه گاهيپا

كاربران  يرا برا یداده امکانات گاهيپا نيا تيسااند. وبشده

 یتفاضل انیب توانندیآن م لهیسوكه به ردوآیفراهم م

مورد  یخشک اي يتنش شور طيمنتخب را در شرا يهاژن

  .(Priya & Jain, 2013)قرار دهند.  یبررس

تنش های دخیل در ژن داده گاهیپا -4-8

 (tDBDrough)48یخشك

-DoughtDB (http://pgsb.helmholtz داده گاهيپا

muenchen.de/droughtdb ) مربوط عات ئه اطلابه ارا

از جمله  ،یتنش خشک يهاسمیمرتبط با مکان يهابه ژن

 ني. اپردازدیم ،یو تحمل به خشک یاجتناب از خشک

ارتولوگ  يهاشامل اطلاعات مربوط به ژن گاهيپا

و مدل، از جمله  یزراع یاهیگ گونه 9در  شدهيیشناسا

 رینظ یاطلاعات مهم يحاو گاه،يپا نياجو و ذرت، است. 

 
47 Rice stress-responsive transcription factor 

database; Rice SRTFDB 
48 Drought stress gene database; DroughtDB 

 شماره مرجع پ،یعملکرد، فنوت سم،یگانسه ژن، ارناش

PubMed ،باشدیم یارتولوگ و اطلاعات توال يهاگروه .

را ارائه  یتعامل ریمرورگر مس کي گاهيپا نيا ن،يعلاوه بر ا

 يسازگار يرهایرا با مس ياهساد یكه رابط تعامل دهدیم

 ,.Alter et al) كندیم لیتسه یکيولوژيزیو ف یمولکول

2015).  

 هایتنش های دخیل درنیداده پروتئ گاهیپا -4-9

 (PSPDB)49یاهیگ

PSPDB (http://bioclues.org/pspdb ) داده گاهيپا

اطلاعات مربوط  ریو تفس عیجمو با هدف ت یصورت دستبه

 یستيرزیو غ یستيز يهامرتبط با تنش يهانیبه پروتئ

است كه  نیپروتئ 2064شامل  گاهيپا نيا شده است. داجيا

 يیمختلف تنش شناسا طيدر شرا یاهیگونه گ 134از 

 یشماره دسترس کي گاهيپا نيدر ا دیاند. هر پپتشده

و  قیدق يیشناساكه امکان  كندیم افتيدرمنحصر به فرد 

. سازدیداده را فراهم م يهاگاهيپا گريمتقابل آن با د وندیپ

طور به اين پايگاهگنجاندن در  يبرا هانیپروتئ انتخاب

 يو اطلاعات عملکرد یتجرب يهابر اساس داده يانحصار

صورت  یستيرزیو غ یستيز يهامرتبط با پاسخ به تنش

 (.Kumar et al., 2014) ردیگیم

 تنشبه  یاهیپاسخ پروتئوم گ -4-10

50(PlantPReS) 

 
49 Plant stress protein database; PSPD 
50 Plant proteome response to stress; 

PlantPReS 

http://bioclues.org/pspdb/
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 کيPlantPReS (irhttp://www.proteome. )پايگاه  

از  يورود 35086از  شیب يحاو یداده پروتئوم اهگيپا

 577از  شدهيآورپاسخگو به تنش، جمع يهانیپروتئ

از  شیشامل ب هايورود ني. اباشدیم ،یقاتیپروژه تحق

طور خاص هد هستند كه بمنحصر به فر نیپروتئ 10600

اند. شده يیها شناسادر پاسخ به انواع مختلف تنش

شماره  اه،یگ وعشامل ن اين پايگاهشده در ائهاطلاعات ار

نوع تنش، بافت و مرحله رشد  ن،ینام پروتئ ،یدسترس

دهنده به تنش است. علاوه بر پاسخ نیمرتبط با هر پروتئ

از ابزار  یسفارش يانسخه PlantPReS پايگاه داده ن،يا

BLAST با جد مشترک ارائه  هایتوال يجستجو يرا برا

و  هيتجز نيامکان انجام چند نیهمچن گاهيپا ني. ادهدیم

 آوردیفراهم م ونیلتراسیحالت ف کي قيرا از طر لیتحل

 یکیدر قالب گراف اي یصورت متنبه توانندیم جيكه نتا

 .(Mousavi et al., 2016 ) داده شوند شينما

 یگیاهمطالعات در  کیوانفورماتیبهای چالش -5

در عرصه  کیوانفورماتیب يبالا لیوجود پتانس با

 يمتعدد يهاتيها و محدودچالش ،یاهیگ يوتکنولوژیب

وجود دارد كه لازم است به آنها پرداخته شود تا از 

با  .گردد يبردارطور كامل بهرهحوزه به نيا يهاتیظرف

و  یاهیگ یژنوم يهاتخراج دادهاس در عيتوجه به رشد سر

 يراب یچالش اساس نيداده مرتبط، چند يهاگاهيتوسعه پا

 توانیو پژوهشگران وجود دارد كه م دانانکیرماتوانفویب

 Tan) نمود يبندمیتقس يدیحوزه كل نيها را به چندآن

et al., 2022). 

 یهاداده یو سازمانده تیرمدی -1-5

 همزمان منابع یرسانروزو به کیوانفورماتیب

كه  (NGSي )نسل بعد یابيیتوال يفناور یزمان معرف از

در دسترس قرار گرفت،  يارطور تجبه 2004در سال 

ژنوم  قاتیتحق نهیها در زماز داده یحجم قابل توجه

 تيگابایطور ماهانه، هزاران گشده است. به دیتول یاهیگ

لف ختم یداده عموم يهاگاهيدر پا یاهیگ يهایتوال

 ,.Schatz et al., 2012; Ong et al) شودیم رهیذخ

2016; Gomez-Casati et al., 2018 )نديفرا ن،یهمچن 

منجر  یاهیگ يهاژنوم یابيیتوال مداوم و دوباره یابيیتوال

در تمام  هایاز توال يديجد يهامجموعه جاديبه ا

 يهاتعداد ژنوم شيشده است. افزا یداده عموم يهاگاهيپا

 يفناور يهاشرفتیاز پ یشده، كه ناش یابيیتوال یاهیگ

و  يسازرهیذخ نهیمدر ز يیهااست، به بروز چالش

 Ong) است دهيها منجر گردداده میحجم عظ یروزرسانبه

et al., 2016; Claros et al., 2012) . نيحل ا يبرا 

طور همزمان در به ديبا یروزرسانبه نديمشکلات، فرآ

 ,.Ong et al) انجام شود ياسهيداده مقا يهاهگايپا یتمام

معه جا کي جاديامنجر به  تواندیم کرديرو ني. ا(2016

روز و قابل اعتماد گردد كه پژوهشگران به ،يداده قو گاهيپا

 Ong) كنند هیبتوانند به آن تک یاهیگ کیژنومدر حوزه 

et al., 2016). 

 اهانیگ یكیژنت یمحتوا یدگیچپی -2-5

چالش  کيعنوان به اهانیگ یکیژنت يمحتوا یدگیچیپ

كه  ،شودیشناخته م یاهیگ قاتیعمده در حوزه تحق
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ها مشهود است. با وجود ژنوم یابيیتوال نهیدر زم هژيوبه

 یابيیكه امکان توال NGSقابل توجه در  يهاشرفتیپ

فراهم  رمدلیغ یاهیگ يهاگونه يرا برا DNA عيسر

طور قابل به اهانیدر مورد گ یابيیكرده است، سرعت توال

 هاسمیکروارگانیجانوران و م يكمتر از آنچه برا یتوجه

 ,.Claros et al) مانده است یباق شود،یمشاهده م

اندازه بزرگ و  ت،یوضع نيا یاصل لياز دلا یکي. (2012

است كه ممکن است تا حدود  یاهیگ يهاژنوم دهیچیپ

شده جانوران و  یابيیتوال يهاتر از ژنومبزرگ رابرصد ب

. (Schatz et al., 2012) باشد هاسمیکروارگانیم

 دیپلوئیصورت پلبه یاهیگ يهااز ژنوم ياریبس ن،یهمچن

تکرار كامل ژنوم است و برآورد  یوجود دارند كه به معن

 يهادرصد از گونه 80در حدود  دهيپد نيكه ا شودیم

 ;Schatz et al., 2012) شودیمشاهده م یاهیگ

Kyriakidou et al., 2018)از  ياریبس ن،ي. بنابرا

ا قادر به تنه NGSوسط شده ت یابيیتوال یاهیگ يهاژنوم

 یبررس ،يتکرار يمحتوا ریتفس ،یژن يهاارائه كاتالوگ

 کیژنوم ياسهيو انجام مطالعات مقا یتکامل يهاسمینمکا

 .(Claros et al., 2012) هستند يیدر مراحل ابتدا

 داده یهاگاهیبه پا یرسدست -3-5

 یدر سطح جهان یاهیگونه گ 374,000 باًيكنون، تقرتا

 نی. نخست(Fazan et al., 2020) شده است يیشناسا

  يبر رو 2000در سال  یاهیكامل ژنوم گ یابيیتوال

سنگر  یابيیتوال يهابا استفاده از روش آرابیدوپسیس

 ,Arabidopsis Genome Initiative) ديانجام گرد

در  یمولکول یشناسستيز يهاشرفتی. اگرچه پ(2000

ا را هگونه يیساشنا نديممکن است فرآ ریاخ يهادهه

 یجامع ژنوم يهابه داده یابیكرده باشد، اما دست لیتسه

 ساختار ژنوم همچنان چالش یدگیچیپ لیبه دل اهانیگ

 (يهاپلتفرمسکوهاي ) مانده است. توسعه یباق زیبرانگ

NGS اهانیژنوم گ یابيیتوال نديفرآ عيبه تسر دتوانیم 

ده ش یابيیلوات يهاحال، مجموعه داده نيبا ا، كند مکك

داده  يهاگاهيدر حال حاضر محدود بوده و تنها در پا

داده  گاهيپا 29به امروز، تنها  تا اند.شده رهیذخ یخاص

قابل  PlantGDBمرورگر ژنوم  قياز طر یاهیژنوم گ

محققان فراهم  يامکان را برا نياست كه ا یدسترس

 يهانیتا اطلاعات مربوط به ساختار ژن، پروتئ آوردیم

مرتبط  يهاداده ريو سا ESTبرش خورده  يزهامشابه، ترا

 PlaD داده گاهيپا ن،يكنند. علاوه بر ا یابيزرا با

(http://systbio.cau.edu.cn/plad/index.php ) كه

 يهابر داده افته،يتوسعه  نیچ يتوسط دانشگاه كشاورز

 يبرا ياداده گاهيتمركز دارد و شامل پا اهانیگ ياهيآراريز

ها بیمارگردفاع در برابر  نهیدر زم اهانیگ پتوميسکرترن

داده محدود به  گاهيپا نيحال، دامنه ا نيا ااست. ب

، برنج، ذرت و Arabidopsisاز جمله  یخاص يهاگونه

 اُمیکس يهاداده مركز. (Qi et al., 2018) باشدیگندم م

 یاهیگ

(http://plantomics.mind.meiji.ac.jp/podc/ )زین 

است كه  یمحور عمومداده وب يهااهگياز پا گريد یکي

 يهاشبکه ان،یبهم ليپروفا يرا برا اُمیکس يهاداده

 دهدیارائه م یاهیگ يو اطلاعات آنتولوژ یمیتنظ

(Ohyanagi et al., 2015)داده  يهامجموعه ه. اگرچ
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هستند، اما  یابيقابل باز PODCشده از  يآورگرد اُمیکس

و محصولات  اهانیگ از یبرخ به محدوداطلاعات موجود 

يونجه  ،51هخز، تنباكو، آرابیدوپسیس ریخاص نظ

انگور،  ،یفرنگبرنج، گوجه ،ینیزمبیس ا،يسو ،52يکساله

 نيا یتمام ن،يعلاوه بر ا باشد.میذرت و سورگوم 

مداوم با  یبروزرسان ازمندین یداده عموم يهاگاهيپا

 یابيیتوالاره دوب يهاداده ايمنتشر شده  ديجد يهاداده

نسخه  نيدتريشده هستند تا محققان بتوانند به جد

 یخود دسترس قاتیتحق يبرا یداده ژنوم يهامجموعه

 كنند. دایپ

نژادی بهو كاربرد آن در  کیوانفورماتیب یهاافتهی -6

 گیاهان

 اهان،یو بهبود صفات در گ رییتغ نديعنوان فرآبه نژاديبه

محصولات  تهافيو بهبود  ديارقام جد دیمنظور تولبه

. با شودیم فيبشر تعر يازهاین نیتأم يبرا يكشاورز

در  ژهيوبه ،یستيدر علوم ز ریگچشم يهاشرفتیتوجه به پ

 نينو يهايفناور ک،یو ژنوم یمولکول یشناسستيز نهیزم

. كنندیم فايا نديفرآ نيدر ا ینقش اساس کینفورماتاویب

از جمله  ،اريخته()تر شده کیژنت یمهندس اهانیگ يايمزا

و حداكثر كردن  يیارزش غذا شيافزا ت،یفیبهبود ك

 قرار گرفته است دیطور مؤكد مورد تأكعملکرد، به

(Caligari et al., 2017.) به  ختهيترار يهاکیتکن

 رییتغ قياشاره دارند كه از طر اهانیگدر  یکیژنت راتییتغ

با  نديفرآ ني. اشودیانجام م یخارج يهاژن یمعرف اي

 
51Physcomitrella patens 
52 Medicago truncatula 

و اطلاعات حاصل از  یکيولوژیب يهااده از دادهاستف

به  یممکن شده است. دسترس کیژنوم قاتیتحق

امکان  ،ياداده يهاگاهيپا قيكامل ژنوم از طر يهایتوال

و به پژوهشگران  آوردیاهم مها را فرژنوم نیارتباط آزاد ب

ژن، عملکرد  یكه بر اساس توال دهدیامکان را م نيا

 اتیفرض ،یکینقشه ژنت تیموقع اي یالاحتم

 شودیامر موجب م نيكنند. ا جاديرا ا ياكنندهینیبشیپ

 يادهیچیپ بیاز ترك يطور مؤثرمطلوب به يهاپیكه فنوت

با دقت  یکیژنت يمنتقل شوند و نشانگرها اهانیبه گ

 ,.Platten et al) ارائه گردند نژاديبه نديدر فرآ يشتریب

داده  يهاگاهيژنوم، پا یاللاعات تواط بر علاوه(. 2019

در مطالعه  ینقش مهم زین هاتیاطلاعات متابول يحاو

 ني. اكنندیم فايا کیو ژنوم کیپروتئوم انیتعاملات م

رد خاص و عملک پیدر فنوت راتییتغ توانندیتعاملات م

به بهبود  تيو در نها نديموجود زنده را منعکس نما کي

 ک كنند.كم يكشاورز محصولات تیفیو ك يیكارا

(Gomez-Casati et al., 2018 .)ر،یاخ يهادر سال 

و  نياز مؤثرتر یکيعنوان به یتوسعه غلات مقاوم به خشک

 يیغذا تیامن نیتأم يبرا هاياستراتژ نيتردواركنندهیام

و كمبود آب مطرح  یاز خشک یناش ياهر چالشدر براب

 شیبكه  نددهیشواهد نشان م ن،ي. علاوه بر اتشده اس

 يو فاكتورها تنشدهنده به پاسخ يهااز ژن یبرخ انیب

 تنشمرتبط با  يهانیپروتئ كنندهمیكه تنظ یسيرونو

و  یتحمل به خشک شيمنجر به افزا تواندیهستند، م

و انجماد  يشور يهاتنشبرابر بهبود مقاومت در  نیهمچن

نادرست منابع آب  تيريمد (.Tang et al., 2019) گردد
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از جمله  یاجتماع يخاک و فشارها بيتخر ،ياورزكش

بر  یقابل توجه ریهستند كه تأث ياعمده يزاتنشعوامل 

 قاتیدارند. تحق یدر سطح جهان يكشاورز ياندازهاچشم

در  یقابل توجهكه تنوع  دهدیگسترده نشان م یکیژنت

وجود دارد.  اهانیدر گ محیطیي زاتنشتحمل به عوامل 

 یمبان نهیدود در زمدانش مح لیلحال، به د نيبا ا

به اهداف  یابی، دستتنشمقاوم به  یزراع اهانیگ یمولکول

 نيمواجه است. در ا يیهاحوزه با چالش نيدر ا نهیبه

 يابزارها با ارائه کیوانفورماتیو ب يكاربرد اُمیکسراستا، 

در غلات، به  به عوامل محیطی پاسخ لیتحل يمتنوع برا

 ني. اكنندیم فايا يدیم، نقش كلبرنج، جو و گند ژهيو

مرتبط با  يهاژن یو بررس يیشناسا قياز طر کردهايرو

به  توانندی، مهاي غیر زيستیتنشبهبود مقاومت به 

 اهانیگ يآورتاب شيمؤثر در افزا يهايتوسعه استراتژ

 .نديكمک نما یزراع

پرداخته  ديهفت ژن كاند یابيبه ارز يمطالعه مورد کي

اثرات آنها در بهبود مقاومت به  ینظور بررسماست كه به

ی شده مزرعه طراح طيتحت شرا ختهيدر برنج ترار یخشک

، CBF3 ،SOS2ن )هفت ژ ،اين تحقیق دربود. 

NCED2 ،NPK1 ،LOS5،  ZAT10  و NHX1)  در

انتخاب شده و به رقم  یمقاوم به خشک ناهاگی نژاديبه

 ختهي. برنج ترارديمنتقل گرد Zhonghua 11برنج 

بود.  مزرعه یعیطب طيدر شرا یمقاوم به خشک افتهيتوسعه

در  کیوانفورماتیو ب اُمیکس يهاافتهيادغام  ب،یترت نيبد

توسعه ارقام  يرا برا يديجد يهاافق اهانیاصلاح گ

 ,.Xiao et al) آوردیفراهم م ترتیفیتر و با كمقاوم

2009.)  

 ياز اجزا یکيه عنوان ب 53نیاكسپانس نیخانواده پروتئ

 يوندهایمسئول شکستن پ ،یسلول وارهيد يدیكل

 وارهيموجود در د يدهايساكار یپل انیم یركووالانسیغ

 یفشار سلول شيعمل موجب افزا نياست و ا یسلول

و  ياسهيمقا کیماتوانفوریمطالعه جامع، ب کي. در شودیم

 ودر د ینیخانواده پروتئ نيا یمولکول يهایژگيو لیتحل

( و خربزه Citrullus lanatus)هندوانه  یاهیگونه گ

(Cucumis melo )سطح  ق،یتحق نيدر ا .صورت گرفت

برگ  يهادر بافت نیخانواده اكسپانس ياعضا يهاژن انیب

ز مختلف ا يهاتنش طيتحت شرا اهیدو گ نيا شهيو ر

 زیبا استفاده از آنال يگرما، سرما و شور ،یشکجمله خ

 جي. نتاقرار گرفت یمورد بررس real-time PCR یكم

 نیپروتئ 40جامع نشان داد كه  يحاصل از جستجوها

 22ClaEXPA, 14 ClaEXPLA, & 4) نیاكسپانس

ClaEXPB)  نیاكسپانس نیپروتئ 43در هندوانه و 

(19CmEXPA, 15 CmEXPLA, 3 CmEXPB, & 

6 CmEXPLB) ن،يعلاوه بر ا .ندشد يیدر خربزه شناسا 

 ايسو نیپانساكس يهاژن ارتولوگ با يهاژن نيتربزرگ

 يیزمان واگرا ن،یشد. همچن يیشناسا اهیهر دو گ يبرا

درخت  نیاكسپانس يهاارتولوگ با ژن يهاژن نیب ریاخ

 نییهندوانه و خربزه تع نیاكسپانس يهاژن يصنوبر برا

، ClaEXPA-04 يهاژنبه طور خاص،  .ديگرد

ClaEXPA-09 ،ClaEXPB-01 ،ClaEXPB-03 و ،

 
53 Expansin protein 
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ClaEXPLA-13 يهانه و ژندر هندوا CmEXPA-12 ،

CmEXPA-10 و ،CmEXPLA-01  در خربزه ممکن

 يهاو پاسخ به استرس یرشد بافت ندياست در فرا

مطالعه با ادغام  ناي كنند. فايا ینقش مهم یستيرزیغ

 یقیدق فیتوص ،یتجرب لیو تحل کیورماتنفوایب يهاروش

 يهابه تنشكه در رشد و واكنش  نیاز ابرخانواده اكسپانس

 قیتحق نيا يهاافتهي. دهدیاست، ارائه م رگذاریتأث یاهیگ

باشد  ندهيمطالعات آ يارزشمند برا ياداده يمبنا تواندیم

و  اهینقش آنها در رشد گ وها عملکرد ژن یكه به بررس

 .(İncili et al., 2023) پردازندیتنش م طيه شراپاسخ ب

-F يهانیپروتئ یتوال لیو تحل هيبه منظور تجز يامطالعه

box/WD40 يهادر حبوبات با استفاده از روش 

 طيژن آنها تحت شرا انیب ليپروفا یابيو ارز کیوانفورماتیب

به  قیتحق نيبالا انجام شد. ا يو دما NaClاز  یتنش ناش

 يهاژن يزا برابه عوامل تنش یمولکول يهاخپاس یبررس

 Skp ،Cullin ،F-box كمپلکس يواحدها ريز نندهكدك

(SCF)  پرداخت.  يونجه نخود و ا،یلوب يهاگونهدر

 يطور كنترل شده بر روبالا به يدما و شور يهانشت

اعمال  یشگاهيآزما طيدر شرا افتهيحبوبات رشد  اهانیگ

كه در  F-box/WD40 نیپروتئ مطالعه، دو نيدر ا .ديگرد

 بیو به ترت يیها حفظ شده بودند، شناسااز ژنوم کيهر 

MET30  وWD40/YVTN شدند.  ينامگذار

 يو دما NaClتنش  طيژن تحت شرا انیب يهاليپروفا

بالقوه  يها و عملکردهاقرار گرفت تا پاسخ یبالا مورد بررس

 نییتع یستيرزیغ يهادر مواجهه با تنش هانیپروتئ نيا

 نيا يبعدسه يساختارها یمحاسبات يهاینیبشیشود. پ

 حبوبات بود. انیم ها درفظ آندهنده حنشان هانیپروتئ

 يهانیاز آن است كه پروتئ یآمده حاكدستبه جينتا

MET30  وWD40/YVTN  در حبوبات ممکن است

 يبالا و شور يدما يهادر پاسخ به تنش یمینقش مستق

و  یتوال يهاكنند. بر اساس شباهت فايا NaClاز  یناش

 هانیپروتئ نيكه ا شودیم يریگجهی، نتانیب ليپروفا

نقش  Cdc34/SCFكمپلکس  لیشکاست در تممکن 

ها به با توجه به واكنش آن ن،یداشته باشند. همچن

 نيكه ا دهدینشان م جينتا ،یستيرزیغ يهاتنش

نند زا ماتنش طيدر پاسخ به شرا ینقش فعال هانیپروتئ

NaCl بالا دارند يو دما (Çelik et al., 2023.) 

 ،یطیمح يهانشبا ت اهانیگ يمطالعه سازگار يدر راستا

به هشت نوع آرابیدوپسیس  شهيدهنده رپاسخ يهاژن

 ،ی، سرما، خشکشوري يهاشامل تنش یستيرزیتنش غ

 گاهياز پا نی، زخم، گرما و فلزات سنگUVتابش  ،ياسمز

 يسازپس از نرمال .ديراج گردتخاس GEO54 داده

 56يقو تجمع رتبه تميالگور کياز  ،55هيزآراير يهاداده

 استفاده شد. 57متفاوت انیبا ب يهاژن يیشناسا يبرا

ژن، تعداد  20,000از  شیب انینشان داد كه از م جينتا

 139شدند كه شامل  يیمتفاوت شناسا انیژن با ب 213

 نيابود.  59نيیپا میظتنبا ژن  74و  58بالا میژن با تنظ

 يهاگاهيو پا یکیوانفورماتیب يهاها با استفاده از روشژن

و  PUBMED ،PANTHER ،DAVIDه داد

 
54 Gene expression omnibus; GEO 
55 Microarray 
56 Robust rank aggregation; RRA 
57 Differentially expressed genes; DEG 
58 Up-regulated 
59 Down-regulated 
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STRING هاافتهي قرار گرفتند. لیو تحل هيمورد تجز 

بالا در پاسخ به  میبا تنظ DEGs ،از آن است كه یحاك

ساختار  یو سازمانده یسيرونو میتنظ و،یداتیتنش اكس

كه  ديمشخص گرد نی. همچنكنندیم فايا یهمنقش م

 60ئینپروت -نپروتئی تعاملات يبالا دارا انیبا ب يهاژن

هستند. به  نيیپا انیبا ب يهانسبت به ژن يتردهیچیپ

 لیو تحل هيتجز جينتا یاعتبارسنج يعلاوه، برا

و  qRT-PCR يهاشيآزما کپارچه،ي کیوانفورماتیب

به  قاتیتحق نيا .ديگردانجام  یميآنز تیفعال یابيارز

كه به  یمشترك یمولکول يهاسمیدرک مکان لیتسه

 كندیكمک م دهندیسخ ممختلف پا یتسيرزیغ يهاتنش

شده ممکن است به  يیشناسا هاي با بیان متفاوتژنو 

در  ندهيبالقوه در مطالعات آ یستيز يعنوان نشانگرها

رار مورد استفاده ق یستيرزیغ يهامقاومت به تنش نهیزم

 .(Guo et al., 2020) رندیگ

ELP شناخته می ینیپروتئ يهاكمپلکسبه عنوان  61ها-

در  ستونیه ونیلاسیاست قيرا از طر یسيكه رونو ندشو

 RNAو با  دهندافزايش می یوتيوكاري يهاسلول

ها در ELPبرهمکنش دارند. نقش ( RNAP II) 2مرازیپل

 يهانشو پاسخ به ت گنالیانتقال س اه،یرشد و نمو گ

شده است.  ديیمدل تا اهانیدر گ یستيرزیو غ يستیز

نشده  ازيسمستند یخوبگندم به  ELP يهاعملکرد ژن

 Guo et) روي گندم انجام گرفت اي كهمطالعهدر است. 

al., 2023)، 18  عضوELPقيطراز ژنوم گندم  ها 

 
60 Protein-protein interaction 
61 Elongator complexes 

 يعلاوه، الگوهابه . گرديد يیشناسا 62یهمساني جستجو

در پاسخ به  یسيرونو لیو تحل هيجزو ت کیوانفورماتیب

 یمیتنظ يهاسمیمکان حيتشر يمختلف تنش برا طيشرا

و  هيقرار گرفت. تجز یها در گندم مورد بررسنژ نيقوه االب

جفت ژن پارالوگ  18ژن نشان داد كه  ریتکث لیتحل

ELP و با  اندگرفتهنشأت  63سگمنتال ریتکث ندياز فرآ

 ن،یپروتئ ياو خوشه کیتژنلویف لیو تحل هياستفاده از تجز

 لیو تحل هيتجز شدند. يبندمیبه شش كلاس تقس

 يهاداد كه ژن نشاندم گن TaELP ياهارتولوگ ژن

TaELP يهاگونه ريارتولوگ سا يهاممکن است از ژن 

باشند. علاوه  افتهيبه هم تکامل  کينزد اهانیگ اي یاهیگ

ا بط بمرت 64(CAREsكننده ) میانواع عناصر تنظ ن،يبر ا

و  یستيز يهاو تنش یرشد و نمو، پاسخ هورمون

 دند.ش يیشناسا PTaEL 65پروموتر یدر نواح یستيرزیغ

 یسينشان داد كه رونو qRT-PCR لیو تحل هيتجز

TaELPs و در  یو خشک ینمک ،یتحت تنش هورمون

ژن  یعلاوه، خاموشبه .شودیبرگ القا م يریطول پ

TaELP2 با استفاده از VIGS-BSMV66 ریو تأث انجام 

 ديیتأ یطور مقدماتبرگ گندم به يریپ میآن بر تنظ

 يهاكرد كه ژن يریگجهینت توانیم ،یبه طور كل .ديگرد

TaELP یدهگنالیس يرهایمس ریممکن است تحت تأث 

برگ  يریو پ یستيرزیغ يهاو پاسخ به تنش یهورمون

 يدهايبه عنوان كاند توانندیها مژن نيو ا رند،یقرار گ

 
62 Homology Search   
63 Segmental duplication 
64 Cis-acting regulatory elements 
65 Promoter 
66 Barley mtripe mosaic virus -virus induced 

gene silencing 
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تحمل تنش  نهیدر زم شتریمطالعه ب يبالقوه برا

 .رندیقرار گ یرسمورد بر ندمو بهبود عملکرد گ یستيرزیغ

 ميآنز کيبه عنوان ( SOD)67 سموتازيد دیسوپراكس

قادر است به طور  ،یاهیگ یدفاع يهاستمیدر س يدیكل

را در طول ( ROS)68ژنیفعال اكس يهاتجمع گونه يمؤثر

 ریكه تحت تأث یاهیگ يهااندام عيمراحل رشد سر

 قرار دارند، كاهش دهد یستيرزیو غ یستيز يهاتنش

(Saed-Moucheshi et al., 2021). حفظ  عمل به نيا

 .كندیكمک م داريپا یکيولوژيزیف سمیمتابول تیوضع کي

 SODدكننده ژن ك 13 ،یکیوانفورماتیمطالعه ب کيدر 

، 69FeSOD یآهن سموتازيد دیشامل دو نوع سوپراكس

و  70MnSOD  منگنز سموتازيد دیچهار نوع سوپراكس

71Cu/ZnSOD يمس/رو سموتازيد دینوع سوپراكس  هفت

Saed-) شدند يیناساش 72گیاه آكوبیا در ژنوم 

Moucheshi et al., 2021). 

 انیب میدر تنظ يدینقش كل DREB یسيعوامل رونو

 يهانشا پاسخ به تمرتبط ب يهااز ژن يامجموعه

نوع  نيبه ا اهانیو بهبود تحمل گ كنندیم فايا یستيرزیغ

 يمطالعه، فاكتورها کي. در ندينمایم لیها را تسهتنش

با استفاده از  بیس اهیدر گ MdDREB2 یسيرونو

منظور شدند. به يیشناسا یکیوانفورماتیب يکردهايرو

 مختلف يهادر بافت MdDREB2 انیب يالگوها یبررس

 
67 Superoxide Dismutase; SOD 
68 Reactive Oxygen Species; ROS 
69 Iron Superoxide dismutase; FeSOD 
70 Manganese superoxide dismutase; MnSOD 
71 Copper Zinc Superoxide Dismutase; 

Cu/ZnSOD 
72 Akebia trifoliata 

 RT-PCRاز روش  ،یستيرزیتنش غ طيو تحت شرا

 یسيفاكتور رونو 15 ق،یتحق نيا در .دياستفاده گرد

MdDREB2 یشد كه همگ يیشناسا بیدر ژنوم س 

 يهالیبودند. تحل AP2و دامنه  NLS فیموت يحاو

 رگروهيفاكتورها به سه ز نينشان داد كه ا یکینتلوژیف

، MdDREB2Aشامل  1 رگروهي: زشوندیم يبندمیتقس

B ،D ،O  وLشامل  2 رگروهي؛ زMdDREB2N  و

MdDREB2Mشامل  3 رگروهي؛ و زMdDREB2F ،G ،

K ،J ،H ،I  وE حاصل از  جينتا. هستندRT-PCR یكم 

 يرادا MdDREB2 یسيرونو ينشان داد كه فاكتورها

در  يبالاتر انیبوده و سطوح ب یمشابه یانیب يالگوها

ها دارند. بافت ريسا و برگ نسبت به شهير يهابافت

تنش  طيفاكتورها تحت شرا نيا انیب زانیم ن،یهمچن

 طوره. بافتي شيافزا یطور قابل توجهبه يو شور یخشک

ساختار  يدارا MdDREB2 یسيرونو يخلاصه، فاكتورها

عنوان هستند و به يافاظت شدهح رایبس ینیپروتئ

كه  كنند،یعمل م یستيرزیغ يهادهنده به تنشپاسخ

 یطیمح طيقش مهم آنها در مواجهه با شرادهنده نشانن

 (.Li et al., 2017است ) ریمتغ

 م،یكلس يمربوط به حسگرها یژن يهارخانوادهياز ز یکي

هستند كه  B (CBLs) نينئوریشبه كالس يهانیپروتئ

از  ياریدر بس هيثانو رسانامیپ يهاعنوان مولکولبه

در  یولکولم يو عملکردها یکيولوژیب يندهايفرآ

 کي. در كنندیم فايا ینقش مهم یاهیگ يهالولس

 كنجد اهیدر گ CBL یژن رخانوادهيز یمطالعه، دامنه ژنوم

در ژنوم  SiCBLه ژن قرار گرفت و تعداد نُ یمورد بررس
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 يهابا ژن یاساس روابط اورتولوگشد. بر  يیكنجد شناسا

ها به شش گروه ژن نيا س،یدوپسیمدل آراب اهیگ

، SiCBL1 ،SiCBL2 ،SiCBL3شامل  ینیپروتئ

SiCBL4 ،SiCBL8  وSiCBL10 شدند. يبندهطبق 

 ینیپروتئ یپس از ترجمه در توال راتییتغ ینیبشیپ

CBL یدر تمام يسازلیتوئیپالم فینشان داد كه موت 

كه  یكنجد وجود دارد، در حال اهیگ CBL ياهنیپروتئ

 ی. بررسبودند ونیلاسيستويریم فیاكثر آنها فاقد موت

 SiCBL يهادرصد از ژن 11نشان داد كه  یتار ژنساخ

 77هشت اگزون و  يدرصد دارا 11نه اگزون،  يدارا

 يالگو لیو تحل هيتجز تند. هفت اگزون هس يدرصد دارا

 یپل ماریتحت ت SiCBL رخانوادهيز RNA-Seq انیب

خانواده در  نيا ينشان داد كه اگرچه اعضا کولیگل لنیات

 ینسبتاً مشابه یانیب يگوو مقاوم ال دو رقم حساس

 لیبه دل یخانواده ژن نيا ياز اعضا کيداشتند، اما هر 

 برخوردار يفردمنحصربه انیب ياز الگو ،يانشقاق عملکرد

 (.Arab et al., 2012بودند )

 يهاكنندهمیبه عنوان تنظ SnRK2 يازهانیك نیپروتئ

اخته شن یستيرزیغ يهابه تنش اهانیدر پاسخ گ يدیكل

كشت  ريو سطح ز ياقتصاد تی. با توجه به اهمدشونیم

 يهابه تنش اهیگ نيتحمل ا نیو همچن جو اهیگ

 ياعضا یو بررس يیبه شناسا قیتحق نيدر ا ،یستيرزیغ

 نيشد. به منظور اجو پرداخته  اهیدر گ SnRK2 ادهخانو

در  SnRK2شده خانواده حفظ يهایتوال ق،یتحق

و پروژه ژنوم  NCBIه ختلف از جملم یاطلاعات يهاگاهيپا

 يهایتوال انیدر م tBLASTnجو با استفاده از ابزار 

آمده دستبه جينتا .ديجو جستجو گرد اهیگ يشده براثبت

تا  HvSnRK2.1عضو شامل  10نشان داد كه 

HvSnRK2.10 عضو  8تعداد،  نيشدند كه از ا يیشناسا

در  SnRK2خانواده  يتاكنون گزارش نشده بودند. اعضا

و  سیدوپسیخانواده در آراب نيمشابه ا يجو با اعضا هایگ

 ،یكروموزوم گاهيجا نییتع ن،یبودند. همچن فيردبرنج هم

 يها انجام شد و الگوساختار ژن فيپروموتر و تعر زیالآن

و ارقام مختلف بر اساس  مارهایها، تدر اندامهر ژن  انیب

نشان  هاافتهي ت.قرار گرف یمورد بررس هيزآراير يهاداده

و  2كروموزوم  يخانواده بر رو نيا ياز اعضا یمیداد كه ن

قرار دارند.  6و  5، 4، 1 يهاكروموزوم ياعضا بر رو ريسا

 ریغمت 8خانواده از صفر تا  نيا يدر اعضا هانترونيتعداد ا

شامل عوامل مؤثر در  سینوع عامل س 19 ن،یبود. همچن

 ياعضا پروموتر يروبر  یستيرزیغ يهاپاسخ به تنش

ژن  انیشد. ب يیشناسا HvSnRK2 یخانواده ژن

HvSnRK6.2 و  يشور ،یخشک يهاتنش ریتحت تأث

ژن در انتقال  نيكه ا رسدیسرما القا شده و به نظر م

ها تحمل به آن جاديا و اهتنش نيمربوط به ا يهاامیپ

 . (Panahi Fekur et al., 2014) كند فايا ینقش مهم

كه به شدت تحت ، كلزا یروغن اهیگ يالعه بر رومط کيدر 

 سیاز عناصر س رد،یگیتنش سرما قرار م ریتأث

 یپاسخ مولکول يهاكنندهمیشده به عنوان تنظشناخته

با تحمل  مرتبط يهاژن يیشناسا يبه تنش سرما برا اهیگ

 رموجود د ژنیوني 62384سرما استفاده شد. از مجموع 

 56، تعداد Genome Brassica Gatewayداده  گاهيپا

منظور  به. دنديگرد يیژن مسئول در تحمل سرما شناسا
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پروموتر،  زیشده، آنال يیشناسا يهاژن یاعتبارسنج

و  نیپروتئ-نیكنش پروتئبرهم ،یانیبهم ،یشناسیهست

انجام شد.  یمحاسبات ینیبشیژن به صورت پ انیب زیآنال

پاسخ به معمول  سیدهنده حضور عناصر سنشان جينتا

شده  يیشناسا يهاژن یپروموتر تمام هیا در ناحسرم

همچون چرخه  یمختلف یکيولوژیب يرهایدر مس هبودند ك

در  امیانتقال پ يرهایو مس یتنفس سلول ن،يكالو

پروموتر،  یبررسد. مختلف سلول قرار داشتن يهابخش

 يفاكتورها لیو تحل نیپروتئ-نیكنش پروتئشبکه برهم

شده  يیژن شناسا 56 یسيورون میر تنظد لیدخ یسيرونو

 ياز وجود سازوكارها یآنها، حاك انیبژن هم 98و 

مشابه و مشترک در پاسخ به تنش  يرهایو مس یمولکول

 ,.Idrisi-Marian et al) باشدیكلزا م اهیسرما در گ

2017.)  

شناخته  یمقاوم به خشک اهیگ کيسورگوم به عنوان 

ن قبل و بعد از در دورا یشکاما مواجهه با تنش خ شود،یم

منجر به كاهش عملکرد دانه شود. عوامل  تواندیم یگلده

 يدر سازگار يدینقش كل NACخانواده  یسيرونو

مطالعه،  کي در. كنندیم فايا یخشک طيسورگوم به شرا

 يهاگاهياز پا NAC ینیربوط به خانواده پروتئاطلاعات م

 یدل مخفشد. سپس م يآورجمع کیوانفورماتیداده ب

در  NAC (02365PF) نیدم يیشناسا يكوف برامار

سورگوم مورد استفاده قرار گرفت. در  يهانیپروتئ

 131كدشونده كه توسط  ینیپروتئ یتوال 183مجموع، 

 درخت .ديج گردشده بودند، استخرا يیاساشن یمکان ژن

 NAC یخانواده ژن NAC نیبر اساس دم یلوژنیف

ناخته شده از ش ینیپروتئ یتوال 11ه سورگوم، به همرا

 هاهيهمسا نيترکيبا استفاده از روش نزد اهان،یگ ريسا

 15به  NACنشان داد كه خانواده  لیتحل نيشد. ا میترس

از عضو  13 ان،یم ني. از اشودیم يبندمیتقس رخانوادهيز

 رخانوادهيسورگوم به ز NAC ینیپروتئ هخانواد

SNACل الاً در تحمكه احتم وستندیپ اهانیگ ريسا يها

نوع  14 ن،ينقش دارند. علاوه بر ا یستيرزیغ يهابه تنش

ها در ها و هورموندهنده به تنشپاسخ یمیعنصر تنظ

 ديگرد ینیبشیپ SNAC رگروهيز يهاانداز ژنراه

(Senjari et al., 2017) . 

miRNAغیركدكننده و تنظیمی  هاي كوچکها مولکول

ژن در  انیپس از ب ماتیدر تنظ ینقش اساسكه هستند 

 کيدر  دارند. یستيرزیو غ یستيز يهاپاسخ به تنش

كه به  (،Brassica napus) كلزا اهیگ يمطالعه بر رو

شناخته  یدر سطح جهان یمنبع مهم دانه روغن کيعنوان 

تنظیمی هاي مکانیسم درباره يمحدود اطلاعات شود،یم

 یمرتبط با پاسخ به خشکهاي miRNAف هدهاي ژن

. (Sohrabi & Saed-Moucheshi, 2023) است دموجو

اسخ دهنده هاي پmiRNAهدف  هايژندر اين تحقیق، 

، bna-miR860 ،bna-miR156b ،شامل خشکی به

bna-miR156g ،bna-miR156c  ،bna- miR171a ،

bna-miR395d ،bna-miR396a ،bna-miR399b 

،bna-miR399a ،bna-miR172d ،bna-miR171e 

،bna-miR171d ،bna- miR395 e  و ban-miR395f 

هاي بیوانفورماتیکی شناسايی شدند. در كلزا توسط روش

ژيکی، اجزاي سلولی، ند بیولولکولی، فرآيسپس عملکرد مو
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ها و ارتباط مسیرهاي عملکردي آنها كنش پروتئینبرهم

 ژن هدف براي 225 در مجموع، مورد بررسی قرار گرفت.

miRNAنشان  ها شناسايی شد. بررسی بیوانفورماتیکی

و  ها، پروتئازومهاريبوزوممرتبط با  هايداد كه ژن

 ،HSF4،HSFA1E ، HSF1 ها نظیر،چاپرون

RPN11،RPT4A ،RPT2a ،RPT1A 

،RPS11،RPL9D ،RPL36AA ، RPP1C  و

HSFB2B تحت تاثیرmiRNA دهنده به پاسخهاي

گیرند و در شرايط تنش خشکی ريبوزوم، خشکی قرار می

ها در جهت  miRNAها توسطاپرونپروتئازوم و انواع چ

د شونها و تحمل تنش تنظیم میتنظیم پروتئین

(Pasandideh –Arjamand et al., 2023.) 

 كلسیم/كاتیون يون پورترخانواده آنتی هايپروتئین

(CaCA) دارند  كلسیم يون هموستازي در حیاتی نقش

است. گیاه اعی دف پاسخ و نمو طول در مهم رويداد كه يک

با ( .Zea mays Lاي روي گیاه زراعی ذرت )مطالعهدر 

 ژن 14مرتبط، اطلاعاتی  هايبانکهاي دادهاز استفاده 

CaCAs  براساس و شناسايی ذرت ژنوم در

 هايپروتئین آنها باتکاملی ارتباط و ساختاريسازماندهی

-طبقه MHX و  CAX ،CCXگروهسه شده به شناسايی

دو داراي  ZmCaCA هايپروتئین بیشترشدند. بندي

شده  هاي شناسايینژمامی . تندبود Ca-Na- exن دمی

 هر ژنیساختار  و داراي حداقل يک موتیف كاركردي بوده

بینی در پیشاست. حفاظت شده بسیار  CaCA گروهزير 

 ايهژن به گر نسبتواكنش miRNA هايمولکول

CaCA نوع 33 ،ذرت درmiRNA  شد متفاوت شناسايی 

 از CaCAs ژن 13 رونويسی از پس بیان تنظیم در كه

 .دارند دخالت ترجمه از ممانعت يا mRNA برش طريق

كه به پاسخ به  سیس یمینظت، چندين عنصر علاوه بر اين

 نيا ینیبشیدر پ شوند،یها مربوط مها و هورمونتنش

 هايژن اكثر متغیر بیان. ديگرد يیها شناساژن

ZmCaCA مشخص نقش ،نمو و درش مختلف مراحل در 

اين بیان القاء  دهد. همچنینمی نشانرا  ذرت نمو آنها در

سرما، شوري، )زيستی غیر هاي تنشبه در پاسخ ها ژن

 مشخصرا  ZmCaCA هايژندفاعی كاركرد ( خشکی

-ژن به مربوط ژن بیان كاهش و افزايش نمود. بیشترين

 (.Karami-Lake et al., 2019) بود CAX هاي

 يحاو رهمیغ يژنازهایاكسي( دLOXs) 73ژنازهایكساپویل

و  يرشد يندهاياز فرآ ياریهستند كه در بس 74آهن

 ،ايمطالعه در نقش دارند. اهانیدر گ تنشدهنده به پاسخ

خانواده ژن  يدر مورد اعضا یاطلاعات كم كهتربچه  در

LOX ریزنده و غ ياهو عملکرد آنها در پاسخ به تنش 

 تنش طيتحت شرا LOXژن  ؛دارد وجوددر اين گیاه زنده 

گسترده در  لیو تحل هيتجزمورد  یستيو ز یستيرزیغ

 ي هاژن انیب ليپروفا و همچنین قرار گرفت 75ژنوم

RsLOX11مطالعه نشان داد كه  نيا جينتا .بررسی شد 

 يبرا يشدند كه كدگذار يیشناسا RsLOXژن 

ها بر ژن ني. ادهندیم مشده را انجاحفاظت يهادامنه

-13و  LOX-9به دو دسته  یکیلوژنتیاساس روابط ف

LOX يساختار يهایژگيو نیشدند. همچن يبندمیتقس 
 

73 Lipoxygenases (LOXs) 
74 Non-heme iron-containing dioxygenases 

involved 
75 Genome-wide analysis 
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 ینیپروتئ يها، شامل حوزهLOX-13و  LOX-9 يهاژن

قرار  یمورد بررس زیتکامل آنها ن نديو فرآ شدهياررمزگذ

 انیسطح ب یابيارز يبرا qRT-PCR يهالیتحل گرفت.

مختلف  طيتحت شرا هاشهيدر ر RsLOX يهاژن

گرما و سرما،  ،يشور ،یاز جمله خشک ،یطیمح يهاتنش

از  یها به عفونت ناشژن نيپاسخ ا ن،یانجام شد. همچن

Plasmodiophora brassicae مورد مطالعه قرار  زین

به صورت  RsLOXنشان داد كه سه ژن  جيگرفت. نتا

وم قرار دارند و در پاسخ به سر هم در ژنو پشت  ياخوشه

 یدهگنالیس ریمس قيمختلف، از طر یطیمح يهاتنش

 قیتحق نيا يهاافتهي.كنندیم تیفعال کیجاسمون دیاس

 یکيولوژیب يهااز آن است كه تکامل و نقش یحاك

تنش  طيتربچه به شرا يدر سازگار RsLOX یخانواده ژن

 .(Wang et al., 2019) مؤثر است

از  یکي ،یسم نیفلز سنگ کيعنوان به (Cd) ومیدمكا

بر  یمنف راتیكه تأث شودیمحسوب م یاصل يهاندهيآلا

دارد. با وجود مطالعات  يیغذا تیبرنج و امن يوربهره

 ومیبه كادم اهانیپاسخ گ يادیبن يهاسمیمتعدد، مکان

 يهانیپروتئطور كامل مشخص نشده است. هنوز به

فراوان  يهانیوتئخانواده پر از یكه بخش ن،يدریده

در  ی( هستند، نقش مهمLEA) 76تاخیري يزانیجن

 فايا یستيرزیغ يهادر برابر تنش اهانیحفاظت گ

 یزراع اهیگ يرو یکیوانفورماتیمطالعه ب کي. در كنندیم

مرتبط با پاسخ به  LEAژن  (،Oryza sativa) برنج

ورد و عملکرد آن م يی، شناساOsDHN2به نام  وم،یكادم

 
76 Late embryogenesis abundant; LEA 

ژن در  نينشان داد كه ا جيقرار گرفت. نتا یابيارز

عناصر  ن،يبرنج واقع شده است. علاوه بر ا 2كروموزوم 

 ریدرگ MYB)محل اتصال  MBS هاز جمل س،یفعال س

(، و 78يوازهیب ي)القا ARE(، 77یخشک يدر القا

ABRE پروموتر  هیر ناحد(، کيزیآبس دی)اسOsDHN2 

نشان داد كه  انیب يالگو لیو تحل هيشدند. تجز يیشناسا

تحت تنش  يیهوا يهاو اندام هاشهيدر ر OsDHN2 انیب

منجر  OsDHN2 انیب شيافزا .ابديیم شيافزا ومیكادم

در  ومیو كاهش غلظت كادم ومیبه بهبود تحمل به كادم

 انیسطح ب شيافزا ن،یشد. همچن ختهيترار يامخمره

در  CTT1و  SOD1 ،CTA1 ،GSH1 يهاژن

 ديمشاهده گرد ومیتحت تنش كادم ختهيترار يمخمرها

 یدانیاكسیآنت يهاميآنز تیفعال شيدهنده افزاكه نشان

ن يا (.Saed-Moucheshi & Safari, 2022a, b) است

ژن  کي عنوانبه OsDHN2از آن است كه  یحاك جينتا

بهبود  يبرا یقابل توجه لیپتانس وم،یپاسخگو به كادم

 .(Jiang et al., 2023) ج دارددر برن ومیمقاومت به كادم

 گیری كلینتیجه

و  یمیاقل راتییاز تغ یروزافزون ناش يهاا توجه به چالشب

و دما، پژوهش  يشور ،یخشک رینظ یستيرزیغ يهاتنش

 ياژهيو تیها از اهمتنش نيبه ا اهانیپاسخ گ نهیدر زم

بر  یقیعم راتیتأث توانندیها متنش نيبرخوردار است. ا

 دیبر تول جه،یداشته باشند و در نت اهانیسعه گرشد و تو

باشند. در  رگذاریتأث يیغذا تیو امن يكشاورز محصولات

 
77 MYB binding site involved in drought-

inducibility 
78 Anaerobic induction 
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 يو ابزارها اُمیکس يهايراستا، استفاده از فناور نيا

 يترقیدرک عم ن،ينو يکردهايبه عنوان رو کیوانفورماتیب

مرتبط با تحمل به  یکيولوژیو ب یمولکول يهاسمیاز مکان

 کس،یشامل ژنوم هايفناور ني. اوردآیفراهم متنش را 

هستند  کسیو متابولوم کسیپروتئوم کس،یپتومينسکرتر

 ترقیدق یتا به بررس دهندیامکان را م نيكه به محققان ا

تحت تنش  اهانیدر گ يیایمیوشیو ب یکیژنت راتییتغ

 يرهایها و مسژن يیعلم نه تنها به شناسا نيا بپردازند.

بلکه به  كند،یكمک م اهانیت گر در مقاوممؤث یکیمتابول

منجر  زیبالاتر ن يورو بهره تیفیبا ك یزراع اهانیگتوسعه 

 ها،يفناور نيحاصل از ا يهااز داده يریگ. با بهرهشودیم

را  يديجد یاهیگ يهاگونهمحققان قادر خواهند بود تا 

و  يیدارند، شناسا یطیمح يهابه تنش يشتریتحمل ب كه

به  تواندیاطلاعات م نيا ن،یهند. همچنپرورش د

منابع آب و خاک  تيريكشت و مد يهاروش يسازنهیبه

 يیحال، هنوز در مراحل ابتدا نيا با كمک كند.

 يهايحاصل از فناور يهاداده لیو تحل یسازمانده

در ارائه و  یکپارچگيو  یبه هماهنگ ازی. نمیهست یکساُم

 يهاگاهيدم وجود پا. عشودیها احساس مداده ينگهدار

داده مناسب و جامع كه شامل اطلاعات مربوط به 

 تواندیباشد، م یاهیگ يهاو پاسخ یستيرزیغ يهاتنش

 جاديحوزه شود. ا نيدر ا قاتیتحق شرفتیمانع از پ

درباره  یكه شامل اطلاعات جامع یصداده تخص يهاگاهيپا

 لیه تسهب تواندیباشد، م هاتیو متابول هانیها، پروتئژن

ها ژن يیشناسا يلازم برا يبه اطلاعات و ابزارها یترسدس

 يریكارگبهنحوه كمک كند.  يامقابله يهاسمیو مکان

در  یکیبهبود تنوع ژنت يبرا قاتیتحق نيحاصل از ا جينتا

 يهااست. استفاده از داده يضرور نژاديبه يهابرنامه

 يهاو انتخاب ژن يیشناسا يبرا یکیو متابول یژنوم

 نديفرآ تواندیم یستيرزیغ يهامرتبط با تنش يدیكل

 تیجمع شيبا افزا ن،یكند. همچن عيرا تسر ياصلاح نژاد

 يهاروزافزون به غذا، ضرورت توسعه روش ازیجهان و ن

سازگار  یمیاقل ریمتغ طيا شراكه بتوانند ب يكشاورز نينو

است  دیام ت،ينها در .شودیاحساس م شیاز پ شیشوند، ب

داده  يهاگاهيمناسب و پا يهارساختيز جاديبا ا كه

مربوط به  قاتیدر تحق کیوانفورماتینقش ب تر،یتخصص

گردد. تنها  شتریب یستيرزیغ يهابه تنش اهانیتحمل گ

 نيكامل ا تیاز ظرف توانیصورت است كه م نيدر ا

 ياورزكشدر  داريكرد و به توسعه پا يبرداربهره هايفناور

 يارائه راهکارها ن،یهمچن .افتيدست  يیغذا تیو امن

 تیاز اهم یاهیگران گكشاورزان و اصلاح يبرا یعمل

 يهاها و دورهكارگاه يبرخوردار است. برگزار يیبالا

از  زيفعالین در بخش كشاور یآگاه شيافزا يبرا یآموزش

 تيريبه مد تواندیم زین ياصلاح نژاد نينو يهاکیتکن

 تیتوجه به اهمک كند. با كم یستيرزیغ يهامؤثر تنش

نژادگران با علم، لازم است كه محققان و به نيروزافزون ا

آشنا شوند تا  یکیوانفورماتیداده ب يهاگاهيابزارها و پا

و  یقاتیتحق يهاها در پروژهنحو از آن نيبتوانند به بهتر

 .خود استفاده كنند ينژادبه
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