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ABSTRACT 

Introduction: Global food security is threatened by numerous challenges such as rapid population growth, climate change, environmental 

degradation, drought, the emergence of new diseases, and soil salinity. In natural environments, plants frequently encounter unfavorable 

environmental factors that significantly impact their survival and growth; these factors are collectively referred to as adversities. Plant 

stresses are generally categorized into abiotic stresses and biotic stresses. Abiotic stresses primarily arise from physical or chemical 

conditions such as high temperatures, drought, cold damage, high salt concentrations, the presence of heavy metals, and mechanical injuries. 

On the other hand, biotic stresses are caused by various biological agents such as fungi, bacteria, viruses, nematodes, and parasitic plants.  

Enhancing plant performance and improving tolerance to abiotic stresses remain central aims in modern breeding programs. Recent 

advances in omics technologies have enabled deeper exploration of the molecular mechanisms that govern plant stress responses. Among 

these, transcriptomics has emerged as a core analytical platform, offering genome-wide insights into gene expression dynamics and 

facilitating the identification of stress-responsive genes, regulatory mechanisms, and adaptive physiological pathways. 

Materials and methods: This review synthesizes findings from peer-reviewed studies retrieved from major scientific databases  including, 

PubMed, Web of Science, Scopus, and Google Scholar using targeted keywords related to transcriptomics, abiotic stress, and gene 

expression. Content analysis was used to evaluate transcriptomic technologies, their applications in cereal breeding, and their integration 

with other omics approaches. 

Results: Transcriptomics, through comprehensive profiling of RNA transcripts, provides a powerful tool for uncovering molecular 

pathways associated with plant adaptation to environmental stresses. Key platforms include Microarray, RNA-Seq, and Third-Generation 

Sequencing (TGS). RNA-Seq offers high sensitivity, broad dynamic range, and the ability to detect rare transcripts, alternative isoforms, and 

non-coding RNAs, while TGS improves reconstruction of full-length transcripts and complex gene architectures. Case studies in cereals 

demonstrate that transcriptomic analyses have successfully identified transcription factors, ROS-regulatory pathways, ion transporters, 

hormone-mediated signaling components, and multiple candidate genes underlying tolerance to drought, salinity, temperature extremes, and 

oxidative stress. Integrating transcriptomic datasets with advanced bioinformatics pipelines further enhances predictive accuracy and 

supports more robust functional interpretations. 

Conclusion: Transcriptomics represents a key component of modern molecular breeding by enabling precise characterization of gene 

regulatory networks involved in tolerance to abiotic stresses. Its integration with complementary omics approaches  such as, genomics, 

proteomics, and metabolomics provides a systems-level framework for identifying key molecular targets and accelerating the development 

of stress-resilient crop varieties. Continued advances in sequencing technologies and computational analytics are expected to further expand 

the utility of transcriptomics in sustainable crop improvement. 
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 چكيده 

  شوری   و  جديد  هایبیماری   ظهور  خشکسالي،  زيست،  محیط  تخريب  اقلیمي،  تغییرات  جمعیت،  سريع  رشد  نظیر  متعددی  هایچالش   با  جهاني  غذايي  امنیت  :مقدمه

  اين   و  گذاردمي  توجهي  قابل  تأثیرات  هاآن  رشد  و  بقا  بر   که  شوندمي  مواجه  نامطلوبي  محیطي  عوامل  با  مکرر  طور  به  گیاهان  طبیعي،  محیط  در.  شودمي  تهديد  هاخاک

  غیرزيستي   هایتنش .  هستند  زيستي  هایتنش   و  زيستي  غیر  هایتنش   شامل  کلي  طور  به  گیاهي  هایتنش .  شوندمي  شناخته  ناملايمات  عنوان  تحت  کلي  طور  به  عوامل

  از . هستند مکانیکي هایآسیب و  سنگین  فلزات  وجود  نمک، بالای  غلظت  سرما،  از شيان هایآسیب خشکي،  بالا، دماهای مانند شیمیايي يا فیزيکي شرايط  از ناشي عمدتاً

و    اهانیبهبود عملکرد گ  .شوندمي  ايجاد  انگلي  گیاهان  و  نماتدها  ها،ويروس  ها،باکتری  ها،قارچ  نظیر  مختلفي  بیولوژيکي  عوامل  واسطه  به  زيستي  هایتنش  ديگر،  سوی

تمقاومت آن  شيافزا برابر  اهداف کل  ،يستيرزیغ  یهانشها در  برنامه  یدیاز    ر، یاخ  یهادر دهه  کسیامُ  یها یفناور  شرفتی. پشوديمدرن محسوب م  نژادیبه  یهادر 

 یهاکردياز رو  يکيبه عنوان    کسیپتوميترنسکر  ان،یم  نيفراهم کرده است. در ا  يطیمح  یهابه تنش  اهانیپاسخ گ  يمولکول  یهاسمیدرک مکان  یبرا  ید يانداز جدچشم

تحل  ،یدیکل الگوها  لیامکان  شرا  انیب  یجامع  در  را  م  طيژن  فراهم  تنش  م  آورد ي مختلف  شناسا  توانديو  مس  یهاژن   ييدر  تنش،  تحمل  و   يم یتنظ  یرهایمسئول 

 .کند فايمؤثر ا ينقش اه یگ یسازگار یهاسمیمکان

مرورمقاله    :هامواد و روش  ترنسکريپتومیکس، تنشهاواژه   دیکل  یبا جستجوا  ومحت   لیتحل  وه یکه به ش  باشديم  یحاضر يک مقاله  بیان ژن دی  ر  های غیر زيستي، 

 .تهیه شده است Scopusو  PubMed،Web of Science ،Google Scholar ياينترنت یهامرتبط در پايگاه  یهامقاله

در    لیدخ  يمولکول  یرها یها و مسژن  يي شناسا  یبرا  ی، ابزار مؤثرRNA  یهاکل مجموعه رونوشت  يبا تمرکز بر بررس  کس،یپتومينشان داد که ترنسکر  نتايج  ها:يافته

 -RNA Sequencing; RNAيابي آر ان ای )توالي  ،(Microarray)  هيزآراير  حوزه شامل   ن يمختلف مورد استفاده در ا  یها یاست. فناور  يطیمح  یهاپاسخ به تنش

Seqسلن  يابييتوال  ( و  ( سومThird-Generation Sequencing)  که    دهدينشان م  مطالعات  هستند.  يخاص  یهاتيو محدود  ايمزا  یدارا  کيکه هر    باشنديمRNA-

Seq  متفاوت و    ی هازوفرمينادر، ا  یها دارد و قادر است رونوشت  یشتریب  يکیناميد  یدقت و گستره   ه،يزآرايبر ر  يمبتن  یها نسبت به روشRNA را    رکُدکننده یغ  یها

 ی هايبررس .کنديها کمک مژن ترده یچیپ یساختارها ييبه شناسا  ،ترو پوشش کامل تر يطولان)خوانش( خواندن  يينسل سوم با توانا يابييکند. در مقابل، توال ييشناسا

انت ROS  میتنظ  ی رهایمس  ،يسيرونو  یمانند فاکتورها  يعوامل مهم  ز یآمتیطور موفقبه  يپتوميترنسکر  یهالیکه تحل  دهنديدر غلات نشان م  یمورد   ی هاهنده دقال، 

  ي پتوميترنسکر یهاداده  ب یاند. ترککرده  ييشناسارا  و یداتیو تنش اکس ديشد یدماها ،یشور ، يبه خشک یمرتبط با سازگار یهاو ژن يهورمون نگیگنالیس  یاجزا ،يوني

 .سازديتحمل تنش فراهم م يولمولک یاز سازوکارها  یترقیداده و فهم عم شيرا افزا لیدقت تحل  ،يکیوانفورماتیب شرفتهیپ یبا ابزارها

  ی هامرتبط با تحمل به تنش   يمولکول  یرهایها و مسژن   ييدر شناسا   ياساس  يمدرن، نقش  یفناورستيز   ياز ارکان اصل  يک يعنوان  به  کسی پتوميترنسکر  گيری:نتيجه

تلفکنديم  فايا  يستيرزیغ تعاملا  یتر درک جامع  کس،یو متابولوم  کسیپروتئوم  ،کسیژنوم  رینظ  کسیامُ  یکردها يرو  ريبا سا  یفناور  نيا  قی.    اهان یدر گ  يمولکول  تاز 

 .سازديهموار م داريپا یمقاوم به تنش و کشاورز اهانی گ یتوسعه یبرا یديجد ریفراهم کرده و مس

 .تنش محیطيهای ترنسکريپتوم، تکنیکپاسخ گیاهي،  نژادی مولکولي، به بیان ژن، های کليدی:واژه 

 روریممقاله اله: مق نوع 

 1404/ 10/ 05 انتشار آنلاين:، 1404/ 09/ 02 يرش:ذپ 1404/ 07/ 06  اصلاح: 1404/ 05/ 21 وع مقاله: دريافت:ن

بالا در مطالعه واکنش   ييبا کارا یکرد يترنسکريپتومیکس: رو(. 1404) .ح، حاتمي ملکيو  .ص، صوفي ملکي .،ه، علیپور ،.ر، زاده شيدرو .،م، خلقي .،م، کیامدرس: داستنا
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 ه دم مق

چالش  يجهان  ييغذا  تیامن رشد   رینظ  یمتعدد  یها با 

 ست، يز  طیمح  بيتخر  ،يمیاقل  راتییتغ  ت،ی جمع  عيسر

 نوظهور   یهایماریب  شیوع  و   خاک  یشور  ،يخشکسال

 ;Nejat et al., 2018; FAO, 2023)  شوديم   ديتهد

Von Braun et al., 2023   .)سیک )کلا  يسنت  یهاروش

متداول(   بر    که  اهانیگ  ینژادبهيا  انتخاب    پايهعمدتاً 

به  و  يپیفنوت شدهتجربه  بنا  به  نژادگران  منجر  اگرچه  اند، 

شده  دیتول پربازده  دلارقام  به  اما  بالا  لیاند،   ی حجم 

  ي و وابستگ  نيیراندمان پا   ند،يبر بودن فرآپلاسم، زمانژرم 

شرا  ديشد محدود  ،يطیمح  طيبه    یجد  یهاتيبا 

به کمک  گیری از گزينش  های اخیر، بهرهدر دهه  اند.مواجه 

برنامه(  MAS)  1نشانگر به کارايي  را  اصلاحي  طور های 

(. Nair and Pandey, 2024است )ای ارتقا داده  فزاينده

  هایجايگاه سازی اين راهبرد مستلزم شناسايي دقیق  پیاده

روش   (QTL)  2کمي  صفت طريق  از  بتوان  تا  هايي  است 

دورهچون  هم نشانگر گزينش  کمک  به  (،  MARS)  3ای 

نشانگ به کمک  برگشتي  ...  (  MABC)  4ر تلاقي  فرآيند  و 

ژنوتیپ تسريعغربالگری  و  تسهیل  را  مطلوب    نمود  های 

(Maheendran et al., 2022 .)  ا منظور    نيبا  به  حال، 

منف  تعديل تول  يطیمح  ی هاتنش  ياثرات   دات یبر 

رو  ،یکشاورز از  است  از و    ترشرفته یپ   یکردهايلازم  فراتر 

 ی هر دو دارا  رايبهره گرفت، ز  يو مولکول  کیاصلاح کلاس

  ييراستا، شناسا  نيدر ا  خاص خود هستند.   یهاتيمحدود

 
1 Marker-assisted selection 
2 Quantitative trait loci 
3 Marker-assisted recurrent selection 
4 Marker assisted backcrossing 

( که  1)شکل    یبرداررونوشت  کننده میو درک عناصر تنظ

اصلاح    یبرا  ، دنشويمژن محسوب    انیب  یدیاز مراحل کل

پ   اهانیگ  ترقیدق اثرات    یریشگیو  باز  ر سلامت ناخواسته 

 دارد. تیانسان اهم

مح معرض به  اهانیگ  ،يعیطب  طیدر  در  مداوم  طور 

غ   يستيز  یهاتنش تنشگیرندميقرار    يستيرزیو    ی ها. 

شرا  ي ناش  يستيرزیغ  مانند    يي ایمیش  اي   يکيزیف  طياز 

پا   یدماها  ،يخشک و  سنگ  ،یشور  ن،يیبالا  و    نیفلزات 

  يستيز  ی هاتنش  کهيهستند؛ در حال  ي کیمکان  یهاب یآس

قارچ حمله  باکترشامل  نماتدها    هاروسيو  ها، یها،  و 

 Maheendran et al., 2022; Nair and)  دشويم

Pandey, 2024, Moustakas, 2025 ).  ی برا  اهانیگ 

ا  یسازگار سلول  يراتییتغ  مات، يناملا  نيبا  سطوح    ،يدر 

که در   کننديم  جاديا  يو مولکول  ييایمی وشیب  ،يکيولوژيزیف

افزاابدييتظاهر م   یو شکل ظاهر  پیدر فنوت  تيانه   ش ي. 

تغ عامل  تنش  ن يا  ،يمیاقل  راتییشدت  به  را  ها 

کرده است    ليمدرن تبد  یدر کشاورز  يمحدودکننده اصل

مکان درباره  پژوهش  تنش،    يمولکول  ی هاسمیو  به  پاسخ 

 ,.Maheendran et al) است    افتهي  یاندهيفزا  تیاهم

گ  .(2022 تنش    اه یپاسخ  که    ده یچیپ   ینديفرآبه  است 

  نيدرک بهتر ا یطور کامل شناخته نشده است. براهنوز به

نشانگر   ینژادبه  یهاروش  بیترک  ند،يفرآ کمک  به 

(5MAB  )رو ز  یضرور  6اُمیکس   یکردهايو    را ياست، 

مقا  کسیاُم  یهایفناور روش  سه يدر    ک،یکلاس  یهابا 

شبکه  یترجامع  دگاه يد مس  يمولکول  ی هااز    یرهایو 
 

5 Marker-assisted breeding 
6 Omics 
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م  اه یگ  يمینظت  . (Khan et al., 2023)   دهند يارائه 

فناوری تحلیل  و  رويکرد  تجزيه  از  بخشي  اُمیکس  های 

سامانهزيست  تعاملات  شناسي  درک  هدف  با  که  است  ای 

ژن میان  متابولیتپیچیده  پروتئینها،  و  در  ها  ها 

فنوتیپ  شکل ميگیری  م  شودانجام  و  ژن  توانديو  ها 

با  ديجد  یرهایمس تنش  مرتبط  را   يستيرزیغ   یهاتحمل 

-به  یکردهايکند که ممکن است قبلاً توسط رو  ييشناسا

شناسا  نژادی نشانگر  کمک  نگرفته    ا ي   ييبه  قرار  هدف 

-روش  اين،  بر  علاوه  .(Vennapusa et al., 2023)   باشند

با توان بالا و    یامکان غربالگر  7اُمیکس  های نوين مبتني بر

ژرم  ت انتخاب  اساس  بر  را    یالگوها  ،يکیژنت  بیرکپلاسم 

پروفا  انیب   يتیمتابول  باتیترک  اي   ينیپروتئ  یهاليژن، 

تا به    دهد ياجازه م  نژادگرانبهامر به    ني. اآورنديفراهم م

مطلوب تحمل به تنش را   ی هايژگيافراد با و  ،یطور مؤثر

ک  يي شناسا انتخاب  در   .(Parida et al., 2023)  نند و 

و    اُمیکس  یکردهاياز رو  ک ياز هر    يقیدق  ی، نما2شکل  

ارائه شده است تا   امُیکس زمینه از  نيچند قیتلف  نیهمچن

طور به  اهانیدر گ  يستيرزیغ   یهاتحمل به تنش  سمیمکان

 گردد.  روشنواضح 

تمام  یامجموعه به    8رونوشت    يسيرونو  یهاRNA  ياز 

توسط   در    ايسلول    کيشده  خاص   ت یوضع  کيبافت 

اشوديم   اطلاق  ن یمع  یعملکرد شامل    ن ي.  مجموعه 

RNA   رسانامیپ  (mRNA )    وRNA9غیرکدکننده ی  ها،  

اصطلاحباشديم فرآ  10ترنسکريپتومیکس  .  مطالعه    ند يبه 

 
7 Omics pipelines 
8 Transcriptome 
9 Noncoding RNA 
10 Transcriptomics 

آنژن  يسيرونو عملکرد  و  ساختار  نوع،  شامل  و  ها،  ها، 

ا  يمیتنظ  نیقوان  نیهمچن بر  سطح    نديفرآ  نيحاکم  در 

اپردازديم  يسلول نواح  يحوزه شامل بررس  ن ي.    يعملکرد 

اندازه  لیتحل  ننده،دکرکیغ  رونوشت،  سطح   یریگساختار 

شناساژن   يسيرونو و    .است  د يجد  يسيرونو  ينواح  ييها 

ابزار   کسیپتوميترنسکر عنوان  برا  یبه  و    هيتجز  یکارآمد 

و    ي اهی گ  یهاژن  انیب  راتییتغ  ي کم  لیتحل زمان  در 

م  طيشرا قرار  استفاده  مورد  اردیگيخاص  قادر    ن ي.  روش 

شبکه  الگوها  ده یچیپ   يمیتنظ  ی هااست  در    انیب  ی و  را 

کرده و    ييشناسا  يطیمح  یهاسطح کل ژنوم تحت تنش

گ  طمرتب  دي جد  یهاژن  مقاومت  کند   اهیبا  غربال    را 

(Anderson and Mitchell-Olds, 2011).   پ   شرفتیبا 

 طور   به  رونوشت  يابيتواليروش    يابي،تواليی  هایفناور

نظیرگونه  در  ایگسترده تالآرابیدو  هايي   ، 11یانا پسیس 

به   کشاورزی  محصولات  ديگر  و   سويا  برنج،   گندم،   ذرت،

  یهاشرفتیمطالعه، مرور پ  ن يهدف ا. است شده گرفتهکار 

 ي ستيرزیغ   یهامرتبط با تنش  يسيدر مطالعات رونو  ریاخ

گ   متفاوت  هایژن   در  تغییرات  معرفي  با  است.  اهانیدر 

تحت    اناه یگ  کیمتابول  ی رهایدر مس(  DEGs)  12شده بیان

چشم  ریتأث تحق  یاندازتنش  روند  ارائه   ندهيآ  قاتیبه 

راهنماشود  يم برا  یهاييتا  در    ترشیب  قاتیتحق  یلازم 

 .گردد فراهم  اناه یگدر تنش  نهیزم

 
11 Arabidopsis thaliana 
12 Differentially expressed genes 
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مرحله اساسی طی برداری و ترجمه دو رونوشتهای بيولوژيكی.  جريان اطلاعات ژنتيكی در سيستم  -1شكل  

 شوند. وامل مختلف تنظيمی کنترل میوسط عکه ت  باشندژن می  بيان يند  فرا
Figure 1. Flow of genetic information in biological systems. Transcription and translation are 

two fundamental steps in the process of gene expression, which are regulated by various 

regulatory factors

 
  در  غير زيستی  تنش  به   تحمل ايجاد  به منظورتلفيقی  بصورت    اُميكس  مختلف  رويكردهایاستفاده از    -2شكل  

 ( Roychowdhury et al., 2023گياهان )
Figure 2. Integrative multi-omics approaches to confer abiotic stress tolerance in plants 

(Roychowdhury et al., 2023) 
 

 يقشناسی تحقروش

به  نيا مرور  کي عنوان  مقاله  بهره  یمطالعه  از    یریگبا 

گرد  يطراح  محتوا  لیتحل  کرديرو اجرا  منظور به.  ديو 

پا  ي علم  یهاداده  یگردآور از    ياطلاعات   ی هاگاهي مرتبط، 

ب  PubMed  ،Scopus  ،Web ofشامل    يالمللنیمعتبر 

Science    وGoogle Scholar  فرآ شد.    ندياستفاده 

استف با  کلجستجو  از  جمله    يتخصص  یهادواژهیاده  از 

Transcriptomics  ،RNA-Seq  ،Abiotic stress ،

Plant breeding،Omics approache     وGene 

expression    انجام گرفت  2024تا    2010در بازه زماني. 

گ  ی ارهایمع با  مرتبط  مطالعات  شامل    ، يزراع   اهانیورود 

دما،    ،یشور  ، ي)خشک  يستيرزیغ   ی هااز تنش  ي کي  يبررس

سنگ حداقل  يغرقاب  اي  نیفلزات  از  استفاده  و  از    يک ي( 

،  RNA-Seq)  يک یپتوميترنسکر  ی هایفناور

Microarray  اي  Third-Generation Sequencing) 

غ  مقالات  داراي  یتکرار  رمرتبط،یبود.    يعلم  تیفیک  یا 

فرآ  نيیپا شدند.  لیتحل  ندياز    یهاداده  حذف 

براستخراج  منتخب  مطالعات  از  موضوع   شده  اساس 

روش   ق،یتحق تنش،  و به  يلیتحل  ی هانوع  کاررفته 

سازمان  یبندطبقه  یدیکل  یهاافتهي در  د يگرد  ي دهو   .
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پاسخ  یالگوها و روندها   ل، یتحل  یمرحله    یهامشترک در 

  نينو  یهایو نقش فناور  ييشناسا  اهان یگ  يپتوميترنسکر

توال جمله  جد  يابيي از  مدل(  NGS)  13د ينسل   ی سازو 

ارتقا  يکیماتفوروانیب مطالعات    یدر  عمق  و  دقت 

به  شد.   يابيارز  سکیپتوميترنسکر نهايت،  کارگیری  در 

های دانشي موجود، محتوا به شناسايي شکافروش تحلیل  

پژوهش در  نوظهور  روندهای  های  استخراج 

چشم ترسیم  و  برای  ترنسکريپتومیکس،  روشن  اندازی 

بهبهره در  فناوری  اين  از  گیاهگیری  تحت  نژادی  ان 

 .های غیرزيستي منجر شدتنش

 تحول در رويكردهای نوين مطالعه ژنوم

ژنوم  ریتحولات چشمگ مطالعات  حوزه  اختراعات   ،يدر  از 

  ی هاشرفتیپ   انگریمعاصر، ب  يعلم  یهایتا نوآور  شگامانهیپ 

در   يتوجهقابل جهان  سراسر  در  پژوهشگران  که  است 

ا در  هرد آنو کارب  يژنوم  یهالیدقت تحل  شيافزا  یراستا

آورده  یکشاورز پیشرفت   اند. به دست  در  با  تصاعدی  های 

تواليفناوری جهشياهای  شاهد  گذشته  دهه  های  بي، 

  های مختلف اُمیکس،چشمگیری در درک و توسعه پلتفرم

  ، 16سمتابولومیک  ،15سژنومیکاپي  ،14سژنومیک  شامل

 است   بوده  17پروتئومیکس  و  ترنسکريپتومیکس

(Maheendran et al., 2022).  پاسخ   جامع  درک  

 سطوح  از  ایچندلايه  تحلیل  نیازمند   تنش  به  گیاهان 

  تمامي  اهمیت  وجود  با .  است  ژني  تنظیم  مختلف

 هسته   همچنان  ترنسکريپتومیکس  اُمیکس،  رويکردهای

 
13 Next-Generation Sequencing 
14 Genomics 
15 Epigenomics 
16 Metabolomics 
17 Proteomics 

 نخستین   زيرا  شود،مي  محسوب  هاتحلیل  اين  اصلي

  رخ  ژن  بیان   سطح  در   تنش  با  مواجهه  در  سلولي  تغییرات

 برای   اولیه  شاخص  بهترين  رونويسي  الگوهای   و   دهدمي

 ,.Wang et al)  هستند  شدهفعال  مسیرهای  مطالعه

2009; Stark et al., 2019 .)   اُمیکس   های لايه  ساير  

  هایداده  کنار  در  که  دارند  را  کارايي  بیشترين  زماني

 قرار   بررسي  مورد  يکپارچه  صورتبه  و   ترنسکريپتومي

   .کنند کمک ا هآن  تردقیق تفسیر به  و گیرند

 ( Pan-genome)ژنوم  پن

 ی نژاددر به  یادیاز اصول بن  پیو فنوت  پیژنوت  انیارتباط م

شناسا  ياهیگ و  ژنت  يياست  ساختار  يکیتنوع  ژنوم    یو 

مهم زراع   ي نقش  صفات  بهبود  ط  يدر    یهادهه  ي دارد. 

  یها، روشDNA  ياب ييتوال  یهای در فناور  شرفتیپ   ر،یاخ

ب  سنجيپ یفنوت توان  توسعبا  و  پنالا    ييژنوم،کاراه 

ژ به  ي نوممطالعات  چشمگ را  است  شيافزا  یریطور   داده 

(Shendure et al., 2017; Liu et al., 2023; Kumar 

et al., 2024  .)با ظهور    ژهيوبهNGSژنوم    يتوال  نیی، تع

ب  اهانیگ سرعت  و  دقت  تاکنون    یشتر یبا  و  شده  انجام 

اس  800از    شیب شده  منتشر  مرجع  اساس    ت.ژنوم  بر 

پنم محتوا،  ژنومطالعات  و  ساختار  در   ان یم  يژن  یتفاوت 

ب  توانديم  ها پ یژنوت در  تفاوت    اي ها  ژن  يبرخ  ان یعلت 

الگوها م  یتفاوت  تنش  به  و    یهاپیژنوت  انی پاسخ  مقاوم 

 ی برا  یضرور  يکیژنوم بستر ژنتپن  رو،نيحساس باشد. از ا

نقش    کنديم  همفرا  را  ژن  انیب  یهاداده  حیصح   ریتفس و 

ترنسکر  یارزشمند  يلیتکم مطالعات    دارد   کسیپتوميدر 

(Bayer et al., 2020 .)  
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 ( Epigenomicsژنوميكس )اپی

تغ  کسیژنومياپ  مطالعه  تنظ  راتییبه  در  برگشت    میقابل 

تغ  انیب بدون  توال  رییژن،  و شامل    پردازديم  DNA  يدر 

مت  ييندهايفرا اصلاحات هDNA  ونیلاسیمانند    يستونی، 

اين    (.Saeed et al., 2022)  است   نیکرومات  ييازآراب   و

عنوان يک لايه تنظیمي بالادست، نقش مهمي  تغییرات به 

ژن  شدن  خاموش  يا  فعال  ايفا در  تنش  شرايط  تحت  ها 

ميمي و  را  کنند  تنش  به  گیاه  پاسخ  مسیرهای  توانند 

 ,.Zhang et al)  تأثیر قرار دهندصورت مستقیم تحت  به

2018; Springer and Schmitz, 2017.)   مطالعات  

داده الگوهانشان  که  گ  ونیلاسیمت  یاند    اهانیمتفاوت در 

ژن با  سازوکارها  ی هامقاوم،  با  مرگ    ی مرتبط  مانند  بقا 

افزا  يسلول  شدهیزيربرنامه است.   ون یلاسیمت  شيمرتبط 

 ونجه ي  رینظ  ياهانیدر گ  ی به بهبود تحمل به شور  توانديم

  AzaC-5با ماده    ونیلاسیمهار مت  کهيمنجر شود، درحال

شور به  مقاومت  کاهش  است.   یسبب  شده 

برخ  زین  ونیلاسیمتپریه به   يدر  سازوکارموارد   ی عنوان 

مطرح شده    نیمقاومت در برابر فلزات سنگ  یبرا  ياحتمال

  یهاداده  ادغام(.  Mahmood et al., 2022)  است

ترنسکر  کیژنومياپ  فراهم    نيا  کس یپتوميبا  را  امکان 

ها عمدتاً  آن  میشوند که تنظ  يي شناسا  يي هاکه ژن  کند يم

تغ  يناش فاکتورها  يکیژنتياپ   راتییاز  با  صرفاً  و    یاست 

توض  يسيرونو وستین  حیقابل  با  ا.   ر یتفس  ا،يمزا  نيجود 

مختلف،    یهاها در نسلآن  یداريناپا  ، يکیژنتياپ   یالگوها

پا  ي ابي يتوال  یهاروش  یبالا  نهيهز نبود  داده    یهاگاهيو 

ا  ی هااز چالش  اهانیگ  یجامع برا حوزه محسوب    نيمهم 

   (.Singh et al., 2021) شونديم

روشفناوریبرخي   و  تواليها  بر  مبتني  برای  های  يابي 

اپي تغییرات  مانند  شناسايي  ،  DNAن  متیلاسیوژنتیکي 

عبارت کروماتین  معماری  و  هیستوني  اتغییرات  ز:  اند 

Whole Genome Bisulfite Sequencing 

(WGBS)  :متیلاسیون ي  روش تعیین  در   DNA برای 

تک تفکیک  با  ژنوم  کل   Reduced  ی.نوکلئوتیدسطح 

Representation Bisulfite Sequencing (RRBS) :

با   CpG نواحي غني ازصرفه برای بررسي  بهروشي مقرون 

بي تیمار  از   Methylated DNA  .سولفیتاستفاده 

Immunoprecipitation Sequencing (MeDIP-

seq)  :يابيتوالي DNA بادی  شده با استفاده از آنتيمتیله

 mC-5  .Chromatin Immunoprecipitationخاص  

Sequencing (ChIP-seq)  :  شناسايي  روشي برای 

هیستوني، و  تو  تغییرات  رونويسي  فاکتورهای  زيع 

کروماتینپروتئین -Assay for Transposase  ي. های 

Accessible Chromatin Sequencing (ATAC-

seq)  :  دسترس  روشي در  و  باز  نواحي  بررسي  برای 

 / Hi-C(.   Chromatin accessibility)  کروماتین

Capture Hi-C / ChIA-PET  :  مطالعه  روشي برای 

کروماتیسه ساختار   معماری  تغییرات  و  ژنوم  ن.  بعدی 

Single-Cell ATAC-seq  :  برای بررسي  روشي 

سطح   در  کروماتین   Single-Cellل.  سلوتکدسترسي 

Bisulfite Sequencing (scBS-seq)  : برای روشي 

متیلاسیون تک DNA تعیین  سطح  .  سلوليدر 

CUT&RUN     وCUT&Tag  :و  روش جديدتر  های 
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بررسدقیق برای  اتصال  تر  و  هیستوني  تغییرات  ي 

بهپروتئین ب DNA ها  نسبت  کمتر  نويز   ChIP-seqه  با 

(de Abreu et al., 2025).  

 ( Transcriptomicsنسكريپتوميكس )رت

  هایفعالیت  بیولوژيکي  اطلاعات  شامل  رونويسي  های داده

  يا   فرد  يک  يا   بافت،  يک  خاص،  سلول  يک  در  ژن  رونويسي

  اصطلاح.  است  خاص  وضعیت  يک   در  هاسلول   از  جمعیتي

مجموعه   بار  اولین  برای  «ترنسکريپتوم» از    یابه  کامل 

دارونوشت  اشاره  شامل   شتها    دیاس  یهامولکول  که 

جمله(  RNA)  18ريبونوکلئیک    کدکننده  RNA  از 

(mRNA  )و  RNAتنظیمي  کدکننده  غیر  های  (tRNA،  

rRNA،   مي(  غیره  و(  ;Piétu et al., 1999شود 

Morozova et al., 2009; Morozova et al., 2009 

کامل ژن   یهامجموعه  گرانيترنسکريپتوم نما  ی هاداده(.  

الگوها   ي سلول  یهاتیدر جمع  م ید و تنظلکرعم  ان، یب  ی و 

هستند. زداده  نيا  مجزا  اطلاعات  شامل  -مکاني  يستيها 

تأث  هستند  19زماني  تحت  بافت  ریکه  مختلف  ها،  انواع 

قرار    ي طیمحهمچنین  و    يتجرب  ی دادهايمراحل رشد و رو

بنابراندار قابلبه  يسي رونو  یهاداده  ن، يد.   ي توجهطور 

داده  تردهیچیپ  ه  ی هااز  م   ستند.ژنوم  با    تواننديمحققان 

ا از  بداده  نياستفاده  شناسا  یترقیعم  نشیها    يي در 

  ، 21متقابل   اتصالات  ،(DEGs)  20متفاوت   بیانبا    یهاژن 

ژن   و   پیوند   و   برش  انواع   دست  به  جديد   های شناسايي 

-دست  برای  استفاده  مورد  های استراتژی   و  ابزارها.  آورند

 
18 Ribonucleic acid molecule 
19 Spatio-temporal 
20 Differentially expressed genes 
21 Splice junctions 

  با  وجهيتلقاب  طوربه  غذايي  مواد  امنیت  به  يابي

.  دارند  خوانيهم  رونوشت  مطالعات  در  اخیر  هایپیشرفت

موضوع دامن زده   نيبه ا  هایمندعلاقه  شيامر به افزا  نيا

هم به  توسعه    ل،یدل  نیاست.  حال  در    کيدانشمندان 

پ  و  جامع  کشاورز   دهیچیمفهوم  در  رونوشت  و   یاز 

هستند  یهانه یزم  ,.Maheendran et al)  وابسته 

2022) . 

 ( Proteomicsئوميكس )وتپر

مطالعه  کسیپروتئوم پروتئ  یبه  مجموعه    یهانیجامع 

م  ايسلول    کيدر    شدهانیب شامل    پردازديبافت  و 

ب  یعملکرد  ،یساختار  ،يتوال  ی هاشاخه  است.    ي انیو 

روش  شرفتیپ  جداساز  ی هادر  شناسا  یاستخراج،    يي و 

کارا  عيما  ي کروماتوگراف  رینظ  هانیپروتئ   بالا  ييبا 

22(HPLC ،)   23  ،يجرم  سنجيفیطNMR  و  ،

افزا  يالکترون  کروسکوپیم کارا  شيسبب  و    ييدقت 

 Mahmood)  شده است  اهانیدر گ  يکیمطالعات پروتئوم

et al., 2022; Yan et al., 2022.)  ی هاافتهي  

م  کیپروتئوم تغ   دهد ينشان  بازتاب    ينیپروتئ  راتییکه 

  است.   يطیمح  ریمتغ  طيبا شرا  اهیگ  یاز سازگار  يمیمستق

سطح   که  آنجا  ب  mRNAاز  پروتئ  انگریهمواره    نیمقدار 

(  پتوم يژن )ترنسکر  انیب  ان یشکاف م  کسیپروتئوم  ست،ین

واقع عملکرد  تکم  ي و  را  دادهکنديم  لیسلول  ادغام    ی ها. 

ترنسکر  کیپروتئوم م  کسیپتوميبا  کدام    کند يمشخص 

ب  ی هاژن  تغ  ان یبا  به  واقعاً  در    یعملکرد  راتییمتفاوت 

پ  م  نیروتئسطح  بنابرا  شوند يمنجر  نقش    یدارا  نيو 

 
22 High-Performance Liquid Chromatography 
23 Nuclear Magnetic Resonance 
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هستند  یدیکل تنش  به  پاسخ   Vogel and)  در 

Marcotte, 2012.)  مزا  با با    کسیپروتئوم  ا،يوجود 

دشوارنمونه  ي دگیچیپ   رینظ  ييها چالش  ی ها، 

تفاوتروش  یاستانداردساز   انیم  يستيز  یهاها، 

  يکیرماتوانفویب  یهاينیب شیبر پ   اديز  یهیو تک  هانیپروتئ

اروبه است.  م  نيرو    یريتکرارپذ  تیقابل  تواننديعوامل 

را محدود    ينیپروتئ  یعملکردها  ریمطالعات و صحت تفس

 (.  Yadav et al., 2018) کنند

 ( Metabolomicsمتابولوميكس )

رو  يکي  کسیمتابولوم است   کسیاُم  شرفتهیپ   ی کردهاياز 

به   ناهایدر واکنش گ  لی دخ  یهاتیمتابول  ييکه به شناسا

م  يطیمح  یهاتنش متابولکنديکمک    ه،یاول  یهاتی. 

ل قندها،  اس  دها یپیمانند  اساس  نه،یآم  ی دهایو  در    ينقش 

سلولسوخت  م   يوساز  و  مستق به  تواننديدارند  با    میطور 

پرو فنوت  تئومژنوم،  حال   پیو  در  باشند،  که    ي مرتبط 

فلاونوئ  هيثانو  یهاتیمتابول و    دهایکاروتنوئ  دها،یمانند 

پاسخ  هادان یاکسيتآن در  ز  يدفاع  یها عمدتاً    فعالستيو 

دارند  اهیگ واقع  .(Mahmood et al., 2022)  نقش  ، در 

نها  کسیمتابولوم و   يمولکول  یرهایمس  ييبازتاب  است 

م آ  کنديمشخص  پروتئ  يسيرونو  راتییتغ  ايکه  به    ينیو 

مس  يواقع  راتییتغ شده   يکیمتابول  یرهایدر    ا ياند  منجر 

امکان    ها ک یپتوميبا ترنسکر  ي متابولوم  ی اهداده  . ادغامریخ

تا متابول"  ریمس  ي ابيرد ؛  کند يرا فراهم م   "تیاز رونوشت 

برا  یریمس شبکه  یکه  گ  ده یچیپ   یها درک  به    اه ی پاسخ 

 ,.Carrera  et al)  است  ي اتیح  يستيرزیغ   ی هاتنش

ا  (.2021 دلیل  حال،   ن يبا  جمله   يي ها تيمحدود  به  از 

  يستيز  ی رهایبه مس  هاتیمتابول  قیدق  ي ابيدر رد  یدشوار

شناسا بالا  یهاتیمتابول  ييخاص،  حجم    یناشناخته، 

پ داده و  تأثآن  لیتحل  يدگ یچیها  و  ز  ریها،   ي ستيعوامل 

ژنت تنوع  شرا  يکیمانند  ارز  یرشد  طيو  ارتباط   يابيبر 

فنوت  ها تیمتابول از   کپارچهي  یها لیتحل  پ،یبا  استفاده  و 

 ک یمتابولوم  یهاداده  ریتفس  یبرا  شرفتهیپ   یسازمدل

 (.  Yadav et al., 2018) است یضرور

آنتكنيک کاربرد  و  ترنسكريپتوميكس  در  های  ها 

 های غيرزيستی  پاسخ غلات به تنش

  يتمام   کیستماتیجامع و س  يبه بررس  کسیپتوميترنسکر

RNAدر    يسيرونو  ی ها خاص،    ايسلول    کي شده  بافت 

غ   ی ها  RNAشامل   و  شرا  رکدکننده یکدکننده    طيدر 

اپردازديم   ن،یمع  یعملکرد نوع،    ني.  حوزه شامل مطالعه 

 Nejat) باشد مي ها ژن يسيرونو میساختار، عملکرد و تنظ

et al., 2018).  رات ییتغ  يکم  لیبا تحل  کس یپتوميترنسکر 

ب و  داده  ارائه    یارزشمند  نشیب  ، ياهیگ  هایژن  انیدر 

شناسا الگوها  يمیتنظ  یهاشبکه  يي امکان  ژنوم    نای ب  یو 

م فراهم  ژن  کنديرا  کشف  به  با    د يجد  یهاکه  مرتبط 

  ی هاشرفت یپ   .شودمنجر مي  يزراع   اهانیتحمل تنش در گ

فناور  ریاخ روش  ي ابييتوال  یهایدر    يلیتحل  یهاو 

دقت در مطالعات    ریگچشم  شيموجب افزا  ،يکیوانفورماتیب

مس  انیب کشف  و    اند شده  ديجد  يمولکول  یرهای ژن 

(Wang et al., 2020).  زم محصولات    نهیدر  اصلاح 

تنش   یکشاورز برابر    یکردهايرو  ،يستيرزیغ   یهادر 

 ارائه   3شکل  مختلف ترنسکريپتومیکس به طور خلاصه در  

 شده است. 
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 هاهيزآرايرو    كسيپتوم يترنسكر  یسنت  یهاروش

(Microarray ) 

اول مراحل  مانند    يي هاروش  ،يمولکول  یهاپژوهش  هیدر 

بلات،   توالCRP-RTنوردرن    آنالیز و    EST24ي  اب يي، 

 ي بررس  یبرا  ياصل  یابزارها (SAGE)  25ژن   انیب  ياليسر

م  انیب محسوب    ن ي ا(.  Nejat et al., 2018)  شدنديژن 

بنروش گرچه  ترنسکر  گذارانیها  بودند،    يپتوميمطالعات 

به مق  ت يمحدود  لیدلاما  تفک  اس،یدر  و    نيیپا  کیتوان 

گسترده  اد،يز  نهيهز نداشتند.  لیلتح  در  یاکاربرد   ژنوم 

  انیب  یریگدر اندازه  يي دقت بالا  RT-PCRعنوان مثال،  به

دل  یاهژن به  اما  دارد،  ظرف  ت يمحدود  لیخاص    تیدر 

برا تنها  رونوشت   یهاهمجموع   یپردازش،  از  ها  کوچک 

است با    ESTروش  (.  Wang et al., 2020)  مناسب 

و    cDNA  یهاهاز کتابخان  يتصادف  یهااستخراج رونوشت

ارزشمند  انگر،به روش س  يابييتوال ژن   یاطلاعات    یهااز 

ن بدون  توال  ازیفعال  ول  ي ابييبه  کرد،  فراهم  ژنوم    ي کل 

تکرارپذ و  ناقص  بود    نيی پا  یريپوشش  آن  نقاط ضعف  از 

(Nejat et al., 2018.)    روشSAGE  و    يي به شناسا  زین

طر  ان یب  یسازيکم از  کوتاه    ي ابييتوال  قيژن  قطعات 

RNA  نکم علت  ک  به  اما  ن  نهيهزمود،  و  به    ازیبالا 

به  یهاداده گسترده،  به    یجا  جيتدرمرجع  را  خود 

    (.Wang et al., 2009) تر دادمدرن  یهایفناور

رو  هاه يزآراير ه  يمبتن  یکردياز   ی برا   ونیداسيبریبر 

مق  ان یب  یسازليپروفا در  ترنسکر  اسی ژن   پتوم يکل 

م از فلو  شدت  کهی طوربه  کنند،ياستفاده  حاصل  رسانس 

 
24 Expressed sequence tags 
25 Serial analysis of gene expression 

پ   یهارونوشت  اشوديم  یریگاندازه  شده نییتع  شیاز    ني. 

آماده  ييايمزا  یدارا  یفناور نمونه  یسازاز جمله  ها،  ساده 

استاندارد و    یهاهر نمونه، و وجود روش   یبرا  نيیپا  نهيهز

 Shi et)  استها  داده  لیپردازش و تحل  یبرا  شدهت یتثب

al., 2010.)  مزا وجود  فناور  یايبا  با    هيآراريز  یمتعدد، 

جامع  ييهاتيمحدود و  دقت  که  است    تیهمراه 

تأث  يپتوميترنسکر  یهالیتحل تحت  م  ریرا  .  دهديقرار 

نو   يکیناميد  یمحدوده بروز   یانه یزم  زيمحدود،  و  بالا 

  نيا  ي فن  یهاچالش  نيتراز مهم  يراختصاصیغ   یهااتصال

م  که  هستند  اندازه  هب  تواننديروش  صحت    یریگکاهش 

ب شوند  انیسطوح  منجر  . (Kinaret et al., 2020)  ژن 

ا بر  ه  يمبتن  یهایفناور  ن،يافزون  مانند    ونیداسيبریبر 

مقا  ، هاه يآراريز ک  RNA-Seqبا    سهيدر  و    تیفیاز  داده 

مطالعات د.  برخوردارن  یترنيیپا  تیحساس از    ي در  که 

مق  يپتوميترنسکر  ی هاداده   يسلولتک  ا ي  يسلول  اسیبا 

 را يتر هستند، زبرجسته   ها تيمحدود  نيا  شود، يده ماستفا

ژنت مواد  ناکاف  ،يکیکمبود  وجود    ياب ييتوال  ي پوشش  و 

گ  ی دهيپد   اي   يژن  یتکرارها در  ژنوم  شدن    اهان، یدوبرابر 

 Challam etد )سازيرا دشوارتر م  ي محاسبات  جينتا  ریتفس

al., 2019; Wang et al., 2020).  ی سازليپروفا 

ب رونوشت  از ها  استفاده  داده  ESTو    ها ه يزآراير  ا  نشان  ها 

گلوتات که  مراحل  GSTs)   26ترانسفرازها-Sن  ویاست  در   )

عملکردها برنج  رشد  و خاص  یمختلف  از خود    يمشابه  را 

م همچن  دهند يبروز  م  نیو  تلاق   ي انجی نقش    يدر 

  کنند يم   فا يا  يهورمون  یها مختلف تنش و پاسخ  یرهایمس

 
26 Glutathione S-transferases 
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(Jain et al., 2010.)  از    انیب  لیو تحل  هيتجز با استفاده 

توجهنشان  ها ه يزآراير قابل  افتراق  ب  يدهنده  ها  ژن  انیدر 

تأث خشک  يستيرزیغ   یهاتنش  ریتحت  و    یشور  ،يمانند 

ا است.  بوده  رشد    راتییتغ  ن يسرما  مختلف  مراحل  و  در 

خانوادهدیتول در    پروتئین  رینظ  ي مهم  ي ژن  ی هامثل 

  D  و  A  هایفسفولیپاز  ،( Singh et al., 2010)  فسفاتازها 

(Singh et al., 2012)،  فسفولیپازC   (Ray et al., 

 (، Singh et al., 2014)  میکلس  یهادهندهانتقال  (،2007

  خانواده و MADS box   (Arora et al., 2007،) خانواده

رونويسي برنج    در  fingerZinc  2H2C  فاکتورهای 

است   ایالگوه  .(Agarwal et al., 2007)  مشاهده شده 

  از استفاده با  شده افتراقي   بیان هایژن اين  از بسیاری بیان

PCR-qRT   27حرارتي   شوک  هایپروتئین.  اندشده  تايید 

(HSPs  )  پروتئیننیز از  مهمي  در  گروه  که  هستند  ها 

مي ايفا  کلیدی  نقش  گرمايي  تنش  به  گیاه  و  پاسخ  کنند 

 (HSFs)  28حرارتيها تحت کنترل عوامل شوک  بیان آن

  C  و   A،  B  دسته  سه  به   ها HSF  برنج،  در  د.رنداقرار  

  پروفايل  .(Andrási et al., 2021شوند )مي  بندیتقسیم

  داد   نشان  qRT-PCR  و  هاريزآرايه   ها، EST  طريق  از  بیان

  در  HSF  شش  و  بذر  رشد  طول  در  OsHSF  هشت  که

  هوايي  اندام در هم  و ريشه در هم  غیر زيستي تنش شرايط

بهمي  تنظیم   OsHSFA3و  OsHSFA2   ويژه،شوند. 

خشکبه و  سرما  تنش  به  پاسخ  در  مثبت    میتنظ  يطور 

يا    OsHSFB4a  که  حالي  در  شوند،يم اندکي  تغییر 

نميهیچ نشان  بیان  میزان  در  تغییری    دهدگونه 

 
27 Heat shock proteins 
28 Heat shock factors 

(Chauhan et al., 2011).  ريزآرايه   فناوری  

Affymetrix  ژن  خانواده  بیان  تحلیل  و  تجزيه  برای  

AP2/EREBP  شيح و  برنج  در  Chaling  رقم   و 

Pei'ai64S   استفاده قرار که حساس به سرما است، مورد 

  در   AP2/EREBP  ژن  36  که  داد  نشان  ريزآرايهگرفت.  

ب  Pei'ai64S  به   نسبت  Chaling  وحشي  برنج  ان یسطح 

برنج به عنوان  .(Yang et al., 2023)  دارند  یبالاتر اریبس

 ی برامدل مناسب    کيو به    شوديشناخته م  C3  اهیگ  کي

مهندس است.    ل يتبد  C4  ریمس  کیژنت  ي مطالعه  شده 

ژن    نيچند طر  C4خانواده  از  برنج  ژنوم    يسانهم  قيدر 

توال  يتوال   اند شده  يي شناسا  C4ذرت    هایژن  يبا 

(Muthusamy et al., 2018).  با  بیان  تحلیل  و  تجزيه  

 وجود   29cDNA-FL  و  EST  داده  هایپايگاه  از  استفاده

  هایژن  تمامي   برای  را  FL-cDNA  يا   EST  يک   حداقل

  با   مرتبط  هایژن  اين،  بر  علاوه .  داد  نشان  شده شناسايي

 Muthusamy et)  شدند   شناسايي  نیز  غیر زيستي   تنش

al., 2018).  پیش  ژن  يک   گیاه جو،   درmRNA    پردازش

شرا  بذر  رشد  طول  در  (Prp1)  کننده تحت  تنش    طيو 

بس  ييشناسا  يستيرزیغ  که  اهم  اریشد   است   تیحائز 

(Jiang et al., 2011)  . هایپايگاه  جو،  در  اين،  بر   علاوه  

  میل  K+  ناقل)  HKT  هایپروتئین  نقش  EST  داده

تحت K+)   پتاسیم   جذب   تنظیم  در  را  (30بالا   ترکیبي  )

ساختند  یشور  طيشرا . (Mian et al., 2011)  روشن 

يک  ،SbDREB2A  همچنین،   رونويسي  فاکتور  که 

 
29 Length cDNA-Full   نسخه که    cDNAهایبه  دارد   'ناحیه    :املشاشاره 

UTR5  ،کدکنند( هCDS  ،)  ناحیه' UTR3    تعیین اولیه ساختار ژن   :برایاست که  ،
ايزوفرم  ژنيشناسايي  بانک ،  های  دقیقساخت  ژني  در حاشیه و    های  ژنوم  نويسي 

 مهم است.  های اُمیکسپروژه 
30 High-affinity K+ transporter 
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DREB  مي رمزگذاری  شکندرا  تحت  با   يخشک  طيرا، 

طور مثبت  به   هيزآراير  لیو تحل  هيها و تجزESTاستفاده از  

افزا  ن يا  انیب  ش یب  شد.   میتنظ باعث  به   شيژن  تحمل 

 Akbudak)  ديسورگوم گرد  ختهيترار  اهانیدر گ  يخشک

et al., 2018)  .مخزن   دو  تحقیقاتي،  چنین  تسهیل  برای 

  دارد وجود UniGene و  edbEST های نام به  EST بزرگ

مخازن  شوند.مي  میزباني  NCBI  توسط  دو  هر  هک   اين 

  هستند  مختلف  هایارگانیسم  از  EST  هایداده  شامل

(Singh et al., 2019)  ی برا  یو به عنوان منابع ارزشمند 

دسترس جهت  تجز  يدانشمندان  تحل  هيو    یهاداده  لیو 

 . کننديعمل م يقاتیاهداف مختلف تحق یبرا يسيرونو

RNA sequencing     

پا  RNA-Seq  کینتک بر  نسل    ي ابييتوال  یفناور  ه يکه 

به  افته ي توسعه   (NGS)   دوم از    ي کيعنوان  است، 

دق  نيترشرفته یپ  تجز  ن يترقیو  در    انیب  لیتحلوهيابزارها 

با    يابيي از توال  یریگروش با بهره  ني. اشوديژن شناخته م

امکان    ده،یچیپ   يمحاسبات  یهابالا و پردازش  ياتیتوان عمل

  RNA  یهاجامع رونوشت  لیو تحل  ييشناسا  ،یسازيکمّ

  یدینوکلئوت  ی هاخوانش   ،یفناور  ن ي. در اآورديرا فراهم م

  با  ا ي  مرجع  ژنوم  با (  بازجفت  100با طول حدود    معمولاً)

ا  شوند يتراز مهم  گريکدي از  در    ی هاژن  قيطر  ن يو  فعال 

شناسا  يطیمح  اي  يزمان  طيشرا قابل    هستند  يي خاص 

(Singh et al., 2017; Hrdlickova et al., 2017 .) 

مهم  يکي وابستگRNA-Seq  ی هایبرتر  ن يتراز  عدم    ي، 

  اریبس  يکینامدي  هو دامن  شدهفيتعر  شیاز پ   یهابه پروب

سبب   يژگيو  نياست. ا  هاآرايهريزتر آن نسبت به  گسترده

شناسا  RNA-Seq  شوديم به  نادر،    یهارونوشت  ييقادر 

  ی دادهاي رو  رکدکننده،یغ  یهاRNA  د،يجد  یهازوفرميا

رونو  یهامحل  ن،يگزيجا  وندیپ  و    ن،يگزيجا  يسيشروع 

 Wang)باشد    يسيپس از رونو  يمیتنظ  یندهايفرآ  ريسا

et al., 2009; Kinaret et al., 2020 .)  ها ييتوانا  نیهم  

که    يي هادر گونه  ژهيو، بهRNA-Seqسبب شده است که  

هستند،    دهیچیپ   یهامنوژ   یدارا  ايژنوم مرجع کامل ندارند  

مطال  یفناور در  با    شود.   يتلق  يپتوميترنسکر  عات مرجع 

ا   زین  يتوجهقابل  یهاچالش  RNA-Seq  ا،يمزا  نيوجود 

با    cDNA  ی هادارد. مراحل ساخت کتابخانه ممکن است 

پروفا  هاييپیچیدگي   جاديا   ریتأث  هاپت يترنسکر  یسازليبر 

  دشدهیتول  یهاداده  یبالا  اریبگذارد. علاوه بر آن، حجم بس

  یفضا  ،یقو  يمحاسبات  یهارساختيز  ازمندین

  يو حت  دهیچیپ   يلیتحل  ی افزارهانرم  ،مناسب  یسازرهیذخ

الگور  یریگبهره بهبود    یبرا  نیماش  یری ادگي   یهاتمياز 

تحل سو  لیدقت  از  و  miRNAحضور    گر،يد  یاست.  ها 

آن خاموشنقش  در  تنظ  ي ژن  يها    ، يسيرونواز    پس  میو 

پ   ی ديدج  هيلا تحل  ي دگیچیاز  به  -RNA  یهاداده  لیرا 

Seq  طور ها هنوز بهآن زا یارینقش بس  رايز کند،ياضافه م

است نشده  شناخته   ;Challam et al., 2019)   کامل 

Rich-Griffin et al., 2020).   پ وجود    یهاشرفتیبا 

مRNA-Seq  ریگچشم انتخاب  و    RNA-Seq  انی، 

نوع گونههمچنان وابسته به هدف    آرايهريز  مورد   مطالعه، 

دسترس  ،بررسي و    ي لیتحل  یهارساختيز  یريپذبودجه 

منظر دقت، حساس  RNA-Seqاست.   توان کشف،    ت،یاز 

دامنه    ،یاگونه نیب  یريکاربردپذ    یبرتر  يکینامديو 
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ا  یآشکار داده  نيدارد.  است  قادر  ک  ييها روش    تیفیبا 

تول  اریبس برا  دیبالا  و  ن  ي مطالعات  یکند  کشف   ازمند یکه 

  دهیچیپ   لیتحل  اي  هازوفرميا  يبررس  د، يجد   یهاژن 

است. در مقابل،    نهيگز  ني هستند، بهتر  يمیتنظ  یرهایمس

وجود محدود   آرايهريز وابستگ  ييهاتيبا  به    يمانند  کامل 

نپروب شناسا   ياتوانها،  دامنه    دي جد  یهايتوال  ييدر  و 

برا   ي کینامدي همچنان    نه،يهزکم  یهاپروژه  یمحدود، 

ز  یدارا نمونه  و    يمطالعات  اي   اد،يتعداد  اهداف مشخص  با 

گزشناخته  یهاژن  اتکا    یاقتصاد  یانهيشده  قابل  و 

م اشوديمحسوب  بر    لیدلبه   آرايهريز  ی هاداده  ن، ي. علاوه 

و   کمتر  ز  يسادگحجم  به    یهارساختيپردازش، 

در   .(Wang et al., 2009)  ندارند   ازی ن  نیسنگ  ي محاسبات

مطالعات    یورناف  RNA-Seqمجموع،   در  غالب 

  نيا  انیم  يياما انتخاب نها  د،يآيشمار مبه  يپتوميترنسکر

رو ماه  د يبا  کرديدو  دقت    تی براساس  سطح  پروژه، 

گونه    از،یموردن ژنوم  توان   ،بررسي  موردبودجه،  و 

 در دسترس انجام شود.  يمحاسبات

تحل  هيتجز و    یبذرها  نی ب  RNA-Seq  لیو  شده  اشباع 

 واره يمرتبط با د   یهانشان داد که ژن  ج برنخشک    یهادانه

در    هادانیاکسيو آنت يستيرزیغ   یهاپاسخ به تنش ،يسلول

جوانه  و  آب  دارند  يزنطول جذب   ,.Zhao et al)  نقش 

ژن   .(2020 جمله  توجه  ييهااز  قابل  طور  به    انی ب  يکه 

  پکتین  ، (OsCRK2  مثال،  عنوان  به)   کیناز  رنده یشدند، گ

  به)   گالاکتروناز  پلي  ،(OsPME3  ل،مثا  عنوان  به)  استراز

  به )  Cupin-domain  پروتئین  ،(OsPGIP1  مثال،  عنوان

 مثال،   عنوان  به)  ترانسفرازها  متیل  ،(OsCP1  مثال،  عنوان

OsTRMT1)،  domain  SPX  (مثال،  عنوان  به  

OsPHR2،)  GSTs  (مثال،  عنوان  به  OsGSTL3)،  و  

  در  ا ه GST  . بودند(  OsAPX2  مثال،   عنوان  به)  پراکسیداز

جذب آب نقش   هیدر مراحل اول  2O2H  تجمع  از  جلوگیری

  کنندميموفق بذر کمک    يزنکرده و به جوانه  فايا  ياتیح

(Zhao et al., 2020)  .تجزيه اين،  بر   تحلیل   و  علاوه 

RNA-Seq  رقم روی    به  مقاوم  برنج  رقم  يک  ،Aus  بر 

  در  بذرهای   در  را  شده   بیان  افتراقي   ژن  56  گرما،   و  خشکي

خشکي  هایتنش  تحت  درش  حال   گرما  و   ترکیبي 

 در.  (Schaarschmidt et al., 2020)  کرد  شناسايي

ژن  میان   پروتئین  يک  ،B12288  (RAB21)  ها،اين 

LEA  شد  القا  توجهي  قابل  طور  به  دهیدرين،  خانواده  از  .

تفاوت  ز  يتوال  یهااگرچه  اثرات   اديچندان  اما  نبود، 

نشان  یعملکرد شده  ممشاهده  نقش  هم  دهنده 

به تنش  ها نيدریده پاسخ   و  همچنین، تجزيه  ها است.در 

تیمار  برنج  RNA-Seq  تحلیل   و (  کادمیوم)  Cd  با   تحت 

As  (آرسِنیک  )ژن که  داد  کنترل   یهانشان  با  مرتبط 

تنظ تنش،  به  پاسخ  غشا   ،يسيرونو  میردوکس،    ، ييانتقال 

س متابول  وسنتزیب  گنال،یانتقال  و  ماکرومولکول  سمیو  ها 

در   .(Huang et al., 2019)  گوگرد فعال هستند  باتیترک

گندم   تحلیل   و  تجزيه  ،(Triticum aestivum)  گیاه 

RNA-Seq  خانواده  هایژن  که  داد  نشان  R2R3-MYB  

زيستي  های تنش  به  ,.Wei et al)  دهند مي  پاسخ  غیر 

 تحت   RNA-Seq  آنالیز  ،(Zea mays)  ذرت  (. در2020

نشان  تنش زيستي    رونويسي  لامعو  دخالت  دهنده غیر 

در آغاز    HDZIP  و  ERF،  NAC،  ARF  متنوعي از جمله
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ا به  بود  تنش  نيپاسخ  مرور   .(Li et al., 2017)ها 

جدول  ارائه مطالعات   در  مجموعه1شده  که  از   یا، 

در    کسیپتوميکاربرد ترنسکر  یدرباره  یمورد  یهاپژوهش

م   ینژادبه شامل  را  م   شود،يغلات  که    دهدينشان 

ازحاص  یهاداده توجهبه  RNA-Seq  ل  قابل  در   يطور 

پاسخ درباره  ما  دانش  تنش  اهانیگ  یها توسعه    یهابه 

داشت  يستيرزیغ  مبنا  هنقش    يطراح  یبرا  يي و 

ارتقا   یهای استراتژ و  محصولات  اصلاح  در    ی هدفمند 

-انیمطالعات ب نيا لی. تحلفراهم کرده است يي غذا تیامن

گونه   گر در  تفاوت  وجود  با  که  است  تنش،  ها  آن  نوع  و 

الگو پاسخ  یچند  در  قابل    يپتوميترنسکر  یها مشترک 

شدن  ها فعالپژوهش  ترشی که، بآن   نخست  است.  ييشناسا

فاکتورها  یامجموعه  تنش    کنندهمیتنظ  يسيرونو  یاز 

ژن C3Hو    bZIP  یهاخانواده  رینظ و  مانند    يدفاع   یها، 

PRs    وLEAs   کرده گزارش  نقش    یعناصر  ،اندرا  که 

با    اهیگ  یسازگار  در  یدیکل مرتبط  مطالعات  در  دارند. 

جمله    يونيدهنده  انتقال  یهاژن   ،یشور و    HKTاز 

SOS1  اصلبه و کاهش    ي ونيحفظ تعادل    ي عنوان عوامل 

پژوهششده  يي شناسا  ميسد  تیسم مقابل،  در    یهااند. 

خشک با  داده  يمرتبط  مسنشان  که    ی هموستاز   یرهایاند 

ر  میتنظ  ،يآب س  شهيرشد    ژهيوبه  ،يهورمون  يدهگنالیو 

ABAبه بازتن،  گسترده    ی هاافتهي   .شوند يم  می ظطور 

ن ذرت  و  سورگوم  به   م یتنظ  یرهایمس  تیاهم  زی مربوط 

اکس پاسخ  بازآرا  ویداتیردوکس،  را  ييو  در   ژهويبه   رشد 

نشان    جينتا  ني. مجموعه اکنندمي  برجسته  مزرعه  طيشرا

ها  دهديم تنش  با  مواجهه  در  غلات  از   يستيرزیغ   یکه 

  ،يسيرونو  یفاکتورها  میشامل تنظ   يمشترک  یهاسمیمکان

ب  ي ونيتعادل    ، يدانیاکسيآنت  یرهایمس   یهاژن  انیو 

م  يمحافظت ابرند يبهره  م  یالگوها  ني.    توانند يمشترک 

  ینژادبه  یبرا  یدیکل  یداي کاند  یهاژن  يي شناسا  یمبنا

گ  قیدق قرار  تنش  به  مقاوم  ارقام  توسعه  طول   .رندیو  در 

  ی هايتوال  امل که ش   يمختلف  ي اطلاعات   ی هاگاهي پاها،  سال

mRNA   زراع محصولات  از  توسعه   يحاصل  هستند، 

ا  يفهرست  .اندافتهي ب  یها گاهيپا   نياز  با  مرتبط    ان یداده 

 شده است.  ارائه 2در جدول  ياه یگ  یهاژن 

)  یابيیتوال  یهایفناور سوم  -Thirdنسل 

Generation Sequencing; TGS) 

)  يابييتوال  یهایفناور  تشرفیپ  سوم  مانند  (  TGSنسل 

31PacBio  فناور )  یهای و  آکسفورد   (،  32ONTنانوپور 

افزا  ي گام جهت  در  تحل  شيبزرگ  عمق  و    لیدقت 

م   يپتوميترنسکر  ی هاداده اشوديمحسوب    هایفناور  ن ي. 

را   اد ي با طول ز  RNA  یها مولکول  م یامکان خوانش مستق

م  ازین  دونب فراهم  مونتاژ  نت  کننديبه  در  در    جهیو 

ها  ساختار کامل ژن  يبررس  ده،یچیپ   یهازوفرميا  ييشناسا

تحل جا   یهادهيپد  لیو  از    اریبس   نيگزياتصال  مؤثرند. 

خوانش  توانيم  ها یفناور  نيا  ی ايمزا  نيترمهم   یهابه 

  يياز مونتاژ، و توانا   يناش  یریکاهش سوگ  وسته،یبلند و پ 

شناسا اش  یهارونوشت  ييدر  کردکامل  ااره  با  حال،    ني. 

و    اديز  نهي، هزRNA-seqبا    سهيبالاتر در مقا  ینرخ خطا

خطا از جمله   حیتصح  یبرا   يکیوانفورماتیب  یبه ابزارها  ازین

ا  یهاتيمحدود توجه  هستندروش  نيقابل    ها 

 
31 Pacific Biosciences 

32 Oxford Nanopore Technology 
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(Athanasopoulou et al., 2021).  یهایفناور  

و  يابييتوال به  سوم  شناسا  ژهينسل    د يجد  یهاژن  ييدر 

پاسخ با  غ   یهامرتبط  گ  يستي رزیتنش  مؤثر   اهانیدر 

بهبوده اخاند.  مثال،  توال  راًیعنوان   ی برا  PacBio  يابيياز 

سه   یهارونوشت   يتوال  نییتع به  متعلق  برنج  رقم  ده 

غ   يستيتنش ز  طيمختلف تحت شرا  رگونهيز  ي ستيز  ریو 

ا  هاستفاد ا  نيشده است.  توانسته است    یهازوفرم يمطالعه 

ک گ  تیفیبا  مختص  و  بازساز  اه یبالا  تعداد    یرا  که  کند 

بآن  متغ  زوفرمي ا  54600تا    37500  نیها  رقم  هر    ریدر 

  ها زوفرميا  ها،يتوال  يکاهش تعداد و فراوان  یبوده است. برا

پروتئ بودن  کامل  نظر  از  و  ارز  نیادغام  قرار    يابيمورد 

تقرتندگرف رونوشت  40  باًي.  از  ه،  شد  يي شناسا  یهادرصد 

م   ی ديجد   یهافرموزيا نشان  رونوشت   دهند يرا  در  که 

برنج   ا  Nipponbareمرجع  بر  علاوه  ندارد.  در    ن، يوجود 

  يافتراق  انیژن با ب  56و گرما،    يمقاوم به خشک  N22رقم  

بذرها ترک  یدر  تنش  تحت  رشد  حال  و    يبیدر  گرما 

 (.Schaarschmidt et al., 2020شد ) ييشناسا يخشک

 

 

 

 هایروش  بر   مروری:  گياهان  در  غير زيستی  تنش  به  تحمل  افزايش  برای  ترنسكريپتوميكس  رويكرد  -3شكل  

 الگوهای  جامع   تحليل  و  تجزيه  ترنسكريپتوميكس .  زيستی  غير   تنش   به   تحمل  مطالعه   در  ترنسكريپتوميكس 

کند می  کمک  محصول  اصلاح  های تلاش  به  توجهی  قابل   طور  به   رويكرد   اين.  سازدمی  ممكن   را   ژن  بيان

(Kamali et al., 2023.) 

Figure 6. Transcriptomics Approaches for Enhancing Abiotic Stress Tolerance in Plants: an 

overview of the transcriptomics methodologies in the study of abiotic stress tolerance. 

Transcriptomics enables the comprehensive analysis of gene expression patterns. This 

approach contributes significantly to crop improvement efforts (Kamali and Singh, 2023). 
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غلاتنژادی  به  در مطالعات موردی در استفاده از ترنسكريپتوميكس   -1جدول    
Table 1. Case studies on the use of transcriptomics in cereal 

 و محصول

  تنش نوع 

 مطالعه مورد

Crop & 

Type of  
stress 

studied 

 تحقيق  هدف

Research goal 
 شناسیروش

Methodology 
 هايافته  /نتايج

Outcomes/ Findings 
 منبع

Reference 

 برنج
Rice 
 

    

 تنش خشکي

Drought 

stress 

  درOsMIOX ن نقش ژ درک 

 خشکي
To understand role of 

OsMIOX gene in drought 

 RNA  يابيتوالي
RNA 

sequencing 

OsMIOX که برنج کندمي بیان را هورمون گیاهي و قند   به های مربوطژن  

 کند خشکي را تحمل
OsMIOX expresses plant hormone and sugar-related genes 

giving rice drought tolerance 

( Shi et al., 

2020) 

 تنش خشکي

Drought 

stress 

 OsC3H10 بررسي عملکرد ژن 
To examine the functions of 

OsC3H10 gene 

 RNA ي يابتوالي
RNA 

sequencing 

  هایپاسخ  برای خاصيهای ژن  بیان يشافزا به منجر OsC3H10 بیش بیان

  فراوانهای نیپروتئ (،PRsپاتوژنز ) با مرتبط هایژن يعني تنش با مرتبط

 شود.مي  (GLPمانند ) ژرمین هایپروتئین و (LEAs) یریتاخ یزانیجن
Overexpression of OsC3H10 results in increased expression of 

certain gene account for stress related responses viz., 

pathogenesis related genes (PRS), late embryogenesis abundant 

proteins (LEAS), and germin-like proteins (GLPS). 

( Seong et al., 

2020) 

 گندم
Wheat 

 

    

 شوری تنش 

Salt stress 
  هایفاکتور  هایژن  شناسايي برای

 تنش تحمل با شده تنظیم رونويسي

 گندم  در (TFs) غیرزيستي

To detect abiotic stress 

tolerance regulated 
transcriptional factors (TFs) 

genes in wheat 

 RNAي يابتوالي
RNA 

sequencing 

  ،TabZIP15 (TraesCS7A02G488600) نمک، تنش به پاسخگو ژن يک
 .شد شناسايي

A salt stress responsive 

gene,TabZIP15(TraesCS7A02G488600), was identified 

( Bi et al., 

2021) 

 

 شوری تنش 

Salt  stress 
 تک مورفیسمپلي نشانگرهای توسعه

  به تحمل که (SNP) نوکلئوتیدی

 نشان دوروم گندم در را شوری
 .دهدمي

To develop single nucleotide 
polymorphism (SNP) 

markers which account for 

salinity tolerance in durum 
wheat 

RNA ي  يابتوالي 
RNA 

sequencing 

 ،KUCMB_TRIDC2BG061830.1_05)ي يعن SNP نشانگر  سه توسعه

KUCMB_TRIDC7AG078450.6_12،  و 
KUCMB_TRIDC2BG061830.1_08)   مسیرهای خاص طور به که 

 .کنندمي شناسايي را نمک به تمقاوم

 

 

 ( Kim et al., 

2021) 

 جو

Barley 

    

 تنش شوری 
Salt stress 

 

 

 
  تحمل اساسي هایمکانیسم کشف

 شوریتنش به 
To uncover mechanisms  

underlying salt stress 

tolerance 

RNA يابي توالي 
RNA 

sequencing 

،  HKT1;1د مانن يوني هایدهنده انتقال ،H. vulgareا ب مقايسه در

HKT1;5 ،HKT2;2، و SOS1  در شوری تنش ملتح در عوامل مهمترين 

H. marinum  بودند. 

In comparison to H. vulgare, ion transporters such HKT1;1,  
HKT1;5, HKT2;2, and SOS1 were found to be the most 

important factors in salt stress tolerance in H. marinum 

 ( Huang et 

al., 2018) 

 ذرت
Maize 
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 RNA-Seq  بر  مبتنی   و  ژن  بيان   های داده  پايگاه  -2جدول  
Table 2. RNA-Seq-based and gene expression databases 

 داده  پایگاه نام

Database name 

 آدرس اینترنتی 

URL 

 کوتاه مشخصات

Short particulars 
 منبع

Reference 
پايگاه داده پشتیباني شده توسط مرکز ملي  

در کتابخانه   (NCBI) اطلاعات بیوتکنولوژی

 ملي پزشکي 

NCBI Gene Expression Omnibus 
(GEO) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/ بیان هایداده  برای مخزني 

 ژن

A repository for gene 
expression data 

(Ankit et al., 2023 ) 

 

 های ريزآرايهپايگاه داده 

ArrayExpress 

https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/ برای عمومي مخزن يک 

 ژن  بیان هایداده 
A public repository for 

gene expression data 

(Kolesnikov et al., 

2015 ) 

 

 ( PLEXdb) گیاهان بیان داده  پايگاه 

Plant Expression Database 
(PLEXdb) 

https://www.plexdb.org/ ژن بیان هایداده  برای منبعي 

 گیاهي 
A resource for plant 

gene expression data 

(Dash et al., 2012 ) 

Genevestigator https://genevestigator.com/  و ژن بیان هایداده  پايگاه 

 هاپلتفرم تجزيه آن
A gene expression 

database and analysis 

platform 

(Hruz et al., 2008 ) 

 ( RiceXPro) برنج بیان هایداده  پايگاه 
Rice Expression Database 

(RiceXPro) 

http://ricexpro.dna.affrc.go.jp/ بیان هایداده  برای مخزني 

 برنج ژن

A repository for rice 
gene expression data 

(Sato et al., 2012 ) 

SoyBase https://www.soybase.org/ هایداده  برای مخزني 

 سويا ژنومیک

A repository for 

soybean genomics data 

(Grant et al., 2009 ) 

MaizeGDB https://www.maizegdb.org/ و ژنتیک برای اطلاعاتي بانک 

 ذرت  ژنومیک

A database for maize 

genetics and genomics 

(Portwood et al., 

2018 ) 

 تنش خشکي

Drought 

stress 

و   يسيرونو یهاپاسخ يبررس

مرتبط با تحمل   يمولکول یرهایمس

 يخشک

Investigation of 

transcriptional responses and 

molecular pathways 

underlying drought tolerance 

 RNA ي يابتوالي
RNA 

sequencing 

 و مسیرهای سازگاری  ردوکس کننده چندين ژن تنظیم 

تنظیم ش قوی مسیرهای اکسیداتیو و دهنده نقد؛ نشان ريشه شناسايي شدن

 .ريشه در تحمل خشکي است

A network of antioxidant-regulatory genes and root adaptation 

pathways was identified, underscoring the pivotal role of 

oxidative mechanisms and root regulation in drought tolerance. 

 ( Zou et al., 

2024) 

 سورگوم 

Sorghum 

 

    

     
 خشکي تنش

Drought 
stress 

با    يپتوميترنسکر ليپروفا

مکرر در مزرعه   یبردارنمونه

  یهاپاسخ  ييمنظور شناسابه

به کار  يبه تنش خشک يمولکول

 .گرفته شد
A transcriptomic profiling 

protocol utilizing repeated 

field sampling was 
implemented to characterize 

molecular responses to 

drought stress. 

 RNA ي يابتوالي
RNA 

sequencing 

  میو تنظ ویداتیپاسخ اکس ،يآب ی هموستاز یهادر ژن  هاتهيوار یدیفاوت کلت

 در مزرعه است  يسيرونو میو بازتنظ کي ولوژيزیف یدهنده سازگاررشد، نشان

Key varietal differences in water homeostasis, oxidative stress 

response, and growth regulation genes indicate physiological 
adaptation and transcriptional reprogramming under field 

conditions. 

 ( Varoquaux 

et al., 2019 ) 
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 گندم مرورگر بیان 

Wheat Expression Browser 

https://wheat.pw.usda.gov/ هایداده  تجزيه برای پلتفرمي  

 گندم ژن بیان

A platform for wheat 

gene expression data 

(Ramírez-

González et al., 

2018 ) 

 فرنگيگوجه بیان اطلس

Tomato Expression Atlas 

http://tea.solgenomics.net/ ژن بیان هایداده  برای منبعي 

 فرنگيگوجه
A resource for tomato 
gene expression data 

(Fernandez-Pozo 

et al., 2017 ) 

CottonFGD https://cottonfgd.net/ ژنومیک داده  پايگاه  يک 

 پنبه برای کاربردی

A functional genomics 

database for cotton 

(Grant et al., 2009 ) 

SorghumFDB http://structuralbiology.cau.edu.cn/sorghum/index.html هایداده  برای مخزني 

 سورگوم ژنومیک

A repository for 

sorghum genomics data 

(Tian et al., 2016 ) 

BarleyBase https://www.plexdb.org/ هایداده  برای داده  پايگاه  يک  

 جو ژنومیک

A database for barley 
genomics data 

(Shen et al., 2005 ) 

Legum IP V3 https://plantgrn.noble.org/LegumeIP هایداده  برای داده  پايگاه  يک  

 حبوبات  RNAيابي توالي
A database for legume 

RNA-Seq data 

(Dai et al., 2021 ) 

 

Oryza Express https://rice.plantbiology.msu.edu/ بیان هایداده  برای مخزني 

 برنج ژن

A repository for rice 
gene expression data 

 

Coexpression Browser (BAR) https://bar.utoronto.ca/  ي  بیانيک پايگاه داده برای هم

 ها در گیاهان ژن

A database for gene 

coexpression in plants 

(Hamada et al., 

2011 ) 

PLEXdb https://www.plexdb.org/ هایداده  برای مخزن يک  

 گیاهي  ژن بیان

A repository for plant 

gene expression data 

(García-Ruiz et 

al., 2021 ) 

 

تحنقش   گياهان  در  تنشترنسكريپتوميكس  های ت 

 غيرزيستی

تحل  هيتجز  ک یترنسکريپتوم  ی هاداده  یاسهيمقا  لیو 

چگونگ  توانديم درک  شرا  اهانیگ  یسازگار  يدر    طيبا 

غ  ا  يستيرزیتنش  بقا در    دیمف  ط، يشرا  نيو حفظ رشد و 

 ، یشور  د،يشد  یدماها  ،ي خشک  رینظ  ييها واقع شود. تنش

سا  یفلز  یهاون ي  تیسم   يستيرزیغ   یهاتنش  ريو 

گ  انندوتيم که  شوند    ی ندهايفرآ  اهانیموجب 

سلول  يمولکول  ،ييایمیوشیب  ،يکيولوژيزیف را    يو  خود 

ا  میتنظ تغ  راتییتغ  نيکنند.  در   راتییشامل  فعال 

تنظ  یها سمیمکان  یسازفعال  ،يسيرونو و  تنش   م یتحمل 

سازگار  يکيولوژیب  یندهايفرآ منظور  شرا  یبه   ط يبا 

مح به  يطینامساعد  باست.  درک  مکانمنظور    یهاسمیهتر 

رونو  اهانیگ  یزگارسا تجز  توانيم   ،يسي در سطح  و    هيبا 

غربالگر  لیتحل ب  یعملکرد  یهاژن  یو  در    انیبا  متفاوت 

اندامبافت و  تأث  ي اهی گ  یهاها  و شدت  ریتحت    یهامنابع 

تع به  تنش،  ب  نییمختلف  و    ی دیکل  یهاژن  ن یروابط 

 مقاومت در برابر تنش پرداخت. 
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 33خشكی  تنش

  خشکي  تنش   معرض  در  را  گیاهان   اقلیميرات  تغیی

  و  رشد  بقا،   بر  شديدی  تأثیر  که  است  داده   قرار  گسترده

ابزار به   ترنسکريپتوم  ي ابييتوال.  دارد  ها آن   توزيع  ی عنوان 

برا تحل  هيتجز  یمؤثر  شرا  ان یب  لیو  تحت  ژنوم    ط ي کل 

خشک م  يتنش  قرار  استفاده  درک    ردیگيمورد  به  و 

سازگاررتم  ي میتنظ  یهاسمیمکان با  با    اهان یگ  یبط 

م  يخشک کمک  آن  به  مقاومت  بهبود    کيدر    .کند يو 

رو بر  ب  11359  ن،ي ریش  ينیزمبیس  یمطالعه  با    انیژن 

  شناسايي  PEG6000  با  تیمار  از  پس   (DEGs)  متفاوت

ژن    3693  و  افزايش بیانژن    7666  هاآن  میان  از  که  شد

بیان دادند   کاهش    یداس  دهي سیگنال  مسیرهای.  نشان 

  اسید  و(  ETH)  35اتیلن  ، (ABA)  34آبسیزيک 

سیب   خشکي  تحمل  در   مهمي  نقش(  JA)  36جاسمونیک 

کرده  شیرين  زمیني طوری؛  اند ايفا    دو  آن  در  که  به 

شده  پروتئین 2Ca⁺-  و  ABI  شبه  پروتئین  ،شناسايي 

ATPase،  خشکي    به  مقاومت  اصلي  اجزای  عنوان  به

 ز یروم ندر گندم دو.  (Yang et al., 2018)   شدند   معرفي 

خشک تغ  يتنش  ب  داريمعن  راتییموجب    یهاژن  ان یدر 

خشک به  پاسخ  با  ا  يمرتبط  و  شدت    راتییتغ  نيشد  به 

ژنوت و  ب   پیتنش  بود.    نيدریده  یهاژن   انیوابسته 

TdDhn5    وTdWdhn13   تنش    ژهيوو به  م يدر تنش ملا

قابلبه  ديشد  که ی طوربه  افت، ي  شي افزا  يتوجهطور 

ژنوت  TdDhn5  انیب  نيشتریب و   G14  پیدر 

 
33 Drought stress 
34 Abscisic acid 
35 Ethylene 
36 Jasmonic acid 

TdWdhn13   ژنوت همچن  G12  پیدر  شد.    ن،یمشاهده 

در پاسخ    TdCAT1و    TdAPX1  ي دانیاکسيآنت  ی هاژن 

خشک ا  انیب  شيافزا  يبه  که  دادند  در    شيافزا  نينشان 

به  یهاپ یژنوت بود؛  بارزتر  تنش   یاگونهمتحمل  در  که 

ژنوت  TdAPX1  ان یب  نيشتریب  د، يشد و    G9  پیدر 

TdCAT1  ژنو رونو  G12  پیتدر  عوامل  شد.    يسيثبت 

TdDRF1    وTdDREB1  افزا  زین تنش    انیب  شيبا  در 

اوج  ميملا تنش شد  یریگو  ژنوت  ژهيوبه  د،يدر    یهاپیدر 

G12    وG14به    يدر پاسخ مولکول  يمهم  يمی، نقش تنظ

ب  فايا  يخشک که  و    محورپیژنوت  یهاپاسخ  انگریکردند 

بهژن  نيا  لیپتانس نشانگرهاها  تحمل    يمولکول  یعنوان 

  تحلیل  و   تجزيه  .(Simorghi et al., 2025)  يشکخ

  خشکي  تنش   تحت  اپیدرمي  سلولي   لايه  ژنوم  کل  رونوشت

تعامل متقابل    يک  وجود  ،تبت  در  سالهيک  وحشي  جو  رد

  دهيسیگنال  گیاهي،   هورمون  الگوهای  بین  37فرد منحصربه

 دهاینوستروئیبراس.  داد  نشان  را  غشايي  انتقال  و  سلولي

تنظ  تواننديم روزنه  م یدر  حرکت  با    یامشترک  همراه 

باشند.    کيزیآبس  دیاس داشته    تحلیل  و  تجزيهمشارکت 

  خشکي  به  متحمل  ژنوتیپ  دو   روی  بر     ترنسکريپتوم

 PEG  توسط  شده  سازیشبیه   خشکي  تنش  تحت    38نخود

 خشکي  شرايط در  که ژني 1624 میان از . شد انجام 6000

 ژنوتیپ   دو   هر   در   ژن  97  شدند،   بیان   متفاوت   طور  به

  ،AP2-EREBP  رونويسي  فاکتورهای.  گرديد   شناسايي 

bHLH،  bZIP ،  C3H ،  MYB،  NAC ،  WRKY   و  

MADS  بودند  دخیل  مکانیسم  اين  در  (Kumar et al., 

 
37 Eross-talk 
38 Cicer arietinum  
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  A. thaliana YUCCA6(AtYUCCA6)  ژن  .(2019

 .A  در  را  تريپتوفان  به  وابسته  اکسین  بیوسنتز  مسیر

thaliana  ريشه   تشکیل  از  مانع   که  د،نکمي  گریمیانجي 

درذخیره   گیاهان  .شودمي  شیرين  زمینيسیب  ای 

 ژن   کننده  بیان  که  شیرين   زمینيسیب   تراريخته

AtYUCCA6   پروموتر  تنظیم  تحت  SWPA2    ،هستند

  حد  از  بیش  تولید  .دادند  نشان  را  بالا   اکسین  با  فنوتیپ

از  اکسین   هایتنش  به  تحمل  با   AtYUCCA6  ناشي 

 . (Park et al., 2019)  بود  همراه  خشکي  و  اکسیداتیو

  به   مقاوم  ژنوتیپ  39افتراقي  ترنسکريپتوم  تحلیل  و  تجزيه

(  WL711)  خشکي  به  حساس  و(  C306)  خشکي

القا  شانن قابل  اي دهنده  ژن   يتوجهسرکوب   ل یدخ  یهااز 

 ن یسنتز پروتئ  ک،ینوکلئ  د یسنتز اس  ه،يثانو  سمیدر متابول

و    انیب  ش يافزا.  بود  WL711  نسبت به  C306ر  و انتقال د

ب آنز  انی کاهش  رونوشت  توجه    سمیمتابول  ها،ميقابل 

الگوهاهورمون  و  در  یها  تنش  به    تحت  C306  پاسخ 

  مانند  تنظیمي   هایژن  ساير .  شد  مشاهده  خشکي  شرايط

MT،  FT،  AP2،  SKP1،  ABA2،  ARF6 ،  WRKY6،  

AOS  و  LOX2    خشکي  به  تمقاوم  دفاعي   پاسخ  درنیز  

  .(Kumar et al., 2018) داشتند نقش C306 ژنوتیپ

 40بالا   دمای  و   پايين  دمای  هایتنش

عنوان    41کاساوا  شرا  اه یگ  کيبه  به    ي خشک  طيمقاوم 

از خود  يي بالا  تیاما در برابر سرما حساس شود،يشناخته م

م ژد.  ده ينشان  عنوان    ،MeTCP4ن  بیان  به    کيکه 

 
39 Differential transcriptome analysis 
40 Low temperature and high temperature stresses 
41 Manihot esculenta 

رونو فرآ  يسيعامل  گ  یندهايدر  به    اهیرشد  پاسخ  و 

تنش سرما    طينقش دارد، تحت شرا  يستيرزیغ   یاهتنش

  توانايي   تواند مي  MeTCP4  بیان  افزايش  . کنديم  رییتغ

در    . دهد  افزايش   سرما   تنش  برابر  در  مقاومت  برای  را  گیاه 

 و   MeTCP4  بیانبیش    با  گیاهان  mRNA  راستا،  نيا

  جدا   ژنوم  کل   يابي توالي  برای(  WT)  42وحشي   نوع  گیاهان 

ژن با    797و    1341نشان داد که    ها لیو تحل  هيتجزند.  شد

 بیو سرما به ترت  یعاد  طيدر شرا  ( DEG  )   متفاوت   انیب

از ت  شدند.  ييشناسا   یتعدادمشخص شد  ،  سرما  ماریپس 

  43فعال   اکسیژن  هایگونه   سمیمتابول  ند يدر فرآ  DEGsاز  

(ROS  )انیب  ش یب.  کنندميايفا    نقش  MeTCP4    منجر

 ن یما و همچنپاسخ به سرمرتبط با   یهاژن انیب شيبه افزا

ا  ؛ دي گرد  اهانیدر گ  ROSمرتبط با حذف    یهاژن    نيکه 

مقاومت    شيو افزا  ROSامر ممکن است به کاهش سطح  

 ,.Cheng et al)  منجر شود  ختهيترار  اهان ی به سرما در گ

گ.  (2019 تحل  هيتجز   ،44اکالیپتوس اه  یدر    ی هاداده  لیو 

به    یگارازس  طيتحت شرا  شهياز برگ و ر  RNA  ي ابييتوال

شناسا  45EglWRKYژن    51سرما،   با    ييرا  که  کرد 

مژن  ن يا  انیب  یسازفعال از  داشتند.  ارتباط    نيا  انیها 

بافت  EglWRKYژن    11ها،  ژن  وجود   یهادر  برگ 

  شونديم  میسرما تنظ  بهعادت    ندي داشتند که در طول فرا

(Aguayo et al., 2019).  رونويسي  تحلیل  و  تجزيه  

بساک در برنج تحت تنش سرما نشان  عه  توس  46ای مقايسه

 
42 Wild-type 
43 Reactive oxygen species 
44 Eucalyptus globulus 

رونويسي   45 هپتاپپتیدWRKYفاکتورهای  داشتن  دلیل  به   ،WRKYGQK   در

 .شوندترمینال به اين نام خوانده مي N-انتهای
46 Comparative transcriptome analysis 
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متابول که  مس  سمیداد  دو  عنوان  به  ساکارز  و   ر ینشاسته 

شامل    ييشناسا  یدیکل که  طول   DEG  47شدند  در 

بودند   ی هادوره   فاکتورهای.  (Guo et al., 2019)  سرما 

  در(  47bHLH)   مارپیچ-حلقه-مارپیچاصلي    رونويسي

بهپاسخ مختلف  .  دارند  شنق  زيستي  غیر  هایتنش  های 

تأث ترت  PEG  ریتحت  به  سرما،  تنش  ژن    17و    22  بیو 

bHLH    ن،یهمچن.  شدند  القا  48انگور  گیاهدر  PEG  اي  

القا   ماریت به  قادر  ژن   یسرما  توجه  قابل 

(MYC2)VvbHLH007  .49  ژن  شش   بودندICE 

  رونويسي  فاکتورهای.  نشان ندادند  ي افزايش بیانهیچگونه  

50CBF،  Myb،  51Hsf  ساير  و  bHLHs  است  کنمم 

  و  کنند  تنظیم  را  انگوردر    bHLH  خانواده  اعضای  از  برخي

تأث  رونويسي  عوامل  اين تحت  است    یهاتنش  ریممکن 

سا  يستيرزیغ  گ  يسيرونو  ی فاکتورها  ريو    رندیقرار 

(Wang et al., 2018.)  در  Dendranthema 

morifolium،  رونويسيمهم    فاکتورهای  که  ژن  چندين  

(CBF/DREB،  bHLH،  MYC  52  وATZ  )  و

س   یهانیپروتئ انتقال  با    ،53CCX)سرما    گنالیمرتبط 

54CBP،  55CML  و  MAPK)  م کد  تحت    کنند،يرا 

ب   اي  شيافزا  نيیپا  یدماها ها  ژن  ناي.  ابندي يم  انیکاهش 

س انتقال  در  است  اساس  گنالیممکن  نقش    فا يا  ي سرما 

 
47 Basic Helix-Loop-Helix 
48 V. vinifera 
49 Inducer of CBF Expression 
50 C-repeat Binding Factor 
51 Heat Shock factor 
52 Zinc Finger of Arabidopsis thaliana 
53 Ca²⁺/Ca²⁺ eXchanger 
54 CREB (cAMP Response Element Binding protein) Binding 
Protein;  
55 Calmodulin-like 

همچن که  (  درصد  20)  56هاژنيونياز    یتعداد  ن،یکنند. 

شدند و    ييناشناخته هستند، شناسا  یهانیکدکننده پروتئ

تنظ  يبرخ در  است  ممکن  آنها   .Dپاسخ    میاز 

morifolium  باشند مؤثر  سرما  تنش   ,.Lu et al)  به 

  انیدر ب  يقابل توجه  راتییتغ  زیبالا ن  یتنش دما  .(2018

 ر یاثت  تحتکرد.    جاديا  57ایکره  صنوبر  یهارونوشت 

 ی کمتر  راتییغت  بالا،  دمای  هایتنش  و  بالا  2CO  ترکیبي

مانند    يمهم  يسيرونو  یفاکتورها   ژن مشاهده شد  انیدر ب

58ERF  ،bHLH    59وNAC  که   ييشناسا شدند 

  ،ینور  یهاشده عمدتاً به پاسخ  انیمتفاوت ب  یهارونوشت 

 و نمو مرتبط هستند   يستيرزیو غ   يستيتنش ز  یهاپاسخ

(Hwang et al., 2019).  رونو سطح  درخت    ي سيپاسخ 

تنش گرما  یچا واسطه کلس  يي به  ژن   میبا  که  داد  نشان 

CML  يي بر پاسخ به تنش گرما  يمثبت  ریممکن است تأث  

ا باشد.  انتقال س  DEG  نيداشته  به  مربوط    گنال،یعمدتاً 

ژن   انیب  شیبو اصلاح پس از ترجمه بود.    يسيرونو  میتنظ

CsCML45  بقا و تحمل گرما    زانیم  ي به طور قابل توجه

  داد   ش يتحت تنش گرما افزا  ختهي ترار  A. thalianaرا در  

(Wang et al., 2018). 

 60سنگين   فلزات  تنش  و  شوری

عنوان  (  Cd)  61کادمیوم  سنگ  ندهيآلا  کي به  با    نیفلز 

م  کیتوتوکسیف  تیخاص مطالعهشوديشناخته  در  بر    یا. 

 
56 Unigenes 
57 Abies koreana 
58 Ethylene Response Factor 

 No Apical Meristem fromي )يعن رونويسي، فاکتور سه از  NACام ن 59

Petunia hybrida )NAM، (Arabidopsis transcription activation 

factor) ATAF1/2  ( وcup-shaped cotyledon from Arabidopsis 

thaliana ) CUC2به اتصال دامنه يک همگي که است شده گرفته DNA مشابه  

 .دارند 
60 Salinity and heavy metal stress 
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تنش   Brassica juncea  ،11294  DEGs  یرو تحت 

ا  يي شناسا  ومیکادم تنشژن  ن يشد.  به  عمدتاً    یهاها 

و    هيثانو  کیمتابول  ی ندهايو فرآ  ویداتیتنش اکس  ،ييایمیش

  ناقل مانند  کادمیوم با  مرتبط های ناقل  انتقال مرتبط بودند.

  و  MTPC2)  فلز  به  متحمل  هایپروتئین  ،(Nramp1)  فلز

MTP11)،  ATPase  و  کادمیوم  دهندهانتقال  

(  PCR6  و  PCR2)  گیاهي   کادمیوم  به  مقاوم   هایپروتئین

بیا  نیز مقابل، ژننشان دادند.    نافزايش  با    یهادر  مرتبط 

ارگان  یندهايفرآ در  فتوسنتز  و   يسلول  چند  یهاسمیرشد 

ب نمونه  . افتندي   انیکاهش  عنوان    ناقل   ATPaseبه 

 پروتئین   ،(HMA4  و  HMA2،  HMA3)  روی/کادمیوم

  و(  CAX1)  بالا   ترکیبي  میل   با   کلسیم   معکوس  انتقال

 Thakur et)دند  نشان دا  بیان  کاهش(  IRT1)   آهن  ناقل 

al., 2019). روی اکسید نانوذرات (ZnO) (nZnO ) اثرات  

 نشان     ترنسکريپتوم  هایداده.  دارند  گیاهان  بر  منفي

  ريشه   رشد  ازمانع    Zn+2  هم  و  nZnO  هم  که  دهدمي

طر  nZnO.  شوند مي  گیاه (  PR)  62اولیه  تعاملات    قياز 

تنظ  يکيزیف د  ، يسيرونو  میو   را   يسلول  یهاوارهيساختار 

  يدر حال   شود، يم  هیقرار داده و مانع از رشد اول  ریت تأثتح

سم  Zn+2 که رو  یترشیب  ياثر    دارد  هاستميمر  یبر 

(Wang et al., 2019).  ن نان  گندم  فلز  زیدر   ی تنش 

تغ به  مولکول  ييایمیوش یب  داري معن  راتیی منجر  شد.    يو 

افزا  تراتین  ماریت   د،يگرد  ویداتیتنش اکس  شينقره موجب 

  نيا  ياثرات منف  کیآسکورب  دیبا اس  ماریتشیپ   که يدر حال

رقم احسان   شده، يارقام بررس  ان یتنش را کاهش داد. در م

 
61 Cadmium 
62 Primary root 

کلروف بهتر  حفظ  آنت  bو    a  یهالیبا  پاسخ    ي دانیاکسيو 

بالاتر  تر،یقو همچن  یتحمل  داد.  نشان  تنش    ن،یبه 

در    MAPK6و    MAPK3  ی هاژن  ينسب  ان یب  شيافزا

  د یاس  ماریتشیبا سطوح بالاتر پ   ي تمثب  ي رقم همبستگ  نيا

ب  کی آسکورب که  مس  انگریداشت  فعال    یرهاینقش 

به    يدهگنالیس افزا  MAPKوابسته  به    ش يدر  تحمل 

 ,.Navabpour et al)  است   ویداتیو اکس  یفلز  یهاتنش

  بیسگیاه    يي توانا  MdMYB46  يسيفاکتور رونو  .(2024

اسمز تنش  و  نمک  برابر    ن يا.  دهد يم  شيافزا  را  یدر 

مستق اتصال  با  ژن   میفاکتور  پروموتر  با    ی هابه  مرتبط 

رسوب   هيثانو  يسلول  واره يد  وسنتزیب  ن،یگنیل  وسنتزیب و 

تشد  نیگنیل همچنکنديم   د يرا    MdMYB46  ن،ی. 

پاسخ به    ی هاگنالیس  ریتحت تأث   م یبه طور مستق  تواند يم

 اه یرا در گ  یتا تحمل نمک و تنش اسمز  ردیتنش قرار گ

 ل یتحل  .(Chen et al., 2019)  دهد   شيافزا  بیس

لا  یاسه يمقا  ترنسکريپتوم و   نبرديا  نيدر  حساس  ذرت 

 1856  دارای  L87  که  داد  نشان(  L87)  یمتحمل به شور

DEG  اند نشان داده  افزايش بیان  که  است  فرد  به  منحصر.  

پروتئ  نيا   و(  Hsp70s)  حرارتي  شوک  ی هانیشامل 

است.   64ونيلتدا  کیلو  70  خانواده  در  63ها آکواپورين 

DEGس  ی ها انتقال  با    رینظ  يي هاهورمون  گنالیمرتبط 

ABA  ،ETH  ،JA    وSA  ی ممکن است بر تحمل به شور 

که جزء    ، L87،  SnRK2  درباشند.    رگذاریدو گونه تأث  نیب

افزا  ABAمثبت    يدهگنالیس  یمرکز   انیب  شياست، 

همچن اکس  ی هاDEG  نیداشت.  مهار  به   ژن یمربوط 

 
63 Aquaporins 
64 70-kDa 
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تحمل  65فعال  است  شور  ممکن  ا  یبه  در   ن يلا  نيرا 

و    شيافزا موجب   WRKY  یهاTFدهند  است  ممکن 

شور به  تحمل  در  لا  نی ب  یتفاوت  شوند   نيدو   ذرت 

(Wang et al., 2019).    به    یبادمجان به تنش شورپاسخ

  يسيرونو  یسطوح بالا  دارد.  يو اندام خاص بستگ  پیژنوت

، C2C2-CO-like  ی هااز جمله ژنخاص    ی هاژن  يبرخ

WRKY ، خانواده  یضااعMYB  و NAC  تحمل   تواند يم

شور افزا  یبه  و    AKT1  ،KAT1  یها ژن.  دهد  شيرا 

SOS1  برگ در  شور  یهاتهيوار  ی هاتنها  به   ی متحمل 

دادند.  انیب  شيافزا  SmAKT1هترولوگ    ان یب  نشان 

افزا شور   شيموجب  به  و  یتحمل  مخمر   جهش   در 

 ,.Li et al)  شودمي  Arabidopsis akt1  هایيافته

نشان    66بید   در  یرونوشت تحت تنش شور  لیتحل  .(2019

ژن که  افزا  يي هاداد  در  داشته   انی ب  شيکه  عمدتاً  اند 

گالاکتوز   ن،یآلان β سمیو متابول ي اهی گ يهورمون یرهایمس

 ک يبه عنوان    ETHمشخص شد که    نقش دارند.  نيو بتالا 

س فعال  هیاول  دهنده گنالیمولکول  براTF  یسازدر   ی ها 

  يي ها. ژنکنديعمل م  یشور  عت تحت تنشسا   12مدت  

افزا بالا  انیب  شيکه  با سطوح  اس  يينشان دادند    یدهایاز 

ا  نه،یآم آنز  یهانیپروتئ  تول،ينوزيساکارز،  و    یهاميتنش 

م  ROSمهارکننده   تعادل آب کمک  به حفظ    کنند، يکه 

بودند    ترنسژن   انیب  شیب(.  Zhou et al., 2020)مرتبط 

ترارر  د  HvBADH1  )تراريخت( طور    ختهيگندم  به 

افزا  یهدف به شور  اهانیگ  يتحمل کل  یداريمعن  ش يرا 

آس و  شور  يناش  یهابیداده  م  یاز  کاهش  را    دهديبالا 

 
65 Active oxygen scavenging 
66 Salix 

(Li et al., 2019).  انیب  OsRH58    در برنج تحت تنش

  ماریاما تحت ت  افت،ي  شي بالا افزا  یدما  اي  يخشک  ،یشور

ب  ABA  ا ي  UV  ن،يیپا  یدما د  انیکاهش  در    اد.نشان 

  ن ی پروتئ  نيبالا، سطوح چند  يو خشک  یتنش شور  طيشرا

گ در  ب  آرابیدوپسیس  اهانیکلروپلاست    کنندهانی که 

OsRH58  نيدهنده انتقال اکه نشان  افتي  شيبودند، افزا  

فعال  نیپروتئ و  کلروپلاست    RNA  67چاپرون  تیتوسط 

افزا  توانديم   تیفعال  نيا  ،است  mRNAترجمه    شيبا 

 Nawaz)  دهد   شيرا افزا  اهانیتنش گ  کلروپلاست، تحمل

et al., 2019).  ساقه  و  ريشه  رونويسي  تحلیل   و  تجزيه 

 به   شوری  تنش  که  داد  نشان  شوری  تنش  تحت  68برنج

  اسیدهای  و  کربوهیدرات  متابولیسم  بر  داریمعني  طور

  هایمتابولیت  با   مرتبط  های ژن  و  گذاردمي  تأثیر  آمینه

  هاريشه  در  را  ئیدها ونوفلا  تجمع  و   فنلي   های نمک  ثانويه،

 رونويسي   تحلیل  .(Chandran et al., 2019کند )مي  القا

 مسیر   که  داد  نشان  A. thaliana  در  ريشه  سمیت  تنش

  فعال  آلومینیوم  شديد  تنش  تحت  فقط  گوگرد  يمتابولیک

به  مس  و  کادمیوم  هایتنش  و  شودمي   هایپاسخ  منجر 

  تنش   شدت  با  است  ممکن  که  شوندمي  يمعمول  رونويسي

 .(Kusunoki et al., 2019باشد ) مرتبط

 69غرقابی   تنش

  یهاستمیکه در س  يي هاژن  انیب  ، يتنش غرقاب   طيدر شرا

 سم یمتابول  ر،یتخم  یرهایمس  ز،یکولیگل  ،يدانیاکسيآنت

متابول  لیکلروف تحت    نهیآم  یدهایاس  سمیو  دارند،  نقش 

 
67 Chaperone 
68 Oryza sativa 
69 Waterlogging Stress 
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  نيدر ا  زیها نهورمون   يبرخ  ن،یهمچن.  ردیگيقرار م   ریتأث

م  طيشرا بهشونديفعال  بس.  خاص،  ژن   یاریطور    یهااز 

کلروف  طمرتب سنتز  فرآ  لیبا  کاهش    نديو  دچار  فتوسنتز 

حال   شوند،يم  انیب ژن  يدر  به    یهاکه  تحمل  با  مرتبط 

افزا است  ا  انیب  ش يتنش ممکن   رات ییتغ  نينشان دهند. 

آس  تواننديم کاهش  غرقاب  يناش  ی هابیبه  رو  ي از    یبر 

و  اهان، یگ کنند  ژهيبه  کمک  اتیلن هورمون  .انگور،  های 

(ETH)  کيزیآبس  د یاس  و  (ABA)  گد پاسخ  به    اهانی ر 

غرقاب  تغ  رگذاریتأث  يتنش  به  منجر  و  در    يراتییهستند 

در (  MFs)  70مولکولي  یمرتبط با عملکردها   یهاژن   انیب

مبرگ با    .(Zhu et al., 2018)  شوند يها  مواجهه  در 

خشک  یشور  ی هاتنش با    نيندچ  انیب  ،ي و  مرتبط  ژن 

لا در  توجهبه   ختهيترار  یهانيتنش  قابل  کاهش    يطور 

ا  افتهي ژنژن  نياست.  شامل   ژن   ،71اندوکیتیناز  ها 

 like-KAT3  پتاسیم  کانال   یکد کننده  ژن  ،72پراکسیداز 

ژن    ن،یهمچن  هستند.  SlMAPKKKK11  ژن  و

SlbZIP1  تنظ به    یرهایمس  م یبا  نقش  ABAوابسته   ،

تحم  يمهم اعمال  شوردر  به  خشک  یل    کند يم   فا يا  يو 

(Zhu et al., 2018).  مرتبط    یدیکل  یهااز ژن   يفهرست

تنش به  پاسخ  گ  يستيرزیغ   یهابا  جدول    اهانیدر    3در 

ا است.  شده  براژن   نيارائه  تحل  هي تجز  یها   ل یو 

از    ي بیتنش متنوع و ترک  طيتحت شرا  شتریب  ی هارونوشت 

 برخوردارند. يي بالا تیاهم

 

 
70 Molecular functions 
71 Endochitinase gene 
72 Peroxidase gene 

ش و  مطالعات    یها كافتناقضات  در  موجود 

 كس يپتوم يترنسكر

پ   با فناورقابل  یهاشرفتیوجود  در    لیتحل  ی هایتوجه 

بررس  انیب م  يژن،  نشان  مختلف  در    دهد يمطالعات  که 

تنش  يپتوميترنسکر  ی هاپژوهش با    یهامرتبط 

شکاف  ها یناسازگار  ،يستيرزیغ  وجود   یداري معن  ی هاو 

  نيتراز مهم  ي کيد.  سازيرا دشوار م   ج ينتا  ریدارد که تفس

ا شرا  ن يمنابع  در  تفاوت    ،است  يشيآزما  طيتناقضات، 

بافت    یاگونه به نوع  آن،  اعمال  مدت  تنش،  شدت  که 

ژنوت  یبردارنمونه  م   پیو  مطالعه    یالگوها  توانديمورد 

متفاوت ب  ي کاملاً  ا  انیاز  هم  د. کن  جاد يژن    ل، یدل  نیبه 

در    ييهاژن   ي معرف  DEGsعنوان  به  شيآزما   کيکه 

  یداريمعن  رییممکن است تغ  گريد  یادر مطالعه  شوند، يم

  ن،يبر ا  علاوه  (.Des Marais et al., 2012د ) نشان ندهن

م ترنسکر  یهاپلتفرم  انیاختلاف    ز ی ن  کسیپتوميمختلف 

نتا به  تطب  ج يمنجر  مطالعات  است.  شده    يقیناهمسان 

داده که  نشان  شناسا  RNA-Seqاند  به    ييقادر 

ا  یهارونوشت  و  حال  ديجد  یهازوفرمينادر  در   کهياست، 

ها وابسته بوده  پروب  يو طراح  تیفیشدت به کبهآرايه  ريز

ژن تنها  م شناخته  ی هاو  پوشش  را  همدهديشده    نی. 

شده در  گزارش  ی هاژن  ي موضوع سبب شده است که برخ

RNA-Seq    دقت    ا ينباشند    صیتشخ  قابل  آرايهريزدر

باشند  یکمتر  یآمار  (. Wang et al., 2009)   داشته 

پروتئ  RNAسطح    انیم  گسست از   گريد  يکي  زین  نیو 

ا ز  جاديعوامل  است،  لزوماً   رايتناقض  رونوشت  سطوح 

.  ستیآن ن  يستيز  تیفعال  اي   نپروتئی  سطح  کنندهمنعکس
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اصلاحات  mRNA  یداريپا   رینظ  ييندهايفرا و  ترجمه،   ،

 ي سيرونو  راتییسبب شوند که تغ  تواننديپس از ترجمه م

 نشوند   یعملکرد  راتییت منجر به تغيشده در نها مشاهده

(Vogel and Marcotte, 2012.)   سطح    در

گزارش شده است. تنوع در    يي هاشکاف  زین  بیوانفورماتیک

روش  یسازنرمال  پردازش،شیپ   یهاتم يالگور و    ی هاداده 

ب  یهاژن   صیتشخ م  ان یبا    یهايخروج  توانديمتفاوت 

  تیاز مطالعات، عدم شفاف  یاریکند. در بس  جاد يا  ي متفاوت

پارامترها را   جينتا   سهيکار مقا  زین  يمحاسبات  یدر گزارش 

  نيمجموع، ا  در  (.Conesa et al., 2016)  سازديدشوار م

و شکاف متناقضات  نشان  برا  دهنديها  به   يابیدست  یکه 

ترنسکر  نانیاطمقابل  جينتا مطالعات   ی ضرور  ،يپتوميدر 

استاند که  قرار پروتکل  یاردسازاست  کار  دستور  در  ها، 

.  ردیگ

 دارند  نقش   زيستی  غير  هایتنش  به  گياهان  پاسخ  در  که   مهمی  هایژن  -3جدول  
Table 3. Important genes involved in plants’ responses to abiotic stresses 

 گياهان
Plants 

 هاژن
Genes 

 عمل 
Function 

های تنش 

 زيستی 
Abiotic 

stresses 

 توجه/ملاحظه 
Note/Remarks 

 منابع
References 

 جو

Barley 

rhl1.a موئین  هایمحدود کردن ريشه 
Restriction of root hairs 

 خشکي
Drought 

 عملکرد دادن دست از جهشِ

Loss of function mutation 
(Kaur et al., 

2021 ) 

 ذرت 

Maize 

Zm00001d010956  القای فاکتورهای رونويسي 
Induce TFs 

 شوری
Salinity 

 (Zhang et 
 

al., 2022) 

 فرنگيگوجه
Tomato 

SlERF.D6  آلکالوئیدهای بیوسنتز گلیکول  

 استروئیدی

(SGAs ) 

Steroidal glycoalkaloids 
(SGAs) biosynthesis 

 خشکي، شوری
Drought, 

Salinity 

 (Guo et al., 

2022 ) 

 يونجه
Alfalfa 

HAMK دهيسیگنال مسیر 
Signaling pathway 

 گرما

Heat 

 (Song et al., 

2019 ) 

 گندم نان
Bread wheat 

HVA1 دهيسیگنال مسیر 
Signaling pathway 

 گرما، خشکي 

Heat, Drought 

Hordeum vulgare aleurone 1 (Samtani et al., 

2022 ) 

 گندم
Wheat 

AtWRKY30  فاکتورهای رونويسي 
TFs 

 گرما، خشکي 

Heat, Drought 
 ها اسمولیت دان،اکسیبیوسنتز آنتي

Antioxidant, osmolytes 

biosynthesis 

(El-Esawi et 

al., 2019 ) 

 آرابیدوپسیس 

Arabidopsis 

AtSZF2 به تنظیم کننده پاسخ هایژن 

 نمک 
Regulate salt-responsive 

genes 

 شوری
Salinity 

 عملکرد دادن دست از جهش

Loss of function mutation 
(Sun et al., 

2007 ) 

 بیدوپسیس آرا

Arabidopsis 

CBF1  فاکتورهای رونويسي 
TFs 

 سرما، گرما 
Cold, Heat 

C-Repeat Binding Factor1 (Yun et al., 

2022 ) 

 آرابیدوپسیس 

Arabidopsis 

PICKLE (PKL) کروماتین کننده  بازسازی  
CHD3-type 

CHD3-type chromatin 
remodeler 

 سرما
Cold 

  لیزين  H3 هیستون متیلاسیون تری

27 (H3K27me3 ) 

Trimethylation of histone H3 

lysine 27 (H3K27me3) 

(Yang et al., 

2019 ) 

 فرنگيگوجه
Tomato 

SlAREB1  فاکتورهای رونويسي 
TFs 

 شوری
Salinity 

 (Xu et al., 

2022 ) 

 فرنگيگوجه
Tomato 

Ethylene 
Response Factors 

(ERF) 

 فاکتورهای رونويسي 
TFs 

سرما، گرما،  

 شوری،

 غرقابي  خشکي،
Cold, Heat, 

Salinity, 

Drought, 
Waterlogging 

 (Klay et al., 

2018 ) 
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 فرنگيگوجه
Tomato 

SlUVR8  نور گیرنده UV-B 
UV-B photoreceptor 

UV-B  (Liu et al., 

2020 ) 

فرنگي  گوجه

 وحشي

Wild tomato 

(Solanum 

habrochaites ) 

Calmodulin-like 
(ShCML44) 

 لمودولینکا شبه حسگرهای

(CML) 2  های پروتئین+Ca 
Calmodulin-like (CML) 

sensors 2+proteins Ca 

سرما، خشکي،  

 شوری
Cold, Drought, 

Salinity 

 اکسیداني آنتي ظرفیت افزايش

Enhances antioxidants 

capacity 

 

(Munir et al., 

2016 ) 

 کلم

Cabbage 

HSP70 حرارتي شوک پروتئین 

Heat Shock Protein 
 ماگر

Heat 
 (Lee et al., 

2018 ) 

 ارزن مرواريدی 

Pearl millet 

PgDREB2A فاکتور رونويسي 

Transcription Factor 
گرما، خشکي،  

 شوری
Heat, Drought, 

Salinity 

  ژنيهای ترانسژن حد از بیش بیان

 تنباکو  در

Transgenic overexpression in 

tobacco 

(Meena et al., 

2022 ) 

 برنج 

Rice 

OsMAPK5 دهيسیگنال مسیر 
Signaling pathway 

خشکي، شوری،  

 سرما
Drought, 

Salinity, cold 

 (Hu et al., 

2011 ) 

 برنج 

Rice 

OsWRKY87 به اتصال توانايي افزايش DNA 

Increase DNA-binding 
ability 

 خشکي، شوری

Drought, 
Salinity 

 (Yan et al., 

2021 ) 

 برنج 

Rice 

PM H+ ATPase يتونپرو پمپ 

Proton pump 

 

 شوری

Salinity 
 ناقل اولیه 

Primary transporter 
(Gupta et al., 

2020 ) 

 برنج 

Rice 

Cellulose 
synthase-like 

protein OsCSLD4 

 سلولي ديواره  ساکاريد پلي سنتز
Cell wall polysaccharide 

synthesis 

 

 شوری

Salinity 
 ABA از  ناشي اسمزی پاسخ

ABA-induced osmotic 
response 

(Zhao et al., 

2022 ) 

 برنج 

Rice 

Sucrose 
non-fermenting 
1-related protein 

kinases 
(OsSAPK8) 

 ترئونین/ سرين کیناز پروتئین

(Ser/Thr ) 

Serine/threonine 
(Ser/Thr) protein kinase 

سرما، خشکي،  

 شوری
Cold, Drought, 

Salinity 

 (Zhong et al., 

2020 ) 

 سويا 

Soybean 

MAPK دهيسیگنال مسیر 
Signaling pathway 

 نور اضافي
Excess light 

 (Li et al., 2022 ) 

 بادام زمیني

Ground nut 

NAC4  فاکتورهای رونويسي 
TFs 

 خشکي
Drought 

 (Kokkanti et 

al., 2022 ) 

 بادام زمیني

Ground nut 

HSP70 چاپرون 

Chaperon 

 

 گرما
Heat 

 پروتئین شوک حرارتي
Heat shock protein 

(Kokkanti et 

al., 2022) 

 سیب زمیني 

Potato 

LEA تنش هنگام در سلول از محافظت 

Cellular protection 
during stress 

شوری،  خشکي، 

 گرما
Drought, 

Salinity, Heat 
 

در اواخر   فراوانLEA (ن یپروتئ

  Late  ي(يزانیجن
embryogenesis abundant 

protein 

(Chen et al., 

2019 ) 

 

 ترنسكريپتوميكس  هایمحدوديت

  ازمندین  ،ترنسکريپتومرونوشت جامع و کامل از    ک ي  جاديا

تع  قیدق  ييشناسا از رونوشت   تیکم  نییو  استفاده  با  ها 

است.   طرفانه،يب  یهاروش صرفه  به  مقرون  و  کارآمد 

توجه  یايمزا  رغم يعل ارائه    ترنسکريپتومیکسکه    يقابل 

  یمتعدد  یهاتيها و محدودلشبا چا  کرديرو  نيا  دهد،يم

با  مواجه  زین که  جدبه  دياست  بررس  یطور  قرار   يمورد 

مهم  يک ي  .رندیگ عظ  ها، تيمحدود  ن يتراز    م یحجم 

فرا  دیتول  ی هاداده در   ترنسکريپتومیکس   یندهايشده 

ا نداده  نياست.  ذخ  ازیها  تحل  ،یسازرهیبه  و   ل یپردازش 

است.    ييبالا   يتدارند که خود مستلزم منابع محاسبا  قیدق

ابه بالا  نيعلاوه،  م داده  یحجم  به    توانديها  منجر 
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شود.   دیو استخراج اطلاعات مف  جيتان  ریدر تفس  يدگیچیپ 

ا اعتبارسنج  نيدر  مرحله  و  شبکه  يتجرب  يراستا،  ها 

 ت یاز اهم  ،يسيرونو  زیتوسط آنال  شدهينیبشیپ   یرهایمس

ا  یاژهيو است.  به    نيبرخوردار  تنها  نه  دقت    ديیتأ مرحله 

از    یهاداده بلکه    کند، يکمک م   ترنسکريپتومیکسحاصل 

موقع و  گژن  يتمام   قیدق  تینقش  در  همراه    اهیها  به  را 

نسب مآن  ي عملکرد  مشخص   ,.Wang et al)  سازديها 

2009; Maheendran et al., 2022; Singh et al., 

 ز ین  یترمهم  يمفهوم  یها تيمحدود  ن، يعلاوه بر ا  .(2022

چالش  ي ک يدارد.  وجود   همبستگ  ،یادیبن  یهااز    يعدم 

م رونوشت  ان یکامل  پروتئسطح  و سطح    رايز،  است  نیها 

سطح    انیب در  پروتئ  mRNAژن  مقدار  با    ا ي  نیلزوما 

ن  ييایمیوشیب  تیفعال متناظر  عواملستیآن  مانند    ي. 

  از ترجمه   و اصلاحات پس  هترجم، نرخ  mRNA  یداري پا

شده در    مشاهده  راتییوند تغباعث ش  تواننديم   هانیپروتئ

RNA  نها تغ  تيدر  نشوند   یعملکرد  راتییبه   منجر 

(Vogel and Marcotte, 2012; Liu et al., 2016 .) 

ديگر  مفهومي  رونوشت   ،چالش  يا   یهامطالعه    کم   ناپايدار 

 کوچک   يمیتنظ  یهاRNAاز    یاریبس  رنظی  ، بازده

ها  کولمول  ن يکوتاه ا  عمرمهیاست. ن  زیبرانگهمچنان چالش

ب سطح  مآن  نيیپا  انیو  موجب  حت  شوديها   ي که 

مانند    یهایفناور به  زین  RNA-seqحساس  طور نتوانند 

را شناساآن  قیدق ا  یسازيکمّ  ا ي  يي ها  خود    نيکنند، که 

سوگ شناسا  یر یخطر  به    یدیکل  یرهایمس  ييدر  پاسخ 

افزا را   (. Hrdlickova et al., 2017)  دهديم   شيتنش 

داده جامع    یهاگاهيروزافزون به پا  ازیائل، نمس  نيدر کنار ا

ن اعتماد  قابل  نگهدار  زیو  و  توسعه  است.  مخازن    یمطرح 

برا  یاداده نتا  رهیذخ  یاستاندارد  اشتراک    جيو 

مهم  کسیپتوميترنسکر تسه  ي نقش    يدسترس  لیدر 

 Singh)  دارد  جينتا   دیبازتول  تیقابل  ش يپژوهشگران و افزا

et al., 2022).    از و    کس،یچنداُم  یکردهايرواستفاده 

پروتئRNA  یهاداده  بیترک متابول  نی،  به    توانديم  تیو 

در تحمل تنش کمک   لیدخ  يواقع   یهازمیمکان  ييشناسا

از تفس   هيلاتک  یهابر داده  ينادرست مبتن  یرهایکرده و 

 کند. یریجلوگ

  گيرینتيجه

توجهبه  کسیپتوميترنسکر قابل  از   يطور  را  ما  درک 

و چگونگ  نایب  یالگوها شبکه   ي ژن    يمیتنظ  یهاعملکرد 

تنش به  پاسخ  است.    يستيرزیغ   ی هادر  داده  گسترش 

ادغام    يستيز  یهایفناور  شرفتیپ  و  در سه دهه گذشته 

د  کسیپتوميترنسکر   مانند  کس یاُم  یکردهاي رو  گر يبا 

  میترس  امکان  کسیژنومياپ   و  کسیمتابولوم  کس،یپروتئوم

پ جامع  یاندازچشم از  و    ي سلول  اتیح  ی اهيدگ یچیتر 

را فراهم کرده است. کاهش    اهانیگ  یسازگار  ی سازوکارها

کنسرس  ي ابييتوال  یهانهيهز توسعه    یهاوم ی و 

  نيبزرگ سبب شده است که ا  اسیدر مق  يشناسرونوشت 

  ستفادهقابل ا  زیکوچک ن  یهاشگاهيآزما  یبرا  يحت  یفناور

مقا امکان  و  رونوشت در شرا  سهيباشد  مختلف   طيهزاران 

گردد.ف م   نيا  راهم  نشان  که    دهديمطالعه 

 توانند يم  مختلف امیکس  یکردهايو رو  کسیپتوميترنسکر

مکان  يقیعم  نشیب گ  یهاسمیدرباره  ه  ب  اهانیپاسخ 

تر توسعه ارقام مقاوم  ریارائه دهند و مس  يطیمح  یهاتنش
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ا با  سازند.  هموار  بهره  نيرا  ا  يعمل  یبردارحال،   ن ياز 

پژوهش  قیدق  یزيربرنامه  ازمندین  تیظرف هدفمند    ي و 

از    يدرک فعل   ت يمحدود  ، یدیکل  ی هااز چالش  ي کياست.  

.  است  يده گنالیو س  کی متابول  یرهایمس  دهیچیتعاملات پ 

شامل    یاچندرشته   یکردها يرو  یریکارگبه  رون يازا

ز  کیژنت  ،يمیوشیب  ،یولوژ يزیف ها  سامانه  يشناسستيو 

در    ندهيآ  ت،ينها  در  است.  یضرور نه   ن ياپژوهش  حوزه 

فناور توسعه  به  ابزارها  کسیاُم  یهای تنها    شرفته یپ   یو 

طراح   لیتحل مستلزم  بلکه  است،  وابسته    ي داده 

دق   ی هاشيآزما انتخاب  با    ي زراع   یهاگونه  قیهدفمند، 

  یدیکل  يمولکول  یرهایبالا، و توجه به مس  يارزش پژوهش

رو ادغام  است.  تنش  تحمل  با    کسیاُم  یکردهايدر 

جد  ي ابي يتوال  یهایفناور روش  دينسل    ی هاو 

درک    توانديم  ،نیماش  یر یادگيبر    يمبتن  يکیوانفورماتیب

شبکه از  را    يتنش  یهاپاسخ  کنندهمیتنظ  ي ژن  یهاما 

و    اهان یگ  يکیاصلاح ژنت  یبرا  یدي متحول کرده و افق جد

 فراهم آورد.  میاقل رییدر عصر تغ  داريپا یتوسعه کشاورز

 پيشنهادها

مربوط به محصولات   یهااف موجود در دادهتوجه به شک  اب

  تاولوي  مدل  یهابا گونه  اسیدر ق  ژهويبه  یاقتصاد  يزراع 

گونهبه  دي با  نده يآ  یهاپژوهش   کم   يزراع   یهاسمت 

  يبوم  یهاپلاسمژرم  ،ي. غلات محلابديشده سوق    مطالعه

مناطق خشک از    يو ارقام زراع   ،یو شور  يمقاوم به خشک

م م  ييهاجموعه جمله  که  اطلاعات    تواننديهستند 

مکان  یارزشمند خصوص    اهانیگ  يقیتطب  یهاسمیدر 

موجود را   ي ها، شکاف دانشگونه  نيفراهم کنند. تمرکز بر ا

زم و  داده  برا  نهیکاهش  ژنت  یرا  کشف   يکیاصلاح  و 

م  یرهایمس فراهم  تنش   ت يتقو  یبرا  .کند يتحمل 

  يشيآزما  یهاطرح   یاجرا  کس،یاُم  یهاداده  يکپارچگي

نمونه  يمبتن شرازمان   یبرداربر  و  شده  کنترل   طيمند 

ترکشوديم  نهادشیپ  با    کسیپتوميترنسکر  بی. 

متابولوم  کسیپروتئوم تحل   کس یو  چارچوب   ي لیدر 

شناسا به  کل  ييمشترک،  کنترل  مس  یدینقاط    یرهایدر 

شبکه  نگیگنالیس م  ي ژن  ی هاو  مدلکند يکمک    یساز. 

م شبکه   نيا مژن  توانديها  و  کند    ييرهایس ها  مشخص  را 

مناسب  یکه نقش محور اهداف    يدر تحمل تنش دارند و 

م  يژن  ش يرايو  ا ي  کیژنت  يمهندس  یبرا   .شونديمحسوب 

نوبه  يمولکول  ریمس  نيچند اهداف    یبرا  دبخش يعنوان 

مس  يمهندس جمله  از  تنش  به    میتنظ  یرهایتحمل 

اکس  یهاگونه هورمون(ROS)  ژنیفعال    ياهیگ  یها، 

پروتئABAمانند    نش تمرتبط با     ،يشوک حرارت  یهان ی، 

  آب و نمک  یهموستاز  م یمرتبط با تنظ  ي وني  ی هاو کانال

  توانديم   رها یمس  ن يبر ا  یتمرکز راهبرد  . اندشده  يي شناسا

مهم مقاوم  ينقش  ارقام  توسعه  شرادر  با  سازگار  و    طيتر 

 . کند  فا يا ندهيآ يمیاقل
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