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 "علوم زراعي ایران نشریه"

 1401 بهار، 1، شماره چهارمجلد بیست و 

 پژوهشيمقاله 

DOR: 20.1001.1.15625540.1401.24.1.6.7 

 های متحمل و حساس به تنش شوری و تحلیل ترنسکریپتوم با رهیافت شبکه در ژنوتیپ تجزیه
  (.Zea mays L)ذرت 

Network-based transcriptome analysis in salt tolerant and salt sensitive maize  

(Zea mays L. ( genotypes 

 

 3، رضا درويش زاده2، سارا دژستان 1طاهر محصلي

 
 چکیده

 هههام متح ههت و  رههان ههه  تههتش ژههارم  ر و تحلیههت ترکرههتري تا  ههها رهیاهههر ژههتت  در ژکاتی  تجزيهه   1401محصلللي، ، ، س  دژاللتان و ر  درویللش زاده  

 (Zea mays L.)  79- 92(:1) 24  نشریه علوم زراعي ایران  

 

کند  آزمایش حاضلر های دخیل در تنش شوری، درک عمیقي از اازوکار تحمل به شوری در گیاه ذرت فراهم ميشنااایي ژن

های ژنتیکي دو ژنوتیپ ذرت در تحمل به تنش شلوری در دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه با هدف شنااایي تفاوت 1397در اال 

هلای فنلوتیپي ی برهمکنش ژني ادغام شد  ابتدا با ااتفاده از غربالگری فنوتیپي دو ژنوتیپ با تفاوتهاانجام و نتایج بیان ژن با شبکه

: حساس بله تلنش شلوری(، S46متحمل به تنش شوری؛  T9:بارز در تحمل به تنش شوری شنااایي شدند  برای دو ژنوتیپ منتخب )

ااز تفاوت در تحمل به شلوری ماالهله شلد  بلا ای مولکولي زمینهبرای آشکاراازی اازوکاره RNAیابي ها با کمک تواليبیان ژن

های با افتراق بیان، مسیرهای انتقال پیام وابسته های برهمکنش روی ژنو تحلیل شبکه ( و تجزیهGO enrichmentشنااي ژن )هستي

های متحمل و حساس شنااایي ن بین ژنوتیپبه فسفوریلاایون، انتقال یون، فرآیندهای اکسیداایون، متابولیسم گلوتاتیون و تریپتوفا

مایله )موتیل ( های متهلق به خوشه با فهالیلت فسفوریلاالیون و کینلازی، یلک بنانداز ژنشدند  در نتایج آنالیز شبکه، در ناحیه راه

شلده در گیلاه مایه با یلک عنصلر تنظیملي شلناخته مشترک یافت شد  این بن (Cis-regulatory element) عنوان عنصر تنظیميبه

آرابیدوپسیس که محل اتصال یک فاکتور رونویسي با نقش شناخته شده در پااخ به تنش شلوری االت، ماابقلت داشلت  بلا ادغلام 

های متمایزکننده که در دو ژنوتیپ متحمل و حساس بله تلنش شلوری شناالایي های بیان ژن و شبکه برهمکنش، مسیرها و ژنداده

 نژادی و بیوتکنولوژی برای بهبود عملکرد ذرت تحت تنش شوری ااتفاده کرد ی بههاتوان در برنامهشدند؛ مي

 

 ، ذرت، شبکه برهمکنش ژني و عامل رونویسيRNAیابي مایه )موتی (، تنش شوری، تواليهای کلیدی: بنواژه

 

 

 

 هاژد.هتاورم داکشگاه ارومی  ميمصاب پژوهشتده زيررT.T/101/94ترم کايرتده اول و  هخشي از طرح تحقیقاتي ژ اره اين مقال  مرتخرج از رسال  دك     17/11/1400تاريخ پذيرش:    13/09/1400تاريخ درياهر: 

 داکشجام دكترم داکشتده كشاورزم و متاهع طتیعي داکشگاه محقق اردهیلي، اردهیت  -1
 (sdezhsetan@uma.ac.ir )پرر التتروکیک: اتت  كتتده(داکشیار داکشتده كشاورزم و متاهع طتیعي داکشگاه محقق اردهیلي، اردهیت )مت -2

 (r.darvishzadeh@urmia.ac.ir )پرر التتروکیک: )متاتت  كتتده( ارومی استاد داکشتده كشاورزم داکشگاه ارومی ،  -3

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

14
01

.2
4.

1.
6.

7 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

6-
05

-2
0 

] 

                             1 / 14

mailto:sdezhsetan@uma.ac.ir
mailto:r.darvishzadeh@urmia.ac.ir
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1401.24.1.6.7
http://agrobreedjournal.ir/article-1-1229-en.html


  1401، ههار 1جلد هیرر و چهار ، ژ اره  ،"علا  زراعي ايران کشري "

80 

 همقدم

تههرين عتاان يتههي از مه ههه  (.Zea mays L) ر  
گیاهان زراعي و محصهات  ذهذايي در جههان کقهش و 

تههاجهي را در میههان گیاهههان ههه   ههاد ماقعیههر قاهههت 
.  ر  هعهد (Nawaz et al., 2020)ا تصها  داده اسهر 

از گتد  و جها، هیشهترين سهه  را در تالیهد محصهات  
داده اسههر ذههذايي در هههین ذههخ  ههه   ههاد ا تصهها  

(Naseem et al., 2020).  
رويهه  اکرههان از متههاهع طتیعههي و ت ییههرا  اسههتداده هي

ههام ذیههر ژهراي  بب و هههاايي، اکهاات مختلدههي از تتش
زيرتي را هه  دکتهال داژهت  اسهر. ژهارم يتهي از اکهاات 

ههههام ذیهههر زيرهههتي و يتهههي از عاامهههت ا هههلي تتش
ورم محصهات  كشهاورزم، محدودكتتده رژد و ههره

ژهاد  شک محراب ميويژه در متاطق  شک و کی  ه 
(Abdelaal et al., 2020) تهرين پیامهدهام . يتهي از مه
در  (ROS)هام اكرهیژن هعهال تتش ژهارم تالیهد گاکه 

هام اكرهیداتیا ايجهاد گیاه اسر ك  ه  دکتال بن بسهی 
 ها هههها، لی یهههدها، رکگداکههه ژهههاد. تخريههه  پروت ینمي
ام تههتش اكرههیداتیا هرههتتد ترين پیامههدها ههلي DNAو 

(Das and Roychoudhury, 2014) . 
 ع لیهاتي تهاان هها ياهيهيتاال هاممهتاور گرترش ها
 RNA ياهيههيتههاال کهها  ههه  مديههجد روش محققههان هههات،

(RNA-seq) و ههههاژن انیهههه مالگههها رههه يمقا مههههرا  

 تشهري  مههرا ژهارم تح هت در مهثرر مهاژن ييژتاسا
 اکههدكرده ارائهه  اهههانیگ در تح ههت يمالتههال سههازوكار

(Wang et al., 2009) .ه تهاران و يله (Li et al., 2017) 
 تهتش در ژراي  كتف اهیگ دررا  هاژن يريروکا مالگا
. كردکهد هررسهي  RNA-seqهتهاورماستداده از  ها مژار
 عامههت  ههاکااده 15 از روکاژههر 370 تحقیههق نيهها در

. کدژهد ييژتاسا مژار تتش ه  پاسخ ها مرتت  يريروکا
 كتتهدهرمهز مههاژن ك  داد کشان ژن يژتاسيهرت زیبکال
 انیگلاتهات داز،یپراكره ماکتهد يداکیاكرهيبکت مها يبکز

 انیگلاتهات و كاتهاتز ر اتاز،يد دیساپراكر تراکردراز،
. ژهدکد هعهال اهیگ در مژار تتش اع ال هتگا  ردوكتاز

 ژتاسههايي مهههرا (Zhou et al., 2016) ه تههاران و ژو
 تهتش تح هت در د یت يمالتال -يتیژکت مازوكارهاس

 پلتدهار  از ،(Oryza rufipogon)ي و شه هرکج در مژار
Illumina HiSeq 2000 مالگها تیهتحل و  يهتجز جههر 

 در هاگیاهچهه  شهه ير و هههر  در هههاژن روکاژههر انیههه
. كردکهد اسهتداده مژهار و( ههدون تهتش) طتیعي  يژرا
 ههر  در روکاژهر 6867 ك  داد کشان تحقیق نيا جيکتا
 انیههه متدههاو   ههار ه  شهه ير در روکاژههر 4988 و

 ژهده انیهه ياهتراق  ار  ه  ك  ييهاژن انیم در. ژدکد
 ييژتاسها MYB و NAC ماکتهد يرهيروکا عاامت هادکد،
 چتد ي یتتظ مهاژتت  هادن تید  دهتدهکشان ك  ژدکد
 از مگهريد تعهداد عخوهه . هرتتد مژار تتش در مهُعد
 هه  پاسهخ در ZFP252 و ZFP179، ZFP182 ماکتهد هاژن

و تحلیهت  تجزيه  .ژدکد گزارش و ژتاسايي مژار تتش
كتد ك  میزان هیان هايي را ژتاسايي ميترکرتري تا ، ژن

ههام مختلهف ها در مقاير  ههین ژهراي  و يها ژکاتی بن
دهتهد. اگرچه  ملالعه  تاجهي ت ییر کشهان ميطار قاهته 

ام ژتاسايي هربيتدهام زيرتي ك  تحر ترکرتري تا  هر
ژاکد كاربمد اسر، ژراي  مارد ملالع  هعال يا مهار مي

دسههتي امهها سههازوكارهام هاتدسههتي كهه  ت ییههرا  پايین
كتتد، اذل   ار  سیرت ي تتظی  ميژده را ه مشاهده 

. عخوه ههر ايهن، (Li et al., 2020)اکد کاژتا ت  هاقي ماکده
و تحلیت ترکرهتري تا  هها  لهام   از لحاظ بمارم تجزي

کات يک )کتايج مثتر كا ب( و  لام کهات دو  )کتهايج 
سها هاژهد. ايهن ماضهات از يکمتدي كا ب( ه هراه مي

ژاد كه  در واقهع در هربيتهد هايي ميهاعث ژتاسايي ژن
مارد ملالع  درگیر کیرتتد ) لام کات يک( و از سهام 

اکي تتظهی  هام واقعهي درگیهر كه  در سهل  هیهديگر ژن
ژاکد و يا ت ییرا  هیان هرهیار کامحرهان امها هرهیار ک ي

ماکتهد ) لهام کهات تأریرگذار دارکد، کاژهتا ت  ههاقي مي
. هها ادذها  (García-Ortega and Martínez, 2015)دو ( 

هام اطخعهها  مالتههالي در دسههترن در قالهه  ژههتت 
تههاان از هههام هیههاکي، ميهههره تتش مالتههالي ههها داده

ماجاد و کتايج ملالعا  پیشین هرام ه   داقت  اطخعا 
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 رسههاکي  لههام کههات اول و دو  اسههتداده كههرد. تجزيهه 

ههام و تحلیت ژتت ، روژهي كاربمهد ههرام ادذها  داده 
تجرهي  ا ت از کتايج ملالع  سلاح مختلف مالتهالي 

هاژهههد هههها كلیههه  اطخعههها  مالتهههالي ماجهههاد مي
(Suravajhala et al., 2016) . ک اکهههه  عتههههاانههههه  

ژهتت  ههره تتش،  زیهها اسهتداده از بکهال تحقیهق کيدر 
  يدر پاسهههخ هههه  تهههتش  شهههت ييدايهههكاکد مههههاژن

 اسههههتتزیژههههدکد كهههه  در ه ييدر سههههارگا  ژتاسهههها

 کقههش  و هههاده ریههدرگ پیهها و اکتقههال  کيزبهرهه دیاسهه 

 كتتديم دايا اهیگ نيدر ههتاد تح ت ه  تتش در ا مدیكل
(Woldesemayat and Ntwasa, 2018). يههههتجز   

 ييژتاسهها مهههرا کیههز در  ر  ياکیهههژههتت  ه  تیههو تحل
 نیههههیو تع انیههههه( ه يژکهههه مههههها)گروه مهههههاماژول

مهرتت  هها  يتيالهاژيزیه هامژها  چگاکه  هها  تت يا 
 ه اسههردارکههد، اسههتداده ژههد يه ترههتگ يتههتش  شههت

(Virlouvet et al., 2018) .گیهاه  در مگهريد در بزمايش
 کيه ژهتت ، تیتحل و  يتجز از استداده ها سیدوپریبراه

كتتده مهار رژد هر  در پاسخ ه  كتترل يريژتت  روکا
هههاكتار  20ژههتت  از  نيهه. اژتاسههايي ژههد متههتش اسهه ز

 دهیههچیپ مژههده اسههر كهه  الگاههها تیتشههت يرههيروکا
 كتههديم ريپههذرا امتان يلههیمح را ییههههها ت  مسههازگار

(Van den Broeck et al., 2017).  و تحلیهت  در تجزيه
ژهده  ا هت هام كاکديدام ژتاساييتاان ژنت ، ميژت

از ملالع  ترکرتري تا  را در ژتت  هره تتش مالتهالي 
 هايي ازمههارد هررسههي قههرارداد. در ه ههین راسههتا  اژهه 

 ههها هیشههترين ارتتهها  ايههن ژههتت  هههره تتش كهه  در بن 

 عتاانهههههام كاکديههههدا هرقههههرار اسههههر، ههههه هههههین ژن

ي درگیههر اسههتخراج ترين هرايتههدهام هیالههاژيتا ههلي 
ههام . عهخوه ههر ايهن، ژن(Jiang et al., 2020)ژهاکد مي

هام كهههدا  از  اژههه كاکديهههدايي كههه  جزئهههي از هی 
ا ت ال زياد کقشهي را در هربيتهد ژده کتاژتد، ه ژتاسايي

 مارد هررسي )ههرام ايهن ملالعه  تهتش ژهارم( کداژهت 

و از ههرسههر کتههايج  ههذن  ااهتههد ژههد. ه چتههین،  
رگیر در هربيتد مارد کظهر كه  در سهل  هیهان، هام دژن

ژاکد )ماکتد هریارم از عاامهت روکايرهي(، از تتظی  ک ي
هههام واقعههي درگیههر در يتههي از طريههق ارتتهها  ههها ژن

طار ذیرمرههتقی  هازيههاهي هام اسههتخراج ژههده، ههه  اژهه 
 ژده و ه  ههرسر کتايج اضاه   ااهتد ژد. چتین تجزيه 

كتهد تها ديهد را ههراه  مي و تحلیت ادذهامي ايهن امتهان
ترم در مههارد هرايتههد مههارد کظههر ههه  دسههر بيههد جههامع

(Suravajhala et al., 2016) . 
تحقیههق  اضههر ههها هههدن ژتاسههايي سههازوكارهام 
 مالتالي مت ايزكتتده دو ژکاتی   ر  از کظر تح ت هه 

تت  و تحلیت متتتي هر ژه ها استداده از تجزي  تتش ژارم،
 اکجا  ژد. 

 

 هاوشمواد و ر

در داکشههتده  1397در ايههن بزمههايش كهه  در سههال 
 ر   ژکاتیه  93كشاورزم داکشگاه ارومی  اکجا  ژهد، 

، ك  از چتدين مركز تحقیقاتي )داکشگاه رازم كرماکشهاه
مركز تحقیقها  كشهاورزم مشههد و مثسره  تحقیقها  

ظهر کا خح و تهی  کهال و هذر كرج( تهی  ژده هادکد، از 
هام بزمايشههي در گلههدان ههه  تههتش ژههارم در تح ههت

 تح هتژراي  مزرع  مارد ارزياهي قرار گرهتتد. تجزيه  
ه  تهتش ژهارم ههر اسهان  هدا  محتهاام بب کرهتي 

، کرههتر پتاسههی  ههه  سههدي  در هههر  و (RWC)هههر  
  يهتجزع لترد داک  در هات  اکجها  ژهد. هراسهان کتهايج 

و  ملالعهه  مههاردم اکجهها  گرهتهه  هههرام  ههدا  ا اژهه 
هها، ها ل  ژکتیتي ههین ژکاتی  گرهتن کظر دره چتین ها 

) رههان( ههه  تههتش  S46)متح ههت( و  T9دو ژکاتیهه  
ههها در ژههراي  ژههارم اکتخههاب ژههده و ترکرههتري تا  بن

هدون تهتش و تهتش ژهارم مهارد ملالعه  قهرار گرههر 
 (.1)ژتت 

در تح ت ه  تهتش  دايكاکد مهاژن ييژتاسا متظاره 
 ک، در اتاقهژهده  كر متتخ  ر    یژکاتدو  ،مژار
 زيرهتيژش تترار  ها يقال  طرح كامخً تصاده دررژد 

   هههههار ه  اههههههانیگ كشهههههر. ژهههههدکد كشهههههر

و ریههپرل م ههاو مهاگلههدان در و کیدروپاکیههه - هه یک
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هام درگیر در راج  اژ متظار استخهام كاکديدا  ا ت از کتايج هیان ژن در ژتت  هره تتش ه هررسي ژن -1ژتت 
 تتش ژارم

هام :  ران( اکتخاب ژدکد. پروهايت هیان ژن: هیان ژنS46: متح ت، T9ها رهتار هتاتی ي هریار متداو  از کظر تتش ژارم )  یژکات ر ، دو   یژکات 93ذرهالگرم هتاتی ي: از 
ن دو ژکاتی  ه  تهتش ژهارم واكهتش متدهاوتي داژهتتد، هايي ك  هیهام كاکديدا: ژندر ژراي  عادم و تتش ژارم مارد هررسي قرار گرهر. اکتخاب ژن S46و  T9ژکاتی  

هام مختلف مالتالي تهی  ژد و تحلیت ژتت : ژتت  هره تتش ادذامي از تي ي( اکتخاب ژدکد. تجزي   رارت کقش هام قرمز رکگ در س ر راسر هام كاکديد )ژنعتاان ژنه 
هام كاکديهدا ههر دار تتديت ژد. ژنهیان( و متعاقتاً ه  يک ژتت  هره تتش وزنهام ه هام متاهالیتي و ژتت پروت ین، ژتت -هام هره تتش پروت ینهام تتظی ي، ژتت )ژتت 

هام كاکديهدا هرهتتد كه  هها هیهان هام قرمز ژن. گرهکداستخراج ژد PheNeticدار ها استداده از هام معتيدار مارد هررسي قرار گرهتتد.  اژ روم اين ژتت  هره تتش وزن
ههام كاکديهدا را در ژهتت   هاد كاکديهدا کتهاده، امها ارتتها  ههین ژن هام راهلهي هرهتتد كه دهتده ژنهام  اكرترم کشانها ژتاسايي ژدکد و گرهراقي در يتي از ژکاتی اهت

 .اکدو تحلیت ژتت  هازياهي ژده كتتد و تاس  تجزي هره تتش هراه  مي

Fig. 1. Evaluation of candidate genes obtained from the results of gene expression in the interaction network in 

order to identify sub-networks involved in salinity stress  
Phenotypic screening: Two genotypes were selected out of 93 maize genotypes, which showed extremely different 

phenotypic response against salinity stress (T9: Tolerant, S46: Sensitive). Gene expression profiling: gene expression of T9 

and S46 genotypes was investigated under normal and salinity conditions. Candidate gene selection: The genes responded 

differently to salinity stress between two genotypes were selected as candidate genes (red genes on the right hand side of the 

Heatmap). Network Analysis: an integrated interaction network was compiled from different molecular layers (regulatory 

networks, protein-protein interaction networks, metabolic networks and co-expression networks) and was subsequently 

converted to a probabilistic interaction network. Candidate genes were mapped on this probabilistic interaction network. 

Significant sub-networks were extracted using PheNetic. The Red nodes are candidate genes (which were identified by 

differential expression in one of the genotypes) and the grey nodes indicate connector genes that are not candidate but 

provide a link between the candidate genes in the interaction network that have been recovered by network analysis. 

 
ههذرها  يزکجااکه  .ژهد اکجا  س  ه  دو کرتر ها مانریپ

 سههاعر 16 و گههراديسههاکت درجهه  26 تهها 22 مدمهها در
 محلهال از رژهد، دوره طهال در. گرهر اکجا  ييروژتا
. ژهد استداده هاهات  ماریبه و  يت ذ مهرا هاگلتد ييذذا

 ههر هامه  کصهف تعهداد گلهدان يدر مر ل  هشر هرگ
هشهر دسهي زي هتس م )ژار تشتژکاتی  )س  تترار( 

هام هر ژکاتی  و کصف ديگر گلدان ژده اع الهر متر( 
 هر زي تس دسي  در) هدون تتش ژراي  در)س  تترار( 

دسهي  6/8ژارم ههیش از  .دادکد ادام   اد رژد ه ( متر
در هد از  50زي تس هر متر هاعث از دسر رهتن هیش از 

گشهر ع لترد  ر  و وارد بمدن  دما  ذیر قاههت هر
از  مهردارک اکه . (Hussain et al., 2019) ژاده  گیاه مي

 اع ههال از هعههد روز 12 و 7)ها در دو زمههان هههر  ک اکهه 
هردارم ههرام هام ک اک زمان هامک اک . ژد اکجا  (تتش

سل  هدون تتش و هرام سهل  تهتش ههرام ههر يهک از 
و  ران در تترارههام اول و دو   متح تم ها یژکات
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اسهتداده  RNAهها ههرام اسهتخراج ا  و از بنهاه  مخله
م كهت از هههر ک اکه  هها اسههتداده از RNAژهد. اسهتخراج 

 ،)سهیتاكلان، ايهران( RNX-Plus TMمحلهال اسهتخراج 
 طتق تا ی  ژركر سازکده اکجها  ژهد. پهس از اط یتهان

 ژهده ههام استخراجRNAاز هات هادن ك یر و كیدیهر  

سههه تتروهتامتر، هههها اسهههتداده از دسهههتگاه کهههاکادرا  و ا
 Berryيههاهي ههه  ژههركر جهههر تاالي RNAهام ک اکهه 

Genomics  در چین ارسال ژهدکد. در ژهركر  كرژهده
هام ارسههالي، از ک اکهه  cDNAهعههد از تهیهه  كتاهخاکهه  

 Illumina Novaseq 6000ياهي ها استداده از دستگاه تاالي
(150 bp paired-end) .اکجا  ژد 

  اههههزارتداده از کر هههها هههها اسهههكتتهههرل كیدیهههر داده

Fastqc  ، اکجهههههها  ژههههههد. هعههههههد از ايههههههن مر لهههههه 

 كیدیههههههر اهتههههههدا و ههههههذن کاكل اتیههههههدهام ك 

 و  ریههههدیكيههههههههههام ههههها،  ااکشاکتهههههام  ااکش 

اهههههزار هام بذازگرههههها ههههها اسههههتداده از کر هازماکههههده
Trimmomatic  اکجههها  ژهههد(Bolger et al., 2014) . 

سههر بمههده ههها ژکهها  مرجههع هههام هددر ادامهه   ااکش
ها روم ژکها  رديف ژدکد تا ماقعیر متاکي  ااکشه 

. (Amirbakhtiar et al., 2019)مرجههع مشههخ  ژههاد 
ههههههها ههههههها ژکهههههها  مرجههههههع رديدههههههي  ااکشه 

(Zea_mays.B73_RefGen_v4.dna.toplevel.fa.gz)  ههههها
 ,.Kim et al)اکجهها  ژههد  Hisat2اهههزار اسههتداده از کر 

هها از هرهت  و تحلیت هیان اهتراقهي ژن . هرام تجزي (2019
در ههد و در کظههر  95در سههل  اط یتههان  edgeRبمههارم 

و کرتر هیان  (FDR < 0.05)هام چتدگاک  گرهتن بزمان
عتاان معیهههار هههه  (Fold-change > 1.5) 5/1ههههیش از 

ههام ژتاسايي ژن در اين تحقیقدارم، استداده ژد. معتي
ار هتاتی ي ههین ژکاتیه  يي ك  تداو  رهتهاژن) دايكاکد

 رهان و متح هت در پاسهخ هه  تهتش ژهارم را تاجیه  
ها از مهدل ه و هرام ژتاسايي اين ژنهادكتتد( مارد کظر 

اسهتداده ژههد. در ايتجها هیهان هههر ژن  ANCOVAبمهارم 
 "ژکاتیهه "و  "تی ههار ژههارم"عتاان مت یههر پاسههخ و ههه 
عتاان مت یرهههام تاضههیحي در مههدل در کظههر گرهتهه  ههه 

هام كاکديدا هها اسهتداده از ايهن . هرام ژتاسايي ژنژدکد
اسهتداده ژهد. کقهش زيرهتي  edgeRمدل از هرت  بمهارم 
(GO annotation)  هههههر ژن از سههههايرmaizegdb.org 

و  Rههها اسههتداده از هرکامهه   GOو ک ههادار  ژههدهدرياهههر 
 رس  ژد.Plaza ساير 

ژهههتت  ههههره تتش پروت یتهههي  ر  از پايگهههاه داده 
PPIM ههها تاجه  ههه  ايتتهه  در پايگههاه داده  ژههد. درياههر
PPIM  از کرخ  قدي ي ژکها  مرجهع )ژکها  مرجهعB73-

v3هها هه  ژتاسه  ژکها  ( اسهتداده ژهده اسهر، ژتاسه  ژن
تتههديت ژههد. ژههتت  هههره تتش پههروت ین  B73-v4مرجههع 

 157934گهره )پهروت ین( و  10868هدسر بمهده ژهامت 
اهالیتي هام متعتاان يال اسر. هره تتشهره تتش ه  

و هههههها اسهههههتداده از  درياههههههر ژهههههد KEGG ر  از 
KEGGgraph  (Zhang and Wiemann, 2009)   هه  ژهتت

گهره  4052يهال ههین  54807تتديت ژهد كه  متشهتت از 
 PlantRegMapهاژهههههد. ژهههههتت  تتظی هههههي  ر  از مي

(http://plantregmap.cbi.pku.edu.cn/)  يهههال  12759هههها
بمده ادذها  دسرژن درياهر ژد. س  ژتت  ه  5251هین 

هام تترارم )دو يا س  يهال ههین دو گهره( هه  ژدکد. يال
اين  ار   ذن ژدکد ك  اگر يال تتهرارم جزئهي از 

عتاان متتههع معتتههر(، ايههن يههال هاژههد )ههه  KEGGژههتت  
اهي هام اضهعتاان يال متاهالیک  دظ ژده و ت ا  ياله 

، يال ژهتت  KEGGژاکد. در ذیاب يال ديگر  ذن مي
تتظی ي ه  يال ژتت  پروت یتي ترجی  داده ژد كه  کتیجه  
بن  ذن يال ژتت  ههره تتش پروت یتهي و  دهظ يهال 

 تتظی ي اسر.
ها وجاد در دسترن هادن کرهخ  ارتقهای ياهته  ژکها   
B73 (AGPv4) هام ههره تتش  ر  هتهاز ، اكثر ژهتت

روزرسههاکي هههاده و ه  (v3)  قههدي ي هههر اسههان کرههخ
ژهامت تعهداد زيهادم  v4اکد. ها تاج  ه  ايتت  کرخ  کشده

هام قهدي ي ژده اسر كه  در کرهخ ژن جديد ژتاسايي
 هام قههدي يوجههاد کدارکههد، تتههديت ژتاسهه  هههین کرههخ 

رسد. هرام رهع اين اژهتال كاهي ه  کظر ک ي v4و کرخ   
 هههامههها و محی رهههام هیههاکي هرگرهتهه  از هاهاز داده

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

14
01

.2
4.

1.
6.

7 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

6-
05

-2
0 

] 

                             5 / 14

http://plantregmap.cbi.pku.edu.cn/
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1401.24.1.6.7
http://agrobreedjournal.ir/article-1-1229-en.html


  1401، ههار 1جلد هیرر و چهار ، ژ اره  ،"علا  زراعي ايران کشري "

84 

ک اکه  اسهتداده ژهد. هشهر ک اکه   274رژد مختلف هها  
RNA-seq  ا ت از تحقیق  اضر کیز ه  مج اعه  هیهاکي 

هیاکي ملاهق دستار سا ت   كرژده اضاه  ژد و ژتت  ه 
ژد. هرام محاست  ه ترتگي پیرسان هین هردارهام هیاکي 

 استداده ژد.  FPKMدو ژن از لگاريت  مقادير 
ههههها در و تحلیههههت ژههههتت ، از وزن يال زيهههه در تج

دار كردن ژاد. هرام وزنها استداده ميجرتجام  اژ 
اکهدازم مجهدد هها راه Random Walkها، از الگاريت  يال

(RWR: Random Walk with Restart) اکههدازم )راه
ها از ژهتت  ( استداده ژد. استخراج  اژه 05/0مجدد = 

 "PheNetic"اده از هرکام  دار ژده ها استدهره تتش وزن
(De Maeyer et al., 2013) مايه  )ماتیهف( و ژتاسايي هن

de novo  ها استداده از هرکام MEME  اکجا  ژهد(Bailey 

et al., 2015).  کاا ي هزار کاكل اتید هاتدسر روکايري
 Rombauts)اکداز تعريف ژهد عتاان کاا ي راههر ژن ه 

et al., 2003)ييها يههماهن مهههرااکههداز ههههام را. تاالي 
تتهها هها در کظرگهرهتن  15تها  6هها عهر   (هايي)ماتیف

 تاالي رژت  مثتر جرتجا ژد.

 
 نتایج و بحث

هام هام مالتالي هین ژکاتی هرام ژتاسايي تداو 
، پروهايهت ژارم ه ( S46( و  ران )T9 ر  متح ت )

هیاکي گیاهان متعلق ه  اين دو ژکاتیه  در ژهراي  ههدون 
ش و تههتش ژههارم ههها اسههتداده از دو تتههرار زيرههتي تههت

هههام كاکديههدام مقايرهه  ژههد. در مج ههات، ههرسههر ژن
طار هههالقاه ژن هههاد كهه  ههه  113ژتاسههايي ژههده ژههامت 

تااکتد در پاسهخ ا تصا هي ژکاتیه  متح هت د یهت مي
طار ها ه کشان داد ك  اين ژن GOو تحلیت هاژتد. تجزي  

  تهههتشپاسهههخ هههه   دارم در هرايتهههدهام زيرهههتيمعتهههي

مقاومهههر سیرهههت اتیک "(، ERژهههتت  بکدوپخسههه ي )
متاهالیرهههه  "، "متاهالیرهههه  تري تاهههههان"، "اكترههههاهي

 داظر پروت ین در دسهتگاه "و  "اسیدكرهاكریلیکدم
(. هر ههي از ايههن 2مشههاركر دارکههد )ژههتت  "گلههژم

تهاجهي را در تهتش  مریرهام ژتاسايي ژده کقهش قاههت

ين کتايج تتهها هها پاژهش دادن  ال، اژارم دارکد. ها اين
ژن ديگر ه   101( و 2ژن كاکديدا  ا ت ژد )ژتت  12

. ايهن کتهايج داژهتتدمریرهام هیالاژيتي ديگهرم تعلهق 
تاجهي از سهازوكار تح هت دهد ك  هخش قاهتکشان مي

 .هاژدژتاسايي ک ي  قاهت  GOوتحلیت ه  ژارم ها تجزي 
ت هه  هرام درک ههتر سازوكارهام درگیهر در تح ه

ژهاکد، گهرم ميههام كاکديهدا میهاکجيژارم ك  ها ژن
 و تحلیهههت متتتهههي ههههر ژهههتت  اکجههها  ژهههد. درتجزيههه  

ژتاسهايي ژهدکد كه   (Sub-network)هايي کتیج   اژه  
هیشترين ژن كاکديهدا را هها ك تهرين تعهداد يهال پاژهش 

. مزير ايهن روش ايهن (De Maeyer et al., 2013)دهتد 
التههالي در دسههترن هههرام اسههر كهه  كلیهه  اطخعهها  م

ههام هیهاکي  ر  و ه چتین اطخعا  مشتق ژده از داده
تااکد در قال  ژتت  ههره تتش ههرام ساير ملالعا  مي

هه   گیرم ههتر ه  كار گرهت  ژهاد.استخراج کتايج و کتیج 
هام هها اهتهراب هیهان ك تهر ژهتا ت  ژهده اين ترتی ، ژن

کرهتر  GOام كهدا  از مرهیرههايي ك  هتاز ه  هی )ژن
تاان ه  يک مرهیر زيرهتي مشهترک اکد( را ميداده کشده

هام ماجهاد در  اژه  هه  بن کرتر داد ك  اكثرير ژن
 ييژن ژتاسها 12ژن كاکديهدا،  113تعلق دارکهد. از كهت 

و   يههژن مرههها  ههه  تجز 38و  GO مسههازيژههده ههها ذت
 مهرتت  کرهتر داده زيرهتي مرهایژهتت ، هه  مره تیتحل

ژن  38و تحلیههت ژههتت  عههخوه هههر ايههن . تجزيهه  ژههدکد
دهتده را کیههز ژن اتصههال 28كاکديههدام هازيههاهي ژههده، 

دارم در هها تدهاو  هیهاکي معتهيژتاسايي كهرد. ايهن ژن
پاسههخ ههه  تههتش ژههارم کداژههتتد، امهها متعلههق ههه  ه ههان 

و  داژهتتدهام كاکديدا  ضهار ك  ژن هادکدهايي  اژ 
تااکتهد در يهها کیهز مدههد كه  بناين ماضات کشهان مي

 سازوكار تح ت ژارم کقش داژت  هاژتد.
دهتده مرهیرهايي هرهتتد كه  هام هرعهي کشهان اژ 

تااکتد تداو  رهتار هیهاکي دو ژکاتیه  مهارد ملالعه  را مي
هام هام متداو  ك  ژنتاجی  كتتد. ژش  اژ  ها اکدازه
دهتههد، ژتاسههايي ژههدکد كاکديههدا را ههه  ههه  ارتتهها  مي

 هام هیشترم را در هر( ژن1) اژ   (.  اژ  اول3)ژتت
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 yو محار  xهام كاکديدا ه  ترتی  در محار هام كاکديدا. مریرهام زيرتي و ژنهرام ژن GOو تحلیت تجزي   -2 ژتت
 اکد. ژدهکشان داده 

هاژد. ( ميLog fold changeدهتده درج  اهتراب هیان ژن كاکديدا )کشان DEدهد ك  ژن مرهاط  در مریر زيرتي مرهاط  د الر دارد. مقیان هام رکگ ستز کشان ميجعت 

)متح ت( )پس از تصحی   T9) ران( کرتر ه  ژکاتی  متح ت  S46دهتد ك  میزان هیان ژن مرهاط  در ژراي  تتش ژارم در ژکاتی   ر  هام زرد و بهي کشان ميرکگ

 كاهش )زرد( کشان داده اسر. تداو  هیان در ژراي  هدون تتش(، اهزايش )بهي( يا 

Fig. 2. GO enrichment analysis for the candidate genes. The overrepresented GO term and the candidate  

genes are shown on the x-axis and y-axis, respectively. 
The green boxes indicate the presence of the corresponding gene in the GO class. The DE score reflects the degree of 

differentiation of candidate gene expression (log fold change). Blue and yellow colors indicate whether the gene was up-

regulated (blue) or down- regulated (yellow) under salinity stress in S46 (sensitive) compared to T9 (tolerant) maize 

genotype (after correcting for differences in expression under normal conditions). 

 
ههام ماجهاد در ايهن گیرد و هاتترين يهال را ههین گرهمي

هیشهتر ژهامت ههره تتش  2و  1هام  اژ  داژر.  اژه 
هق  دارام ههره تتش  5تا  3هام پروت یتي هادکد و  اژ 

دههد كه  ههر تيه  متاهالیتي هادکد. اين ماضات کشان مي
هردم مالتالي در ژتت  هره تتش، اطخعها  متحصهره 

هام مالتههالي  اژههاکي ك ههي هههین تيهه را داژههت  و ه 
مختلف در ژتت  وجاد دارد. اين ماضات در کتهايج سهاير 

 ,.Fukushima et al)ملالعها  کیههز مشهاهده ژههده اسهر 

هیهاکي هام ه تعداد يالکتت  قاهت تاج   ضار ك  .(2009
ههام كاکديهدا ها هرام هرقهرارم ارتتها  ههین ژندر  اژ 

هیهاکي کقهش ههام ه يالدههد اههزودن اسر ك  کشهان مي
کههاچیزم در کتههايج داژههت  اسههر. هههی  يههال تتظی ههي هههرام 

هام  ا ههل  اسههتداده هههام كاکديههدا در  اژهه ارتتهها  ژن

هههام تااکههد کرههتر كهه  يالکشههده اسههر كهه  دلیههت بن مي
ژههده هههاده و ك تههاد اطخعهها  تتظی ههي در ژههتت  سا ت 

ايتته  ژاد. ها تاج  ه  تتظی ي در اين کتايج کیز ا ران مي
 اژهه  اول در هربيتههدهام مههرتت  ههها ژن ماجههاد در  13
( مشاركر دارکد، ه  کظر FDR: 6.6e-6) "هرداريخسیان"

رسد ك  هرداريخسیان کقش قاههت تهاجهي در تح هت مي
اسهتازم پتاسهی  در سهلال  ه  تتش ژارم داژت  هاژد. ه 

عتاان يتي از عاامت ا لي تح هت هه  ژهارم ژهتا ت   ه 
. تههتش ژههارم (Munns and Tester, 2008)ژههده اسههر 

را هههرام  دههظ  (SOS)سیرههت   راسههیر ههه  ژههارم هههات 
پیها  تهتش  SOSكتهد. سیرهت  استازم ياکي هعهال مي ه 

ژههارم را از طريههق اهههزايش محتههاام كلرههی  سههیتازولي 
رسهاکي . پیا (Knight et al., 1997)كتهد بزاد درياههر مي
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هشههارهام كلرههی  هاعههث هعههال ژههدن كیتازههها و سهه س ب
هرداريخسههیان متههاالي ژههده و هاعههث تتظههی  هیههان ژن در 

ژههاد. کتههايج کشههان داد كهه  در پاسههخ ههه  تههتش ژههارم مي
هايي ك  تحر تتش ژارم اهتهراب  اژ  اول در كتار ژن

 ,Zm00001d051915, Zm00001d018799) هیههههان داژههههت 
Zm00001d029258, Zm00001d011573, Zm00001d019411, 

Zm00001d022166)  و در هربيتههههههدهام مههههههرتت  ههههههها
هرداريخسههههههیان د الههههههر دارکههههههد، چتههههههدين ژن 
(Zm00001d010234, Zm00001d020355, Zm00001d043562, 

Zm00001d005135, Zm00001d017525)   هازياهي ژهدکد كه
ها کیز در هربيتدهام مهرتت  هها هرداريخسهیان درگیهر بن

در دارم هها، تدهاو  هیهان معتهياين ژن (.3هرتتد )ژتت 
 ر  کداژتتد، اما ه  دلیت ارتتا  هاتم   یژکاتمقاير  دو 

 "دهتدهاتصهال"هام عتاان ژنهام كاکديدا، ه ها ها ژنبن
(Linker)   مههارد تاجهه  قههرار گرهتتههد در کتههايج ژههتت 

ههام  اكرهترم(. ايهن ماضهات ، گره1،  اژه  3)ژتت 

دهههد كهه  در ژههراي  تههتش ژههارم، بهشههارهام کشههان مي
استازم و جذب ههتهر  اريخسیان ه   دظ ه تتظی ي هرد
و كتتد. تجزيه  ك ک مي (T9)متح ت   یژکاتپتاسی  در 

تحلیهههت ژهههتت  عهههخوه ههههر  اژههه  ذتهههي از هعالیهههر 
هرداريخسیان، هاعث ژتاسايي چتدين  اژ  ذتهي ديگهر 
مرتت  ها مریرها و هربيتدهام مرتت  ها تهتش ژهارم ژهد 

ن و متاهالیرههه  )اکتقهههال يهههان، اكریداسهههیان، گلاتهههاتیا
. (Serrano and Rodriguez-Navarro, 2001)تري تاهههان( 

در  Zm00001d017525و  Zm00001d020355ههههههام ژن
کقهش  "ژده هها تهتشرساکي پروت ین كیتاز هعالپیا "مریر 

دارکد. ها تاج  ه  کتايج و ها تاج  ه  ايتت   اژ  اول هیشهتر 
 پههههروت ین اسههههر، -هههههام پههههروت ینژههههامت هره تتش

تههاان تدههاو  در سههازوكار تح ههت تههتش ژههارم هههین يم
( را ه  ت ییرا  پهس S46( و  ران )T9ژکاتی  متح ت )

واسهل  پهروت ین ارتتها  رسهاکي ه از ترج   پروت ین و پیا 
 داد.

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 
 م متح ت و  ران ه  تتش ژارم  ر هاو تحلیت ژتت  در ژکاتی کتايج تجزي   -3ژتت 

، امها کداژهتتد  یهژکاتدارم در مقايره  دو تداو  هیان معتهيهام  اكرترم هاژتد. گرهو تحلیت ترکرتري تا  ميبمده از تجزي  دسرهام كاکديدا ه اکگر ژنهام قرمز ک ايگره
دهتده ههره تتش متاهالیهک، هها: قرمهز کشهانگ يالهام كاکديدا( هازياهي ژدکد. رکهام ماردکیاز هرام ارتتا  ژندهتده )ژنهام اتصالعتاان ژنو تحلیت ژتت  ه  تاس  تجزي 

 .ها مشاهده کشدتش تتظی ي در  اژ هیاکي هرتتد. هی  هره تدهتده هره تتش مشتق ژده از ژتت  ه پروت ین، و رکگ بهي کشان -دهتده هره تتش پروت ین اكرترم کشان

Fig. 3. Results of the network analysis of tolerant and sensitive maize genotypes  
Red nodes represent candidate genes obtained from the transcriptome analysis. Grey nodes did not show a significant 

difference in gene expression between two genotypes, but were recovered by the network analysis as connector genes (genes 

required for connection of the candidate genes). Edge colors; Red: metabolic interaction, grey: protein-protein interaction, 

and blue: co-expression derived interaction. No regulatory interactions were recovered in any of the sub-networks. 
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دارم در  هههار  معتهههيو  ه ههههام  اژههه  دژن
مشهاركر  "كهاهش اكریداسهیان"هربيتدهام مرتت  ها 
هههام كاکديههدا در ايههن  اژهه  در دارکههد، هتههاهراين ژن
در  (ROS) ژنیاكره هعهال مهاگاک ه  استازم و تتظی  

طال تتش ژارم د الر دارکهد كه  ايهن هاهته  هها کتهايج 
 .(Singh et al., 2013)سههاير محققههان سههازگار اسههر 

، هها کتهايج "اكریداسهیان"زياهي هربيتدهام مرها  هه  ها
هه   متح هتم هها یژکاتتحقیقا  قتلهي متتهي ههر ايتته  

اكرهیداکي، ژهارم هها تتظهی  سهازوكارهام دههاعي بکتي
کشهان  ROSههام ههام متاسهتي در هراههر مالتالواكتش

ملاهقههر دارد.  (Sairam and Tyagi, 2004)دهتههد مي
ROSهههام عتاان مالتالي ههه ههها در كتههار ارههرا  متدهه

درياهههر پیهها  هههرام تحريههک بهشههارهايي از مرههیرهام 
كتتد ك  متجر ه  درک و هعال ژهدن رساکي ع ت ميپیا 

ژههاد ماقع هه  تهتش ژهارم ميهام متتاسه  و هه پاسهخ
(Choudhury et al., 2013)هههام كاکديههدا در ايههن . ژن

ز هام قرمز( ارتتها  مرهتقی  کدارکهد، هلته  ا اژ  )گره
 3ژهاکد )ژهتت دهتده متصهت ميطريق چتهد ژن اتصهال

 ( ههه 6، 5، 4تر )هام كاچههک(.  اژهه 2ژههتت  هرعههي ،
 "هیاسهتتز تري تاههان"، "گلاتاتیان"ترتی  در متاهالیر  

مشاركر دارکد. اه یر و کقش ايهن  "هیاستتز لیگتین"و 
مرههیرهام زيرههتي در تههتش ژههارم در ملالعهها  قتلههي 

ده اسهر كه  گلاتهاتیان بژتار ژده اسر. گهزارش ژه
گیاه را در هراهر بسی  اكریداتیا کاژهي از تهتش ژهارم 

، گهريد طرن از. (Nazar et al., 2015)كتد محاهظر مي
و  (IAA)ساز ا لي ايتدول اسهتیک اسهید تري تاهان پیش

اسهتازم  ساز چتدين امخح سازگار اسر ك  در ه پیش
ياکي و اسه زم در ژهراي  تهتش ژهارم د یهت هرهتتد 

(Zahir et al., 2010) عخوه تتظههی  هیاسههتتز لیگتههین . ههه
م در ژههار تههتشعتاان عامههت ا هلي اهههزايش تح هت هه 

ههام . ژن(Liu et al., 2018)گیاهان ژتاسايي ژده اسهر 
ههها کقههش ژههتا ت  ژههده در  (Transporter)دهتههده اکتقال

 ژتاسههايي ژههدکد 3و  1 هام اژه اسهتازم يههان در  ه 

  GTPaseههههايي هههها هعالیهههر ژنهههها كههه  در میهههان بن 

و  Zm00001d039091) ،Zm00001d011474وجاد دارد 
(Zm00001d039090 کتههايج ملالعهها  قتلههي کشههان داده .

در  GTPaseهههام دارام هعالیههر اسههر كهه  هعالیههر ژن
اسههتازم  ويژه هههرام  دههظ ه اسههتازم يههان، ههه  ه 
هههام سههدي  و پتاسههی  در ژههراي  تههتش ژههارم يان

عتاان ک اکه ، . هه (Ngara et al., 2012)ضهرورم اسهر 
  GTPaseهههها هههها هعالیهههراههههزايش هیهههان يتهههي از ژن

(PtRabE1b) هاعههث تح ههت ههه  ژههارم در  ههتاهر ژههد ،
(Zhang et al., 2018) . 

ههام در کتايج تحلیت ژهتت ، پهتج  اژه   هاوم ژن
دهتده ژتاسهايي ژهدکد. هام اتصهالكاکديدا ه  ه راه ژن

هربيتهدهام  كتتهدهمهتعتسياد ها ه  ا ت ال زاين  اژ 
د یت در تح ت تتش ژارم هرهتتد. هها تاجه  هه  کقهش 

ها در طهال تهتش ههام ماجهاد در ايهن  اژه مشاه  ژن
ها تحهر كتتهرل سهازوكار ژارم، هر  ژد ك  اين ژن

روکايري مشاههي در پاسخ ه  تتش ژارم تتظهی  ژهاکد. 
 ههامها تاج  ه  ك تاد اطخعا  تتظی ي و تعداد ك  يال

تتظی ي در ژتت  هره تتش، سازوكار تتظهی  روکايرهي 
و تحلیهت ژهتت  هازيهاهي هام كاکديدا از طريق تجزي  ژن

  يهههماهن de novoکشههد، هتهههاهراين از روش جرههتجام 
)ماتیف( ههرام هازيهاهي ايهن سهازوكار تتظی هي اسهتداده 

( كه  1تهرين  اژه  ) اژه  ژد. ه  ه ین جهر هزر 
لیههر هرداريخسههیان و هههام د یههت در هعا ههاوم ژن

ههام ايهن كیتازم اسر، اکتخاب ژد. ها ههر  ايتته  ژن
ژهاکد،  اژ  تاس  عامت روکايري يترهاکي تتظهی  مي

ژهده محاهظر  يماهنها هرام ياهتن اکداز اين ژنکا ی  راه
  يهماهن de novoجرتجا ژد. ها تاج  ه  ايتته  ژتاسهايي 

ههايي ، گره1مرتعد  لام کات اول هات اسر، از  اژه  
هايي( ك  تتها يک يال مشترک ها يهک گهره ديگهر )ژن

درکظهر گرهته  کشهدکد.   يهماهنداژتتد، ههرام جرهتجام 
ههرام جرهتجام  (TSS)کا ی  هاتدستي ژروت روکايري 

اکتخهاب ژهد. ههرام مهااردم كه  ژن روم رژهت    يماهن
متدي قرار گرهت  هاژهد، مت هت معتهان تهاالي در کظهر 

اکهداز ژهده در کا یه  راه داظر  يهمانهگرهت  ژد. يک 
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  يهماهنهام اکتخاب ژده  اژ  اول ياههر ژهد. ايهن ژن
دکتالهه  در کظههر گرهتهه  ژههده قههرار  21سههتاکس از  17در 

هرهیار   يهماهنها ماقعیهر متهاکي داژت  و در اكثر تاالي
ژتاسهايي ژهده   يهماهن(. 4اسر )ژتت  TSSکزديک ه  

ژتا ت  ژهده در گیهاه   يماهنژتاهر هریار هاتيي ها يک 
براهیدوپرههیس دارد كهه  محههت اتصههال عامههت روکايرههي 

FUF1 (AT1G71450)  .اسرFUF1  يتي از زير هاکااده
DREB A-4  از عامههت روکايرههيERF/AP2   اسههر كهه 

دارم طار معتهيهیان بن در ريش  گیاه براهیدوپرهیس هه 

 در پاسخ ه  تهتش ژهارم اهتهراب هیهان کشهان داده اسهر 

(Ma et al., 2006) .FUF1  دارام يک ه الا  متحصر
ههاده و ماکتهد  Zm00001d048991هرد در  ر  ه  کا  ه  

براهیدوپریس، هیان بن متحصر ه  هاهر اسر و هیشتر در 
تتهات ژکتیتهي  .(Walley et al., 2016)ژاد ريش  هیان مي

ههام تااکهد هخشهي از تداو در اين عامت روکايرهي مي
و  رهان  متح هتهام م هین ژکاتی پاسخ ه  تتش ژار

هام تااکد هدن متاستي هرام هرکام را تاجی  كتد ك  مي
 کژادم هاژد.ه 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 هام  ر ژکاتی هام ماجاد در  اژ  اول در اکداز ژنژده ژتاسايي ژده در تاالي راهمحاهظر )ماتیف(  يماهن – 4ژتت
 ماي   ژتاسايي ژده در گیاه براهیدوپریس كه  محهت اتصهالهاده و ژتاهر زيادم ها هن (TSS) روکايري ژروت هاتدستي کا ی ت ايت ه  ژتاسايي ژده م  ماي ماقعیر متاکي هن

هدسهر بمهده و لاگهام دو   DAP-sequencingبراهیدوپرهیس اسهر كه  از داده  مايه ( اسهر، دارد. لاگهام اول هن(FuF1 Q-value 2.32e-04 يرهيروکا عامهت
 هاژدتاسايي ژده در  اژ  اول ميژ de novoماي  تده هندهکشان

Fig. 4. The protected motif overrepresented in the promoter sequences of the genes in sub-network 1 in maize genotypes.  
The identified motif shows a strong bias towards upstream of the transcription start site (TSS) and is very similar to the 

known Arabidopsis motif representative for FuF1 transcription factor binding site (q-value 2.32e-04). The first logo is the 

Arabidopsis motif obtained from DAP-sequencing data and the second one represents the de novo motif identified in sub-

network 1 

 
 گیرینتیجه

 ر ،   یهژکاتو تحلیت متتتي هر ژتت  در دو تجزي  
ه  ژهارم  تح تمریرهام مالتالي مرتت  ها تداو  در 

عامت روکايري را کشان  و ماي را ژتاسايي كرد و يک هن

تااکههد در ارتتهها  هههین تتظههی  در سههل  دهههد كهه  ميمي
روکايري در تح ت هه  ژهارم کقهش  روکايري و هعد از

 داژت  هاژد.
تالیدژهده در پايگهاه اطخعهاتي  RNA-seqهام داده 
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NCBI ( هايگههههاکي تههههااليSRA ههههها كههههد ژتاسههههايي )
SRP273987 قاهت دسترن هرتتد. 
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Network-based transcriptome analysis in salt tolerant and salt sensitive maize 

(Zea mays L.) genotypes 

 

Mohasseli, T.1, S. Dezhsetan 2 and R. Darvishzadeh 3 

 

ABSTRACT 
Mohasseli, T., S. Dezhsetan and R. Darvishzadeh. 2022. Network-based transcriptome analysis in salt tolerant and salt 

sensitive maize (Zea mays L.) genotypes. Iranian Journal of Crop Sciences. 24(1): 79-92. (In Persian). 

 

Identification of genes involved in salinity stress tolerance provides deeper insight into molecular 

mechanisms underlying salinity tolerance in maize. The present study was conducted in the faculty of agriculture 

of Urmia university, Iran, in 2018, with the aim of identifying genetic differences between two maize genotypes 

in tolerance to salinity stress, and the results of gene expression were integrated with gene interaction networks. 

First, two maize genotypes with extreme phenotypic differences in salinity tolerance were identified using 

phenotypic screening data. Gene expression was studied by RNA-sequencing to unveil molecular mechanisms 

underlying salinity tolerance differences in two selected maize genotypes (T9: salinity-tolerant; S46: salinity-

sensitive). Phosphorylation-dependent signaling processes, ion transportation, oxidation-reduction, glutathione 

metabolism, and tryptophan metabolism between tolerant and sensitive genotypes were identified as different 

biological pathways by gene ontology and interaction network analysis on the genes with differential expression. 

Network analysis identified a motif as a common regulatory element (cis-regulatory element) in the promoter 

region of genes belonging to the sub-network with phosphorylation and kinase activity. This motif corresponds 

to a regulatory element known in Arabidopsis which binds a transcription factor with a known role in responding 

to salinity-stress. By integrating gene expression and interaction network data obtained from different molecular 

layers, pathways and genes distinguishing in two salinity-tolerant and salinity-sensitive genotypes were 

identified, These findings can be used in maize breeding and biotechnology programs to improve maize grain 

yield under salinity stress conditions. 

 
Key words: Gene interaction network, Maize, Motif, RNA-sequencing, Salinity stress and Transcription factor 
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