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لذا،وشدهتبدیلاصلیچالش‌هایازیکیبهکافیغذایتأمین،۲0۵0سالتانفرمیلیارددهبهجهانجمعیتافزایشپیش‌بینیبا
رانهاییکردعملمی‌توانندشوریوخشکینظیرغیرزیستیتنش‌های.یابدافزایشدرصدشصتبایددامپروریوکشاورزیتولیدات
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مسیرهایکلیدی،ژن‌هایشناساییوترنسکریپتومیداده‌هایمجموعهادغامبرایکارآمدرویکردیعنوانبهمیکرواریداده‌های
درآن‌هاازبهره‌گیریوتنشبهگیاهپاسخجامع‌تردرکبرایقدرتمندابزاری،(DEGs)افتراقیبیانباژن‌هایومهممتابولیکی
Kong)استکردهفراهمبه‌نژادیواصلاحیبرنامه‌های et al., شوریتنشبهمربوطمیکرواریداده‌هایمتاآنالیزنتیجه،در.(2019

.شدتفادهاسرویکرداینازمطالعهایندرومی‌باشدموثرتنشاینبهپاسخدردخیلکلیدیژن‌هایشناساییدرآراربیدوپسیسدر

شماره دسترسیتغییر بیانتعدیل شدهpمقادیر توضیحات
LEA family protein12-e6.75.28AT1G52690

LEA family protein16-e2.35.10AT3G02480

Bifunctional inhibitor/lipid-transfer protein/seed storage 2S albumin superfamily protein17-e5.64.88AT2G37870

lipid transfer protein 413-e1.84.83AT5G59310

TSPO(outer membrane tryptophan-rich sensory protein)-like protein15-e3.44.47AT2G47770

defensin-like protein15-e2.292.67-AT3G05730

uncharacterized protein12-e4.52.68-AT5G42530

Legume lectin family protein15-e1.22.86-AT3G16530

pathogen and circadian controlled 109-e4.22.93-AT3G22231

Pollen Ole e 1 allergen and extensin family protein14-e1.53.86-AT3G16670

SVAپکیجCombatالگوریتمازاستفادهباbatchاثراتحذفادامهدرونرمال‌سازیکیفیت،کنترلداده‌هاتمامیبررویابتدا❖

قرارگیری.(1شکل)شداستفادهشدهذکرعملیاتازبعدوقبلداده‌هاباکس‌پلاتازکار،صحتتاییدبرایسپسوگرفتانجام
.استنرما‌سازیوکیفیتکنترلعملیاتصحیحاجرایتاییدراستایکدرنمونه‌هاتمامیمیانهخطوچارکیمیاندامنه

NM_202280ژن.(1جدول)(LogFC|>۲/۵|وp-value<0/01)دادندنشانبیانکاهشژن۸وبیانافزایشژن۴۲❖

(AT1G52690)،خانوادهعضوLEA(شوریتنشبهپاسخدرموثر)،بیانافزایشبیشترین(LogFC=۵.۲۸)ژنوNM_112540

(AT3G16670)،خانوادهعضوPollen Ole e 1 allergen and extensin(اکسیداتیوتنشسنسوریک)،بیانکاهشبیشترین
(LogFC=-۳.۸6)دادندنشانرا.
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Cytoscapeروش‌هایکمکبهادامهدر.(۲شکل)شدرسمMCCوDegreeافزونهCytohubba،10شبکهبرترپروتئین
،AT3G15670،LEA18،LEA6،AP22.17،AT5G06760،AT2G36640پروتئین‌هایMCCالگوریتم.شدندشناسایی

AT3G17520،AT2G42560،LEA7وAT3G02480الگوریتموDegreeپروتئین‌هایAT5G06760،AT3G15670،
LEA7،LEA18،LEA6،AT3G17520،AT2G36640،LTI65،AP22.17وAT2G42560(10تا1رتبهاز)ترتیببهرا

AT3G02480(embryonicجزبهفوقپروتئین‌هایبیشتر.کردندشناساییبرترپروتئین‌هایعنوانبه cell protein 63)،
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میکرواریداده‌هایمتاآنالیزتوسطشوریتنشبرموثرشدهشناساییبرترژنده.1جدول

ده(ب.اینتراکشندهحداکثرو0/4امتیازحداقلباStringپایگاهدرجووجستنتیجه(الف.پروتئین-پروتئینارتباطاتشبکه های.2شکل
.Degreeالگوریتموسطاولیهشبکهدرشدهشناساییموثرترپروتئینده(پMCCالگوریتموسطاولیهشبکهدرشدهشناساییبرترپروتئین


