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Abstract:  

Fusarium head blight (FHB), caused by Fusarium graminearum species complex 

(FGSC), is one of the most destructive diseases of wheat in warm and humid regions, 

particularly when anthesis coincides with heavy rainfall. This study aimed to 

systematically analyze time-series microarray data to identify co-expression 

modules, key hub genes, and elucidate the molecular mechanisms underlying wheat's 

response to FGSC. Gene expression data from two FHB-resistant wheat cultivars, 

Nyubai and Wuhan 1, were retrieved from the Gene Expression Omnibus (GEO) 

database. After normalization, batch effects were removed using the ComBat 

algorithm.  Through Gene Correlation Network Analysis (GCNA), 850 genes with 

significant condition × time interaction (FDR < 0.05) were identified and clustered 

into two distinct modules containing 448 and 402 genes, respectively, based on stress 

expression patterns using the k-means algorithm. For each cluster, ten hub genes with 

the highest connectivity were selected. Cluster 1, characterized by activation of ABC 

transporters, glutathione metabolism, and MAPK signaling pathways, plays a crucial 

role in direct defense through chitinase, glucanase, and protease inhibitor genes. 

Cluster 2 mediates secondary defense responses via kinase and glucosidase genes 

through involvement in hormonal and systemic signaling pathways. Validation using 

an independent RNA-Seq dataset confirmed the reliability of these results. These 

results provide valuable insights into wheat defense mechanisms against FHB and 

offer candidate genes for future functional studies and resistance marker 

development. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Wheat (Triticum aestivum L.) is the third most widely 

cultivated cereal crop worldwide and constitutes a 

cornerstone of global food security. Among the major biotic 

stresses threatening wheat production, Fusarium head blight 

(FHB) is considered one of the most destructive diseases, 

particularly in temperate and semi-humid regions. This 

disease is primarily caused by Fusarium graminearum and 

leads to substantial yield losses, as well as deterioration of 

grain quality. In addition to its agronomic impact, FHB 

poses a serious risk to human and livestock health due to the 

accumulation of mycotoxins, such as deoxynivalenol 

(DON), which contaminate harvested grains and enter the 

food chain. 

Resistance to FHB is a quantitatively inherited and highly 

complex trait governed by multiple genetic and 

physiological mechanisms. These mechanisms include 

resistance to initial pathogen penetration (type I resistance), 

restriction of fungal spread within the spike (type II 

resistance), resistance to kernel infection (type III 

resistance), tolerance to mycotoxin accumulation (type IV 

resistance), and resistance associated with yield preservation 

under infection (type V resistance). Due to this complexity, 

breeding for durable FHB resistance remains a major 

challenge in wheat improvement programs. 

Advances in high-throughput transcriptomic 

technologies have revealed that thousands of genes exhibit 

altered expression in response to FHB infection. These genes 

are involved in diverse biological processes, including 

pathogen recognition, signal transduction, cell wall 

reinforcement, secondary metabolite biosynthesis, and 

detoxification pathways. Although differential expression 

analyses have provided valuable insights into individual 

genes, the coordinated behavior and network organization of 

these genes during infection remain incompletely 

understood. Since biological responses to stress are typically 

regulated through interconnected gene networks rather than 

isolated genes, systems-level approaches are required to 

elucidate the underlying regulatory architecture. 

Gene Correlation Network Analysis (GCNA) is a 

powerful systems biology method that enables the 

identification of gene modules with highly correlated 

expression patterns and the detection of highly connected 

hub genes within these modules. Such hub genes often play 

central regulatory roles and represent promising targets for 

functional validation or marker-assisted breeding. 

Therefore, the present study employed co-expression 

network analysis of temporal wheat transcriptomic data 

following F. graminearum infection to identify pathogen-

responsive gene clusters and key hub genes associated with 

FHB resistance. The ultimate aim of this research was to 

provide candidate genes and molecular networks that could 

be exploited for genetic improvement and the development 

of reliable biomarkers for FHB resistance. 

Methods and Materials 

Gene expression data were obtained from two publicly 

available microarray datasets, GSE54552 and GSE54553, 

deposited in the Gene Expression Omnibus (GEO) database. 

These datasets comprise transcriptomic profiles of two FHB-

resistant wheat cultivars, NuyBay and Wuhan1, following 

inoculation with Fusarium graminearum. Samples were 

collected at 1, 2, and 4 days post-infection (dpi), along with 

corresponding non-infected control samples. 

Raw microarray data were preprocessed and normalized 

using the Robust Multi-array Average (RMA) algorithm to 

ensure comparability across samples. To eliminate 

systematic non-biological variation between the two 

datasets, batch effects were corrected using the ComBat 

function implemented in the sva package in R. The 

effectiveness of batch correction was assessed by principal 

component analysis (PCA). 

To identify genes exhibiting time-dependent responses to 

pathogen infection, a linear modeling approach was applied. 

The model incorporated the effects of cultivar, treatment 

condition (infected versus control), time point, and their 

interactions. Genes showing a statistically significant 
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interaction between infection condition and time (false 

discovery rate  [FDR] < 0.05) were considered differentially 

responsive and selected for subsequent network analyses. 

The selected genes were clustered based on their 

expression patterns under infection conditions using the k-

means clustering algorithm. The optimal number of clusters 

was determined using silhouette width and elbow criteria. 

For each cluster, a gene correlation network was constructed 

using Pearson correlation coefficients between gene 

expression profiles, with a correlation threshold of ≥ 0.7. The 

weighted connectivity (degree) of each gene within the 

network was calculated, and up to ten genes with the highest 

connectivity in each cluster were designated as hub genes. 

Gene Ontology (GO) and Kyoto Encyclopedia of Genes 

and Genomes (KEGG) pathway enrichment analyses were 

performed for each cluster to identify overrepresented 

biological processes and signaling pathways. To validate the 

robustness of the identified hub genes, an independent RNA-

Seq dataset (GSE113128) related to wheat response to F. 

graminearum infection was used for cross-validation. 

Findings 

Application of the ComBat method effectively removed 

batch effects between the GSE54552 and GSE54553 

datasets. PCA results demonstrated a clear convergence of 

sample distributions and a marked improvement in 

biological separation between infected and control samples, 

indicating successful normalization and correction. 

A total of 850 genes exhibited significant interactions 

between infection condition and time (FDR < 0.05) and were 

selected for downstream analyses. These genes displayed 

dynamic expression patterns over the course of infection, 

suggesting their involvement in temporal defense responses. 

Based on silhouette and elbow analyses, the optimal 

number of clusters was determined to be two. Cluster 1 

consisted of 448 genes, while cluster 2 comprised 402 genes. 

In both clusters, the average gene expression levels under 

infection conditions showed an increasing trend compared 

with control samples, although the temporal patterns differed 

between clusters. 

Within each cluster, the ten genes with the highest 

connectivity were identified as hub genes. In cluster 1, hub 

genes included well-characterized defense-related genes 

such as chitinases (e.g., Ta.2278.2.S1_x_at), β-1,3-

glucanase (Ta.22562.1.S1_at), Bowman–Birk protease 

inhibitors (BBI), and the autophagy-related gene ATG8. 

Cluster 2 hub genes included glucan endo-1,6-β-

glucosidase, arabinogalactan protein, flavanone 3-

dioxygenase, serine/threonine protein kinases, and uridine 

nucleosidase 2. Notably, a substantial proportion of hub 

genes in both clusters lacked functional annotation, 

highlighting the presence of potentially novel components in 

FHB resistance networks. 

KEGG pathway enrichment analysis revealed that key 

defense-related pathways, including MAPK signaling and 

plant–pathogen interaction pathways, were significantly 

enriched in both clusters. Cluster 1 showed specific 

enrichment in glutathione metabolism and ABC transporter 

pathways, which are associated with detoxification 

processes. In contrast, cluster 2 was uniquely enriched in 

plant hormone signal transduction pathways, reflecting its 

role in regulatory and signaling functions. 

Cross-validation using anindependent RNA-Seq dataset 

confirmed the differential expression of seven out of the 

twenty identified hub genes, supporting the reliability and 

biological relevance of the network-based findings. 

Discussion and Conclusion 

This study employed a systems-level approach to 

elucidate the molecular networks underlying wheat 

resistance to Fusarium head blight. Through co-expression 

analysis of temporal transcriptomic data, two major gene 

clusters with distinct yet complementary roles in defense 

responses were identified. 

Cluster 1 primarily encompassed genes involved in direct 

defense and detoxification mechanisms corresponding to 

type I to III resistance. The presence of chitinases and β-1,3-

glucanases among its hub genes underscores the importance 

of cell wall-degrading enzymes in inhibiting fungal 

penetration and early colonization. The identification of 



Iranian Journal of Plant Pathology, Volume 60, Issue 4. Pages 421-442 
 

 424 

Bowman–Birk protease inhibitors suggests a role in 

suppressing fungal proteolytic activity, thereby further 

limiting pathogen invasion. Moreover, enrichment of 

glutathione metabolism and ABC transporter pathways 

highlights the involvement of this cluster in mycotoxin 

detoxification and export, which is critical for reducing 

DON accumulation. 

Cluster 2 appeared to function predominantly in 

secondary defense responses and signaling coordination. 

Hub genes such as glucan endo-1,6-β-glucosidase likely 

contribute to pathogen-associated molecular pattern 

(PAMP) recognition and basal immune activation. 

Flavanone 3-dioxygenase, a key enzyme in flavonoid 

biosynthesis, is associated with the production of antifungal 

phytoalexins. The prominence of serine/threonine protein 

kinases and the enrichment of hormone signaling pathways 

indicate that cluster 2 plays a central role in integrating 

hormonal and MAPK-mediated signaling cascades to 

orchestrate systemic defense responses. 

The complementary nature of these two clusters suggests 

that effective FHB resistance arises from the coordinated 

action of localized defense mechanisms and broader 

regulatory networks. The presence of uncharacterized hub 

genes further implies that novel resistance components 

remain to be functionally explored. 

In conclusion, this study demonstrates that wheat 

resistance to Fusarium head blight is governed by an 

interconnected network of gene modules involved in both 

direct defense and systemic signaling responses. The 

identification and validation of key hub genes provide 

valuable candidates for future functional studies, such as 

gene silencing or overexpression analyses. Furthermore, 

these genes represent promising targets for the development 

of molecular markers in breeding programs. By integrating 

multiple resistance mechanisms through pyramiding of 

complementary genes from distinct defense networks, it may 

be possible to develop wheat cultivars with stable, durable, 

and multifaceted resistance to FHB. Such advances would 

contribute significantly to sustainable agriculture and long-

term food security. 
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 چکیده

مرکب    ، خوشه  ی ومی فوزار  ت ی بلا  یماریب گونه  از  مخرب   یکی ،  Fusarium graminearumناشی    ن ی تراز 

هم  گندم  یهایماریب که  است  مرطوب  و  مناطق گرم  بارندگیدر  با  دوره گلدهی  های شدید، شدت  زمانی 

  شناسایی جهت  زمانیریزآرایه های تحلیل سیستماتیک داده این مطالعه با هدف  کند.خسارت آن را تشدید می

  این بیماری انجام شد.   مولکولی پاسخ گندم به  سازوکارهایو درک  ،  بیانهم های  خوشه  ،کلیدیکانونی  های  ژن

پایگاه داده بیان   از(،  Wuhan 1)  1و ووهان  (  Nyubai)  ، نیوبایژن دو رقم گندم مقاوم  انیب  هی زآرای ر  یهاداده

ها با آن   (Batch effectای )دستهاثر    یسازنرمال  و پس از  استخراج  GEO  (Gene Expression Omnibus)ژن  

الگور از  بهرهحذف    ComBat  تمی استفاده  با  سپس  ازگردید.  همبستگ  لیتحل  گیری  )ژن  یشبکه   Geneی 

Correlation Network Analysis  ،)850   زنیمایه  طی دار شرای کنش معنژن با برهم  ( زمان ×FDR < 0.05شناسا ) یی  

  ی ژن  ۴0۲و    ۴۴8  زی متما  وشهدر دو خ  k-means  تمی توسط الگور  تنش  طی در شرا  انیب  یو بر اساس الگوها

سازی  آنالیز غنیژن کانونی با بیشترین درجه اتصال برای هر خوشه تعیین شد.     10در نهایت،    شدند.  یبندگروه

 MAPK  یرسانامیو پ  ونیگلوتات  سمی، متابول ABC  یهادهنده انتقال  یرهایمس  یسازبا فعال   یکخوشه  نشان داد  

  . در مقابل کندی م  فای پروتئاز ا  یهاگلوکاناز و مهارکننده  ناز،یتیک  یهاژن   قی از طر  میدر دفاع مستق  یدینقش کل

 داز ی و گلوکوز  نازیک  یهاژن  قی از طر  کیستمیو س  یهورمون  یرسانامیپ  یرهایبا مشارکت در مس  خوشه دو

 د ییرا تأ  جی صحت نتا   نیز  مستقل  RNA-Seq  یهابا داده  ی. اعتبارسنجدی نمایم  یگرواسطه   را  هی ثانو   یپاسخ دفاع

های این پژوهش مبنای ارزشمندی برای مطالعات عملکردی آینده و توسعه نشانگرهای مولکولی  یافته  .کرد

 .کندمقاومتی فراهم می 

 . Fusarium graminearumبندی، سازوکار دفاعی، ، گندم، خوشهریزآرایه کلیدواژگان:
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 مقدمه

به عنوان سومین غله از لحاظ سطح زیر     (Triticum aestivum)مگند

 Bertassello et)کشت، نقش محوری در تامین امنیت غذایی جهانی دارد  

al., 2023).  ( بلایت فوزاریومی خوشهFusarium head blight)   که با نام

  مرکب   یگونه توسط  اغلب    شود،ی شناخته م  زین   (head scabاسکب خوشه ) 

Fusarium graminearum  بیماری  .  شودی م  جادیا تنها به کاهش  این  نه 

می  منجر  محصول  بلکه  عملکرد  مانند    هاییزهر قارچتولید  با  شود، 

را  نیز می (  Deoxynivalenol)  نیوالنولکسی ئو د دام  انسان و  تواند سلامت 

 .(Ma et al., 2025)  تهدید کند

آلودگی گندم به بیماری بلایت فوزاریومی خوشه عمدتاً در مرحله گلدهی  

ها  در شرایط مرطوب )رطوبت  دهد، زمانی که آسکوسپورها و کنیدیومرخ می

بارندگی بالا یا  با مدت طولانی خیس  نسبی  های مداوم( و دمای بالا همراه 

خوشه میبودن  جوانه  طر  قارچزنند.  ها  طب   قیاز  به    کولیکوت  ای  یعیمنافذ 

م   یهاگل نفوذ  ا کندی گندم  طول  در  ترشح    ند،ی فرآ  نی.  با   یهام یآنز قارچ 

را    هیاول  آلودگی  هازهر قارچ  تولیدو    یسلول   وارهید  ،کولی کوت  کنندهه یتجز

  ی رنگ رو  یصورت  یهاوم یسل ی ها، تجمع مشدن سنبله   دی سفآورد.  بوجود می 

  جاد یا   و نهایتاًآلوده    یهاسنبله   ی( رویوم تسی )پر  ره یاجسام ت   دی هر سنبله، تول

ب از    رنگ   د یو سف   دهیچروک   یهادانه  بلایت فوزاریومی خوشه    یمار یعلائم 

  ز یگندم متما  یدگیطوقه و پوس  یقارچ  یهایمار یب  ریاز سا  آن راهستند که  

   .(Al-Hashimi et al., 2025)  کنندی م

فوزاریومی خوشه    به  مقاومت پیچیده    در بلایت  کمی  یک صفت  گندم 

  )مقاومت   Iمقاومت نوع    شود:مختلف کنترل می   پنج ساز و کار   توسط  است و

نفوذ ریسهاز جوانهاولیه(،    نفوذ  برابر  در  بافت زنی اسپورها و  به  های قارچ 

مکانیسم  طریق  از  شدن  میزبان  بسته  هیدروژن،  پراکسید  تولید  مانند  هایی 

.  (Zhang et al., 2012) کندها و تقویت دیواره سلولی جلوگیری می روزنه

 بیمارگر از انتشار    خوشه(  در   بیماری  گسترش   کردن  )محدود  IIمقاومت نوع  

 Xu)  کندها ممانعت می های آلوده به محور خوشه و سایر سنبلچه از سنبلچه 

et al., 2022)  نوع. مقاومت  III   با تجزیه یا تغییر   ها(زهرقارچ  تجمع  )مهار

 .(Bai et al., 2001)  کندساختار سموم قارچی در دانه، تجمع آنها را مهار می 

تا   Iنوع مقاومت های مشابه با مکانیسم   دانه(  آلودگی   )کاهش IV مقاومت نوع

  مقاومت نوع   (.Gong et al. 2020)  دهدرا کاهش می آلودگی دانه    III  نوع

V  مستقیم    بیماری(  به  )تحمل مهار  کاهش  بیمارگربدون  به  گیاه  تحمل   ،

تا به امروز،   .(Ma et al., 2020)  دهدعملکرد ناشی از بیماری را افزایش می 

اند که شده   یی آن شناسا  شاوندانی در گندم و خو  یصفت کم   گاه یصدها جا

مرتبط   یهااز ژن  یار یبس  ن،یعلاوه بر ا.  اندغالب آنها هنوز کلون نشده   یهاژن

اند و مشخص شده   یاز نظر عملکردبلایت فوزاریومی خوشه  با مقاومت به  

اخ  یکیولوژ یب  یعملکردها م  یبررس  راًیآنها  در  است.   هایگاهیجا   انیشده 

حال، تنها   نی با ا. اندشده  ی( رسماً نامگذار Fhb1-Fhb9، نه ژن )یصفت کم

بر مقاومت به   یاعمده   ر ی، که هر کدام تأثFhb7و    Fhb1مربوط به    یهاژن

خوشه فوزاریومی  موضع  بلایت  صورت  به  اند  شده   سازیهمسانه  ی دارند، 

(Ma et al., 2025)  . 

  ی هزاران ژن در پاسخ به آلودگ بیان ژن  اند که  نشان داده   هابیان ژن  مطالعات 

 یهاکال یراد   دیتول   ،یهورمون  رسانیپیام  یرهایو مس   کندمی  رییتغ  ومیفوزار 

 Al-Hashimi)  هستند  ریپاسخ درگ  نیدر ا  یسلول  یو بازساز  ژنیآزاد اکس

et al., 2025)  ،حال این  با  شبکه درک  .  و  زمانی  این هماهنگی  میان  ای 

ژنی  واکنش    و   زمانهم   صورت به   ژنی  هایمجموعه   کدام  اینکه   یعنیهای 

  کانونی   یا  محوری  نقش   هاژن   کدام  و  شوندمی   سرکوب   یا  فعال  یافتهسازمان

 است.  ناقص  هنوز  ،سازی پاسخ بر عهده دارندرا در هماهنگ 

همبستگ  لیتحل  Gene Correlation Network)  یژن   یشبکه 

Analysis=GCNAی ب  ک(  با    یک یوانفورماتیروش  که  محاسبه است 

و همبستگی ژنی ها به یک شبکه ها و تبدیل آنهای زوجی بین ژنهمبستگی 

و    یمولکول  ی(، به درک بهتر سازوکارهاتی )پُراهم  کانونی  یهاژن   ییشناسا
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اگرچه مطالعات  .  (Stuart et al., 2003)  کندی کمک م  یدیکل  یهاکشف ژن 

ترانسکریپتومیک   ارزشمندی  تاکنون  تفصیلی  باره  اطلاعات  این  فراهم  در 

های کانونی که بیانی و ژن های هم خوشهاند، شکاف مهمی در شناسایی  کرده

کنند، باقی مانده است. تعیین  نقش مرکزی در تنظیم پاسخ به تنش را ایفا می 

  و   گندم  دفاعیتواند به درک بهتر ساختار شبکه  ها می کانونو  ها  خوشهاین  

 برای   زیستی  نشانگرهای  توسعه  یا  ژنتیکی  اصلاح  برای  بالقوه  اهداف   کشف

 .(Sari et al., 2019)کند   کمک بیماری زودهنگام تشخیص 

گندم آلوده    پتومیترانسکر  ی زمان  یهااز داده   یریگپژوهش، با بهره   نی ا  در 

از  F. graminearumبه   همبستگی  ،  بر  مبتنی  ژنی   یی شناسا  یبراشبکه 

این  هر خوشه استفاده شد.    کانونی  یهاو استخراج ژن   انیهماهنگ ب  یالگوها

و (  Nyubai)  نیوبای  در ارقام مقاوم گندم  دفاعیمطالعه الگوهای زمانی پاسخ  

کند، با تأکید  پس از آلودگی را شناسایی و توصیف می (  Wuhan 1)  1ووهان  

.  دهندهایی که بین شرایط تنش و کنترل الگوهای زمانی متفاوتی نشان می بر ژن

برای مهم    کانونیهای  به فوزاریوم و ژن  دهنده  های پاسخخوشهدر نهایت نیز  

به  عملکردی  برنامه مطالعات  در  مقاومت  نشانگرهای  اصلاحی  عنوان  های 

 .گردندمعرفی می 

 ها مواد و روش

 ها داده 

مجموعه   حاضر،  بررسی  انجام  شناسهداده برای  با  ژن  بیان     هایهای 

GSE54552  و  GSE54553  داده بیان ژن    از پایگاه عمومیGEO  (Gene 

Expression Omnibus )    قرار گرفتاستخراج استفاده  مورد  . مجموعه  و 

های  از خوشه   Affymetrixهای ریزآرایهحاوی پروفایلGSE54552   داده

بود که با هدف مقایسه  (Nyubaiبه بیماری نیوبای ) رقم گندم بهاره مقاوم

تیمار    مقایسه بادر  قارچ عامل بیماری  الگوهای بیان ژن در پاسخ به آلودگی با  

زنی و با دو تکرار برای  روز پس از مایه   ۴و    ۲،  1، در سه زمان  (آب )شاهد  

. (Kosaka et al. 2015)  نمونه( تولید شده بود   1۲)در مجموع    حالتهر  

م ووهان مربوط به رقم مقاو  هایبیان ژن  الگوینیز  GSE54553   مجموعه داده

1  (Wuhan 1)  شد، اما با  های زمانی یکسان شامل میشرایط مشابه و بازه  در

طرح تکرار متفاوت )یک تکرار برای روز اول و دو تکرار برای روزهای دوم  

.  (Long et al., 2015)  نمونه (   10در مجموع    پس از آلودگی و  و چهارم

کار گرفته شد. به  هاپ ی چ   نی ب  فنی   هایتفاوت   حذف   یبرا  یل یکوانت  یساز نرمال 

ها در هر نمونه برحسب رتبه فلورسانس پروب   گنالیس   ریروش، مقاد  نیدر ا

شد    نی گزیجا  هانمونههمه    انیم  ریمقاد  نی انگ یهر رتبه م  یمرتب شدند و برا

ادغام مقاد  کسانی  هاگنال یس  عیتا توز  با روش   ریشود. سپس  تعدیل   پروب 

تمامی محاسبات و .انجام شد RMA در چارچوب(  median polishمیانه )

 . اجرا شدند( 4.5.1ه )نسخ R افزار های بیوانفورماتیکی در محیط نرمتحلیل 

 ها و بررسی توزیع نمونه ای دسته اثر  تصحیح

که   آنجا  مطالعه  نمونهاز  دو  از  تابع،  بودندمختلف  ها  از  استفاده   با 

ComBat     بستهاز (J. Zhang et al., 2020) sva ای حذف شداثر دسته .  

ها بر )رنگ  ComBat  های مقدار بیان برای هر نمونه قبل و بعد ازپلات باکس

همچنین آنالیز    .ها بررسی شودتا تغییر توزیع  ندمطالعه( رسم شد  أاساس مبد

ارزیابی Principal Component Analysis = PCAمولفه اصلی ) ( برای 

های این مطالعه نابرابر بودن  یکی از محدودیت ای انجام شد.  حذف اثر دسته

مجموعه  بین  زیستی  تکرارهای  استفاده تعداد  داده  به   های  است؛   ویژهشده 

GSE54553    در برخی نقاط زمانی تنها یک تکرار دارد. هرچند از ComBat 

 limma بسته  empirical Bayes  ای و از روش برای تصحیح اثرات دسته

طور  این تدابیر نتوانند به شاید  ،  شدبرای تثبیت برآوردهای واریانس استفاده  

کامل اثرات کاهش توان آماری یا پتانسیل افزایش نرخ اشتباه چندآزمونی ناشی  

هایی که در  حذف کنند. بنابراین نتایج مربوط به ژنبندی نامتوازن را  از نمونه

قرار دارند باید با احتیاط تفسیر شوند. در آینده، افزایش   FDR یمرز آستانه 
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تکرارها ژن  تعداد  تجربی  اعتبارسنجی  نمونه   منتخب های  یا  مستقل  در  های 

 .  تواند اطمینان بیشتری در مورد پایداری این نتایج فراهم آوردمی 

 کنش دارای برهم های شناسایی ژن 

 expression ~ cultivar + classل  برای هر ژن یک مدل خطی با فرمو 

× Time  ها از دو مطالعه مستقل که هر یک بر روی یک رقم  . دادهبرازش شد

متفاوت انجام شده بودند با همدیگر ترکیب شدند و رقم به عنوان یک عامل  

تفاوت (  Fixed effect)ثابت   کنترل  منظور  زمینهبه  بین  های  ژنتیکی  ای 

مدل، این  در  شد.  گنجانده  مدل  در  شردهنده نشان    class مطالعات،  ایط  ی 

)مایه آب(آزمایش  یا  بیمارگر  با  شده    های بازهی  دهنده نشان    Timeو  زنی 

مایه  ۴و    ۲،  1) زمانی از  با بسته بود  زنی روز پس     limma ی. برازش مدل 

(Ritchie et al., 2015)  مقادیر  .انجام شد p    کنشمربوط به برهم  class 

× Time   روش با  چندآزمونی  تصحیح  و  شد  – Benjamini  استخراج 

Hochberg   هایی کهانجام گردید. ژن  FDR < 0.05    های عنوان ژن داشتند به

هدف ما یافتن الگوهای مشترک پاسخ  د.دار انتخاب شدن کنش معنی دارای برهم 

که در هر دو  ( class × Timeو برهمکنش class اثر)  در طول زمان تنشبه 

 (cultivar) های عمومی، رقمپاسخبود. برای تمرکز بر این   شودرقم دیده می 

ای بین دو های ژنتیکی زمینه ثابت جهت کنترل تفاوت صورت یک عامل    را به

ای بین ارقام حذف شود. لازم به  های پایهوارد مدل کردیم تا اختلاف مطالعه  

 نبود.  اولهای اختصاصی هر رقم هدف مرحله  ذکر است که شناسایی پاسخ

  وابستگی دهنده  نشان  که   (cultivar × class × Time)طرفه  سه  برهمکنش

  بیشتری   آماری  توان  و  آزادیبه رقم است، نیازمند درجه     time × class پاسخ

  به   منجر  است   ممکن   هانمونه   کم  تعداد  و  تکرارها  نابرابری  خاطر به  و   است

تر انتخاب شد  شده ساده بنابراین مدل اصلی گزارش د.  شو  ناپایدار   برآوردهای

تر مشخص تا برآوردها پایداری بیشتری داشته باشند و الگوهای مشترک به

 . گردند

 و شاهد(  مربوط به بیماریهای ساخت الگوهای زمانی )تفکیک نمونه 

زمانی    بازهمیانگین بیان در هر    ،(FDR < 0.05)  شدهبرای هر ژن انتخاب 

و گروه شاهد  زنی شده با بیمارگر  مایههای گروه  صورت جداگانه برای نمونه به

دست آمد: یکی برای محاسبه شد. در نتیجه برای هر ژن دو سری زمانی به 

  بندی زمانی و دیگری برای گروه شاهد. خوشه   زنی شده با بیمارگر مایهگروه  

انجام شد و روندهای گروه شاهد    مربوط به بیماریهای گروه  مبتنی بر میانگین 

 . برای مقایسه نگهداری شدند 

 مربوط به بیماری ها بر اساس روندهای زمانی در گروه  بندی ژن خوشه 

ژن خوشه زمان  بندیِ  هر  در  بیان  میانگین  ماتریس  روی  بر  برای ها 

بیمارگرمایههای  نمونه  با  شده  الگوریتم  زنی  از  استفاده    k-means با 

(Hartigan & Wong, 1979)  شد خوشه   و   انجام  از  تعداد  استفاده  با  ها 

شاخص (Kodinariya & Makwana 2013)  (Elbow)   آرنج  روش   و 

( به Silhouette)  (Rousseeuw, 1987)سیلهوت  و  صورت ارزیابی 

 ترکیبی انتخاب شد.  

  ی مرکزیّتسازی داخل هر خوشه و محاسبه شبکه 

زنی  مایههای گروه  ها با استفاده از نمونهای از ژنبرای هر خوشه، شبکه 

بیمارگر   با  شد شده  پیرسون.  ساخته  همبستگی   Pearson)  ماتریس 

Correlation Matrix)  وزن هر یال.  ها محاسبه شدبین زوج ژن  (edge) 

گرفت قرار  همبستگی  مطلق  مقدار  )یال   .برابر  مطلق  اتصالات  مقدار  با  ها( 

تولید  دار از ماتریس مجاورت گراف وزن.  حذف شدند  7/0همبستگی کمتر از  

مقدار  ژن  هر  برای  و  )  شد  اتصال  عنوان به (weighted degreeدرجه 

وزن  یال مجموع  گردیدهای  محاسبه  آن  به  متصل   ,.Stuart et al)  های 

نیز مربوط به هر خوشه  همبستگی ژنی  شبکه    ریتصاو.  ( یلیتکم  لیفا)  (2003

 اند. ارائه شده  یل یتکم لیدر فا

 ها  انتخاب کانونی 

)تعداد اتصالات هر ژن در   اتصالدرجه    ن ی، ده ژن با بالاتر خوشهدر هر  

  ان یب  ر ییکانونی، تغ   ژن  هر  یکانونی انتخاب شدند. برا  یهاعنوان ژن شبکه( به 
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.  دیمحاسبه گرد    log2(fold change) صورت به   کنترلو    تنشهای  نمونه   نیب

  رات ییشد تا تغ   لیتبد  Z (Z-score)  هر ژن به نمره  یسپس برا log2FC ری مقاد

 شیافزا  یتر الگوهاواضح   شینما  یباشد. برا  سهیمقا  ها قابلنمونه   نی ب  ینسب

ب کاهش  حرارتی  ط،یشرا  نیب  انیو  پا  نقشه   استانداردشده  ریمقاد  هیبر 

(Z-score)  شد میترس. 

 شناسی و مسیر آنالیز هستی

براساس  ریمس   ( وGene ontologyشناسی ژن )هستی یساز ی غن آنالیز  

ژن از  کیوتو  دانشنامه  داده  )پایگاه  ژنوم  و   Kyoto Encyclopedia ofها 

Genes and Genomes = KEGG  ) ها با بیان  ژن  یهابا استفاده از شناسه

 انجام شد.  خوشههر  برای افتراقی

 کانونی  یهامتقابل ژن   یاعتبارسنج

مجموعه    کی از    کانونی مطالعه حاضر،  یهامتقابل ژن   یاعتبارسنج برای  

پاسخ  RNA-Seq  (GSE113128)  داده به  بلایت   مربوط  بیماری  به    گندم 

پن و همکاران    مطالعهدر    .(Pan et al., 2018)شد  استفاده    ی خوشهومیفوزار 

(Pan et al., 2018)ترانسکر پاسخ  ژنوت  کسیپتومی ،  گندم   پی چهار 

  از آنها   ی منتجو نسل بعد 1و ووهان    ه بیماری نیوبایمقاوم ب  هاینیلاارقام/)

قارچ با استفاده با  زنی  مایه( پس از  Shaw  به بیماری  حساس رقم  و    HC374  و

کانونی شناسایی شده در    یهاژن   .بررسی شده است  RNA-Seqاز فناوری  

به (  Ensembl Plantsپایگاه ژنوم انسمبل گیاهی )   با استفاده از این مطالعه  

 شدند.  ینقشه بردار  RNA-Seqمربوطه در مجموعه داده  یهاژن

 نتایج 

استخراج  الگوهای  اینکه  از  اطمینان  منظور  ژنشده به  بیان   ،ی 

پاسخدهنده بازتاب نه  ی  و  باشند  فوزاریومی  آلودگی  به  گندم  زیستی  های 

دسته تفاوت اثرات  ابتدا وجود  مطالعات،  بین  تکنیکی  منبع های  از  ناشی  ای 

های خام تحت تأثیر  های اولیه نشان داد که داده ها بررسی شد. بررسی نمونه 

می تفاوت که  دارند  قرار  مطالعات  بین  سیستماتیک  نتایج  های  تفسیر  تواند 

در گام نخست، اثرات تکنیکی  برای رفع این مسئله،  زیستی را مخدوش کند.  

نمونه منبع  از  روش  ناشی  از  استفاده  مقایسه  ComBat با  گردید.  ی حذف 

ها قبل و بعد از تصحیح نشان داد که پیش از اصلاح، توزیع مقادیر  پلات باکس

تفاوت محسوسی داشت، در حالی که پس   )دو مطالعه(  هابیان ژن بین دسته 

 (. 1)شکل    طور قابل توجهی کاهش یافتند ها بهاین تفاوت  ComBat از اعمال

a 

 
 



 421- 442: 1403سال  / 4/شماره 60های گیاهی/جلد  بیماری
 

 

 430 

b 

 
 دو مطالعه   نیای( ب)اثر دسته  کیستماتیکه اختلاف س حیاز تصح شیپ Fusarium graminearum-در پاتوسیستم گندمژن  انی ب مقادیر عیتوز (a) .1شکل 

GSE54552  ( رقمNuyBay وبه رنگ سبز ) GSE54553 (رقم Wuhan1  را نشان م به رنگ آبی ) دهدی . (b) اثر  حی ها پس از تصحداده  شدهکنواخت ی عیتوز

 است.  دهیرا بهبود بخش یریپذسه یمقا تیای که قابلدسته 

Figure 1. (a) Distribution of gene expression values in wheat-Fusarium graminearum pathosystem before correction, showing 

systematic differences (batch effect) between the two studies GSE54552 (green) and GSE54553 (blue). (b) Uniform distribution of data 

after correction for the batch effect, which improves comparability. 

مؤلفه  اصلیتحلیل  از    (PCA)  های  پیش  کرد.  تأیید  را  بهبود  این  نیز 

داد  ها را توضیح می از واریانس کل داده    ٪ 36/75 (PC1) ی اولتصحیح، مؤلفه 

نمونه  از یکدیگر جدا می اساس مطالعه ها عمدتاً بر  و  مبدأ  از  ی  شدند. پس 

 جداسازی  زمانهم   و  یافت  کاهش  ٪7/۲3به   PC1 ای، سهمحذف اثر دسته 

. شد  ترواضح  شاهد  هاینمونه  و  بیمارگر  با  شدهزنیمایه  هاینمونه   بین  زیستی

پوشانی هم  PCA فضای  در   مختلف  مطالعات   به   متعلق  هاینمونه   همچنین

 (. ۲)شکل   بیشتری نشان دادند

می  نشان  نتایج  این  مجموع،  دسته در  اثر  تصحیح  که  برای  دهد  ای 

آلودگی فوزاریومی   به  گندم  پاسخ  ژن در  بیان  الگوهای واقعی  آشکارسازی 

های اعتمادتری برای تحلیل شده مبنای قابلهای اصلاح ضروری بوده و داده 

 بندی زمانی و تحلیل شبکهدار، خوشهکنش های برهمبعدی شامل شناسایی ژن

 .کنندفراهم می 
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b a 

 ایقبل از تصحیح اثر دسته  - Fusarium graminearumهای زیستی در پاتوسیستم گندمبرای بررسی توزیع نمونه  (PCA) های اصلی تحلیل مؤلفه   .2شکل 

(a)   ایدسته و پس از تصحیح اثر (b) ها مربوط به دو مطالعه مستقل شاملارائه شده است. دادهGSE54552  ( رقمNuyBay ،  و●نشان داده شده با ) GSE54553 

  همپوشانی  افزایش و مطالعه  منبع از ناشی  تفکیک کاهش موجب ایدسته  اثر تصحیح اعمال که  دهدمی  نشان نتایج. هستند ( ▲نشان داده شده با ، Wuhan1رقم )

 است. شده  زیستی  هایویژگی  اساس بر هانمونه 

Figure 2. Principal component analysis (PCA) was performed to examine the distribution of biological samples in the wheat–

Fusarium graminearum pathosystem before batch effect correction (a) and after batch effect correction (b). The data originate from 

two independent studies: GSE54552 (cultivar NuyBay, indicated by ●) and GSE54553 (cultivar Wuhan1, indicated by ▲). The results 

show that batch effect correction reduced study-driven variation and increased the overlap of samples based on their biological 

characteristics . 

شدن اثر متقابل  دار  ی معنتوجه به  ژن با    850شده،های بررسیاز میان ژن 

های کلیدی انتخاب و به عنوان ژن  (FDR < 0.05)  زمان  ×آزمایش    شرایط

 و لهوت یس ار یدو معاز    استفادهبندی مورد استفاده قرار گرفتند. با  برای خوشه

شد که حاکی از وجود   نییخوشه تع  نه یبه عنوان تعداد به  k=2مقدار    آرنج،

   برای مقادیر وت هلیمیانگین شاخص س     .باشدها می دو الگوی متمایز در داده 

k     وت هلیسشاخص   . بیشترین مقدار میانگین(3)شکل    محاسبه شد  10تا    ۲از 

چین آبی در نمودار با یک خط نقطه   کهمشاهده شد   k = 2 ( در 5/0  )حدود

دهنده همگن  نشان    k = 2 در   وتهلیسشاخص   میانگین.  نشان داده شده است

ها است؛ با پذیری منطقی بین خوشه بودن نسبی اعضای هر خوشه و تفکیک 

می به وت هلیس شاخص   میانگین k افزایش کاهش  کیفیت  تدریج  که  یابد 

   .دهدتر نشان می بندی را پایین خوشه

 Within-Cluster Sum) ایخوشهمجموع مربعات درون  آرنج  روش در  

of Squares = WSS)   برای مقادیرk     مربوطه محاسبه و نمودار   10تا    1از 

  k به   k = 1 از WSS . در این نمودار کاهش چشمگیر( 3)شکل  رسم گردید

توجهی کند  طور قابلبه WSS ، نرخ کاهشk = 2  وجود دارد و پس از    2 =

بنابراین  می  انتخاب  k = 2 در  آرنجشود؛  نقطه  دارد.  خط  قرار  یک  با  شده 

به .  چین قرمز مشخص شده استنقطه  اولیه  الگوی کاهش تند  معنی آن  این 

به همراه دارد   WSS تنها کاهش نسبتاً کمی در  ۲فراتر از   k است که افزایش 

   .پذیر نیستها توجیهو بنابراین پیچیدگی مدل با افزایش خوشه

خوشه یک با    شامل  منجر به تشکیل دو خوشه   k-means بندی خوشه

  ن ی انگیروند م   سهی مقا  .(3)شکل    ژن مجزا شد  ۴0۲ژن و خوشه دو با    ۴۴8
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  ی خوشهمربوط به هر  و شاهد    شده با بیمارگرزنی  مایه  طیدر شرا  هاژن  انیب

 نشان داده شده است.  ۴در شکل 

؛ تعداد اتصالات  degree) اتصالدرجه    ن ی، ده ژن با بالاتر خوشهدر هر  

 ر ییهر کانونی، تغ  یکانونی انتخاب شدند. برا  یهاعنوان ژن هر ژن در شبکه( به 

محاسبه   log2(fold change) صورتبه  کنترل و    تنشهای  نمونه   نی ب  انیب

شد تا   ل یتبد Z (Z-score) هر ژن به نمره   یسپس برا log2FC ر ی. مقاددی گرد

 یتر الگوهاواضح  شی نما یباشد. برا سهیمقا ها قابلنمونه  نی ب ینسب  راتییتغ

 استانداردشده  ریمقاد  هیبر پا  نقشه حرارتی  ط، یشرا  نی ب  ان یو کاهش ب  شیافزا

score)-(Z   ژن   .شد  میترس حرارتی  در    هاینقشه  بیان  تعییرات  کانونی، 

  ۲،  1در سه زمان    مایه زنی شده با بیمارگر در مقایسه با شاهد را در   هاینمونه 

 . ( 5 )شکلدهد  نشان می  زنیروز پس از مایه  ۴و 

  

ها برابر با خوشه  نه یکه تعداد به دهندی هر دو روش به طور مستقل نشان م .(bآرنج ) و (a) تهولیروش س براساس( kها ) خوشه  نه یتعداد به انتخاب .3شکل 

 k=2بر اساس روش آرنج، مقدار  انتخاب شد. نه یبه عنوان تعداد به لوئتیعرض س  نیانگیم  نیشتریداشتن ب لیبه دل k=2، مقدار تهولیبر اساس روش س. است 2

 انتخاب شد.  نه ینقطه و سپس کاهش کندتر پس از آن، به عنوان تعداد به نی( تا اWSS) یاخوشه مجموع مربعات درون  دیکاهش شد لیبه دل

Figure 3. Selection of the optimal number of clusters (k) based on the silhouette method (a) and the elbow method (b). Both 

methods independently show that the optimal number of clusters is 2. Based on the silhouette method, the value k = 2 was chosen as 

the optimal number due to the largest average silhouette width. Based on the elbow method, the value k = 2 was chosen as the 

optimal number due to the sharp decrease in the within-cluster sum of squares (WSS) up to this point and then a slower decrease 

thereafter. 

 

 

 

 

a b 
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 Fusarium زنی باها در شرایط مایه خوشه، میانگین بیان ژندر هر  (b). 2و  (a) 1های ها در شرایط تنش و شاهد برای خوشه روند میانگین بیان ژن  .4شکل 

graminearum   دهنده شود. این الگو نشان)خط قرمز( با گذر زمان افزایش یافته، در حالی که در شرایط شاهد )خط سبز( کاهش یا ثبات ملایم مشاهده می

های زیستی دفاعی در دهنده فعال شدن پاسخاین افزایش بیان نشان .های زمانی مورد بررسی استها تحت شرایط تنش نسبت به شاهد در بازهافزایش بیان ژن

 . گندم تحت تنش قارچی است

Figure 4. Temporal profiles of mean gene expression under stress and control conditions for clusters 1 (a) and 2 (b). In each cluster, 

mean gene expression under Fusarium graminearum inoculation (red line) increased over time, whereas under control conditions 

(green line) it either decreased or remained relatively stable. This pattern indicates upregulation of genes under stress compared to 

control across the examined time points. The observed upregulation reflects activation of defense-related biological responses in 

wheat under fungal stress. 

های کانونی مربوط به خوشه یک  نتایج بلاست نوکلئوتیدی و پروتئینی ژن

ژن ژنهای  با  این  از  تا  پنج  که  داد  نشان  گیاهان  شامل   هاسایر 

Ta.22628.1.S1_at  ،Ta.22628.1.S1_x_at  ،

Ta.28208.1.A1_x_at  ،Ta.5024.1.S1_x_at    وTa.7874.2.A1_at 

ناشناخته  دارای   احتمالی  وسایر ژنعملکرد  دارای یک عملکرد  کدام  هر  ها 

نتایج بلاست های  ها با ژننوکلئوتیدی و پروتئینی این ژن   هستند. همچنین، 

  کننده   کد  یهاژنبا    TaAffx.131309.1.S1_x_atنشان داد که ژن    گندم

-fructokinase-2-like or fructokinase-1)  ۲  و  1  ناز یفروکتوک شبه

like)  ،  ژنTa.2278.2.S1_x_at    کننده    یهاژنبا   6  و  5،  ۴  ناز یت یک کد 

(chitinase 4-like  or -5-like or-6-like)  ،    ژنTa.22562.1.S1_at   با

شبه   ژن کننده  اندوکد  (  گلوکاناز -3،1- بتا)  13داز یگلوکوز -بتا-3،1-گلوکان 

(glucan endo-1,3-beta-glucosidase 13-like)،   ژن

TaAffx.27822.1.S1_at  رک یب -بومن یهامهارکننده کد کننده   ژناغلب با  

(Bowman-Birk inhibitors=BBI)  ژن    وTa.22212.1.S1_at   با

 (Autophagy-related protein = ATG8h)  8  یمرتبط با اتوفاژ   نیپروتئ

 ی دارند. همولوژ 

های کانونی مربوط به خوشه دو نتایج بلاست نوکلئوتیدی و پروتئینی ژن

ژن ژنبا  این  از  تا  چهار  که  داد  نشان  گیاهان  سایر  شامل های  ها 

Ta.4653.1.S1_at  ،TaAffx.98090.1.A1_at  ،Ta.28142.1.A1_at  

ها هر کدام  وسایر ژندارای عملکرد ناشناخته    TaAffx.51714.1.S1_atو  

نوکلئوتیدی و پروتئینی این   دارای یک عملکرد احتمالی هستند. نتایج بلاست 

 ژن اغلب با    Ta.21069.2.S1_a_a t ژن گندم نیز نشان داد که ژن  ها با ژن

-A  (glucan endo-1,6-beta داز یگلوکوز - بتا-6،1- گلوکان اندوکد کننده 

glucosidase Aداز یگلوکوز -بتا-6،1-گلوکان اندو  ا ( ی  B  (glucan endo-

1,6-beta-glucosidase B)،    ژن Ta.30200.1.A1_atکننده   ژنا  ب کد 

 fasciclin-like)  8مانند    نی کل یفاس  نوگالاکتانی آراب  ن یپروتئ
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arabinogalactan protein 8, FLA8)،    ژن Ta.7223.3.S1_x_at  ژن با 

 flavanone 3-dioxygenaseمانند )-۲ ژناز یاکسی د-3فلاوانون  کد کننده 

2-like)،    ژن TaAffx.131309.1.S1_at  ناز یفروکتوک کد کننده    ژناغلب با  

ژن   ،(fructokinase-2-like or fructokinase-1-like)  ۲  ای  و  1

Ta.9580.1.S1_at   و ژن    ۲  با یوریدین نوکئوزیدازTa.5450.1.A1_at   با

 همولوژی دارد )فایل تکمیلی(.  نی ترئون/نی سر ناز ی ک  نیپروتئ

های یک و دو بررسی  ها با بیان افتراقی، برای خوشهشناسی ژن نتایج هستی 

مولکولی، های هر خوشه در کارکردهای  دهند که ژنشد. این نتایج نشان می 

ها به ترتیب  اجزای سلولی و فرایندهای بیولوژیکی مختلف نقش دارند. یافته

جدول  شده  ۲و    1های  در  و ارائه  مسیرها  درباره  دقیقی  اطلاعات  و  اند 

 .کنندها در هر خوشه ارائه می عملکردهای غالب ژن 

 
 2، 1در زمان  Fusarium graminearumزنی شده با قارچ ( مایه Wuhan 1و  Nyubaiهای کانونی در ارقام گندم )نقشه حرارتی تغییرات بیان ژن  .5شکل 

هر ردیف نقشه حرارتی نمایانگر یک ژن کانونی است، به طوری که رنگ قرمز افزایش بیان و رنگ آبی کاهش بیان را نسبت به   .روز پس از مایه زنی  4و 

 دهد. مقیاس رنگی در کنار نقشه حرارتی نمایش داده شده است تا میزان تغییر بیان به صورت دقیق قابل مشاهده باشد. های کنترل نشان می نمونه 

Figure 5. Heatmap of changes in the expression of hub genes in wheat cultivars (Nyubai and Wuhan 1) inoculated with Fusarium 

graminearum at 1, 2 and 4 days after infection expression change, with red representing upregulation and blue representing 

downregulation compared to control samples. A color scale is provided alongside the heatmap to allow quantitative interpretation of 

expression changes..  Each row corresponds to a hub gene. Color intensity indicates the level of gene  

،  ها با بیان افتراقی در خوشه یکژن  روی  KEGG  ریمس  یساز ی غن   آنالیز

دهنده  مهم   ریمس   پنج انتقال  مسیرهای   ABC  (ATP-bindingهای  شامل 

cassette (ABC) transporters)(P-value : 0.000872)  متابولیسم  ،

، مسیر  (P-value : 0.000913)(  Glutathione metabolismگلوتاتیون )

، MAPK  (MAPK signaling pathway  )(P-value : 0.0013)رسانی  پیام

 Amino sugar and nucleotideی )دی و قند نوکلئوت  نهی قند آم  سمی متابول
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sugar metabolism)  (P-value : 0.00694)   بیمارگر -و برهمکنش گیاه

(Plant-pathogen interaction  )(P-value : 0.0442)   .داد در    نشان 

 : MAPK (P-valueرسانی دار شامل مسیر پیامخوشه دو نیز سه مسیر معنی 

گیاه(0.00294 برهمکنش   پیامانتقال  و    (P-value : 0.0113)بیمارگر  -، 

)اه یگ  یهاهورمون )Plant hormone signal transductionی   )P-

value : 0.0324  .مشخص شد ) 

دو خوشه  ۲0متقابل    ی اعتبارسنج در  شده  شناسایی  کانونی  مطالعه    ژن 

مربوط به   RNA-Seq  (GSE113128)  مجموعه داده  کی از    حاضر با استفاده

 ۲0ژن از این    7نشان داد که    ی خوشهوم یفوزار   گندم به بیماری بلایت  پاسخ

شامل    Ta.2278.2.S1_x_at)ناشناخته(،    Ta.5024.1.S1_x_atژن 

اندو)  Ta.21069.2.S1_a_at)کیتیناز(،   (،  داز ی گلوکوز -بتا-6،1-گلوکان 

Ta.4653.1.S1_at    ،)ناشناخته(TaAffx.131309.1.S1_at  

و ن یترئون /نی سر  ناز یک   نی پروتئ)  Ta.5450.1.A1_at)فروکتوکیناز(،    )

Ta.9580.1.S1_at  ( نوکئوزیداز ژن (  یوریدین  در مجموعه  با  موجود  های 

 PCAمتناظر بودند. آنالیز    داریمعنی بسیار  هایP-value   با  RNA-Seq  داده

های های حساس را از نمونهتوانند به خوبی نمونه ژن می   7نشان داد که این  

های تواند تأییدی بر اهمیت ژنمی   PCA(. نتایج آنالیز  6مقاوم جدا کنند )شکل  

 کانونی شناسایی شده در این پژوهش باشد.  

 

،  Ta.5024.1.S1_x_at ،Ta.2278.2.S1_x_at ،Ta.21069.2.S1_a_at)شده ژن همسان 7بر پایه بیان  (PCA) های اصلی آنالیز مولفه . 6شکل 

Ta.4653.1.S1_at ،TaAffx.131309.1.S1_at ،Ta.5450.1.A1_at   وTa.9580.1.S1_at   )و مجموعه  ریزآرایه مطالعه حاضرهای بین داده RNA-Seq  مستقل

(GSE113128 .) اند. محورهاگذاری شدهرنگ، شرایط کنترل )دایره( و شرایط مایه زنی )مثلث( ( قرمزمقاوم )، ( آبیها براساس حساس ) نقاط نمونه PC1 و PC2 

 حساس  هاینمونه   تفکیک به  قادر ژنی  کوچکدهد که بیان این مجموعه آنالیز نشان می  دهند. را توضیح می  (%8/79) از واریانس کل%  2/14 و % 6/65 ترتیببه 

 .کندها توسط این هفت ژن، اعتبارسنجی متقابل نتایج ما را تقویت می تفکیک گروه است. مقاوم از

Figure 6. Principal component analysis (PCA) based on the expression of seven aligned genes (Ta.5024.1.S1_x_at, 

Ta.2278.2.S1_x_at, Ta.21069.2.S1_a_at, Ta.4653.1.S1_at, TaAffx.131309.1.S1_at, Ta.5450.1.A1_at, and Ta.9580.1.S1_at) across the 

microarray data from the present study and an independent RNA-seq dataset (GSE113128). Sample points are colored according to 

susceptibility (blue) and resistance (red), and shaped according to control conditions (circles) and inoculated conditions (triangles). PC1 

and PC2 explain 65.6% and 14.2% of the total variance, respectively (79.8% in total). The analysis indicates that the expression of this 

small gene set is capable of discriminating susceptible from resistant samples. The separation of groups by these seven genes 

strengthens the cross-validation of our results. 
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 بحث

قارچ    که عمدتاً توسط  ( بلایت فوزاریومی خوشه)  خوشه  ی ومیفوزار   ت یبلا

زیواپرور  از   یک ی  شود،ی م  جادیا  Fusarium graminearum  نیمه 

 ت ی ریدر مد   ی گندم در سراسر جهان است. چالش اصل  یهایمار یب   نیترمخرب 

از  یامقاومت به آن است که توسط شبکه  دهی چی و پ یکم تی ماه ،یمار ی ب نیا

کنتر Vتا    I)انواع    مقاومت  سازوکارهای مطالعات شودی م  ل(  اگرچه   .

بلایت فوزاریومی  را در پاسخ به    یمتعدد  یهاژن   یمتعدد  ک ی پتومی ترانسکر

و    یزمان   یهماهنگ   ،یااند، اما درک ما از ساختار شبکه کرده   یی شناسا  خوشه  

هنوز ناقص   کنند،ی م  هدایت را دهیچ یپاسخ پ  نی )کانونی( که ا یدیکل یهاژن

ا بهره   نی است.  با  تحل  یریگپژوهش  رو  یژن  یهمبستگ شبکه    لیاز   یبر 

فهرست  ی گام  ،یزمان  یپتوم یترانسکر  یهاداده  از  بیان   هاژن  یساز فراتر  با 

شبکه   نیدر ا  یمحور   یهاو ژن  یانیبهم   یبرداشته و به کشف الگوهاافتراقی  

کنش معنادار زمان ×  برهم  یدارا  ژن    850ی روی  بندخوشه  پرداخته است.

 ۴۴8ی شامل خوشه یک با  دو خوشه )خوشه( اصل ییمنجر به شناسا  ط،یشرا

 شد.  زیمتما انیب ی با روندها ژن ۴0۲ژن و خوشه دو با 

های کانونی در خوشه  شناسی، مسیرها و بررسی نقش ژنآنالیز هستی

 یک 

گلوکاناز -3،1-بتاو    (Ta.2278.2.S1_x_at)  ناز ی تیک ی  هام ی آنز

(Ta.22562.1.S1_at  )  ییزای مار یمرتبط با ب  یهان ی پروتئعنوان  به  PR-3   و

PR-2  می آنزیمشناخته  این  ترتها  شوند.  اجزا  نی تی ک   ب یبه  گلوکان،    ی و 

 ,.Mahajan et al) کنندی م  تجزیهقارچ را    یسلول  وارهید  یدیکل  یساختار 

  تا روز چهارم   هاژن   نی ا  ان یب  ی جی تدر   دار معنی   ش ی افزادر این مطالعه  .  (2025

  ی اع پاسخ دف  کیدهنده  نشان تواند  به احتمال زیاد می،  ( در خوشه یک6)شکل  

  است.   زبانیو گسترش قارچ در بافت م   نفوذ   محدود کردن  یو مستمر برا  یقو

( به PR2گلوکاناز )- 3،1-( و بتاPR3)  ناز یت یک   ای دو ژن کد کنندهدر مطالعه 

مقاومت به بلایت   شیاند و افزاشده   انیاز حد ب   شی طور جداگانه در گندم ب

 ی انیبهم   .(Anand et al., 2003)فوزاریومی خوشه  در گلخانه مشاهده شد  

مطالعات    نیا در  ژن،  ا  یرو  دیگردو  مقاوم  برز   یرانیارقام  ن   یلیو    ز یگندم 

 Mahajan)  کندی م   جادیرا ا  یقوافزایی  هم  یراهبرد دفاع   کیگزارش شده،  

et al., 2025; Mendes et al., 2025; Mohammadizadeh-

Heydari et al., 2024).  

مطالعه   این  و  آنالیز هستیدر  کیتینازها  اندوکیتینازها،  فعال شدن  شناسی 

معنی  طور  به  را  کتین  یک  تجزیه  در خوشه  بیولوژیکی  فرایندهای  در  داری 

اولدهد که  می   (. مطالعات متعدد نشان1دهد )جدول  نشان می  ه یدر مراحل 

  Iو گلوکانازها که با مقاومت نوع    نازهایت یمانند ک   یدفاع  یهاژن   انیب  ،یآلودگ 

اغلب    یابد وافزایش می  ( مرتبط استیمار یب   هیگسترش اول  برابر)مقاومت در  

القا است  کی ل یسسال  د یاس  یرسانام یپ  یرهای مس  یبا   ,Sirangelo)  همراه 

و گلوکاناز نه تنها منجر به    ناز ی تیک   یهام یآنز   تی فعالاز طرف دیگر    .(2024

م  وارهید  می مستق   بی تخر تجز  شود،ی قارچ  قطعات  عنوان    شدههیبلکه  به 

با    یمولکول   یالگوها شناساPAMPs)  بیمارگر مرتبط  اشوندی م   یی (    ن ی . 

شده و    ییشناسا  اهی( در گ PRRsالگو )  صی تشخ   یهارنده یها توسط گمولکول 

. در گندم،  شوندی ( مPTI)  یمولکول  یاز الگوها  یناش   یمنیمنجر به فعال شدن ا

عمل کرده و با اتصال به   PRRبه عنوان    نی تی شونده به ک متصل   یهان یپروتئ

PAMPs مس مس   ی دفاع   یرسانام یپ  یرهای،  با فعال   ینازهای ک   ریاز جمله  شده 

 هیپا  یدفاع  یهاپاسخ  ر،یمس  نیشدن ا  ل . فعاکنند ی( را فعال مMAPK)  توژنی م

در این    .(Mahajan et al., 2025)  کند یرا القا م  PR  یهاژن  انیاز جمله ب

دار شناسایی شده در از جمله مسیرهای معنی  MAPK  رسانیپیام  ریمسمطالعه  

تمام این شواهد نشان دهنده نقش برجسته این کانونی  باشد.  خوشه یک می

   مولکولی است.ها )کیتینازها و گلوکانازها( در سطح ژن

از  (  TaAffx.27822.1.S1_at)  (BBI)  رکیب-بومن  یهامهارکننده 

که علاوه بر نقش حیاتی آن در تنظیم   هستند  نیپروتئاز نوع سر  یهامهارکننده 



...خوشه و  یومی فوزار تی ژن در دو رقم گندم مقاوم به بل انی ب  یزمان لیتحل و همکاران:  یامجد  

 

 

 437 

زا   درون  دانهپروتئازهای  رشد  طول  تنش،  در  به  پاسخ  و    یستیز   یهادر 

نیزستی رز یغ مختلف  م   ی   ,.Bashir et al., 2025; Xie et al)  شودی القا 

زنی افزایش داشته  پس از مایهبتدریج  در مطالعه حاضر بیان این ژن    .(2021

در گندم، مطالعات  زنی است. روز پس از مایه ۴و بیشترین افزایش مربوط به 

کاند  یاحتمال  BBI  یهاژن  ،یک یژنت  یبردار نقشه  عنوان  به   یبرا  ییدهای را 

گ  برنزه   اهچه یمقاومت  لکه  برابر  بلا  (Juliana et al., 2018)  در    ت ی و 

مهار   که  کردند  ییشناسا  (Sari et al., 2019)خوشه    یومیفوزار  با 

آنز  یپروتئازها )مانند  قارچ  توسط  و   ن یکوت  کنندههیتجز  یهام ی ترشح شده 

 کنند ی را مختل م  یدر نفوذ و کسب مواد مغذ  مارگر یب   ییتوانای(،  سلول   وارهید

(Xie et al., 2021)ژن کانونی، نقش بالقوه مهم  کی آن به عنوان  ییا. شناس

به   مقاومت  در  م  بلایت فوزاریومی خوشه  آن  برجسته  نظر   سازدی را  به  و 

  Iرسد این ژن هم با ممانعت از توانایی بیمارگر در نفوذ، در مقاومت نوع  می

   دخیل است.

در مطالعه    است  یمرتبط با اتوفاژ ATG8  (Ta.22212.1.S1_at  )   ژن

زنی است. این  روز پس از مایه  ۴حاضر بیشترین افزایش بیان ژن مربوط به  

  ی و خشکسال  ی مختلف مانند شور   یست ی رز یغ  یهاگندم، توسط تنش   ژن در 

 یقارچ  یزای مار یاز عوامل ب   یناش   یست یز   یهابه تنش   نیو همچن   شودی فعال م

سف م  یپودر   دکی مانند  دانه  .دهندی پاسخ  اتوفاژ   یهادر  جمله   ،یگندم،  از 

برنامهATG8  تیفعال مرگ  و  توسعه  با    ه یلا   کارپ،ی پر  یسلول  شدهی زیر ، 

از آنجایی که مقاومت نوع    .(Zhang et al., 2020 )دانه، مرتبط است   یرونیب

II    ژنبا محدود کردن بیمارگرها در ارتباط است، ممکن است   ATG8    در القا

 در ارتباط باشد.  IIمقاومت نوع 

-S  ونیگلوتات،  ترانسفرازها  لیکوز ی گل-UDPهای  ژن  IIIدر مقاومت نوع  

دهنده  رانسفراز ت انتقال  و   ،ABC  می گرفته  نظر  در  نماینده  عنوان  شوند  به 

(Sirangelo, 2024)  در این مطالعه مسیرهای متابولیسم گلوتاتیون و انتقال .

بلایت  دارترین مسیرهای دفاعی در پاسخ گندم به بیماری  از معنی  ABCدهنده  

شناسی نشان داد  در خوشه یک بود. همچنین آنالیز هستی  فوزاریومی خوشه  

-و فرایند تجزیه گلوتاتیون به ترتیب از معنی ترانسفراز  ون یگلوتات ت یفعالکه 

یک   خوشه  برای  بیولوژیکی  فرایندهای  و  مولوکولی  کارکردهای  دارترین 

به عنوان   ترانسفراز -S  ونیگلوتات(. در مطالعه پن و همکاران   1هستند )جدول  

. (Pan et al., 2018)یک ژن کانونی در سه ژنوتیپ مقاوم گندم معرفی شد  

 جو  و  گندم  در   خاصترانسفراز  -S  ونیگلوتات  خانواده  اعضای  سطح  افزایش

مسیر   است.   شده  مشاهدهبلایت فوزاریومی خوشه     به   مقاومت  با  ارتباط  در 

برابر سیستم دفاعی چندوجهی متابولیسم گلوتاتیون در گندم یک بلایت  در 

خوشه   قارچ  تنشسازی  خنثی .  است  فوزاریومی  سم  از  ناشی  ، اکسیداتیو 

غیرمستقیم  سم یا  مستقیم  سیگنال ،  هازهرقارچ زدایی  تقویت  و  دهی  تنظیم 

)فیتوآلکسین و    دفاعی گیاه از سنتز ترکیبات ضدقارچ  از جمله   ها(پشتیبانی 

 ABCهای  انتقال دهنده  .(Michlmayr et al., 2025)کارکردهای آن است  

های مرتبط با زهرها به خارج سلول و همچنین انتقال هورموندر خروج قارچ

 رها یمس   نی ا.  (Ma et al., 2025)دفاع از جمله سالسیلیک اسید نقش دارند  

شاخص به  تنهاهن برا  یهاعنوان  اعتماد  نوع    یقابل  محسوب   IIIمقاومت 

توسعه ارقام مقاوم    یبرا  ینژادبه  یهادر برنامه  دبخشیام   یبلکه هدف  شوند،ی م

 . هستند بلایت فوزاریومی خوشه گندم به 

رسد  شناسی به نظر میها، مسیرها و آنالیز هستیبا بررسی نقش کانونی ژن

ی )کیتینازها، گلوکانازها عوامل ضد قارچ  می مستق  د یبا تول   احتمالا  کی خوشه  

، مرگ برنامه Iدر مقاومت نوع    هیاول  جلوگیری از نفوذ و آلودگیدر    (BBIو  

زهرها و سم زدایی قارچ  II( در مقاومت نوع  ATG8   ژنریزی شده سلول )

( در مقاومت نوع  ABC)از طریق تجزیه گلوتاتیون و دفع آن با انتقال دهنده  

III .نقش دارد   
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های کانونی در خوشه  شناسی، مسیرها و بررسی نقش ژنآنالیز هستی

 دو 

بیان حاضر  مطالعه  اندوژن    در   داز ی گلوکوز -بتا-6،1-گلوکان 

(Ta.21069.2.S1_a_at بتدریج )زنی افزایش داشته و بیشترین  پس از مایه

 یقارچ  یهاگلوکان -6،1-بتازنی است.  روز پس از مایه  ۴افزایش مربوط به  

  واره ید   توانندی م  هام ی آنز  نی ا.  هستند   ی قارچ  یسلول  وارهید  یضرور   یاجزا

رشد    ،ریسه  لیمانند تشک   ییندهایفرآ  یکنند، که برا  بی قارچ را تخر  یسلول

 تواندی م   هیتجز   نی ا  مهم است.  ار یبس   یقارچ  یساختارها  ریو رشد سا  یومد یکون

الگوها  د یتول   دهندهپیام  یهاگلوکان عنوان  به  که  با    ی مولکول  یکند  مرتبط 

مPAMPs)  بیمارگر پروتئ  و  کنندی ( عمل  گندم،  به متصل   یهان ی در  شونده 

 یرسانام یپ  یرهای، مسPAMPsعمل کرده و با اتصال به    PRRبه عنوان    نی تیک 

  کنند ی ( را فعال مMAPK)  توژنیشده با مفعال  ینازهای ک   ریاز جمله مس  یدفاع

(Perrot et al., 2022).  رسانی  در این مطالعه مسیر پیامMAPK    از مسیرهای

معنی دار شناسایی شده در خوشه دو هم بود. با توجه به شواهد موجود به 

 در این پاتوسیستم باشد.  Iرسد این ژن کاندیدای مقاومت نوع نظر می

روز  1 (Ta.30200.1.A1_at) نوگالاکتانیآرابژن در مطالعه حاضر بیان 

مایه از  است.  پس  داشته  افزایش  بیشترین    نوگالاکتان یآراب  یهان یپروتئ زنی 

  اه، یرشد گ  یهااز جنبه   یار یدر بس   ی هستند کهسطح سلول   یهان ی کوپروتئیگل

تشک  ف  لیمانند  تعامل  تول  زیتما  ها،توهورمون یالگو،  پاسخ    دیبافت،    به مثل، 

 هیثانو  یسلول  وارهیو رسوب د  یگسترش سلول  ،ی و غیر زیستیست یز   یهاتنش 

. اما در مورد نقش آن در ایجاد مقاومت  (Pereira et al., 2015)  نقش دارند

 اطلاعاتی تاکنون منتشر نشده است.  بلایت فوزاریومی خوشه گندم به 

ژن بیان  حاضر  مطالعه    مانند -۲  ژناز یاکسی د-3فلاوانون    م ی آنز  در 

(Ta.7223.3.S1_x_at  )مایه از  و پس  بود  افزایش  حال  در  بتدریج  زنی 

-3فلاوانون    م ی آنززنی است.  روز پس از مایه  ۴مربوط به  بیشترین افزایش  

فلاونوئ   ژناز یاکسید سنتز  ف  دهایدر  عنوان  به  که  دارند   یهان یتوالکس ی نقش 

  اه یو از گ  کنندی عمل م  یمار یمقاومت در برابر ب  یهاو القاکننده   ی کروبیضدم 

  یی هاوانون فلا  دی در تولاین آنزیم  .  کنندی محافظت م  زایمار یدر برابر عوامل ب

ساکورانت م   نی مانند  که  دارد  گ  تواندی نقش  عوامل    اهیمقاومت  برابر  در  را 

 Magnaportheو    Fusarium fujikuroiمانند    یقارچ  یزایمار یب

oryzae  دهد  شیافزا  (Wang et al., 2022).   همچنین مشخص شده که

این آنزیم در پاسخ دفاعی اولیه کاج سفید  علیه بیماری زنگ تاولی کاج سفید  

(Cronartium ribicola  نقش دارد ) (Figueroa-Corona et al., 2024) .

دار شدن مسیر سنتز  و همچنین معنی   ژناز یاکسی د-3فلاوانون  افزایش آنزیم  

رسد نشان  به نظر می  ۲( در این مطالعه در خوشه  ۲دی ترپنوئیدها )جدول  

 دهنده دفاع ثانویه باشد. 

(  Ta.5450.1.A1_at)  ن ی ترئون/نی سر   ناز یک پروتئین    در مطالعه حاضر ژن 

  ن ی پروتئزنی بیشترین افزایش بیان را داشت. افزایش بیان  از مایهروز پس    ۴

روز    ۴(  HC374و    Wuhan 1در دو لاین مقاوم  گندم )  نی ترئون /نیسر  ناز یک 

مایه از  دیگر  پس  طرف  از  است.  شده  مشاهده  قارچ  با   ن یپروتئ زنی 

  ۲( کمترین افزایش بیان را در  Shawدر رقم حساس ) نازهای ک  نی ترئون /نیسر

 Pan)  اندزنی داشتند و مرتبط با حساسیت در نظر گرفته شدهروز پس از مایه

et al., 2018)  .دفاع    یاده یچ یپ  یهانقش   نی ترئون/ نیسر  ناز ی ک   نی پروتئ در 

  دست ن یی پا  رسانیپیام  یرهایاز آنها با فعال کردن مس   یبرخ   کنند،ی م   فایا  گیاه

 یهامثبت پاسخ  یهاکننده م ی مرتبط با دفاع، به عنوان تنظ  یهاژن  ان یب  شی افزا  ای

 زایمار یب توسط عوامل    توانندی م   گر ید  ی که برخ   یدر حال  کنند،ی عمل م  یدفاع

 نازهای ک   ن یخاص ا   یهادهند. درک نقش   شی را افزا  آلودگیتا    رندیهدف قرار گ 

 هایمار یدر برابر ب  دار یمقاومت پا  جادیا  یبرا  زای مار یو تعاملات آنها با عوامل ب 

  .(Mao et al., 2010) مهم است  ار یدر گندم بس 

نوکئوزیداز  یوریدین  ژن  حاضر  مطالعه    ۴(  Ta.9580.1.S1_at)  ۲  در 

  ن ی دی ور ی  یدازهاینوکلئوز زنی بیشترین افزایش بیان را داشت.  از مایهروز پس  

  ی که برا یندیفرآ  کنند،ی م هیرا تجز دهایهستند که نوکلئوز  ییهام ی آنز یاهیگ
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را به هم   یابیو باز   دی نوکلئوت  بی تخر  یرها یمس  رایمهم است ز   ار یبس  اهیدفاع گ 

به طور کامل درک نشده و    یمن یا   در اگرچه نقش خاص آنها    کند،ی متصل م 

  ن ی دی ور یبر نقش    قاتی تحق  یکه برخ  یدارد. در حال   شتری ب  قاتی به تحق  از ین

گ   ناز یک  دفاع  برابر    اهیدر  در  مقاومت  دارند  بیمارگرو   & Witte)  تمرکز 

Herde, 2024)  . های مرتبط با این آنزیم در به عنوان مثال افزایش بیان ژن

بیمارگر   از  ناشی  صنوبر  سیاه  لکه  بیماری  علیه  صنوبر  دفاعی  پاسخ 

Marssonina brunnea  (Guo et al., 2025)   به انگور در پاسخ  و در 

گزارش   Elsinoë ampelina  (Li et al., 2022)بیماری آنتراکنوز ناشی از  

ا با  است.  ا  دازهای نوکلئوز   نی د یور یخاص    یعملکردهاحال    نی شده   ن یدر 

است    یهمچنان موضوع بلایت فوزاریومی خوشه   و در مقاومت گندم به    نهیزم

 دارد.  شتریب یبه بررس از یکه ن

بیان   پژوهش  این  کننده    ژندر    ۲  ای  و  1  ناز ی فروکتوک کد 

(TaAffx.131309.1.S1_x_at  هم در خوشه یک و هم در خوشه دو در )

ممکن    کاهش بیان    اینزنی کاهش داشت.  روز پس از مایه  ۴ابتدا بدون تغییر و  

دهنده یک تغییر متابولیک عمدی باشد تا منابع انرژی را از رشد به است نشان 

 . سمت دفاع هدایت کند

دخیل    Iعلاوه بر این که در مقاومت نوع    خوشه دورسد که  به نظر می

 . دینمای را فعال م  ک یستم یو س  هیثانو های دفاعیپاسخ است،

 اعتبارسنجی نتایج 

مطالعه    ک یهفت ژن کانونی را در    انیب  یی که همسو   یاعتبارسنج   ج ینتا 

RNA-Seq  مستقل  (Pan et al., 2018)   از   یبه طور محکم   دهد،ی نشان م

پشت  قیتحق  یهاافتهیصحت   اکندی م   یبان ی حاضر  ب  یهمخوان  نی .  دو    نی که 

  ها ( مشاهده شده، نه تنRNA  یابیی و توال  هیزآرایمتفاوت )ر   کی پلتفرم تکنولوژ 

 ی هاژن   نی ا  یعملکرد  تیبلکه اهم  کند،ی م  تیرا تقو  لیتحل   نانیاطم   تیقابل

.  سازدی برجسته م  زیخوشه را ن  یومیفوزار   تیبلا  یمار یدر پاسخ به ب  یدیکل

 یی هام ی آنز  یبر مشارکت احتمال   یمبن  یگر یها شواهد دداده   نی به طور خاص، ا

ک   دازهایکلئوز نو  نازها،یفروکتوک   دازها،یگلوکوز   نازها،ی تی ک   رینظ  ینازهایو 

  ی مار یب  نیارقام مقاوم گندم در برابر ا  یدفاع  یهاسازوکار در    نی ترئون /نیسر

 . آورندی فراهم م

 پیشنهادات

ا شناسا  نی اگرچه  با    ی برا  یارزشمند  نشی ب  ،کانونی    ی هاژن   ییمطالعه 

  ی اما نقش عملکرد  کند،ی گندم مقاوم به بلایت فوزاریومی خوشه  فراهم م

  ی بر اعتبارسنج   د یبا  ندهی دارد. مطالعات آ  یشگاه ی آزما  د ییبه تأ  از یها نژن   نیا

شوند. علاوه بر    مرکزمت  RT-qPCRمانند    ترقیدق  یهاها با روش ژن   نیا  انیب

  ش یب  انیب  ای یمانند خاموش  ییهاروش   قیها از طرژن   یعملکرد  یبررس  ن،یا

است.    یضرور   یمار ی مقاومت به ب  پی فنوت  ی ابیمدل و ارز   اهانیاز حد در گ

به انتخاب    تواندی ها مژن   نی ا  هیبر پا  یمولکول   یتوسعه نشانگرها  ت،ی در نها

 دار ی با مقاومت پا  یارقام  جادیو ا  مقاومتژن    نیچند  یساز ی هرم  یبرا  ینژادبه

 یمار ی مقاومت در برابر ب  یهاسم ی با توجه به انواع مکان  و گسترده کمک کند. 

 یهاژن  عی بر تجم  دی با  یاصلاح   یبلایت فوزاریومی خوشه  در گندم، راهبردها

و    یچندوجه   یدفاع  ستمی س  کی  جادیا   یمستقل برا  یدفاع   یرهایمؤثر در مس 

حال، هدف    نی . با اابدی  ش یمقاومت افزا  ی کارآمد متمرکز شوند تا سطح کل

ت  ی ابیدست  د یبا  یی نها ب  ن یب   وازنبه  سا  یمار یمقاومت  مهم    یهای ژگیو  ریو 

ب   .مانند عملکرد باشد   یزراع برابر بلایت فوزاریومی   نی معمولاً  مقاومت در 

همبستگ  گندم  عملکرد  و  اگرچه    ی منف  یخوشه  دارد،    ی هاسازوکار وجود 

.  (Bashir et al., 2025)  اندرابطه به طور کامل شناخته نشده   نی ا  یمولکول 

همسانه   ییشناسا م   یها ژن  یساز و  با   تواندی مقاومت  برتر  ارقام  توسعه  به 

 ی من یبه ا   یابیحال، دست   نی مطلوب کمک کند. با ا  یهای ژگ یمقاومت بالا و و

چالش بزرگ است و با   ک یکامل در برابر بلایت فوزاریومی خوشه  همچنان  

تغ به  برا  ،یقارچ  یهات ی و جمع  ییوهواآب   راتییتوجه  مقاومت    یاصلاح 

 . (Zhang et al., 2023)   مستمر استتحقیقات   ازمندین دار یپا
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 گیرینتیجه

 هایشبکه   پیشرفته،  بیوانفورماتیکی  هایروش   از   استفاده  با  مطالعه  این

  بررسی   مورد  را   خوشه  فوزاریومی  بلایت  بیماری  به  گندم  پاسخ  مولکولی

  اثرات   حذف   در   ComBat  روش   آمیزموفقیت   اعتبارسنجی  با  ابتدا.  داد  قرار 

برای  بیان  هایداده تکنیکی،    با  سپس،.  شد  آماده  بعدی  هایتحلیل  ژن 

(  k=2) هاخوشه  بهینه تعداد  ،آرنج  و لوئتیروش س معیارهای کارگیریبه

  تحلیل .  گردید   تعیین  زمان  ×  شرایط  متقابل  اثر  دارای  ژن  850  برای

  و (  ژن  ۴۴8)  یک  خوشه:  کرد  آشکار   را  متمایز  الگوی  دو  بیان،  روندهای

 خوشه،  هر  در   کانونی  هایژن  آنالیز  و  شناسایی(.  ژن  ۴0۲)  دو  خوشه

  یک   خوشه  کلیدی  هایژن .  داد  نشان  را  دفاع  مکمل  و  پیچیده  هایسازوکار 

 و  گلوکانازها  کیتینازها،  مانند )  قارچی  ضد   عوامل  مستقیم  تولید  در   عمدتاً

  اولیه   نفوذ  از   جلوگیری   مسئول  که  دارند   نقش (  BBI  پروتئاز   هایمهارکننده 

تیپ    مقاومت )  زهرهاسازی قارچبیماری وخنثی  گسترش   کردن  محدود  و

I  ،II    وIII  )سازی فعال  در   دو  خوشه  کانونی  هایژن  مقابل،  در .  هستند  

 هافیتوالکسین   سنتز  جمله  از   سیستمیک،  و  ثانویه  دفاعی  هایپاسخ

دیدی -3  فلاوانون) مسیر  و    پروتئین )  رسانیپیام  و  (ترپنوئید اکسیژناز 

  ناشناخته   عملکرد  با  ژن  توجهی  قابل  تعداد  دارند. وجود  مشارکت (کینازها

.  دهد می   نشان  را  حاضر  دانش  در   مهمی   شکاف   کانونی،  هایژن  میان   در 

  برابر   در   پایدار   مقاومت  که  دارد   تأکید  نکته  این  بر  مطالعه   این   نهایت،  در 

  از   بلکه  خطی،  مسیر  یک   طریق  از   نه  خوشه  فوزاریومی   بلایت   بیماری

  به   مکمل  اما  مجزا  هایخوشه   این  بین  ایشبکه  و  پویا  همکاری  طریق

  استفاده   و  منتخب   هایژن   این  عملکردی  اعتبارسنجی   لزوم  و  آیدمی   دست

 ارقام ایجاد و ژن چندین سازیهرمی  برای نژادیبه هایبرنامه  در  هاآن از 

 . دهد می   نشان را مقاوم

 منافع تعارض 

 . وجود ندارد یتضاد منافع گونهچ یانجام مطالعه حاضر، ه  در 

 موازین اخلقی 

 در انجام این پژوهش تمامی موازین و اصول اخلاقی رعایت گردیده است.  
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