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آفات  نيتر ) از مهمTetranychus urticae Koch( يا كنه تارتن دولكه
 يكل طور به) است. .Phaseolus vulgaris L( ايلوب كننده بيتخر
مقاومت در مقابل كنه  اي تيحساس جاديدر ا يا دهيچيپ يژن يها شبكه

 يها از روش سامانه قيتحق نيدر ا نيهستند، بنابرا ليدخ يا تارتن دولكه
مربوط به  RNA-Seq يها منظور از داده نيا يشد. برا كار برده به يستيز

 انيب	سيكردن ماتر استفاده شد. پس از فراهم ايلوب اهيگ يتنش كنه تارتن رو
دار  وزن انيب شبكه هم زيبا استفاده از آنال يمولكول يها ها، شبكه ژن

)WGCNAها،  ماژول جاديقرار گرفتند. پس از ا ليو تحل هي) مورد تجز
قرار گرفت. بر  ليو تحل هيو تجز يها در هر ماژول مورد بررس ژن ردعملك

در پاسخ به تنش كنه تارتن  يافتراق انيژن با ب 699مجموع  ج،ياساس نتا
 مراتبي هسلسل يبند خوشه قياز طر انيب ماژول هم 7شدند كه در  ييشناسا

 يها برهمكنش ژن زيها  و آنال ژن يشناس يهست يگرفتند. بررس يجا
 پتومينشان داد پاسخ ترانسكر String يبا استفاده از بانك اطلاعات يديكل
 ها،نازيك نيكدكننده پروتئ يها امل ژنش شتريبا كنه تارتن ب يبه آلودگ ايلوب

انتقال  يرهايو مس ها تيساخت متابول ،يسيرونو يفاكتورها ها،زوريكاتال
در مقاومت را  ريدرگ يها ژن نيشتريب يا ه روزيبود. ماژول ف يهورمون اميپ

را با رقم مقاوم به  يهمبستگ نيشتريماژول و ماژول زرد، ب نيدارا بود كه ا
 يماژول مشك ن،يداشتند. همچن يروز آلودگ كيپس از پنج و  بيترت
 نيرا داشت. ا يبا رقم حساس پس از پنج روز آلودگ يهمبستگ نيشتريب

مقاومت به كنه تارتن  در ليدخ يمولكول يها سميمطالعه دانش ما را از مكان
 توانند يم قيتحق نيشده در ا يبررس يها ژن ني. همچندهد يم شيافزا
  شوند. يمقاومت معرف جاديا يبرا اصلاحي اهداف عنوان	به
  

 لوبيا،بياني،  ، شبكه همترانسكريپتوم ،ها همكنش ژنبر :يديلك يها واژه
 . اي دولكه كنه تارتن

Two-spotted spider mite (Tetranychus urticae Koch) is 
one of the most important pests of beans (Phaseolus 
vulgaris L.). Since, complex gene networks are involved in 
creating sensitivity or resistance against the two-spotted 
spider mite; therefore, in this research we used biological 
system methods to identify key networks. For this purpose, 
we used the RNA-Seq data related to the two-spotted 
spider mite stress on common bean plant. After providing 
the gene expression matrix, molecular networks were 
analyzed using weighted co-expression network analysis 
(WGCNA). After the modules identification, the gene 
functions in each module were investigated and analyzed. 
According to the results, a total of 699 genes were 
identified with differential expression in response to two-
spotted spider mite stress, which were placed in 7 co-
expression modules through hierarchical clustering. Gene 
ontology and interaction analysis of key genes using the 
String database showed that the response of common bean 
transcriptome to two-spotted spider mite infestation 
includes genes encoding protein kinases, catalysts, 
transcription factors, and metabolite production and 
pathways of hormonal message transmission. It is notable 
that among the most important genes that showed co-
expression, WRKY and lipoxygenase were highlighted. 
The turquoise module had the higher number of genes 
involved in resistance, and this module and the yellow 
module had the highest correlation with the resistant 
variety after five and one day of contamination, 
respectively. Also, the black module had the highest 
correlation with the sensitive variety after five days of 
contamination. In conclusion, this study increases our 
knowledge of the molecular mechanisms involved in 
resistance to the two-spotted spider mite. Also, the genes 
examined in this research can be introduced as breeding 
targets to create resistance. 
 
Keywords: co-expression network, Common bean, 
gene interaction, transcriptome, two spotted spider mite 
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  مقدمه
 نيتر از مهم يكي) Phaseolus vulgaris L.( ايلوب

درصد از  50در جهان است. كه حدود  ييمنابع غذا
 Broughton( كند يم مانسان را فراه يحبوبات مصرف

et al., 2003و  يمواد مغذ يبالا يمحتوا لدلي ). به
و  يمبارزه با گرسنگ دبخشينو ايلوب ،يتجار ليپتانس

 وجود ).Katungi et al., 2010درآمد است ( شيزااف
) Tetranychus urticae Koch( يا هكنه تارتن دولك

ه هر ساله كا است يلات لوبكمش نيتر ياز جمله جد
و  كند يبه كشاورزان وارد م يريناپذ جبران  يها انيز
  نهك. شود يصرف م ياديز  نهيآفت هز نيغلبه بر ا يبرا

اد به يخسارت ز جاديچون ا يليبه دلا يا تارتن دولكه
و  پتانسيل بالاي رشد جمعيت ،يزبانيع ميوس هدامن اه،يگ

دارد.  تيها اهم شك به آفتنسبت مقاومت  ايجاد ييتوانا
ها  شك هستند كه به آفت يا آفات گلخانه نياول از ها نهك

 ييدمثل بالايسرعت تول نيمقاومت نشان دادند و همچن
 يتارتن را به آفت يها امروزه كنه ات،ين خصوصيدارند. ا

محصولات  تيمكو  تيفكي ندهده پرخطر و كاهش
 لدلي . به)Kavousi, 2000( كرده است ليتبد ياهيگ

 در ها، كنه واسطه به زبانيكند بودن شكستن مقاومت م
 زيكنه ن يعيمقاومت توسط دشمنان طب نيكه ا صورتي

كنه  تيروش جهت كنترل جمع نيشود، بهتر ياري
 يها مقاوم خواهد بود. در واقع چون كنه اهانيكشت گ

در  ياريبس يها خوارند، چالش چندگونه يا دولكه ارتنت
وجود  زبانيبر مقاومت م هيها با تك كنه تيريشروع مد

چالش  نيت اولمقاوم سمينوع و مكان ييدارد و شناسا
  ).Onstad & Knolhoff, 2014است (
 انيب يبررس ژهيو به يمولكول يها پژوهش جينتا
در زمان تنش توانسته اطلاعات مربوط  يدفاع يها ژن

 شيو تحمل را افزا مارگرهايمقاومت به ب سميبه مكان
 يبرا يوتكنولوژيب يها داده و سبب هموارترشدن روش

شگرف  يها شرفتيارقام متحمل شود. با وجود پ ديتول
در مورد نحوه عمل  هنوز اهان،يژنوم گ يتوال نييدر تع
وجود دارد. امروزه  يها همچنان اطلاعات اندك ژن يبرخ

 انيب يبالا امكان بررس ييبا كارا ديجد يها ابداع روش
زمان فراهم كرده است. در واقع  هم طور بههزاران ژن را 

به حجم  توان يم ييها داده نيچن ليتحل و هيبا تجز
دست  يستيز يها ستمياز اطلاعات درباره س يشتريب
از  يكي انيم ني). در اSchaefer et al., 2017( افتي

و  كشف فعل  يدر درك رفتار سلول يديمسائل كل
ها است كه به كمك استنتاج  ژن نيانفعالات ب

. شود يها كشف م ژن نيارتباط ب يژن يها شبكه
كه در  باشند يها م از ژن يا مجموعه يژن يها شبكه

با هم تعامل دارند  ميرمستقيصورت غ سلول به
)Niemi, 2007 .(مرسوم در  ياز راهكارها يكي
ها  ژن نيارتباطات ب يها بررس سامانه يشناس ستيز
 يژن انيب هم يها ها به شبكه روش نياز جمله ا باشد، يم
 ني). در اSerin et al., 2016اشاره كرد ( توان يم

با هم در ارتباط هستند كه  يها در صورت ها ژن شبكه
 يو درون يرونيب طيها در پاسخ به شرا آن يانيب ليروفاپ

 & Zhangكند ( رييزمان تغ صورت هم سلول به

Horvath, 2005يكه برا ييها كي). ازجمله تكن 
 شود ياستفاده م يژن يميتنظ يها شبكه يساز مدل
ها  داده يبند خوشه يكه برا باشد يها م داده يدبن خوشه

 شود يها استفاده م در ژن دموجو يكيولوژياز اطلاعات ب
)Shih et al., 2004دار  وزن انيب هم يها ). در شبكه
)WGCNA(1ها را درون  ه، ژنكجاد شبي، پس از ا

ها تحت  دهد. ماژول يمجزا (ماژول) قرار م يها گروه
ل يه پروفاك شوند يف ميها  تعر از ژن يا عنوان خوشه

دارند  يگر همبستگيديكها به شدت با  آن يانيب
)Bergmann et al., 2004يها هك). در روش شب 

دهنده  تواند بازتاب يان ميب دار، هر ماژول هم ان وزنيب هم
 يكدار  يمعن يبررس يباشد. برا يقيحق يستيام زيپ يك

 يشناس يهست ليوتحل  هياز تجز يستيماژول از نظر ز
 & Langfelderرد (كتوان استفاده  ي) مGOژن (

Horvath, 2008.(  

                                                                     
1. Weighted Gene Co-expression Network Analysis 
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 يبرا RNA-Seq زيمطالعه از آنال نيا در
(ناز و  ايدو رقم لوب نيژن ب انيتفاوت در ب صيتشخ

موثر در پاسخ به  يرهايها و مس ژن نيياختر) و تع
 ياطلاعات ني. چنميكنه تارتن استفاده كرد يآلودگ

 يها و ژن ها سميمكان ييمنجر به شناسا تواند يم
را با  ياصلاح يها شود و تلاش ايمقاوم در لوب

مقاومت  بيترك يبرا يمولكول ينشانگرها ييشناسا
  بهبود بخشد. يتجار ياهايدر انواع لوب

 
  پيشينة پژوهش

 بر كنه و گياه تعامل نحوه مورد در اطلاعات كمبود
 مولكولي هاي برهمكنش از جامع مطالعه يك اهميت

 و ها مكانيسم درك براي اي كنه تارتن دولكه و لوبيا بين
 تأكيد لوبيا برابر در مقاومت بالقوه بيولوژيكي مسيرهاي

 هاي نمايه بررسي براي RNA-Seq از اگرچه. كند مي
 غيرمدل و مدل گياهان در تنش به پاسخ هاي ژن بيان

 تغييرات مورد در اي مطالعه هيچ اما است، شده استفاده
 انجام اي دولكه هاي كنه تغذيه از ناشي لوبيا رونوشت

 به مربوط ريزآرايه هاي داده اي مطالعه در .است نشده
 مورد بياني هم شبكه آناليز براي آرابيدوپسيس گياه

 روش با ها آن تحليل تجزيه و از گرفت، استفاده قرار
 آمد دست به ژني گروه 25 دار، وزن ژني بياني هم شبكه
 با اسيد جاسمونيك به پاسخ در ها آن بياني پروفايل كه

 نتايج. بود بالايي دار يمعن همبستگي داراي يكديگر
 مرگ فتوسنتز، جمله از زيادي فرآيندهاي كه داد نشان
 مختلف هاي تنش به پاسخ و سلول شده ريزي برنامه

 تعداد اين، بر علاوه. شدند كنترل جاسمونات وسيله به
 هاي پاسخ تنظيم در رونويسي عامل زيادي

 پاسخ چون فرآيندهايي و داشتند نقش اسيد جاسمونيك
 به پاسخ و گل نمو غيرزيستي، و زيستي هاي تنش به
 .)Mortezaeefar et al., 2017( نمودند كنترل را نور

پروفايل بيان ژن ريشه دو ژنوتيپ لوبيا چيتي تحت 
 NGSبا استفاده از  )CSNنماتد كيست سويا ( تيمار

هاي مقاومت  هاي كدكننده پروتئين بررسي شد. ژن

هاي شوك  ، پروتئين)NLR( تكراري غني از لوسين
طور  ، بهWRKY حرارتي و فاكتورهاي رونويسي

هاي مقاوم و حساس بيان شدند  متفاوتي در ژنوتيپ
)Jain et al., 2016 .( با استفاده از فناوريRNA-

Seq 3 تحتلوبيا هاي گياهي  ز نمونهالگوي بيان ژن ا 
الگوهاي بيان ژن در گيري شد.  تيمار نيتروژن اندازه

زايي،  ها براي درك بهتر تغييرات ناشي از گره همه نمونه
رشد بذر و استفاده از نيتروژن مورد تجزيه و تحليل قرار 

خانواده فاكتور رونويسي تفاوت بيان بر  26گرفت. 
 توان ها مي جمله آن، از اساس نوع بافت داشتند

WRKY ،SBP ،NAC ،MYB و HSF  را نام برد
)O’Rourke et al., 2014 جهت بررسي ارتباطات .(

هاي درگير در تنش خشكي در انگور  ميان ژن
)Hopper et al., 2016ها در  ) و پيري برگ

هاي  ) از شبكهMoschen et al., 2016آفتابگردان (
 دار استفاده شد. بيان وزن هم

  
  شناسي پژوهش روش

 و حساس رقم دو ترنسكريپتومي اطلاعات ابتدا در
 بانك از اي تارتن دولكه كنه تنش تحت لوبيا مقاوم

 دسترسي شماره به NCBI اطلاعاتي
PRJNA482175 كيفيت كنترل .گرديد دريافت 

ها و همچنين شامل كيميت و كيفيت خوانش ها توالي
 از استفاده هاي آداپتوري بابررسي حضور آلودگي

 و باز فراخواني الگوريتم اساس بر( FastQC افزار نرم
 پيرايش جهت .شد انجام) فرد دهي نمره سيستم
شد  استفاده Trimmomatic افزار نرم از ها توالي

)Bolger et al., 2014( ،با استفاده از اين ابزار .
)، طول كوتاهتر 30هاي با كيفت پايين (كمتر از توالي

هاي آداپتوري حذف شدند. وتيد، و توالينوكلئ 50از 
از سايت  2 نسخه لوبيا مرجع ژنوم هاي توالي

https://legumeinfo.org ايدولكه تارتن كنه و 
 .دريافت شد )Grbić et al., 2011( 2 نسخه
 سايت از GTF فرمت با لوبيا ژنوم مستند هاي فايل
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https://legumeinfo.org دريافت شد. همرديفي 
 1،6،2 ورژن STAR افزار نرم از استفاده با ها قرائت

)Dobin et al., 2013 (تارتن كنه مرجع ژنوم به 
اجراي اين ابزار در محيط  .لوبيا انجام شد و ايدولكه

لينوكس و با استفاده از خطوط فرمان اين ابزار انجام 
 به ها آن بيان ميزان و ها ترانسكريپتوم شد. شناسايي

 STAR ابزار توسط شده فراهم bam هاي فايل كمك
 صورت گرفت. يك Cufflinks پكيج از استفاده با

 Cuffmerge افزار نرم از استفاده با مرجع GTF فايل
قبل  مرحله از حاصل GTF هاي فايل ادغام طريق از

 )DEGs( دار معني افتراق بيان با هاي ايجاد شد. ژن
 در آماري و تفاوت) FPKM< 2( 2 از بزرگتر بيان(

 سطوح عنوان به FDR≥01/0 و FDR≥05/0 سطح
 .شناسايي شدند Cuffdiff افزار نرم با) داري معني
 بياني هم هاي شبكه ساخت و ها ماژول شناسايي جهت

 براي .شد استفاده R افزار نرم در WGCNA پكيج از
 استفاده ها نمونه تمام ژن بيان ماتريس از منظور اين
 يك مقياس بدون توپولوژي از شبكه تابعيت براي .شد

 مقياس شد. از تعيين WGCNA پكيج در نرم آستانه
 اتصالات از مقياسي عنوان به توپولوژيكي پوشاني هم

 ,Langfelder & Horvath( شد استفاده شبكه

 توپولوژيكي پوشاني هم ماتريس ايجاد از بعد). 2008
)TOM(، كاهش براي متناظر شباهت عدم از 

 روش از پژوهش اين در .شد استفاده نادرست ارتباطات
 عدم ماتريس از. شد استفاده مراتبي سلسله بندي خوشه
 دندروگرام در ها ماژول و شد استفاده) TOM-1( تشابه

 ديناميك هيبريد درخت برش الگوريتم طريق از
 ادغام امكان وضعيت نهايت در و شدند شناسايي
 هر براي ژن بيان پروفايل .شد بررسي نيز ها ماژول
 بيان براي .شد خلاصه eigengenes توسط ماژول
 و ارائه ژنتيكي و محصولات ها ژن هاي ويژگي

 عملكرد از پردازش قابل و يافته ساختار اطلاعاتي
 ها، ماژول از يك هر ژنتيكي براي محصولات و ها ژن

 وبسايت از استفاده با ،)GO( ژن شناسي هستي
WEGO شد انجام. 

 هاي پژوهشيافته

 اختر رقم هاي برگ از كه لوبيا ترانسكريپتوم هاي داده
 و گياه) آلوده به كنه تارتن مقاوم( ناز رقم و) حساس(

 پنج و يك روز زماني دوره شاهد در عنوان تحت سالم
 كيفي لحاظ از آمده بودند، دست به آلودگي از پس روز

 برخوردار پاييني كيفيت از كه هايي خوانش و بررسي،
 حدود اوليه خوانش 173412845 از. شدند حذف بودند

 تعداد و شد حذف پيرايش نتيجه در درصد 29
 كه بودند مطلوبي كيفيت داراي خوانش 123943455

 .مورداستفاده قرار گرفتند بعدي آناليزهاي براي
 ژنوم با كيفيت كنترل از حاصل مطلوب هاي خوانش

 با ها درصد خوانش 90 از بيشتر. شدند همرديف لوبيا
 با ها اين خوانش همچنين. شدند منطبق مرجع ژنوم
 آن انطباق ميزان كه شدند همرديف نيز كنه مرجع ژنوم
 نشان دهنده كم انطباق اين بود، درصد 1/0 از كمتر
  .است شده يابي توالي RNA هاي نمونه نبودن آلوده

 تحليل و تجزيه و ها ژن بيان سطح تعيين جهت
 هاي خوانش بيان سطح داشتند، بيان تغيير كه هايي ژن

 شدند و سپس محاسبه  FPKMصورت به شده همرديف
سطح  در تمام مقايسات در ها ژن بيان تفاوت

01/0≤FDR مقايسه از مورد بررسي قرار گرفتند. غير 
 كه اختر به نسبت ناز رقم در آلودگي از پس پنجم روز

 شد. كاهش انجام FDR≥05/0 سطح در آن بررسي
 بيان تفاوت نبود علت به مقايسه اين در داري معني سطح
از مقايسات فوق  .بود FDR≥01/0 سطح در دار معني
 متفاوت بيان با فرد همنحصرب ژن 699 مجموع در

ها براي آناليز ساخت شبكه  شد كه از آن شناسايي
  استفاده شد.

 برازش شاخص از ها ماژول شناسايي منظور به
 مسير اين در. شد استفاده مقياس بدون توپولوژيكي

 سطح از كه آمد دست به 6/0 با برابر آستانه نرم مقدار
 ثابت جدول از دليل همين به. بود تر پايين 8/0  دار معني
 ثابت جدول طبق. شد استفاده نرم آستانه انتخاب براي
 عنوان به 9 عددي مقدار  عدد، 20 زير نمونه تعداد براي
 شناسايي واسطه شد. به گرفته در نظر نرم آستانه
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 در ژن dynamic tree cut، 699 از استفاده با ها ماژول
 مراتبي سلسله بندي خوشه طريق از بيان هم ماژول 7

 تعداد ترين كم ها، ماژول شناسايي منظور به. گرفتند جاي
 1 ماژول .شد گرفته نظر در 30 ماژول، در ژن

 148 شامل) آبي( 2 ماژول ژن، 254 شامل) اي فيروزه(
) زرد( 4 ماژول ژن، 99 شامل) اي قهوه( 3 ماژول ژن،

 6 ماژول ژن، 58 شامل) سبز( 5 ماژول ژن، 64 شامل
 ژن 37 شامل) مشكي( 7 ماژول و ژن 39 شامل) قرمز(

  ).1 شكل( بود
 كه داد نشان ها ماژول همبستگي بررسي نتايج
 ديگر با را همبستگي بيشترين اي فيروزه ماژول
 بياني هم شبكه آناليز از آمده دست به هاي ماژول
 ماژول اين در ژن تعداد بالاترين وجود. داشت
 همبستگي نوع اين ايجاد عامل ترين مهم تواند مي
 داد نشان ها، ماژول ميان ارتباط تر دقيق بررسي. باشد
 اصلي دسته سه در توانند مي حاصل ماژول 7 كه

- مشكي هاي ماژول نتايج، اساس بر. شوند بندي گروه
با يكديگر  سبز-اي فيروزه-قرمز و اي قهوه-زرد آبي،

 ارزيابي و بررسي منظور به .داشتند همبستگي
 هاي زمان در ارقام و ها ماژول ميان همبستگي

 استفاده با همبستگي آناليز كنه، با تنش تحت مختلف
 اين نتايج. شد انجام WGCNA ابزار مجموعه از

 همبستگي ميزان بيشترين كه داد نشان همبستگي
 بيشترين مقاوم، رقم اول روز تيمار با زرد ماژول
 در مقاوم رقم با اي فيروزه ماژول همبستگي ميزان
 ماژول همبستگي ميزان بيشترين و پنجم روز تيمار

 به لازم. بود حساس رقم پنجم روز تيمار با مشكي
 ماژول به مربوط همبستگي ميزان كمترين است ذكر
  ).2شكل( بود نخست روز تيمار در مقاوم رقم با قرمز

  
  ماژول مشكي

 ماژول اين در موجود هاي ژن عملكرد و نقش بررسي
 در غيرمستقيم يا مستقيم طور به ها ژن بيشتر داد نشان
 رقم در ماژول اين هاي ژن. داشتند نقش گياه از دفاع
 داشتند، بيان افزايش كنه با تيمار از بعد تدريج به مقاوم

 اين بيان زمان گذشت با حساس رقم در مشابه طور به
 تيمار به مربوط بيان ميزان بيشترين اما شد، بيشتر ها ژن
 بيشترين). الف- 3شكل (بود  حساس گياه در پنجم روز

 ترين مهم كه بودند كاتاليزورها ماژول اين هاي ژن تعداد
  ). الف- 4شكل ( باشند مي ليپوكسيژنازها ها آن

  

  
   .مراتبي سلسله بندي خوشه روش از استفاده با ژني بيان هم هاي ماژول شناسايي .1 شكل

  است. ماژول يك دهنده نشان رنگ هر شكل اين در دهند، مي نشان را بياني هم فاصله y محور و ها ژن x محور
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  . نمومه يك به مربوط ستون هر و خوشه است يك به مربوط رديف هر .صفت با ها ماژول همبستگي .2 شكل

  .است 1 تا -1 از ماژول و صفت همبستگي براي رنگي مقياس يك راست سمت پانل و دهد مي نشان راماژول  7چپ  سمت پانل
  

 
  مختلف. هاي	در نمونه ها ماژول هاي	ژن انيب يالگو .3 شكل
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 هاي مختلف. ماژول GO زيآنال. 4 شكل

 
توان به موارد  هاي اين ماژول مي ترين ژن از مهم

  زير اشاره كرد:
 در اساسي كه بازيگران WRKY1 هاي پروتئين

 هاي ژن از بزرگي بخش. هستند كيناز سيگنالينگ شبكه
WRKY و اليسيتورها زا، بيماري عوامل به 
 مانند دفاع با مرتبط هاي گياهي هورمون

 پاسخ) JA( اسيد جاسمونيك يا) SA( اسيد ساليسيليك
 هاي ژن خانواده براي مهمي نقش امر اين كه دهند مي

WRKY دارد گياهان ايمني در )Jones & Dangl, 

 حاوي هاي آنزيم از گروه يك ،2ليپوكسيژنازها ).2006
                                                                     
1. WRKY family transcription factor  
2. Lipoxygenase 

 غيراشباع چرب سيدهاي اكسيژناسيون كه هستند آهن
 سنتز در ليپوكسيژناز متابوليسم مسير. كنند مي كاتاليز را

 اسيد تروماتيك اسيد، آبسيزيك مانند نظارتي هاي مولكول
 ,.Creelman et alدارد ( نقش اسيد جاسمونيك و

 3لوسين از غني كينازي هاي گيرنده شبه). 1992
)RLK،( در حياتي بسيار نقش كه هستند كينازهايي 

 Heese et( دارند بر عهده گياه ايمني هاي پاسخ بروز

al., 2007 .(در گياه به مقاومت القاي در كينازها نقش 
 روشني به گياهي هاي بيماري و آفات حمله نتيجه
  . است درك قابل

                                                                     
3. Leucine-rich repeat protein kinase family protein 
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 از استفاده با ها ژن برهمكنش بررسي اساس بر
 ،String اطلاعاتي بانك در موجود عملكردي اطلاعات

 رونويسي فاكتور با ليپوكسيژناز ژن برهمكنش و ارتباط
WRKY  مطالعات نشان داده .ب) - 5شد (شكل تأييد 

 هاي فرنگي گوجه در  LOX و  WRKY70 هاي ژن
بيان افتراقي استرپتومايسس  هاي سويه با تيمارشده
 برهمكنش نتيجه ).Abbasi et al., 2019( داشتند

 پروتئين دهد، مي نشان مشكي ماژول در موجود هاي ژن
 هاي نيپروتئ ساير با را برهمكنش بيشترين 1سنتاز ترپن
 بيشترين سنتاز، ترپن از بعد). رابطه 40( است دارا شبكه

 است WRKY رونويسي فاكتور به متعلق برهمكنش
  ).الف - 5شكل ( )برهمكنش 26 با(

  
  ماژول آبي

 ماژول اين در موجود هاي ژن عملكرد و نقش بررسي
 يا مستقيم صورت به ژن زيادي تعداد داد نشان

 پاسخ غيرزيستي و زيستي هاي محرك به غيرمستقيم
 بيشتر حساس رقم در ماژول اين هاي دهند. ژن مي
 هاي ژن محصولات . بيشتر)ب-3 شكل( شدند بيان
 برهمكنش جمله از مولكولي كاركردهاي ماژول اين

 روي خاص مكان چند يا يك با مولكول يك انتخابي
 بود كاتاليزوري فعاليت و) binding( ديگر مولكول

هاي مهم اين ماژول موارد  از جمله ژن ).ب-4شكل (
  توان نام برد: زير را مي

-TIR-NBS كلاس بيماري به مقاومت پروتئين 

LRR2 تكرارهاي و شامل دارد قرار سلول غشاي كه در 
 عوامل به بالايي شباهت داراي .است لوسين از غني

 دامنه حاوي بيماري به مقاومت پروتئين. است رونويسي
NB-ARC3 ريزي برنامه مرگ فرآيند در كه درگير 

 كلاس بيماري به مقاومت پروتئين .است سلول شده
CC-NBS-LRR4 دفاعي سيستم يك ايجاد كه باعث 

                                                                     
1. Terpene synthase 
2. Disease resistance protein (TIR-NBS-LRR class) family  
3. NB-ARC domain-containing disease resistance protein  
4. Disease resistance protein (CC-NBS-LRR class) family  

 را پاتوژن رشد كه شود مي حساسيت فوق پاسخ جمله از
 كه دومين كيناز گليسرول آسيل دي. كند مي محدود

 توليد براي را )DAG( گليسرولآسيل دي رسان پيام
 مهمي سيگنالينگ مولكول كه )PA( اسيدفسفاتيديك

 به پاسخ و گياه رشد براي. كند مي فسفريله است
 ممكن است و نياز مورد پاتوژن حمله و غيرزنده استرس
 داشته نقش نيز سرما تنش طول در PA تجمع در است
   .باشد

  

  

  
ي ماژول مشكي ها ژن ارتباط اي شبكه نمايش. الف) 5 شكل

 مشكي، ماژول شده بينيپيش ژني شبكه. ب) cytoscapeدر 
- نشان ها ژن بين شده رسم خطوط .String سايت در شده رسم

  .باشد مي ها ژن ميان ارتباط دهنده
  

ها در شبكة  بر اساس نتايج حاصل از برهمكنش ژن
Stringهاي  ، بيشترين احتمال برهمكنش مربوط به ژن

DNA-directed DNA polymerases  وDNA 

ligase 1  .بياني ماژول آبي،  در كل شبكه همبود
برهمكنش بود.  10142اي پيچيده و شامل  شبكه

 پروتئين ها در ژن كدكننده بيشترين برهمكنش
TIR-NBS-LRR  كدكننده  برهمكنش و ژن 126با
برهمكنش  125با   NB-ARC پروتئين حاوي دامنه

  ).الف -6بود (شكل 
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  اي ماژول قهوه
 ها آن پررنگ نقش هاي اين ماژول ژن عملكرد بررسي

 ماژول اين هاي ژن اكثر .داد نشان فتوسنتز فرآيند در را
 بودند، زيستي فرآيندهاي و مولكولي كاركرد داراي

 در دخيل و دهنده اتصال كاتاليزورها، دسته در ويژه به
 بيان ).ج - 4شكل ( گرفتند جاي متابوليكي فرآيندهاي

 يك مقاوم و حساس رقم دو هر در ماژول اين هاي ژن
 اين كه رسيد خود ميزان بيشترين به تيمار از پس روز

 اما مقاوم بود رقم از بالاتر كمي حساس رقم در ميزان
 دو هر در ها ژن اين بيان ميزان روز پنج از پس تيمار در
 ارزيابي و بررسي ،)ج - 3شكل ( كرد پيدا كاهش رقم

 مختلف هاي زمان در ارقام و ها ماژول ميان همبستگي
  ).2شكل ( كردتأييد  را نتيجه اين نيز

هاي درگير در عمل فتوسنتز  ترين ژن از جمله مهم
كه پيروات را براي  1ماليك- NADPآنزيم  توان مي

اسيد توليد  كربوكسيليك اكسيداسيون در چرخه تري
جريان  ،)Artus & Edwards, 1985( كند

در تنظيم كه  NDH2الكتروني حلقوي وابسته به 
كه عوامل  3فاكتور سيگما نقش دارد، NDH فعاليت

هاي  را به محل  PEPاي هستند كه پيوند آغازكننده
 شوند، سپس آزاد ميكنند و  شروع خاص ترويج مي

كه به  TCP-1/cpn604 خانواده چاپرونين هاي ژن
 ژن خانواده كنند و ها كمك مي تا شدن پروتئين

PsbP مركز واكنش فتوسيستم II5  كه عملكرد آن
شود كه در  به عنوان اتصال يون كلسيم توصيف مي

  فتوسنتز مشاركت دارد را نام برد.
  

  
  .cytoscapeهاي مختلف در  هاي ماژول ژن ارتباط اي شبكه . نمايش6 شكل

  
1. NADP-malic enzyme 4 
2. NDH-dependent cyclic electron flow 5  
3. Sigma factor 4 
4. TCP-1/cpn60 chaperonin family protein  
5. Photosystem II reaction center  PsbP family protein  
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با  sig4، ژن Stringدر شبكة حاصل از پايگاه داده 
بياني را نشان داد. در نتيجه  بيشترين هم THICژن 

هاي موردنياز در فرآيند فتوسنتز  اين دو ژن از ژن
هستندكه اين نتيجه در گياه سويا نيز به اثبات رسيده 

). اين شبكه در مجموع Bueno et al., 2009است (
برهمكنش داشت كه بيشترين برهمكنش متعلق  4845

برهمكنش)  92بود ( TPR1به ژن كدكننده پروتئين 
 هاي پاسخ در درگير TPR هاي ب). پروتئين- 6(شكل 
اتيلن  بيوسنتز همچنين و اكسين و سيتوكينين جيبرلين،
  .)Yoshida et al., 2005( هستند
  

  ماژول سبز
هاي اين ماژول در دسته كاتاليزورها  تعداد ژنبيشترين 

هاي  د). بيشترين ميزان بيان ژن - 4(شكل  قرار گرفتند
اين ماژول به ترتيب در گياه مقاوم بدون تيمار و گياه 

د). ميان اين  - 3مقاوم در تيمار پنج روزه بود (شكل 
اي و قرمز همبستگي وجود  ماژول با ماژول فيروزه
توان نتيجه  هاي اين ماژول مي داشت. از عملكرد ژن

هاي اين ماژول نيز در دفاع در  گرفت كه تعدادي از ژن
هاي غيرزيستي دخيل  برابر تنش به خصوص تنش

و  2سينتاز توان به گالاكتينول ها مي هستند كه از ميان آن
اشاره كرد كه در حفاظت از  3هاي خانواده دهيدرين ژن

 Stringدر شبكه  گياه در برابر تنش خشكي نقش دارند.
با   AT3G03341.1بيشترين برهمكنش متعلق به ژن 

بود. اين  92/0با احتمال   نيدريخانواده ده يها ژن
برهمكنش بود كه در آن  1571شبكه در كل شامل 

برهمكنش  48با  ٤دهيدروژناز الكل هاي سيناميل ژن
  ج).  - 6هاي ديگر داشت (شكل  بيشترين ارتباط را با ژن

  
  قرمزماژول 

هاي اين ماژول داراي عملكردهاي  بيشتر تعداد ژن

                                                                     
1. Tetratricopeptide repeat (TPR)-like superfamily protein  
2. Galactinol synthase 1 
3. Dehydrin family protein 
4. cinnamyl alcohol dehydrogenase 9 

رسد كاركرد بيشتر نظر ميمولكولي بودند و به
ها براي مقابله با تنش  محصولات ژنتيكي اين ژن

هاي اين  ه). ميزان بيان ژن - 4گرمايي است (شكل 
ماژول در هر دو رقم مقاوم و حساس در زمان صفر بالا 

شدت ميزان بيان  يمار بهبوده و در روز اول پس از ت
هاي اين  كاهش يافت ولي در پنج روز پس از تيمار ژن

ماژول با شرايط تنش كمي سازگاري پيدا كرده و ميزان 
ها به  بيان افزايش يافت با اين وجود ميزان بيان ژن

ه). از جمله  - 3اندازه گياه شاهد افزايش نداشت (شكل 
 zincهاي توان پروتئين هاي اين ماژول مي ژن

fingerfamily اي از عوامل رونويسي را  كه خانواده
هاي مختلف  دهند كه در پاسخ به استرس تشكيل مي

اكثر  ).Yin et al., 2017(نقش اساسي دارند را نام برد 
با  CCCH از نوع Zinc Fingerهاي  پروتئين

 ،RNAهمراه هستند، از جمله برش RNA5 متابوليسم
 RNA صادرات ،RNAآدنيلاسيون پلي ،RNAتخريب

)export و اتصال به (RNA )Hurt et al., 2009( .
بيشترين احتمال برهمكنش مربوط  Stringدر شبكه 

 HSP20-like chaperones superfamilyبه ژن 

protein  باmitochondrion-localized small 

heat shock protein 23.6  بود كه  842/0با مقدار
باشند. در شبكه حاصل از  در پاسخ به گرما دخيل مي

Cytoscape  ژن كد كننده پروتئينzinc 

fingerfamily ها برهمكنش قابل توجه  با بقيه ژن
 د).  - 6داشت (شكل 

  
  اي ماژول فيروزه

ترين ماژول در اين مطالعه شناخته شد.  اين ماژول بزرگ
هاي موجود در اين ماژول در توليد  بيشترين تعداد ژن

ها  ثانويه نقش داشتند، كه اين متابوليتهاي  متابوليت
و).  - 4نقش مؤثري در دفع آفات گياهي دارند (شكل 

هاي اين ماژول پس از تيمار افزايش  ميزان بيان ژن

                                                                     
5. CCCH-type zinc fingerfamily protein with RNA-  
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يافت و بيشترين ميزان بيان مربوط به تيمار پس از پنج 
و). و بررسي و ارزيابي  - 3روز در گياه مقاوم بود (شكل 

هاي مختلف  و ارقام در زمانها  همبستگي ميان ماژول
). 2كرد (شكل تأييد  نيز اين افزايش بيان را تحت تنش

ها،  اين ماژول بيشترين  طبق آناليز همبستگي ماژول
هاي  ميزان همبستگي را با ماژول سبز داشت. از ژن

  توان اشاره كرد: مهم اين ماژول به موارد زير مي
UDP -از ترانسفر، گليكوزيل1ترنسفرازگليكوزيل

خاص آلدهيدهاي سيناپيل  طور بهمخروطي الكل كه 
شود كه  كند. تصور مي و مخروطي را گليكوزيله مي

 هاي اين آنزيم در متابوليسم ليگنين نقش دارد. ژن
هاي  ، در اكسيداسيون كاهنده٢پركسيداز خانواده

سمي، بيوسنتز و تخريب ليگنين، كاتابوليسم اكسين، 
شدن، حمله  د زخميهاي محيطي مانن پاسخ به تنش

  پاتوژن و استرس اكسيداتيو نقش دارد. 
ژني حاصل از بانك  ةبراساس نتايج شبك

، بيشترين برهمكنش مربوط به ژن Stringاطلاعاتي 
بود. اين ژن در ساخت  3سينامات هيدروكسيلاز

هاي دفاعي نقش دارد و به دليل  بسياري از مولكول
تحت تنش بودن، گياهان تركيبات دفاعي بيشتري 

هاي دخيل در  نياز داشته و در نتيجه ميزان بيان ژن
ساخت تركيبات دفاعي افزايش يافته است. اين شبكه 

برهمكنش بود. در اين شبكه ژن  30991شامل 
Concanavalin A-like lectin protein kinase 

family protein  بيشترين برهمكنش را با ديگر
 ه). -6برهمكنش) (شكل  245ها داشت ( ژن

 
  ماژول زرد
هاي اين ماژول دخيل در فرآيندهاي  اكثر ژن

هاي اين ماژول در يك روز بعد از  هورموني بودند. ژن
در تيمار در گياه مقاوم به ميزان زيادي بيان شدند اما 

                                                                     
1. UDP-glucosyl transferase 72E1 
2. Peroxidase superfamily protein 
3. Cinnamate-4-hydroxylase 

ها  زمان صفر و پنج روز پس از تيمار بيان اين ژن
بسيار پايين بود و در گياه حساس در هر سه زمان 

روز پس از تيمار) نرخ بيان پايين نشان  5و  1صفر، (
هاي اين ماژول داراي  ). بيشتر ژنز -3دادند (شكل 

هاي دخيل در  فعاليت كاتاليزوري و سپس ژن
ترين  ). از مهمز -4شكل هاي ثانويه بودند ( متابوليت

توان به هاي دخيل در فرآيندهاي هورموني مي ژن
، ليپوكسيژناز و ٤آمين اكسيداز هاي خانواده مس ژن
اشاره كرد.  5كينازهاي مالكتين گيرنده شبه
 ها آمين كاتاليزكننده پلي) CuAOs( اكسيداز آمين مس

است كه باعث توليد آمونيوم، آمينوآلدهيد و 
هاي گياهي توسط  CuAOشود. مي پراكسيدهيدروژن

 جاسمونات، هاي مرتبط با استرس، متيل هورمون
 شوند. ايجاد مي اسيد و ساليسيليك اسيد آبسيزيك

RKكاره  هاي همه هاي شبيه به مولكتين به دليل نقش
ها، رشد، توليدمثل و دهي هورمون ها در سيگنال آن

خود جلب  هاي استرس توجه زيادي را به واكنش
   ).Franck et al., 2018اند ( كرده

تنها احتمال برهمكنش و ارتباط  Stringدر شبكه 
بود. اين  AT1G10020٦و  EXL5هاي  مربوط به ژن

هاي دو به دو  شبكه در مجموع ساده و داراي برهمكنش
برهمكنش وجود داشت.  2016بود. در اين شبكه 

اكسيداز بيشترين برهمكنش را با سايرين  آمين مس
و). با توجه به اينكه - 6داشت (شكل 

هاي مرتبط  اكسيدازهاي گياهي توسط هورمون آمين مس
 ,.Fraudentali et al( شوند با استرس توليد مي

هاي مرتبط با اين  توان نتيجه گرفت ژن مي ،)2020
  اند.  ها  بيشتر بيان شده هورمون

  
   شنهادهايو پ يريگ جهينت

ماندن در شرايط تنش بايد بتوانند  گياهان براي زنده
                                                                     
4. Copper amine oxidase family protein 
5. Malectin/receptor-like protein kinase family protein 
6. Protein of unknown function (DUF1005)  
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سرعت به تنش پاسخ دهند. مطالعات مولكولي در  به
ها شامل  دهد اين مكانيسم گياهان مختلف نشان مي

اي از تنظيم بيان ژن است. باتوجه  هاي پيچيده شبكه
اي بر كيفيت  به زيان قابل ملاحظه كنه تارتن دولكه
هاي مقاومت،  و كميت گياه لوبيا و پيچيدگي مكانيسم

هاي  هاي زيستي براي يافتن شبكه سامانه از روش
ژني درگير در اين تنش استفاده شد. مطالعه 

ختر نشان داد تعداد زيادي ترانسكريپتوم دو رقم ناز و ا
هاي دفاعي، فاكتورهاي  هاي مؤثر در پاسخ از ژن

رونويسي، كينازها و مسيرهاي انتقال پيام افزايش و 
اي، از  داري داشتند. ماژول فيروزه يا كاهش بيان معني

هاي درگير در مقاومت را دارا  نظر تعداد، بيشترين ژن
قم مقاوم بود. اين ماژول بيشترين همبستگي را با ر

پس از پنج روز آلودگي داشت. ماژول زرد بيشترين 
همبستگي را با رقم مقاوم پس از يك روز آلودگي 

-UDPپراكسيداز و  خانواده هاي داشت، ژن
 هاي اي و ژن ترنسفراز در ماژول فيروزهگليكوزيل
كيناز در هاي مالكتين گيرندهو شبه LRR خانواده

قم حساس بيان پاييني ماژول زرد قرار داشتند كه در ر
داشتند. ماژول مشكي بيشترين همبستگي با رقم 
حساس پس از پنج روز آلودگي را داشت. ژن مقاومت 

هاي  و ژن NB-ARCبه بيماري حاوي دومين 
هر دو  TIR-NBS-LRRمقاومت به بيماري كلاس 

در ماژول سبز قرار گرفتند و همبستگي نشان دادند. 
ان بالا و در رقم حساس ها در رقم مقاوم بي اين ژن

 بيان پاييني داشتند.

توانند به  شده در اين مطالعه مي هاي شناسايي ژن
هاي  عنوان اهداف اميدبخشي براي كاهش آسيب

توانند امكان  روند. همچنين مي كار بهناشي از تنش 
هاي  انتخاب گياهان مقاوم به اين تنش را در برنامه

  اصلاحي فراهم كنند.
 نيدوم يحاو يماريمقاومت به ب استفاده از ژن

NB-ARC ،ژن	كلاس  يماريمقاومت به ب هاي
TIR-NBS-LRR  ژنو	خانواده  هايLRR  جهت

 يدر پروژه مهندس يستيمقاومت به تنش ز جاديا
مقاوم به تنش كنه تارتن  اهانيگ ديو تول كيژنت

 زنوز يمقاومت آنت يابيارز .توان بهره برد مي اي	دولكه
 پيمختلف و انتخاب ژنوت يهاپيدر ژنوت وزيب يو آنت

پاسخ به تنش كنه تارتن  يمناسب جهت بررس
به تنش  ريدرگ يهاپيرفتار ژنوت يابيارزو  يا دولكه

در  تر يطولان يدر بازه زمان يا لكه كنه تارتن دو
  مطالعات آينده بايد مدنظر قرار گيرد.

  
REFERENCES 
Abbasi, S., Safaie, N., Sadeghi, A., & 

Shamsbakhsh, M. (2019). 
Streptomyces strains induce resistance 
to Fusarium oxysporum f. sp. 
lycopersici race 3 in tomato through 
different molecular mechanisms. 
Frontiers in Microbiology, 10, 1505. 

Artus, N. N., & Edwards, G. E. (1985). 
NAD�malic enzyme from plants. 
FEBS letters, 182(2), 225-233. 

Bergmann, S., Ihmels, J., Barkai, N., & 
Eisen, M. (2004). Similarities and 
differences in genome-wide 
expression data of six organisms. 
PLoS biology, 2(1), e9. 

Bolger, A. M., Lohse, M., & Usadel, B. 
(2014). Trimmomatic: a flexible 
trimmer for Illumina sequence data. 

Bioinformatics, 30(15), 2114-2120. 
Broughton, W. J., Hernandez, G., Blair, 

M., Beebe, S., Gepts, P., & 
Vanderleyden, J. (2003). Beans 
(Phaseolus spp.)–model food legumes. 
Plant and soil, 252(1), 55-128.  

Bueno, A. D. F., Bueno, R. C. O. D. F., 
Nabity, P. D., Higley, L. G., & 
Fernandes, O. A. (2009). Photosynthetic 
response of soybean to twospotted 
spider mite (Acari: Tetranychydae) 
injury. Brazilian Archives of Biology 
and Technology, 52, 825-834. 

Creelman, R. A., Bell, E., & Mullet, J. E. 
(1992). Involvement of a 
lipoxygenase-like enzyme in abscisic 
acid biosynthesis. Plant Physiology, 
99(3), 1258-1260. 



 73  ... يها ها و ژن ماژول ييبه منظور شناسا ايلوب پتوميترانسكر يانيب شبكه هم زيآنالو همكاران:  محمدي  

 

 

Dobin, A., Davis, C. A., Schlesinger, F., 
Drenkow, J., Zaleski, C., Jha, S., ... & 
Gingeras, T. R. (2013). STAR: 
ultrafast universal RNA-seq aligner. 
Bioinformatics, 29(1), 15-21. 

Franck, C. M., Westermann, J., & 
Boisson-Dernier, A. (2018). Plant 
malectin-like receptor kinases: from 
cell wall integrity to immunity and 
beyond. Annual Review of Plant 
Biology, 69, 301-328. 

Fraudentali, I., Ghuge, S. A., Carucci, A., 
Tavladoraki, P., Angelini, R., 
Rodrigues-Pousada, R. A., & Cona, A. 
(2020). Developmental, hormone-and 
stress-modulated expression profiles 
of four members of the Arabidopsis 
copper-amine oxidase gene family. 
Plant Physiology and Biochemistry, 
147, 141-160. 

Grbić, M., Van Leeuwen, T., Clark, R. 
M., Rombauts, S., Rouzé, P., Grbić, 
V., ... & Van de Peer, Y. (2011). The 
genome of Tetranychus urticae reveals 
herbivorous pest adaptations. Nature, 
479(7374), 487-492. 

Heese, A., Hann, D. R., Gimenez-Ibanez, 
S., Jones, A. M., He, K., Li, J., ... & 
Rathjen, J. P. (2007). The receptor-
like kinase SERK3/BAK1 is a central 
regulator of innate immunity in plants. 
Proceedings of the National Academy 
of Sciences, 104(29), 12217-12222. 

Hopper, D. W., Ghan, R., Schlauch, K. 
A., & Cramer, G. R. (2016). 
Transcriptomic network analyses of 
leaf dehydration responses identify 
highly connected ABA and ethylene 
signaling hubs in three grapevine 
species differing in drought tolerance. 
BMC plant biology, 16(1), 1-20. 

Hurt, J. A., Obar, R. A., Zhai, B., Farny, N. 
G., Gygi, S. P., & Silver, P. A. (2009). 
A conserved CCCH-type zinc finger 
protein regulates mRNA nuclear 
adenylation and export. Journal of Cell 
Biology, 185(2), 265-277. 

Jain, S., Chittem, K., Brueggeman, R., 

Osorno, J. M., Richards, J., & Nelson 
Jr, B. D. (2016). Comparative 
transcriptome analysis of resistant and 
susceptible common bean genotypes 
in response to soybean cyst nematode 
infection. PLoS One, 11(7), e0159338. 

Jones, J. D., & Dangl, J. L. (2006). The 
plant immune system. nature, 
444(7117), 323-329. 

Katungi, E., Sperling, L., Karanja, D., 
Farrow, A., & Beebe, S. (2010). 
Relative Importance of Common Bean 
Attributes and Variety Demand in the 
Drought Areas of Kenya. 
International Journal of Tropical 
Agriculture and Food Systems, 4(3), 
194-205. 

Kavousi, A. (2000). Laboratory 
evaluation of three pesticides on the 
predatory mite, Phytoseiulus 
persimillis (Doctoral dissertation, M. 
Sc. Thesis, College of Agriculture, 
University of Tehran, Iran. 170 pp.(In 
Persian with English Summary)). 

Langfelder, P., & Horvath, S. (2008). 
WGCNA: an R package for weighted 
correlation network analysis. BMC 
bioinformatics, 9(1), 1-13. 

Mortezaeefar, M., Fotovat, R., Shekari, F., 
& Sasani, S. (2017). Weighted gene co-
expression network analysis of 
regulatory modules by jasmonic acid in 
Arabidopsis. Crop Biotechnology, 
7(17), 55-71. (in persian) 

Moschen, S., Higgins, J., Di Rienzo, J. 
A., Heinz, R. A., Paniego, N., & 
Fernandez, P. (2016). Network and 
biosignature analysis for the 
integration of transcriptomic and 
metabolomic data to characterize leaf 
senescence process in sunflower. BMC 
bioinformatics, 17(5), 389-398. 

Niemi, J. (2007). Accuracy of the 
Bayesian network algorithms for 
inferring gene regulatory networks. 
Independent research projects in 
applied mathematics Mat-2.108, 
Helsinky University of Technology. 



 )61-74( 1401 تابستان ،هشتمو يس ياپي، پچهارمدهم، شماره دوازسال  ،يزراع اهانيگ يفناور ستيز يمجله علم 74

 

O’Rourke, J. A., Iniguez, L. P., Fu, F., 
Bucciarelli, B., Miller, S. S., Jackson, 
S. A., ... & Vance, C. P. (2014). An 
RNA-Seq based gene expression atlas 
of the common bean. BMC genomics, 
15(1), 1-17. 

Onstad, D. W., & Knolhoff, L. (2014). 
Arthropod resistance to crops. In 
Insect Resistance Management (pp. 
293-326). Academic Press. 

Schaefer, R. J., Michno, J. M., & Myers, 
C. L. (2017). Unraveling gene 
function in agricultural species using 
gene co-expression networks. 
Biochimica et Biophysica Acta (BBA)-
Gene Regulatory Mechanisms, 
1860(1), 53-63. 

Schmutz, J., McClean, P. E., Mamidi, S., 
Wu, G. A., Cannon, S. B., Grimwood, 
J., ... & Jackson, S. A. (2014). A 
reference genome for common bean 
and genome-wide analysis of dual 
domestications. Nature genetics, 
46(7), 707-713. 

Serin, E. A., Nijveen, H., Hilhorst, H. W., 
& Ligterink, W. (2016). Learning 
from co-expression networks: 
possibilities and challenges. Frontiers 

in plant science, 7, 444. 
Shih, K. C., Chen, R. M., Hu, R. M., Liu, 

F. M., Chen, H. K., & Tsai, J. J. (2004, 
December). Prediction of gene 
regulatory networks using differential 
expression of cDNA microarray data. 
In IEEE Sixth International 
Symposium on Multimedia Software 
Engineering (pp. 378-385). IEEE. 

Yin, M., Wang, Y., Zhang, L., Li, J., Quan, 
W., Yang, L., ... & Chan, Z. (2017). The 
Arabidopsis Cys2/His2 zinc finger 
transcription factor ZAT18 is a positive 
regulator of plant tolerance to drought 
stress. Journal of Experimental Botany, 
68(11), 2991-3005. 

Yoshida, H., Nagata, M., Saito, K., 
Wang, K. L., & Ecker, J. R. (2005). 
Arabidopsis ETO1 specifically 
interacts with and negatively regulates 
type 2 1-aminocyclopropane-1-
carboxylate synthases. BMC Plant 
Biology, 5(1), 1-13.  

Zhang, B., & Horvath, S. (2005). A 
general framework for weighted gene 
co-expression network analysis. 
Statistical applications in genetics and 
molecular biology, 4(1). 

 


