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Abstract  

Wheat streak mosaic virus (WSMV), a member of the Potyviridae family, is one of the most important 

viruses infecting wheat worldwide, including Iran. In this study, LC-qTOF-MS data were used to 

investigate the metabolic network of a resistant wheat cultivar (Cross Adl), 24 hours after WSMV 

inoculation at both optimal (20 °C) and high (32 °C) temperatures using MetaboAnalyst 6.0 software. 

Network parameter measurements revealed distinct systemic metabolic responses in the resistant cultivar 

under WSMV infection at optimal versus high temperatures. At optimal temperature, increased levels of 

nucleotides (adenine, guanine) and sphingolipids (sphinganine) were detected, which contribute to antiviral 

defense by inducing programmed cell death and promoting ROS accumulation. Conversely, decreased 

levels of aromatic amino acids (phenylalanine and tryptophan) were detected, likely indicating a redirection 

of carbon sources towards defense pathways. Under high temperatures, levels of compounds such as choline 

(a marker of cell membrane damage) and 2-aminobenzoic acid (a viral inhibitor) were reduced, while 

amino acids proline (enhancing tolerance to high temperatures) and arginine (strengthening RNA 

silencing–based defense and stress-related protein synthesis) showed increased abundance. Our results 

indicate that resistance to WSMV is the outcome of the precise coordination of multidimensional metabolic 

networks to respond to simultaneous stresses such as viral infection and high temperature. These findings 

pave the way for the development of cultivars with durable resistance to both biotic and abiotic stresses 

under climate change conditions. 
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 چکیده 

 ن ی( از مهمترPotyviridae)  دهیریوی( از خانواده پوتwheat streak mosaic virus=WSMVگندم )  یا رگه  کیموزائ  روسیو

-LC  ز یمربوط به آنال  یتیشبکه متابول  لیو تحل  هیتجز  قیتحق  نیشود. در ای محسوب م  رانیآلوده کننده گندم در جهان و ا  یهاروسیو

qTOF-MS  نهیبه  یدر دماها  یزنه یساعت پس از ما  ۲4  ، در رقم مقاوم کراس عدل  (C°۲0  و بالا )(C°3۲)    با استفاده از نرم افزار تحت

  نسبتا    کیستمیس  یکیمتابول  یهاشبکه مشخص شد که پاسخ  یقرار گرفت. با سنجش پارامترها   یمورد بررس  Metaboanalyst 6.0وب  

،  ن یآدن  لی از قب  دهاینوکلئوت  انیب  شیافزا  نه، یبه  یو بالا وجود دارد. در دما  نهیبه  یدر دماها  WSMVدر رقم مقاوم آلوده به    یمتفاوت

نقش   ROSشده در تجمع  یزیرمرگ برنامه  یالقا قیاز طر یروسی( مشاهده شد که در دفاع ضد ونی نگنی)اسف دهایپینگولیو اسف نی گوان

  ی دفاع  یرهایمنابع کربن را به سمت مس  شد که احتمالا   دهی( دپتوفانیو تر  نیآلان  لی)فن  کیآرومات  نهیآم  یدهایکاهش اس  یطرف. از رنددا

  د ی اس  کی نوبنزوئیآم-۲( و  در دمای بالای  سلول  یغشا  بی)تخر  نیکول  لی از قب  یباتیترک  زانیبالا کاهش م  یکنند. تحت تنش دمایم  تیهدا

و مهارکننده  افزا روسی)به عنوان  و  گ   شی )افزا  نیپرول  یهاآمینه   دیاس  شی(  آرژ  یبه دما  اهیتحمل  و  مبتن  شی)افزا  نین یبالا(  بر    یدفاع 

  ی هماهنگ  نتیجهWSMV پژوهش نشان داد که مقاومت به    نی ( رخ داد. ازبانیمرتبط با تنش م  یها  نیو سنتز پروتئ  یآر.ان.ا  یخاموش

بعد   یتیمتابول  یهاشبکه  قیدق با چن  یچند  مبارزه  ب  نیددر  آمده   های افتهیاز    باشد.میبالا    یو دما  مارگریتنش همزمان مثل   بدست 

 . استفاده کرد میاقل رییتغ طیدر شرا یستیرزی و غ یستیز یهادر برابر تنش داریتوسعه ارقام با مقاومت پا برای توانمی

 .شبکه لیتحل و هی تجز، کسیمتابولوم ،تنش زیستی، نش غیرزیستیتهای کلیدی:  واژه
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 مقدمه 

  یماریعامل ب ، Tritimovirus triticiبا نام علمی     (wheat streak mosaic virus=WSMVگندم )  یارگه  کییموزا  روسیو

)  گرمار یب  کیگندم،    یارگه   کییموزا گندم  در.Triticum aestivum Lبالقوه مخرب  ا  الاتیا  (  برخ  رانیمتحده،  از   گرید  یو 

ااز  (.  Soylu et al., 2024; Nunna et al., 2025)  شودیگندم محسوب م  دکننده یتول  یکشورها  توان بهمی  یماریب  نیعلائم 

اشاره    اهیبذر و مرگ گ  یدگی، چروکی کوچکتر و کمترهاتعداد خوشه  ک،ییموزا،  رنگ تا زردسبز کم  یهارگه  جادیا  ،یکوتولگ

  نتقلبذر م  از طریق  نییو در سطوح پا  (Aceria tosichella, Keifer)گندم    پیچیدگی برگتوسط کنه  عمدتاً    روسیو  نی. اکرد

پوتی    خانواده  متعلق به  یجزئمثبت و تک  قطبیتبا   ،یارشته تک ای  انآر  روسیو  کی  WSMV  (.Shubert et al., 2015)  شودیم

 et alNunna ,.)  باشد یم   A  ی است و فاقد دم پل  دینوکلئوت  ۹384  شامل   روسیاست. ژنوم و  sTritimoviruجنس  و    1ویریده 

2025 .)WSMV با   او یهرز  یهاو علف های خودروحذف گندم، کاشتتاریخ  در تأخیر مانند یزراع  اتاقدام قی از طر توانیرا م

  روسیدر برابر و  مقاومت  (.Nachappa et al., 2021کرد )  تیریناقل آن مد   ا ی   WSMVاستفاده از منابع ژن مقاومت در برابر  

  یی شناسا   Thynopyrum intermediumوحشی گندم به نام    یکی از اجدادبار در    نیاول  یبرا (WSMV) گندم  ایرگه   کییموزا

 ک ییموزا روسیمقاومت و  جادی( موثر در اWsm1, Wsm2, Wsm3, c2652(. تاکنون چهار ژن مقاومت ) Soylu et al., 2024) شد

انتقال ژن به    قیاز طر  یگونه وحش  نیاز ا  Wsm3  و  Wsm1  یها ژن  ان،یم  نیاند که از اشده  یی( شناساWSMVگندم )  یرگه ا

اSoylu et al., 2024اند ) گندم منتقل شده   نیو لاWsm1  (Graybosch et al., 2009  )حامل ژن    Maceرقم    نها،ی(. از جمله 

Co960293-2  غا نکته قابل توجه، وابستگیم  Wsm2  (Lu et al., 2011)لب  حامل ژن  به    ن یا  یتمام  ی باشند.  منابع مقاومت 

WSMV  نیکه مقاومت در  لا یابه دما است؛ به گونه Co960293-2 اما   ماند،یم داری( پاگرادیدرجه سانت 18) نییپا یدر دماها

مقاومت وابسته به دما است که    نیاز ا  یانمونه  زیکراس عدل ن  یرانی(. رقم اSingh et al., 2018)   رودیم   نیبالاتر از ب  یدر دماها

 C ی  دهد که رقم کراس عدل در دما  ینشان م  قاتی(. تحقHassani and Assad, 2004)  شودیژن غالب کنترل م  کیتوسط  

بالا، شکست مقاومت   یدر دما گر، ی مشاهده شد. به عبارت د کیی، علائم موزاC 32  ی ماند، اما در دمایم  یدون علائم باق ب 25

  ها ی ماریدر برابر ب  اهانیگ  یدفاع   یهاسمیمکان(.  Zinati et al., 2012)  دهد میمقاومت رخ    یها ژن   انیب  ریی تغ  قیاحتمالاً از طر

(. مطالعات  Castro and Fontes, 2005)   شودیها مو سنتز فنول   ژنیفعال اکس  یهاگونه  دیتول ، یدفاع   باتیترک  یسازشامل فعال

 نه،یزم  نی. در او باعث گسترش عوامل بیماری زا می شود  کندیرا سرکوب م  ی گیاهذات  ینایمدما    ش یکه افزا  دهندینشان م

فراهم    اهانیگ  یستیز  یها پاسخ  قیعم  لیتحل  یبرا  یابزار قدرتمند  ،یتیمتابول  راتییتغ  عیسر  ییشناسا  یی با توانا  کسیمتابولوم

ابزار مورد استفاده    کیشبکه به عنوان    تجزیه و تحلیل  ،ی اهیگ  ستمیس  یولوژ یب  درامروزه  . (López-Gresa et al., 2012)  آوردیم

 
1 Potyviridae 
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 ,.Toubiana et al)ی مورد توجه قرار گرفته است  طیمح  طیشرا  رییها و تغها پس از تنشتیرو به رشد در مطالعه روابط متابول 

شان را در پاسخ به تنش  یکیمتابول  یهاشبکه  اهانیکه چگونه گ  کردن این استمشخص    کسیمتابولوم  یکی از اهداف  (.2013

خود    یچرخه زندگ  یبرا  زبانیم  کینه تنها از منابع متابول  یاه یگ  یهاروسیکه و  دهد ینشان م  ریطالعات اخ. مدهندیم  رییتغ

نفوذشان در  را سرکوب کرده و    یمنیا  ی هاتا پاسخ  کنند یم  یدستکار  زیرا ن  زبانیم  کیمتابول  یهابلکه شبکه  کنند، یاستفاده م

از اهداف    یکی  ،ی اهیگ  یها یماریدر برابر ب  اهانیمقاومت گ  شیافزا  یبرا  دیجد   یهاراهبرد   ی نیبشیبا پ   کنند.  لیتسهگیاه را  

  ی سازگار  یبرا  اهانیگ  در  هاتیو متابول  هانیها، پروتئها، رونوشتژن  میتنظ  یدرک چگونگ   ،یاه ی گ  بیمارگرهایمطالعات    یاصل

ادغام    ان،یهم ب  یهاژن  یبندگروه   یشبکه برا  لیو تحل  هیمحققان از تجز  و،ر  نیاست. از ا  بیمارگرو پاسخ به تهاجم    یکیولوژیزیف

  اه یپاسخ گ  نی( و همچنPloyet et al., 2024)  اهیگ  یولوژیزیدر مورد ف  دستیابی به اطلاعات جدیدو    کسیماٌ  یهامجموعه داده

مان، تجزیه و تحلیل متابولومیکس در در تحقیق قبلی اند.( استفاده کردهBudzinski et al., 2019; Song et al., 2024) تنشبه 

گندم که همزمان در معرض آلودگی ویروس و دمای بالا قرار گرفته اند، صورت گرفت و تغییرات پروفایل متابولیتی غیرهدفمند  

با جدایه  - برهمکنش گیاه ارقام گندم کراس عدل )مقاوم( و مرودشت )حساس(  آلوده شده و در  -WSMVویروس،  مرودشت 

ساعت( در دماهای بهینه و بالا مورد مطالعه قرار گرفتند. همچنین مسیرهای    72و    48،  24های مختلف پس از آلودگی )زمان

ساعت    48و    24متابولیتی تغییریافته )دارای افزایش یا کاهش بیان( در شرایط آزمایش مشخص گردید. در در گیاهان مقاوم در  

  72ها، تعداد محدودی لیپیدها و ترکیبات ناشناخته بودند، در حالی که در  ها شامل کومارینیت، مهمترین متابولپس از مایه زنی

پس از    48و  24ها، آلکالوئیدها و چندین آمینو اسید نیز افزایش یافتند. در مقایسه با ساعت پس از مایه زنی، علاوه بر کومارین

ساعت پس از مایه زنی، بیشتر مسیرهای متابولیکی در گیاهان مقاوم افزایش یافتند. مسیرهای خاص مرتبط با    72مایه زنی، در  

آلکا مسیرهای  و  چربی  متابولیسم  آمینواسید،  متابولیسم  شامل  تنش  مقاومت  با  مرتبط  مسیرهای  بالا،  دمای  در  بودند.  لوئید 

وخت و سازکربوهیدرات به  ترکیبی گرما و بیمارگر شامل مسیرهای سوخت و ساز آمینواسید و لیپید بودند. چندین مسیر س

عنوان مسیرهای اختصاصی مرتبط با تنش گرما در نظر گرفته شدند و میتوانند مرتبط با شکست مقاومت در دمای بالا باشند.  

همراه با کاهش بیان اجزاء    C 32 ساعت پس از مایه زنی در  24از طرفی دیگر افزایش بیان ترکیبات لیپیدی مخصوصا در  

مسیرهای انتقال سیگنال یا کاهش سطح متابولیتهای مرتبط با این مسیر بویژه در زمان دیرتر پس از آلودگی منجر به کاهش  

سیگنال رسانی متابولیتی گردید. کاهش اجزاء سیگنال رسانی تحت تنش ترکیبی، احتمالا با غیرفعال کردن شبکه های سیگنال  

(. در پژوهش  Farahbakhsh et al., 2019در دمای بالا گردید )  باعث ایجاد حساسیت در گیاهان مقاوم   WSMVاصی  رسانی اختص

مرودشت در دماهای بهینه و -WSMVحاضر تجزیه و تحلیل شبکه متابولیتی برهمکنش رقم مقاوم )کراس عدل( با با جدایه  

( اما با رویکرد  Farahbakhsh et al., 2019بالا بررسی و مورد مقایسه قرار گرفته است. در واقع، پژوهش حاضر ادامه مطالعه قبلی )

ای در این پژوهش، درک ساختار تعاملات بین  ای با تفاوت در هدف و ابزار است. هدف از تجزیه و تحلیل شبکه نوتحلیل شبکه 
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پاسخ به آلودگی ویروس موزاییک های کلیدی در شبکهها و شناسایی متابولیتمتابولیت های متابولیکی رقم مقاوم گندم در 

باشد. این تحلیل به منظور کشف روابط عملکردی  ( میC 32( و بالا )C 20( تحت دو دمای بهینه )WSMVای گندم ) رگه 

های مرتبط با شکست  های مؤثر در مقاومت گیاه در شرایط بهینه و نیز متابولیت های تغییر یافته و تعیین متابولیتبین متابولیت

( و مرکزیت بینابینی  degreeمقاومت در دمای بالا انجام خواهد شد. از طریق محاسبه پارامترهای توپولوژیکی شبکه مانند درجه )

(betweenness centralityمتابولیت ،)( های حیاتی که نقش هابhub )  .در شبکه دارند، شناسایی خواهند شد 

 هامواد و روش

 پرورش گیاه و تکثیر زادمایه ویروس

فارس، ایستگاه  کشاورزی و منابع طبیعی  و آموزش  از مرکز تحقیقات    (R)حامل ژن مقاومت    کراس عدل  رقم نان  گندم   بذر

تکثیر  تهیه گردید.  زرقانتحقیقات کشاورزی   اولیه  نمونه   WSMV  زادمایه  آلوده جمع  یهااز  مزارع گندم    شدهی آورگندم  از 

ا فارس،  )استان  علائم  (  رانیمرودشت  به  دارای  رگه آلودگی  موزائیک  قبیل  از  رشد  بیماری  کاهش  و  سبزرد  .  گردید  هیتهای 

مایه  دهحداقل  با  ویروس  ی  کیولوژیب  یسازخالص متوالیبار  مکانیکی  مرودشت    زنی  رقم حساس  روی  زنی  مایهشد.    انجامبر 

به نسبت یک به سه   7مولار با پ هاش    05/0مکانیکی با استفاده از عصاره بافت آلوده گندم دارای علائم در بافر فسفات پتاسیم  

های دارای  ها در مرحله دو برگی کامل صورت گرفت. از بوتهزنی مکانیکی بوته)وزن به حجم( و پودر کاربوراندوم انجام شد. مایه

 (. Farahbakhsh et al., 2019عنوان زادمایه ویروس در مطالعات دیگر این تحقیق استفاده شد )بیماری به علائم 

 گندم   ایرگه  موزائیک   آلودگی ویروس   دییتأ

روش سرولوژیکی از طریق آزمون الیزا   دو تحقیق به مختلف مواد گیاهی استفاده شده در مراحل یزو ن یهزادما یآلودگ  دییتأ  

بادی اختصاصی ویروس و مولکولی با واکنش زنجیرهای پلیمراز با استفاده از آغازگرهای  دو طرفه غیرمستقیم با استفاده از آنتی

ناحیه  اختصاصی ویروس موزائیک رگه به  نهایت  CP-UTR   (French and Robertson, 1993ای گندم مربوط  انجام شد. در   )

واکنش    یقاز طر  WSMVی  اختصاص  یگندم با آغازگرها  ی ارگه  یکموزائ  یروسژنوم و  CP-UTR  یهناح  یرشده تکث  یهانمونه 

 میزان پس از انجام توالی یابی،  انتخاب شدند.  یدینوکلئوت  یابییتوال  یمورد نظر بودند، برا  یباندها   یکه دارا  یمرازپل  یایره زنج

 .  یدگرد یابی و ارز یسهمقا BLAST nافزار نرم یقموجود در بانک ژن از طر  های توالی با  نمونه ی هرتوال تشابه

 ای گندم جهت مطالعات متابولومیکس زنی با ویروس موزائیک رگهمایهو    اه یرشد گ  طیشرا

آزما  این گ  یش بخش  گروه  صنعت  کشاورزیدانشکده    یاهپزشکیدر  بذر  ی دانشگاه  شد.  انجام  رقم اصفهان  در   مقاوم  های 

و در  شدند  کاشته    8:1:1/0  یهابا نسبت  یتکولایو ورم  یتپرل  ماس،یتپ   یحاوسانتی متر    20  به قطرهای پلاستیکی  گلدان

از  بود که در قالب طرح کاملاً تصادفی اجرا گردید.    گلدان  هشتشامل به طور کلی    مارهایت.  گردیدند  یاریمنظم آب یفواصل زمان
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  یهر دما  یهاگلدان  نیاز ب  ن،یقرار داده شدند. همچن  C 32  ی گلدان در دما  چهارو    C 20  یگلدان در دما  چهارتعداد،    نیا

تکرار    کیبه عنوان شاهد در نظر گرفته شدند. هر گلدان    گری گلدان د  چهارشدند و    یزنهیما  روسیگلدان با و  چهارمورد نظر،  

دو بوته برداشت و با    یهادر هر تکرار، برگبایستی  شد که    فیتکرار تعر  چهارداخل هر گلدان    در   .شدیمحسوب م  یکیولوژیب

بوته در داخل هر گلدان برای آزمایش های    8در مجموع، تعداد  .  نمونه واحد استفاده شود  کیتا به عنوان    همخلوط شد  گریکدی

  یمبه دو گروه تقس  ی صورت تصادفکامل، به  یدر مرحله دو برگ  یهایاهچهروز، گ  دهپس از  متابولومیکس در نظر گرفته شدند.  

مول بر لیتر، پ هاش    05/0فسفات  گروه دوم با بافر    یهایاهچهو گ  WSMVجدایه مرودشت  گروه با    یناول  ی هایاهچهشدند. گ

  ،Binder)   1رشد  یهاشده به اتاقک  یزنیهما  یهایاهچهعنوان شاهد در نظر گرفته شدند. گشده و به  یزنیهو پودر کاربوراندوم ما  7

لوکس و رطوبت   13000با شدت نور   یکی ساعت تار هشتساعت روز و   1۶ ینور  یطدر شرا C 32و  C 20  یآلمان( با دماها

  ی طور مجزا در بازه زمانبه  ی قسمت هواییبرگ  یهاشامل برداشت بافت  یاهاناز گ  یبردار. نمونه یدنددرصد منتقل گرد  70  ینسب

qTOF-LC-با    یکسمتابولوم  یهاواکاوی  یدر رقم مقاوم برا  ،C 32و    C 20مختلف    یو در دماها2ی زنیهساعت پس از ما  24

MS  (1۶  ًدر قالب طرح کاملا )های دو بوته مجزا و تبدیل  آوری و آمیختن برگهر نمونه شامل جمعصورت گرفت.    ی تصادف  نمونه

شده و    ورغوطه  یعما  ازتدر    سرعتبهبرداشت شده    یهابرگ گرمی برای کاهش واریانس بیولوژیکی بود.  5/0آنها به یک نمونه  

دماسپس   ازو    ینگهدار  C80°  یمنها  یدر  تحل  یهتجز  یبرا  نشد 3خشک -یخ  پس   .یدندگرد  ینگهدار  یبعد  یهایل و 

 UPLC-QTOF/MS  لیو تحل ه یها و تجز  تیاستخراج متابول

 Misión)  گالیسیا مرکز تحقیقات ملی اسپانیا   بیولوژی  موسسه  در LC-QTOF/MS یلو تحل  یهها و تجزیتاستخراج متابول

Biológica de Galicia (MBG-CSIC)یا به روش تورتسا و همکاران )اسپان  یسیاگال   یالت( واقع در پونته ودراTortosa et al., 

 . (Farahbakhsh et al., 2019( انجام شد و جزییات آن در مقاله قبل گزارش شده است )2018

 هاتیمتابول  ییشناسا

  ند باز شتد  Data Analysis  (Bruker)افزار نرم از  استتفاده  با میمستتق  طور به  یونی  یهاکل کروماتوگرام LC/MS یهایخروج

 ProfileAnalysis 2.1  (Brukerافزار نرم از.  شتدند  لی( تبدBruker) CompassXport با کمک mzXML به فرمت d. و از فرمت

Daltoniks, 2013) بتا دالتون  یلیو هشتتتت م  یاهیتثتان  ده  پنجره کیت.  شتتتد استتتتفتاده  کیتپ   یابیتو رد 4یستتتاز  فیردهم یبرا 

با استتفاده از    Buckets.  کند فیها را همردکیفعال شتده، استتفاده شتد تا پ   " split buckets with multiple features"عملکرد

.  دیگرد یریگاندازه  یفرضت باتیترک  بار تیعضتو و m/z یزوتوپ یا یالگو  ،یزمان نگهدار  وشتدند    جادیا یعملکرد صتفات مولکول

  صتتورتبه  bucket استتتفاده شتتدند. جدول  یبعد  یهالیو تحل هیتجز یبرا ،30000بزرگتر از    یفراوان  نیانگیها با متیمتابول

 
2- days post inoculation 
3-freeze-dried 
4 -alignment 



 60                                             همکارانو  بخشفرح                      های متابولیتی، الگوی مقاومت گندم مقاومتحلیل توپولوژیکی شبکه

  ی هاتیمتابول ییدادند. شتناستاینشتان م یزمان نگهدار یبالاتر بر رو فتیبود که شت  ییهاکیپ  5تراکمشتد که شتامل    جادیا یدستت

قستمت در میلیون   5به میزان    7یواقع یجرم یبر استاس خطا  اندازه گیری شتده برای هر یون  ۶یبا استتفاده از جرم واقع  یضتفر

(AME=5ppm) از    یدر دستترس عمومداده های طیف جرمی    یاطلاعات  یهاگاهیگزارش شتده در پا یهاتیبا مطابقت با متابول

  METLIN  (https://metlin.scripps.edu) ،KEGG   (https://www.genome.jp/kegg)  ،HMDBلیتتتقتتتبتتت

(https://www.hmdb.ca  )و Plant Metabolic Network  (PMN )(https://plantcyc.org )پایگاه ورت گرفتصت .METLIN   

شتود. جستتجو در   یشتناخته م کسیمتابولوم نهیمنابع در زم نیاز معتبرتر  یکیو به عنوان  افتهیتوستعه  Scrippsتوستط مؤستسته 

 نییمرتبط و تع یکیمتابول یرهایمستت ریتفستت یبرا  Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes  ای  KEGGداده   گاهیپا

عنوان مرجع و به  افتهیتوستعه  وتویتوستط دانشتگاه ک  گاهیپا نیاشتود.    یمانجام   شتدهییشتناستا  یهاتیمتابول یعملکرد  گاهیجا

  گاه یبا استتفاده از پا  هاتیمتابول  ییشتناستا  HMDB  گاهیپا مورد در .شتودیشتناخته م کیمتابول  یرهایمست لیتحل  یاستتاندارد برا

بته عنوان مرجع   گتاهیپتا  نیا.  شتتتود  یممرجع انجتام    یهتاو داده  یجرم  یهتافی( و بتا تطتابق طHMDBداده متتابولوم انستتتان )

  Plant Metabolic   به نام  گرید  گاهیپا   .شتودیشتناخته م  یاهیگ  یو در موارد  یانستان کسیمطالعات متابولوم  یاستتاندارد برا

Network  (PMN  )به   گاهیپا  نیاشتتود.  یمانجام   یاهیگ باتیمرجع ترک  یهابا تطابق با داده  یاهیگ  یهاتیمتابول  ییشتتناستتا

 باشد.یم  یاهیگ یمیوشیو ب  کسیمطالعات متابولوم یبرا یعنوان مرجع تخصص

 ی آمار لیو تحل  هیتجز

های  تجزیه و تحلیل مولفهبرای MetaboAnalyst 6.0 (Pang et al., 2024 )بر وب  یبا استفاده از ابزار مبتن یآمار آنالیزهای

های  های متابولیکی بین گروهتا تفاوت  ( انجام شدPLSDA)  8تجزیه و تحلیل تعیین کننده مربعات حداقل نسبی و   (PCA)  5اصلی

( در  VIPهمچنین با استفاده از اولین مولفه اصلی اهمیت متغیر در پیش آمدگی )شود.    مشخصهای شاهد  زنی شده و گروهمایه

های مرتبط با مقاومت یا تنش  بر اساس، متابولیت  رقم مقاومدر  (  p0.05ترکیب با تجزیه و تحلیل تک متغیره )تغییر پیچشی( )

 . (Farahbakhsh et al., 2019که نتایج بدست آمده در مقاله قبلی آورده شده است ) گرما تعیین شد 

  یتیشبکه متابول  لیتحلتجزیه و  

استفاده گردید. برای ساخت شبکه    MetaboAnalyst 6.0  تحت وب  افزارنرمبرای تجزیه و تحلیل شبکه متابولیکی نیز از  

ساعت پس از مایه زنی تحت شرایط  24در  WSMVهای بدست آمده مربوط به رقم مقاوم آلوده به متابولیتی با استفاده از داده

 p-value < 0.05تحت    KEGGها با استفاده از پایگاه داده های بیوشیمیایی  دماهای بهینه و بالا، یک شبکه تعاملی بین متابولیت

 
5-intensity 
6-Accurate mass 
7-accurate mass error 
8-partial least squares discriminant analysis 

https://metlin.scripps.edu/
https://www.hmdb.ca/
https://plantcyc.org/
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های  ای تعاملی و نقشههای شبکه صورت گرافنتایج بهبدست آمد.     r| > 0.6| :(Correlation Threshold)  آستانه همبستگیو  

متابولیکی   الگوریتم مسیر  طریق  از  و  شبکهبود  متابولیتبرهمکنش  های  و  کلیدی  گردید.    مهم های  های    یی شناسامشخص 

آنالیز  .  ( 2023et alSingh ,.)  صورت گرفت  11ی نینابیبمرکزیت   و   هگر  10درجه  با محاسبه ۹ی دیکل  یهاتیمتابول به طور کلی 

هر   که  12گرهشامل    شبکه  یارتباط دارند. اجزا  یکیولوژیب  ی رهایو با مس  گری کدیبا    هاتیکه چگونه متابول  دهدینشان م  شبکه

  ها تیمتابول  نیدهنده تعامل بو نشان  کنندیها را به هم وصل مکه گره  یخطوط  شامل  13ال . یاست  تیمتابول  کی  نشان دهنده  گره

  ی اصل  یهاکنندهمیتنظ  در شبکه دارند و ممکن است   یکه نقش مرکز  یدیکل  یهاتیمتابول  مربوط به  14ی نقاط کانون  و  هستند

متابول.  باشند برهمکنش  عملکرد  تیمتابول-تیشبکه  روابط  کردن  برجسته  ب  یبه  وس  نیبالقوه  متابول  یعیمجموعه    ی هاتیاز 

های برهمکنش مواد شیمیایی پایگاه شبکه  از  هات یشبکه متابول  یبرا  ییایمیش-ییایمی. ارتباطات شکندیشده کمک م  شناسایی

پروتئین به طور(  STITCH)  15ها و  است،  از    یاستخراج شده  برهمکنششبکه که فقط  بالا  های  اعتماد  و  استفاده    با قطعیت 

  یساختارها  یهااز جمله واکنش  PubMed  ی تاکید شده درها دهیچک  ارجاع به بر اساس    STITCHارتباطات در    اکثر .  شودیم

 .(Singh et al., 2023باشند) میمشابه  یمولکول  یهاتیمشابه و فعال ییایمیش

 نتایج و بحث 

  اهان یو گ  یساعت پس از آلودگ  24در    مقاوم  رقمگندم    یها برگ   از  نمونه  12  به  مربوط  یکیمتابول  لیپروفا  یریگ  اندازه  از  پس

  حذف  از  پس  و   شد  ی ابیرد   کیپ   22۹1، در مجموع،    LC-QTOF/MS  قیاز طر  یزمان  طهنقشده در همان    یشاهد نمونه بردار

adductsا   از   شیب  یفراوان  نیانگیم  با   یهاتیمتابول.  شد  یریگاندازه  تیمتابول  هر  یفراوان  نیانگیم  ،یخنث losses ها وزوتوپ ی، 

در هر دو حالت    تیمتابول  7۹و    577مجموع،    در  انتخاب شدند.   یبعد  یهال یتحل و  هیتجز  یبرا(  نانوگرم بر میلی لیتر  30000

مورد بر    220،  کل در    ها، تی متابول  ن یا  انیاستفاده شد. در م  ره یچند متغ  لیو تحل  هیدر تجز  بیبه ترت  یمثبت و منف  ونی زاسیونی

با پا   بات یترک  نیا  ن یب  ازشدند.    ییساشنا  PMNو    METLIN  ،KEGG  ،Pubchemمانند    یداده عموم  یهاگاهیاساس تطابق 

ناشناخته به صورت    بیترک  43۶بودند و    یمثبت و منف  ونی زاسیونیمربوط به حالت    بیبه ترت بیترک  22و    1۹8شده،    ییشناسا

  یدماها  تحتWSMV به  یمتابولوم در رقم مقاوم پس از آلودگ  راتییاز تغ  یکل  کردیروفراهم ساختن    منظور  به.  ندماند   یباق 

 Metaboanalystافزار تحت وب  با استفاده از نرم   LC-MS یها لیو تحل  هیتجز  به  مربوطمستقل    ی کیمتابول  های شبکه  و بالا،   نهیبه

شده،    ییشناسا  هایمتابولیت  نیب  یتیرابطه متابول  یدهنده الگوهانشان   یکیشبکه متابول  کی   راستا  نیا  درشدند.    ساخته   6.0

 
9 seeds 
10 Degree 
11 Betweenness Centrality 
12 Node 
13 Edge 
14 Seeds 

15 interaction networks of chemicals and proteins 
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  یی شناسا  یهاتیمتابول  نیبالقوه ب  یعملکرد  رابطه(،  Metaboanalyst 6.0)  تیمتابول  -تی. شبکه برهمکنش متابولدیگرد  هیته

شبکه    ن یهر دو دما نشان داد. در ا  ریتحت تاث  یکیتوپولوژ  یها شبکهرا در    یی هابدست آمده تفاوت  ج ی. نتاکند یم شده را مشخص  

مرتبط هستند. در    گریکدیبه    شانمربوطه  سمیو متابول  یوسنتز یب  یرهایبا مس  هاتیمشخص شد که چگونه متابول  یتیمتابول

بودند    ی نقطه کانون  11  و  الی  142گره،    4۶  یدارا(  FC≥1, VIP≥1)  انیب  شیافزا  یدارا  یهاتیدر رقم مقاوم، متابول  نه،یبه  یدما

  ی نقطه کانون  7  و  الی  11۶گره،   33  یدارادر شبکه    انیکاهش ب  یدارا  یتیبرهمکنش متابولهای  شبکه  یطرف  از(.  الف  -1)شکل  

  ن،یآدنوز  ن،یمثل آدن  کینوکلئی  دهایگروه اس  ل یاز قب  یباتی)سبز( با ترک   انیب  شیافزا  یدارا  یها   تیمتابول(.  ب  - 1)شکل    بودند

 ی دارا  یهات یبودند. در شبکه متابول  مرتبط  17اسفینگانین  و 1۶آکونیتیک اسید -سیس  با  نیهمچن  ن،یدیوری،  نی گوان  ل،یوراسی

 ی باتیو ترکتیروزین  -ال  و  آلانینفنیل-لیوسین، ال-تریپتوفان، ال-ال  لیاز قب  ی آمینهدهایاسبا    ی)قرمز(، ارتباطات   انیکاهش ب

در    افتهی  رییتغ  یهاتیشبکه متابول  لیتحل  ج ینتا،  1همچنین جدول  داشت.    وجود  1۹فنیل پیروویک اسید  و  18پیرودوکسال  مثل

درجه و  ی  امترهاپاربر اساس    یزنهیساعت پس از ما  24ن  و در زما  C °20بهینه    ی( در دماWSMV)   یروسیو  یپاسخ به آلودگ

بر اساس این جدول، متابولیت های با بیشترین مقدار درجه و مرکزیت  .  دهد یرا نشان م  تی هر متابول  یبرا  ینینابیبمرکزیت  

باشند. به عنوان مثال، در دمای بهینه، آدنین با درجه متابولیت می-بینابینی دارای اهمیت بالاتری در شبکه برهمکنش متابولیت

  در تواند در نظر گرفته شود.  های دارای اهمیت بالاتر در شبکه میبوده و به عنوان یکی از متابولیت  28و مرکزیت بینابینی    13

  بودند  ی نقطه کانون 5 و الی  103گره،  3۶ یحاو( FC≥1, VIP≥1) انیب شیافزا یدارا یهاتیدر رقم مقاوم متابول ،C°32  یدما

)شکل    بودند   ینقطه کانون  24و    الی   44۶  گره، 102  یدر شبکه دارا  انیکاهش ب  یدارا  یهاتی متابول  نیهمچن(.  الف  -2)شکل  

ترک  در)سبز(    انی ب  شیافزا  یدارا  ی هاتیمتابول(.  ب  -2 با    لیفنو    نیگوان  ن، یآدن  پرولین،-ال  ،آرژنین-ال  شامل   ی باتی شبکه 

 ی آمینه دهایاس لیاز قب یبات یترک با  بالا  ی در دما ان یب کاهش یدارا ی هاتیمتابول در شبکه کهیمرتبط بودند. در حال د یاستالده

 آمینوبنزوئیک اسید -2و  بتائین    ل،یوراسی  ن،یمثل کول  یباتیو ترک   والین-الو  لیوسین-ال  ،   تریپتوفان -ال  ،آلانینفنیل-ال  مثل

درجه   32  یدر دما  یدر پاسخ به آلودگرقم مقاوم    افتهی  رییتغ  یهات یشبکه متابول  لیتحل  جی نتانیز    2در جدول    مرتبط بودند.

آورده شده است. بر    تیهر متابول   یبرای  نینابیبمرکزیت  درجه و  ی  امترهاپاری بر اساس  زنهیساعت پس از ما   24در    سانتیگراد

ها در  ترین متابولیتبه عنوان یکی از با اهمیت   1۹5و مرکزیت بینابینی    28آرژنین با درجه  -، اسید آمینه ال2اساس جدول  

متابولیت برهمکنش  بالا می-شبکه  دمای  در  هابمتابولیت  دهنده  نشان  و  شوند  گرفته  نظر  در  شبکه توانند  در  کلیدی  های 

 تحت   مختلف  یسازفعال  ی الگوها  قیطر  از  را  ی دفاع   ی هاشبکه   از  یبخش  ا ی  کل   تا  قادرند   اهانیگ   باشند. متابولیکی تحت تنش می

 
16 Cis-Aconitic acid 
17 sphinganine 
18 Pyridoxal 
19 Phenylpyruvic acid 
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منابع    هدفمند  انیجر  قیاز طر   ی کیپاسخ هماهنگ متابول  یسازفعال  ی طور کل  به(.  Jiang et al., 2025)  کنند  فعال  تنش،   طیشرا

  و ارتباطات شبکه قبلاً  یتیمتابول  یهاتنگاتنگ پاسخ  یرا مسدود کند. هماهنگ  مارگریب  یپرآزار  نیپروتئ  انیقادر است تا ب  یاهیگ

(  Sanchez et al., 2011)  یلوتوس در معرض تنش شور  یهاپ یدر ژنوت   و   (Hochburg et al., 2013) یدر پاسخ انگور به تنش آب

پ   مشاهده که  ایم   شنهادیشده  که  افزاها  ویژگی  نیکند  )  شیدر  دارند  نقش    ی هاشبکه   مورد  در(.  Sade et al. 2015تحمل 

  ن یب ارتباط ،( 2و    1  ی)شکل ها  انیکاهش ب ای  شیافزا  یدارا  یهاتیدر رابطه با متابول  تیمتابول-تیمتابول  برهمکنش ،یتیمتابول

راستا براساس اطلاعات    نی ا  در.  دادو بالا را نشان    نهیبه  ی دماها  در WSMV با  یدر رقم مقاوم پس از آلودگ   ی افتراق  یهاتیمتابول

.  دهندیپاسخ م یطیتنش مح طیشبکه به شرا لیو تحل هیشده در تجز ییشناسا مهم در گندم  یهات یاز متابول یاریموجود، بس

 Liu) کنندیم  میغشا را تنظ  یداری و پا  ROS  یآوراز جمله جمع   یمختلف  یکیولوژیزیف  یندهایفرآ  ها نیآمیبه عنوان مثال، پل 

et al., 2025)مرتبط با تنش نقش دارند    یهان یدر سنتز پروتئ  نیمانند آرژن  نهیآم  یدهای. اس(Jiang et al. 2025)بات ی. ترک 

  یکپارچگیو    تیالیچرب بر س  یدهایو اس  دها یپی. لکنند یمقابله م  ویداتیاکس  تنشو با    کنندیعمل م  دانیاکسیبه عنوان آنت  یفنل

 د ینگوئیآزاد اسف  ینشان داده شده که بازها  یقیتحق  درعنوان مثال،    به.  (Hu et al., 2023)  گذارندیم  ریتنش تأث  طیغشا در شرا

  ROS  ونیداسیبکارگرفته شده، باعث اکس  یاه یگ  یهاکه در سلول   22ن ینگوزیو اسف  21نینگوزی تواسفیف  ،20ن ینگنیاسف   لیقباز  

مختلف، مانند    هیثانو  یهات یمتابول(.  Takahashi et al., 2009)  شوندیم  شده  یزیرمرگ برنامه  یالقااز    ی ناش  ی پس از مرگ سلول

. به طور (Salam et al., 2023)  بخشندیو مقاومت در برابر تنش را بهبود م  اهیگ  یدفاع   یراهبردها  دها،یو فلاونوئ  دهایآلکالوئ

  (. Liu et al., 2025است )  یمختلف اساس  یزابا عوامل تنش  اه یگ دهیچیپ   ی هایسازگار  یهماهنگ  یبرا  تیمتابول  میخلاصه، تنظ

  شدهیزیرمرگ برنامه  یتا با القا  ابدیی( تجمع م HR)  تیدر طول پاسخ فوق حساس  نیپرول  س، یدوپسیآراب  اهی مثال، در گ  یبرا

عوامل    ابی در غ   یحت  است  قادر   نیپرول  یرا محدود کند. کاربرد خارج  روسی، گسترش ویآلودگ   ی هادر محل  یسلول  عیسر

 سمیمتابول  ژهیوبه  ، یدفاع   ی رسانامیپ   یرهایمس  نیپرول  دهدیکند، که نشان م  کیرا تحر  HRبه    هیشب  یمرگ سلول  زا،یماریب

  ی دفاع  یهاکه به عنوان مولکول   دهدیم  شیرا افزا  ROSتجمع    ،یکیمتابول  ندیفرآ  نی. اکندیرا فعال م  لاتیکربوکس-5-نیپرول

تکث  یبرا  یاتیح   نقش   مختلف،  قاتیتحق  در  یطرف  از(.  Jiang et al., 2025)   کنندیعمل م  زایماریب  لعوام  ریمحدود کردن 

 ,.Lehr et al., 2022; Kavi Kishor et al)  است  شده   دییتا  بالا  یدما  به  تحمل  شیافزا  در  نیپرول  چرخه  و  نیپرول  یمیتنظ

در  دما مرتبط باشد.   شیتحمل گندم به افزا  ش یبا افزا  تواندیم زین  بالا  یدما  در  نیپرول  زانیم ش یافزا  زین  قیتحق  نیا  در(.  2022

نیز آرژینین  پرولین،  با  پروتئسازوکاری مشابه  مهار  دفاع  ن،یآرژن  نیپروتئ  ونیلاسیمت  قیاز طر  یروس یو  یهانیبا    فا یا  ینقش 

  ، یروسیو  یاان کننده آرسرکوبگر خاموش   ک ی،  TBSVP19  نی پروتئ  ت یفعال  ،  ۶ترانسفر  لیمت  نیآرژن  نیمثال، پروتئ  ی. براکند یم

 
20- sphinganine 
21-phytosphingosine 
22- sphingosine 
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نت  کندیرا سرکوب م افزا  زبانیم  یاان آرکننده  بر خاموش  یدفاع مبتن  جهیو در  (. به طور  Zhu et al., 2024)  دهدیم  شیرا 

اس تجمع  حساس  تواندیم  زین  نهیآم  دیمتناقض،  جهش  مارگر یببه    تیدر  مثال،  عنوان  به  باشد.  داشته   lht1  یهاافتهینقش 

 ی شتریمقاومت ب دهند،یرا نشان م نیو پرول نیگلوتام ن،یمانند آلان نهیآم یدهایاز اس یاافتهیکه سطوح کاهش س،یدوپسیآراب

برابر   سا  یروسیو  یهایآلودگدر  م   مارگرها یب  ریو  کمبود گلوتامدهندینشان  ا  نی.  افزا  SAتجمع    هاافتهی جهش  نیدر    شیرا 

  ییسو  از(.  Liu et al., 2010)  کند یرا فعال م  ROS  دیتول  ش یو افزا  PR-1  یهاژن  انیب  جملهاز    ، یدفاع   یهاکه پاسخ  دهدیم

در   نیکول  زانیکاهش م  نجای(. در اMauck 2016نقش دارد )  اهانیدر گ  نیکول  لیدیفسفات  یدیپ یفسفول  یشاغ در سنتز    نیکول

  مارگر ینسبت به ب  اه یگ  تیحساس  شیمنجر به افزا  کهبالا   یدر اثر دما   اه یگ  یدیپیفسفول  یغشا بیبالا احتمالا بخاطر تخر یدما

  Rlm1 ژن مقاومت    یکلزا دارا  اهانیگ  در  بیترک  نیا  انیب  شیفزاا  ،23د یاس  کینوبنزوئیآم-2  بیترک  مورد  درشود.    یبالا م  یو دما

س  یآلودگ  هیعل )  اه یساق  همچن  دهیگرد  مشاهده (Zhu et al. 2025کلزا  استر  بیترک  نیا  نیاست.    .Bacillus sp   نیدر 

سیستمیک   کننده  نییتع  عنوان  به  BS107یباکتر القایی   Pectobacterium  هیعل (ISR)  24مقاومت 

carotovorum subsp. carotovotrum SCC1    یعمل م  توتوندر( کندYang et al., 2011.) 2  زانیم  کاهش  قیتحق  نیا  در-

  ،یکل  طور  بهو کاهش مقاومت آن باشد.    WSMVبالا بر گندم در برابر    یبالا احتمالاً به علت اثر دما  یدما  در  مینوبنزوئیک اسیدآ

کاهش سطوح مقاومت گندم    به  منجرداده شود که    حیتوص  یی ها سازوکار  قیطر  از  تواندیم  یتیمتابول  کینامیدر د  رییغت  یالگوها

 زبانیم  اهیدر گ  روسیو  شتریب  ریبه علت تکث  کاهش سطح مقاومت، احتمالاً  نیباشد. ا  شده  جادیدما ا  شیافزا  اثر  در  WSMVبه  

شبکه مشخص   لیتحل و ه یتجز قیباشد. از طر روسیمختلف و یهان یساخت پروتئ یبرا زبانیم نهیآم یدهایاس شتریو مصرف ب

با    یبیکلاس ترک  ک یمشابه در    ی ها  تیچگونه متابول  مارگر،یحمله ب  هیعل  اه ی ها در پاسخ گتیمتابول  نیکنش بشد که در برهم

را   رها یها و مسمتابولیت  تیغالب  ،شبکه  لیتحل  و  هیتجزواقع    در. (Dai et al., 2025)  شوندیمرتبط م   ییایمیوشیب  هایشواکن

  ی کیمتابول  یهاپاسخ  ،ی. در مواردشود  میدر جهت دفاع، مقاومت و بقا تنظ  اهیگ  یکیولوژیب  یهاکند تا پاسخمینشان داده و کمک  

را در پاسخ به    اهی گ  ییکنند و توانا  جادیتر اختلال اگسترده  یمیتنظ  یهاخاص ممکن است در شبکه  ی هابه تنش  یاختصاص

)  مارگریبو حمله    ی بالا، خشک  یدمامانند    ،یمتوال  ا ی همزمان    یهاتنش رد  (.Dai et al., 2025مختل کنند  به  توجه    ی ابیبا 

  ی هاتیشود. ابتدا پاسخ هماهنگ متابولیداده م   صیمقاوم در دو سطح تشخ  اهانی گ  در WSMV پاسخ به  ه، یثانو  یهاتیمتابول

قب  هیاول پاسخ  کینوکلئ  یدهایاس   نه،یآم  یدهایاس  لیاز  دوم  چنهیثانو  یکیمتابول  یها و  مرحله  نی.  دو  با    یاپاسخ  مقابله  در 

شاخص    هایمتابولیت(.  Sade et al., 2015; Singh et al., 2023مشخص شده است ) مختلف  یستیرزیو غ   یستیز  یهاتنش

در اصلاح  توانند  میکنند و    کمکQTLs   (mQTLs  )  -تی تواند به توسعه متابولمی  شبکه  لیو تحل  هیتجز  درشده    ییشناسا

 
23 2-aminobenzoic acid 
24 Induced systemic resistance 
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هدفمند    راتییتغ  نی. همچنبکار روند   یستیز  ریو غ   یستی ز  یهاتنش  در برابر  یزراع   اهانیمقاومت در گ   جادیابرای    یمولکول

  ه یعل  اهیدر جهت بهبود عملکرد گ  کیهمراه با اصلاح کلاس  یژنوم  شیرایشامل و  یفناورستیز  یبا ابزارها  یدیکل  یرهایمس

 .خواهد شد سریدر مزرعه م  یستیز ریغ  یهاو تنش مارگرهایب

  

 ب الف 

که بر اساس   C۲0متابولیت در رقم مقاوم دمای –تجزیه و تحلیل برهمکنش متابولیتی. شبکه برهمکنش متابولیت -1شکل 

های دارای کاهش بیان با رنگ های دارای افزایش بیان با رنگ سبز )الف( و متابولیتبرای متابولیت VIP≥1( و p<0.05) FC≥1آستانه

های مرتبط از های تعاملی با سایر متابولیتهای رنگی نشان دهنده متابولیت هایی هستند که شبکهقرمز )ب( مشخص شده اند. گره

 نظر بیولوژیکی و عملکردی دارند. 
Figure 1 - Metabolite interaction analysis. Metabolite- metabolite interaction network in the resistant 

cultivar at 20°C (p<0.05, VIP≥1 ), showing up-regulated (green) (a) and down-regulated (red)(b) annotated 

metabolites. Colored nodes indicate interactive metabolites with biological and functional relationships. 
 

  

 ب الف 

که بر اساس   C 3۲متابولیت در رقم مقاوم دمای–تجزیه و تحلیل برهمکنش متابولیتی. شبکه برهمکنش متابولیت -۲شکل 

های دارای کاهش بیان با های دارای افزایش بیان با رنگ سبز )الف( و متابولیتبرای متابولیت VIP≥1( و p<0.05)  FC≥1آستانه

های تعاملی با سایر متابولیت های  هایی هستند که شبکههای رنگی نشان دهنده متابولیترنگ قرمز )ب( مشخص شده اند. گره

 مرتبط از نظر بیولوژیکی و عملکردی دارند. 

 Figure 2 - Metabolite interaction analysis. Metabolite- metabolite interaction network in the resistant 

cultivar at 32°C (p<0.05, VIP≥1 ), showing up-regulated (green)(a) and down-regulated (red)(b) annotated 

metabolites. Colored nodes indicate interactive metabolites with biological and functional relationships. 
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 Cنتایج تجزیه و تحلیل برهمکنش شبکه متابولیت های معنی دار مربوط به رقم مقاوم آلوده به ویروس در دمای  -1جدول 

  Metaboanalyst 6.0ساعت پس از مایه زنی شناسایی شده با  ۲4و  ۲0
Table 3- Results of interaction analysis of significant metabolites related to the R cultivar infected to WSMV 

at 20°C/24 hpi identified with Metaboanalyst 6.0 
 Betwenness بینابینیمرکزیت 

centrality 

 درجه

Degree 
 ترکیب 

Compound 
 شماره 

Number 

 ( Up-regulated Metabolites) متابولیت های دارای افزایش بیان

28.3 13 Adenine 1 

25.37 12 Adenosine 2 

10.11 11 Uracil 3 

4.44 10 Guanine 4 

4.44 10 Uridine 5 

15.80 8 Adenosine tri phoshate 6 

15.80 8 ADP 7 

3.22 6 '5- Methylthioadenosine 8 

13.57 6 Carbon dioxide 9 

0.93 6 Guanosine 10 

0.93 6 Magnesium 11 

1.66 6 Cytosine 12 

1.66 6 Thymine 13 

 ( Down-regulated Metabolites) متابولیت های دارای کاهش بیان

142.5 25 Pyridoxal 1 

91.56 23 L-tryptophan 2 

72.78 22 L-Leucine 3 

71.58 22 L-Phenylalanine 4 

20.12 17 L-Tyrosine 5 

7.08 13 Phenylpyruvic acid 6 

0.402 6 Oxuglutaric acid 7 

0.402 6 NADH 8 

0.402 6 Oxygene 9 

0.402 6 L-Glutamic acid 10 

0.402 6 Magnesium 11 

0.402 6 L-Alanine 12 

0.29 6 Pyruvic acid 13 

8.30 6 Glycerol 14 
 

 Cهای معنی دار مربوط به رقم مقاوم آلوده به ویروس در دمای نتایج تجزیه و تحلیل برهمکنش شبکه متابولیت -۲جدول  

  Metaboanalyst 6.0ساعت پس از مایه زنی شناسایی شده با  ۲4و  3۲
Table 2- Results of interaction analysis of significant metabolites related to the R cultivar infected to WSMV 

at 32°C/24 hpi identified with Metaboanalyst 6.0 
 ( .no) شماره ( compoundترکیب ) ( degree) درجه ( betwenness centrality) بینابینیمرکزیت 

 ( Up-regulated Metabolites) های دارای افزایش بیانمتابولیت

195.34 28 L-Arginine 1 

156.52 26 Adenine 2 

108.063 22 L-Proline 3 

43.69 16 Phenylacetylamide 4 

31.37 13 Guanine 5 

 ( Down-regulated Metabolites) های دارای کاهش بیانمتابولیت

692.113 46 L-Phenylalanine 1 

595.176 44 L-Leucine 2 

642.509 44 L-Tryptophan 3 

459.915 39 L-Valine 4 

872.808 35 Choline 5 

291.721 33 L-Tyrosine 6 

413.370 26 Uracil 7 

390.802 26 Betaine 8 

124.534 24 Phenylpyruvic acid 9 

176.692 24 2-Aminobutric acid 10 

76.313 21 L-Asparagine 11 

221.923 18 5-Methylt 12 

172.951 18 Inosine 13 

270.878 17 Oxygen 14 

174.284 16 NADH 15 

151.766 16 Carbon dioxide 16 

140.112 15 Adenosine 17 
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 ی کل  ی ریگ  جهینت

  یا رگه  کیموزائ روسیبه و یرقم مقاوم گندم )کراس عدل( در برابر آلودگ  یتیمتابول  یهانشتتتان داد که واکنش  هایبررستتت

(WSMVتحت تأث )و   دهایمانند نوکلئوت  یدفاع   باتیترک شیبا افزا  اهیگ ،بهینه  یدما در متفاوت استتتت. یطور معناداردما به ری

. در مقابل،  کندیم  تیهدا  روسیطور مؤثر به ستمت مقابله با وخاص، منابع خود را به نهیآم  یدهایو کاهش است دهایپینگولیاستف

 شی( و افزادیتاستتت  کیتنوبنزوئیآم-2و    نی)متاننتد کول  یمحتافظت  بتاتی(، کتاهش ترکگرادیدرجته ستتتانت  32بتالا )  یدر دمتا

 لیاستتت. تحل روسیو و  ییمقابله با تنش گرما یبرا  اهیدهنده تلاش همزمان گنشتتان  ن،یو آرژن نیمانند پرول  ییهانهیدآمیاستت

 نیااهمیت  نمود.  ییشتناستا یبیدر پاستخ به تنش ترک یعنوان عوامل مرکزرا به  نیمانند آرژن یدیکل  یهاتیمتابول زین  یاشتبکه

بالا را    یمانند دما  یستتیرزیغ   یهاو تنش  هایماریتوستعه ارقام مقاوم به ب  ،یجهان  شیگرما  دهیکه پداستت  یطیدر شترا  هاافتهی

کنش عوامل برهم  مرتبط با دهیچیپ   یستازوکارها  ییبا شتناستا  یاهیگ  کسیمتابولوم کرده استت.  لیتبد  ریناپذاجتناب یبه ضترورت

از    یکاهش خستتارات ناشتت یبرا نینو  یصتتفات مطلوب و ارائه راهکارها  ترقیامکان انتخاب دق ،یستتتیرزیو غ  یستتتیز یزاتنش

 قی( از طریماریهمزمان )مانند گرما و ب  یهاکه پاستتخ به تنش  دهدی. مطالعات نشتتان مستتازدیرا فراهم م  یاهیگ  یهایماریب

  ، سکیاُم  یهاداده ریبا ستا  کسیمتابولوم  یهاداده قی. تلفشتودیم  میتنظ  وستتهیپ و به هم  یمراتبستلستله یکیمتابول یهاشتبکه

 ،یستتلولتک  کسیمانند متابولوم  ینوظهور  یهایفناور  نده،یدر آ  .دهدیپاستتخ به تنش ارائه م  یهاستتمیاز مکان یترقیدرک عم

را متحول    زایماریعامل ب-زبانیدرک ما از تعاملات م  ،یاز هوش مصتنوع  یریگبا بهره سکیو ادغام چنداوم شترفتهیپ   یحستگرها

.  سازند یفراهم م  یروسیهدفمند ضدو  یراهبردها  یو طراح سمیمتابول  قیدق  یمهندس یرا برا نهیزم  هایفناور نیا  خواهند کرد.

)مانند    یکیمتابول یرهایمستتت  یدیکل یهامرتبط با ژن  یمولکول  یاستتتتفاده از نشتتتانگرها  ها،تیمتابول  یدیبا توجه به نقش کل

 یریبه کارگ ن،ی. همچنشتودیم شتنهادی( پ MASانتخاب به کمک نشتانگر )ی  هارنامه( در بدفاعی  یهاتیمتابول  وستنتزیب یهاژن

  ی هابه تنش  اهیپاستتخ گ  تواندیها، مشتتبکه نیا  کنندهمیتنظ یهاژن قیدق یدستتتکار  یبرا (ستتپری)کر یژن  شیرایوستتیستتتم  

  ی هایفناور(،  mQTLs) یکم  یژن  یهامؤثر مکان یریبه کارگ  یرا برا ریدستتاوردها مست نیا جه،یستازد. در نت نهیرا به یبیترک

 .سازداصلاح نباتات هدفمند برای توسعه ارقام متحمل به شرایط اقلیم گرم هموار می  یهاو برنامه یژن  شیرایو
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