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 (03/12/1401پذيرش:  تاريخ - 04/04/1401)تاريخ دريافت:  

( است که Dو  A ،Bمتشکل از سه ژنوم ) يدآلوهگزاپلوئ ياهگ يک( .Triticum aestivum Lگندم نان )

با وجود در . متعدد منشاء گرفته است یهايبريداسيونه يقاز طر یاجداد يپلوئيدیاز سه گونه د

توان اطلاعات چنان میژنوم گندم و مطالعات انجام شده در مورد آن، هم یدسترس بودن توال

هدف استخراج اطلاعات  يقتحق ين. در ادست آوردهببيشتری در مورد ژنوم و ترانسکريپتوم آن 

موجود در  هایتفاوت و هاشباهت بررسی و گندم هایها و رونوشتتوصيفی در مورد ژن

 ها،ينترونداد اژنی، تع چگالی ها،رونوشت و هامانند تعداد ژن یمختلف گندم از موادر هایژنوم

 يجبود. نتا GCو درصد  CDS ،UTR لمانند طو هايیشاخص يسهمقا ينمتناوب و همچن يرايشپ

نسبت به دو ژنوم ديگر چگالی  Dباشد و ژنوم می 5/7نشان داد که چگالی ژن در گندم حدود 

در ميانگين  رغم تفاوت در ميانگين طول ژن و اينترون، شباهت بسياریعلاوه علیهبالاتری دارد. ب

 يسهديده شد. مقا D و A، B هایژنوم در( CDS) کنندهطول اگزون، رونوشت و طول ناحيه کد

 پيرايش رخداد و بوده اينترون دارای هاژن درصد 80 تقريباً که داد نشان هاژن و هارونوشت

کدکننده  هيدر ناح هايرايشپ عمده بخش .است افتاده اتفاق هاژن درصد 16 در تقريباً متناوب

، (CDS) کنندهکد يه. همچنين در ناحيردگیصورت م UTR ناحيه در کمی بخش و هارونوشت

 گندم در هارونوشت اکثر. بود هادر درون کدون يرايشاز پ يشکدون ب يندر ب يرايشپ یفراوان

 GC تغييرات اگرچه. باشندمی uORFها دارای UTRدرصد از  10بوده و  حدود  UTR دارای

درصد بود با اين وجود بررسی ارتباط  80تا  30 ين، بUTR ها واينترون ها،رونوشت ها،ژن برای

 گفت تواننهايت می با طول موارد اشاره شده الگوی متفاوتی را نشان داد. در GCدرصد  تتغييرا

 یبسياری از نظر طول کروموزوم، چگال هایگندم وجود شباهت هایژنوم منشأ در تفاوت وجود با

 قابل GCو درصد  UTR، طول CDSاز جمله طول  یمختلف یمتناوب و پارامترها پيرايش ،ژن

 .باشدمی توجه
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 یبرا یعنوان مدلبه گندم یک،ژنوم یابزارها کمکهبامروزه 

 یدی،پلوئیتکامل پل یهایسمدر مطالعه مکان یدیپلوئ یپل یاهانگ

در  نژادیین بهو همچن یکیژنتیو اپ یکیژنت یمکردن، تنظ یاهل

گندم نان با نام  .(Guan et al. 2020) مطرح شده استسطح ژنوم، 

 = 2n = 6x(، يک آلوهگزاپلوئید ).Triticum aestivum L) علمی

42 ،AABBDD شامل سه سری گیگا باز و  17( با طول ژنوم

باشد که هر سری مشتمل بر هفت جفت می Dو  A ،Bکروموزوم 

بنابراين  (.Brenchley 2012; IWGSC 2014) کروموزوم است

باشد. می ژنوم گندم نسبت به ساير گیاهان زراعی بسیار پیچیده

به  یگندم معمول تولید یژنوم گندم برا ئیدهگزاپلو یتماه

فعل و  يرااست، ز یاتینسبت به اجداد آن ح یمحصول بهتر

ژن  یانآن در سطوح ب يریها به انعطاف پذيرژنومز ینانفعالات ب

آن با  یسازگاريشساز افزاینهکند که ممکن است زمیکمک م

(. Dubcovsky and Dvorak 2007) مختلف باشد یهایطمح

ارقام  يع توسعهبه تسر تواندمیژنوم گندم  يش دانش در موردافزا

بهتر و  یفیتبا کیرزيستی را غ ی زيستی ياهاکه تنش یگندم

 .(Guan et al. 2020) کمک کند کنند،یعملکرد بالاتر تحمل م

عنوان واحدهای فیزيکی وعملکردی وراثت هستند که بهها ژن

کدکننده  های غیرRNAها و رای ساخت پروتئیندستورالعمل ب

يکسری تغییرات روی  ها،پس از رونويسی از ژن .کنندعمل می

mRNA ( اولیهPre-mRNAصورت می ) گیرد تا تبديل بهmRNA 

( نام دارد که Splicingد. يکی از اين تغییرات پیرايش )شوبالغ 

. پیرايش شوندهم وصل میها بهها حذف و اگزونطی آن اينترون

 mRNAپیرايش متناوب ها به نام انواع مختلفی دارد که يکی از آن

فرآيندی است که طی آن ممکن است ترکیبات  1يا پیرايش متنوع

بالغ نقش داشته باشند. در  mRNAها در تشکیل مختلفی از اگزون

 پیرايشهای مختلف را تولید کند. تواند پروتئیننتیجه يک ژن می

هاست که سبب افزايش در ی طبیعی در يوکاريوتاپديده متناوب

. (Black 2003) شودهای تولیدی توسط ژنوم میتنوع پروتئین

ترين اثرهای عملکرد پیرايش متناوب در گیاهان، کی از مهمي

های زيستی و افزايش قابلیت تحمل و سازگاری به انواع تنش

مطالعه در (. Panahi and Mohammadi 2018) باشدزيستی میغیر

                                                           
1 differential splicing 

هايی از جمله چگالی ژن، ها، بررسی شاخصژنوم و رونوشت

 )ناحیه غیر 3UTR)ناحیه کدکننده رونوشت(،  2CDSطول 

تواند اهمیت داشته باشد. می GCشت( و درصد کدکننده رونو

UTR های موجود در مهمی هستند که برخی فرآيند هایمؤلفهها

 Srivastava) کنندمیها را تنظیم ها و ترجمه آنmRNA ارتباط با

et al. 2018)های ترين توالیدهد که طولانی. مطالعات نشان می

ها(، ها در پروکاريوتها و ژنها در يوکاريوتدکننده )اگزونک

 ها دارای محتویترين توالیهستند و برعکس، کوتاه GCغنی از 

GC کمی هستند (Oliver and Marín 1996) .uORFها 

(Upstream ORF )ORF5در  یهکوتا یها′UTR های رونوشت

دست  ها در بالاشروع آن یهاکه کدون هستند يوکاريوتی

شروع  تنظیمدر  ینقش اساسشته و قرار دا CDSشروع  هایکدون

 .Ruiz-Orera and Albà 2019; Hinnebusch et al) ترجمه دارند

2016; Zhang et al. 2019.) ین اگر اولAUG  يک کدون شروع

uORF ًی اصل یکدگذار یهترجمه ناح کارايی باشد، معمولا

mRNA قاب خواندن باز اصل( ی ياmORF) ثیر قرارأتحت ت را 

 بوده وفراوان  یارها بسيوسپرمها در ژنوم آنژuORF. دهدیم

 یفو تضع هايبوسوئیچبا ر يسهقابل مقا يامشابه  یعملکرد

نظر که بهیدر حالها دارند. يوکاريوت ها دريوتپروکار هایکننده

 یاریبساما ، شده هستندکمتر حفاظتها uORFاز  یاریرسد بسیم

هستند. از  uORFحفاظت شده از  یالگو ی يکها داراmRNAاز 

 یزمممکن است مکان ی، دارا بودن يا عدم وجود اينهانظر تکامل

 .Von Arnim et al) ژن باشد یانب یالگوهای برای تنوع اگسترده

رسی ژنوم گندم نان به تفکیک در اين مطالعه بر (.2014

ها و های مربوط به ژنها با منشأ مختلف از نظر شاخصکروموزوم

بار  ها مورد مطالعه قرار گرفت و همچنین برای نخستینرونوشت

، طول UTRپارامترهايی چون تنوع در رخداد پیرايش، طول 

CDS،  تعدادوجود وعدم وجود و uORF ها در هر رونوشت و

هر يک از سه سری در  هاها و اينترونها، رونوشتژن GC درصد

 بررسی شد.( Dو  A ،Bژنوم گندم )

 

 

                                                           
2 Coding sequence 
3 Untranslated region 

  مقدمه
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کنسرسیوم ) IWGSCو ترانسکريپتوم گندم از پايگاه  ژنوم

اطلاعات مربوط به  .دريافت شد (يابی ژنوم گندمالمللی توالیبین

روی  های موجود بر، تعداد ژنGCکروموزوم مانند درصد  هر

ها برای هر کروموزوم ها، میانگین طول ژنکروموزوم، طول ژن

 یلیونم ی يکها به ازانسبت تعداد ژنچگالی ژن از  .محاسبه شد

 Keller) دشدر هر کروموزوم محاسبه  (Mbمگاباز ) ياباز جفت

and Feuillet 2000 .) استفاده از ابزارسپس با با ORFFinder 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder) ،کدکننده قسمت 

(CDS( و غیرکننده )UTR)  طولتعیین و هر رونوشتCDS  و 

های . در مرحله بعد رونوشتها مشخص شدCDS طول یانگینم

برای  UTR′5و  UTR′3مشخص و سپس طول  UTRدارا و فاقد 

)به  UTR′5یه ها در ناحORFيیشناساهر رونوشت تعیین شد. 

ابزار  با استفاده یزن( شودیگفته م uORF يا Upstream ORF اينها

ORFFinder يیشناسا یارهایشد. مع انجام uORF  به اين صورت

و   UAA،UGAخاتمه  هایکدونو  AUGکدون آغاز  بود که

UAG طول حداقل  در نظر گرفته شدند وuORFدر  کدون ، پانزده

 von Arnimشود )آغاز و پايان نمیشامل کدون نظر گرفته شد که 

et al. 2014.) 5يک موارد در  یر برخد′UTR يکاز  یشب ORF 

ها در محاسبات مورد تجزيه تحلیل قرار داشت که همه آنوجود 

 ينشده توسط هر ژن و طول ا یدتول هایرونوشتگرفتند. 

ها تعیین و با هدف شناسايی نواحی اينترونی تطبیق رونوشت

 Astalavistaها با ابزار ها و ژنرونوشت

(http://genome.imim.es/astalavista انجام گرفت و اطلاعات )

 مشخص شد. ازGC  ها شامل طول و درصدمربوط به اينترون

تواند تا حدی شده از يک ژن می های تولیدآنجاکه رونوشت

های يک متفاوت باشند، بررسی فرايند پیرايش برای همه رونوشت

 کدکنننده یهناحدر  پیرايش برای هر رونوشت يا .ژن انجام شد

(CDSيا ) در خارج آن (UTR )همچنین در  افتد.یاتفاق م

( باشد CDS) صورتی که موقعیت پیرايش درون ناحیه کدکننده

د و تناتفاق بیف درون کدون يادو کدون  ینب تواندیم یتموقع ينا

اول  یددر نوکلئوت تواندیدرون کدون م یت پیرايشموقعدر نهايت 

کدکننده و خارج از  یهدر ناح یرايشپ یقدق تیدوم باشد. موقع يا

های خروجی ها و بررسی دادهها و ژنبا انطباق توالی رونوشتآن 

 مکان شروع و خاتمه انجام گرفت.

 

ترتیب به نتايج حاصل از تجزيه و تحلیل ژنوم، در اين بخش به

ها و بررسی تنوع فرآيند پردازش و تجزيه و تحلیل رونوشت

با ساير پارامترهای مربوط به ژنوم و  GCدرصد  ارتباط

 شود.های گندم نان اشاره میرونوشت

که د نتايج نشان دا :ژنوم یلو تحل يهمربوط به تجز يجنتاالف( 

ها و چگالی ژنی طول کروموزوم از نظر Dو  A ،Bهای ژنوم

گندم  الف و ب(. میانگین چگالی ژن -1متفاوت هستند )شکل 

لف ا -1طور که در شکل د. همانشبرآورد  5/7بررسی و حدود 

های مگندم با کروموزو Dهای ژنوم شود اندازه کروموزومديده می

های ديگر تفاوت زيادی دارد. از طرفی تعداد ژن در ژنوم

دهد. به عبارت های مختلف تفاوت چندانی را نشان نمیژنوم

 A و Bهای گندم به نسبت ژنوم Dهای ژنوم ديگر کروموزوم

د و ر هستنتر ولی تعداد ژن تقريباً برابهای کوتاهدارای کروموزوم

 Aم ( نسبت به ژنو63/8) Dبنابراين چگالی ژن بالاتری در ژنوم 

و  5D( مشاهده شد. همچنین کروموزوم 86/6) B( و ژنوم 16/7)

4D د علت تعدابا اينکه از نظر طول تفاوت زيادی ندارند، اما به

 اردها تفاوت نسبتاً زيادی دهای ژن در آنژن متفاوت، چگالی

و  5D ها کروموزومب(. در بررسی جداگانه کروموزوم -1)شکل 

 ترتیب دارای بیشترين و کمترين چگالی ژن دربه 4B کروموزوم

 بیشترين تعداد ژن متعلق بههای گندم بودند. بین کروموزوم

ژن ژن و کمترين تعداد  6109با  Bژنوم  2کروموزوم شماره 

 Aباشد. ژنوم ژن می 3579با  Dژنوم  4متعلق کروموزوم شماره 

های مها و چگالی ژن، نسبت به ژنواز نظر تعداد ژن در کروموزوم

 ديگر پراکندگی کمتری داشت.

ها، طول ژن نیانگیم سهيمقا ب( بررسی تنوع فرايند پردازش:

 هانشان داد که اين شاخص( CDS) ها و نواحی کدکنندهرونوشت

(. به عبارت 2کنند )شکل از الگوی تقريباً مشابهی پیروی می

ها ها در کروموزومCDSها و ها، رونوشتديگر، میانگین طول ژن

باز محاسبه شد. اين جفت 1330و  1700، 3530ترتیب حدود به

ها ها در رونوشتبدين معنی است که حدود نیمی از اطلاعات ژن

  هاواد و روشم

  نتایج
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 400طور متوسط حدود بهيابد. از طرف ديگر، تظاهر می

( CDSها )ها جزء نواحی کدکننده پروتئیننوکلئوتید در رونوشت

باشد. میانگین طول رونوشت می UTRنیستند و مربوط به نواحی 

ها نیز الگوی ثابتی داشت، اما از نظر میانگین در بین ژنوم CDSو 

قابل  Dو  Bخصوص ژنوم ها بهطول ژن، اختلاف اندکی در ژنوم

اختلاف میان طول ژن و طول رونوشت ناشی از  اهده است.مش

ها ها و اينترونهای طول اگزونباشد. میانگینها میوجود اينترون

مورد مقايسه قرار گرفته است. مقايسه میانگین طول  3در شکل 

های دهد که اين شاخص در بین کروموزومها نشان میاگزون

کنند. بدين ترتیب که یمختلف گندم از الگوی مشابهی پیروی م

ها و میانگین طول اگزون 2500ها در حدود میانگین طول اينترون

ها عبارت ديگر میانگین طول اينترونبه؛ باز استجفت 300حدود 

 هاست.برابر میانگین طول اگزون 8حدود 

 

 

 
 روی هرکروموزوم هاهای هر کروموزوم و ب( چگالی ژنالف( نمايش طول کروموزم و تعداد ژن -1شکل 

 

 
 (CDSها و نواحی کدکننده )ها، رونوشتمقايسه میانگین طول ژن -2شکل 
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دارای پراکندگی  Bها، ژنوم در خصوص میانگین طول اينترون

ها ها در کروموزوممقايسه تعداد رونوشت و تعداد ژن کمتری بود.

واسطه رخدادهای پیرايش دهد که بهالف( نشان می -4)شکل 

در شود. های متعددی از روی يک ژن تولید میناوب، رونوشتمت

ها بیش از يک رونوشت درصد ژن 16مجموع برای تقريبا 

نوع رونوشت  3يا  2ها درصد ژن 14حال شناسايی شد. با اين

نوع  3هايی که تمايل به تولید بیش از کنند و تعداد ژنتولید می

ب(. تفاوت  -4)شکل باشد درصد می 2رونوشت دارند، کمتر از 

 های مختلف از اين نظر مشاهده نشد.خاصی در ژنوم

عامل اصلی در امکان رخداد پیرايش متناوب وجود اينترون در 

ها از نظر داشتن يا نداشتن اينترون مورد ، ژن5هاست. در شکل ژن

، مشخص است که تعداد 5با توجه به شکل اند. مقايسه قرار گرفته

های فاقد اينترون رون بسیار بیشتر از رونوشتهای دارای اينتژن

درصد است. اين نسبت در  20به  80باشد که اين نسبت حدودمی

 های مختلف گندم ديده شد.های ژنومهمه کروموزوم

 
 هاشتها در رونوها و اگزونمقايسه میانگین طول اينترون -3شکل 

 

 
 هر کروموزوم ها درولید شده توسط ژنهای تها و رونوشتالف( مقايسه تعداد ژن -4شکل 

 

 
 های دارای انواع رونوشتب( درصد فراوانی ژن -4شکل 
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 های فاقد و دارای اينترونمقايسه تعداد رونوشت -5شکل 

 

 
 هاهای مختلف رونوشتهای پیرايش بر روی موقعیتفراوانی مکان -6شکل 

 

 
 هادون بر روی ناحیه کدکننده در رونوشتهای پیرايش درون و بین کفراوانی مکان -7شکل 

 

( يا خارج از ناحیه CDSوقوع پیرايش در منطقه کدکننده )

 6طور که در شکل تواند اتفاق بیفتد. همان( میUTRsکدکننده )

درصد پیرايش در ناحیه کدکننده  80شود، بیش از مشاهده می

از  تد.افاتفاق می UTRدرصد در نواحی  20ها و کمتر از رونوشت

تواند در درون طرف ديگر پیرايش در ناحیه کدکننده خود می

دهد که (. نتايج نشان می7کدون يا بین کدون رخ بدهد )شکل 

فراوانی پیرايش در بین کدون بیش از پیرايش در درون 

عبارت ديگر، در ناحیه کدکننده، پیرايش بعد از هر به؛ هاستکدون

از پیرايش درون کدون )بین تر سه نوکلئوتید )کدون( متداول

از  باشد.نوکلئوتید اول و دوم يا بین نوکلئوتید دوم وسوم( می

تواند در درون طرف ديگر پیرايش در ناحیه کدکننده خود می

دهد که (. نتايج نشان می7کدون يا بین کدون رخ بدهد )شکل 

فراوانی پیرايش در بین کدون بیش از پیرايش در درون 

عبارت ديگر، در ناحیه کدکننده، پیرايش بعد از هر به؛ هاستکدون
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تر از پیرايش درون کدون )بین سه نوکلئوتید )کدون( متداول

در باشد. نوکلئوتید اول و دوم يا بین نوکلئوتید دوم وسوم( می

)شکل  ها بررسی شدمرحله بعد فراوانی پیرايش در انواع حالت

های يج کروموزوم(. با توجه به اينکه تفاوتی خاصی در نتا8

ها يکسان بود، نتايج برای هر مختلف وجود نداشت و الگوی آن

بیشترين درصد فراوانی  شود.با هم ارائه می Dو  A، Bسه ژنوم 

مربوط به حالتی بود که هم شروع و هم خاتمه پیرايش در بین 

 دهد. کدون رخ می

 پس از انجام ها:ج( نتايج مربوط به تجزيه و تحلیل رونوشت

های حاصل از دو رونويسی و فرايند پیرايش، بسیاری ازرونوشت

های غیرکدکننده يا ترجمه ( و ناحیهCDSکننده پروتئین )بخش کد

اند )برخی ( تشکیل شدهUTR′3و  UTR′5) 3′و  5′نشونده انتهای 

توانند ها میUTRهستند(. آنجاکه  UTR ها فاقداز رونوشت

ها از نظر وجود يا ند، رونوشت ژنهای بسیار مهمی را ايفا کننقش

های و انواع آن مورد بررسی قرار گرفت )شکل UTRعدم وجود 

ها ها در همه کروموزومدرصد رونوشت 70(. بیش از 11و  10، 9

، میانگین طول 10(. در شکل 9هستند )شکل  UTRدارای 

5′UTR  3و′UTR .مورد مقايسه قرار گرفته است 

 

 
 ايش(پ: خاتمه پیر-يش، خپ: شروع پیرا-.)شناحیه کدکننده شروع و خاتمه پیرايش در خارج يا درون انواع پیرايش بسته به قرار گرفتن درصد فراوانی -8 شکل

 
 هاUTRهای دارای و بدون درصد رونوشت -9شکل 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

23
 ]

 

                             7 / 14

http://mg.genetics.ir/article-1-1776-fa.html


 احسان محسنی فرد و همکاران  ...های متأثرها و ژنتجزيه و تحليل ژنوم، رونوشت

 

 66 1402بهار  /1شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 

 UTR′3شود، میانگین طول مشاهده می 10طور که در شکل همان

نوکلئوتید است. همچنین  150و  250ترتیب حدود ها بهUTR′5و 

ها ارتباط مستقیمی بین میانگین طول در ارتباط با بیشتر کروموزوم

شود، به اين ترتیب که ديده می UTR′5و  UTR′3انواع 

بلندتر دارای میانگین طول  UTR′3های با میانگین طول کروموزوم

توانند در تنها ها میUTRباشند.از طرفیهم می UTR′5بیشتری در 

رونوشت قرار گرفته باشند.  ′3و  ′5ر يکی از نواحید

نیز مورد مقايسه  UTRˊ5و  UTRˊ3های از نظر فقدان رونوشت

بررسی طول نواحی مختلف  (.11قرار گرفتند )شکل 

 78طور میانگین دهد که بهنیز نشان می UTRهای دارای رونوشت

ه ( و بقیCDSها مربوط به ناحیه کدکننده )درصد طول رونوشت

در ناحیه  ORFسپس وجود  (.12ها است )شکل UTRمربوط به 

5′UTR تعداد 13ها مورد بررسی قرار گرفت. در شکل رونوشت ،

نشان داده شده است. نتايج نشان  uORFهای دارا و فاقد رونوشت

هستند. که  uORFها دارای درصد رونوشت 10دهد که تقريباً می

سپس وجود  باشد.مشابه می ها تقريباًدر بین تمامی کروموزوم

ORF  5در ناحیه′UTR ها مورد بررسی قرار گرفت. در رونوشت

نشان داده شده  uORFهای دارا و فاقد ، تعداد رونوشت13شکل 

ها دارای درصد رونوشت 10دهد که تقريباً است. نتايج نشان می

uORF ها تقريباً مشابه هستند. که در بین تمامی کروموزوم

ها بسیار ها برای تمامی کروموزومuORFمیانگین طول  باشد.می

رغم اينکه طول بلندترين نوکلئوتید بود. علی 116نزديک و حدود 

uORF  شناسايی شده در هر کروموزوم متفاوت بود. با اين وجود

کل شباهت زيادی  مشخص است، در 14طور که در شکل همان

سط اندازه طول های مختلف از نظر پراکندگی متوبین کروموزوم

 شود.ديده می

دارای تنوع  uORFاز نظر تعداد  uORFهای دارای رونوشت

های در رونوشت هر رونوشت uORFهستند. میانگین تعداد 

 5/2تا  5/1های مختلف بین حاصل از کرووموزوم uORFدارای 

بیشترين  Dو  A ،B(. برای هر سه ژنوم 15دست آمد )شکل هب

مشاهده  7و  4، 1های های کروموزومدر رونوشت uORFتعداد 

شد.  
 

 
 هادر رونوشت UTR′3 و UTR′5 میانگین طول -10شکل 

 
 UTR5′و  UTR3′های فاقد درصد رونوشت -11شکل 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
5-

23
 ]

 

                             8 / 14

http://mg.genetics.ir/article-1-1776-fa.html


 احسان محسنی فرد و همکاران  ...های متأثرها و ژنتجزيه و تحليل ژنوم، رونوشت

 

 1402بهار  /1شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره  67

 

 
 هادر رونوشت CDSو  UTR میانگین طول ناحیه -12شکل 

 

 
 uORFهای دارا و فاقد تعداد رونوشت -13شکل 

 

 
 هاuORFطول  عيپلات توز باکس -14شکل 

 

، CDS ،UTRطول ژن، رونوشت، با  GCد( ارتباط درصد 

، ها، رونوشتهاژنبرای  GCبا توجه به اينکه درصد  ينترون:ا

CDSها ،UTR ها محاسبه شده بود، در اين بخش ينتروناها و

از موارد ذکر شده نمايش داده  با طول هرکدام GCرابطه درصد 

 (.16شود )شکل می
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 ()محور افقی دنباشنوکلئوتید می تعداد که بر حسب ينترونو ا CDS، UTRبه طول ژن، رونوشت،  نسبت)محور عمودی(  GC درصد یزانم يعتوز -16 شکل

 

در تمام موارد مورد بررسی  GCنتايج نشان داد، میزان درصد 

درصد متغیر است. با اين وجود با افزايش طول  80تا  25 از تقريباً

های که در طول طوریهدر همه موارد اين بازه محدودتر شده ب

 GCرسد. میزان درصد درصد می 57تا  38بین  GCبالا محتوی 

نشونده ترجمه(، ناحیه CDSکننده )ها، ناحیه کددر رونوشت

(UTRو اينترون ) رصد متغیر بود، اما با افزايش د 80تا  28ها از

کند. الگوی مشاهده شده روند کاهشی پیدا می GCطول، درصد 

ها کاملاً يکسان نیست. الگوی شکل در ژن و اينترون در شکل

کننده ها، ناحیه کدبسیار شبیه يکديگر بود و الگوی شکل رونوشت

(CDS ناحیه ،) ترجمه( نشوندهUTR.نیز شباهت بسیاری داشتند ) 

اين تاحدی قابل انتظار است، چون قسمت عمده ژن از اينترون 

تر باشد. از ها شبیهآن GCرود که درصد تشکیل شده و انتظار می

( و ناحیه CDSکننده )از دو ناحیه کدمتشکل ها طرفی رونوشت

ها رونوشت GCو بنابراين درصد  باشندمی( UTRنشونده )ترجمه

با اين وجود، نکته قابل توجه شباهت متأثر از اين دو خواهد بود. 

نشونده ( با ناحیه ترجمهCDSکننده )در ناحیه کد GCدرصد 

(UTR بود که با وجود نقش متفاوت الگوی بسیار شبیه را )

 دهند.نمايش می

 

 A ،Bمتشکل از سه سری کروموزوم گندم نان يک آلوهگزاپلوئید 

تحقیقاتی بر روی  Keller and Feuillet (2000) باشد.می Dو 

  بحث
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چگالی ژن در تیره گندم انجام دادند و به اين نتیجه رسیدند که 

دلیل تفاوت در های مختلف بهتراکم ژنی مورد انتظار در گونه

ها دريافتند که چگالی ژنی بین ها متغیر است. آناندازه ژنوم آن

ها تقريباً مشابه است. همچنین چگالی ژن در گیاهان مختلف ژنوم

برآورد  5بررسی کردند و میزان میانگین چگالی ژن گندم را  را

های کردند. نتايج اين مطالعه نشان داد که چگالی ژنی در بین ژنوم

های مختلف يک ژنوم نیز مختلف گندم و در بین کروموزوم

الف(. همچنین در اين تحقیق میزان میانگین  -1دارد )شکل تفاوت

 ه تفاوت آن نسبت به گزارششد ک برآورد 5/7چگالی ژن گندم 

(2000) Keller and Feuillet توان به افزايش اطلاعات در را می

يابی کامل آن دانست. همچنین علت توالیمورد ژنوم گندم به

ترتیب متعلق به بیشترين و کمترين چگالی ژنی شناسايی شده به

يکی از دلايل  الف(. -1)شکل  بود 4Bو  5Dکروموزوهای 

هاست، اما با ها مربوط به اندازه ژنتفاوت در چگالی کروموزوم

های های کروموزومتوجه به طول تقريباً برابر میانگین رونوشت

رسد اختلاف چگالی عمدتاً ناشی از اندازه نظر میگندم، به

برای  وجود اينترون، شرط لازم(. 3 و 2هاست )شکل اينترون

های ها و پروتئینتواند ساختار رونوشتپیرايش متناوب بوده و می

(. Bicknell et al. 2012دهد )ها را تغییر میشده آن رمزگزاری

های گندم درصد ژن 80نتايج اين بررسی نشان داد که حدود 

دارای اينترون هستند که پتانسیل بالقوه مناسبی را برای ايفای نقش 

 يا حذفو  ينترونا يک وجود. (5)شکل کند اهم میها فراينترون

ژن  یانبر هر مرحله در ب يباًتواند تقریم يسئوزومآن توسط اسپلا

جايابی درون ، خروج از هستهتا  یلاسیونآدنیو پل يسیاز رونو

 .Moore et al) بگذارد یرتأث mRNAتجزيه ترجمه و  سلول،

2009; Le Hir et al. 2003.) ها ينترونا یح براکه به وضو ینقش

، امکان رخداد پیرايش قابل درک است ی عالیهایسمدر ارگان

با  هایناز پروتئ طیفیدهد تا یژن اجازه م يککه به متناوب است 

 Morello and) کند ی و تنظیمرا رمزگذار عملکرد مختلف

Breviario 2008).  ها درصد ژن 16در اين مطالعه برای حدود

شت شناسايی شد که نشان از وقوع پیرايش بیش از يک نوع رونو

پیرايش ها در . تغییر رونوشتالف و ب( -4)شکل متناوب دارد 

 mRNAها را با قرار دادن تواند سطوح بیان رونوشتمتناوب می

تعديل کند و ساختار  (NMD) معنیبی mRNAدر معرض تجزيه 

محصول ژن را با حذف يا اضافه کردن بخشی از پروتئین جديد 

هايی که در ناحیه . حتی اينترون(Stamm et al. 2005) تغییر دهد

گیرند با وجود اينکه ( يک ژن قرار میUTRنشونده )ترجمه

و ( NMD) معنیبی mRNAشوند، از طريق تجزيه ترجمه نمی

 Bicknellاز هسته، در تنظیم بیان ژن نقش دارند ) mRNAخروج 

et al. 2012ها در ناحیه پیرايش (. طبق نتايج اين تحقیق اکثر

گیرد و با وجود اينکه های گندم صورت میکدکننده رونوشت

درصد از طول  22صورت میانگین حدود به UTRطول ناحیه 

درصد از  17شود با اين وجود کمتر از رونوشت را شامل می

(. اين نتیجه 7 و 6افتد )شکل پیرايش درون اين ناحیه اتفاق می

بود که بیان  2008مطابق با مطالعه سامس و همکاران در سال 

افتد و اتفاق می CDSیرايش عمدتاً در ناحیه کرده بودند انواع پ

به  UTR′3با فراوانی کمتر و در ناحیه  UTR′5پیرايش در ناحیه 

علاوه در ناحیه ه(. بSammeth et al. 2008افتد )ندرت اتفاق می

CDS فراوانی پیرايش در بین کدون بیش از پیرايش در درون ،

ده، پیرايش بعد از هر عبارت ديگر، در ناحیه کدکننبه؛ ها بودکدون

تر از پیرايش درون کدون )بین سه نوکلئوتید کدون متداول

باشد. نوکلئوتید اول و دوم يا بین نوکلئوتید دوم وسوم( می

همچنین بسته به قرار گرفتن شروع و خاتمه پیرايش در خارج يا 

مشاهده شد که بیشترين درصد  (CDS) درون ناحیه کدکننده

التی بود که هم شروع و هم خاتمه پیرايش در فراوانی مربوط به ح

(. يکی از دلايل اين رخداد 8)شکل  افتدبین کدون اتفاق می

دلیل ترجیح کدونی شروع و پايان پیرايش باشد. ممکن است به

با فراوانی بالا موجود هستند اگزون  یخاتمه در مرزها یهاکدون

 ، جزءهستندمرز هم اگزون 3′ی که با انتها يیهااکثر کدونو 

اتصال دو هستند. اين نظريه مطرح است که خاتمه  یهاکدون

های کوتاه ناشی از  ORFاگزون با هدف دور زدن مشکل

است.  تصادفی اولیه تکامل يافته DNA های خاتمه مکرر درکدون

های کوتاه به اگزون تبديل  ORFکننده دربنابراين قطعات توالی کد

های خاتمه متعدد تبديل به ی کدونهای میانی حاوشدند و توالی

های ها با کدوناينترون شدند و اين مستلزم اين است که اگزون

 یتصادف DNAخاتمه در  یهاوقوع کدون. خاتمه مرزی شوند

 یعملکرد یهایندهد پروتئیاجازه نم ومکرر بوده  یاربس

 (.Regulapatiet al. 2008) شوند یرمزگذار
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های گندم دارای درصد رونوشت 70د نتايج نشان داد که در حدو

UTR کنترل رونويسی با واسطه عوامل (9)شکل  هستند .

که کنترل پس از رونويسی شود، در حالیرونويسی انجام می

شود. ای از عناصر سیس و ترانس تنظیم میتوسط مجموعه پیچیده

 UTR عناصر سیس کنترل کننده پس از رونويسی، که عموماً در

های مختلف رونوشت توانند ويژگیود دارند، میها وجرونوشت

مانند پايداری، انتقال و کارايی ترجمه و همچنین عملکرد و محل 

های ترجمه شده را تنظیم کنند فعالیت درون سلولی پروتئین

(Mignone et al. 2002،بنابراين .)UTR های ژنتیکی ها مؤلفه

ها و تکه فرآيندها را در سطح مشترک رونوش مهمی هستند

پذيری سیستم بیان ژن را کنند. اين امر تطبیقها تنظیم میپروتئین

کند تا با نوسانات کند و در نتیجه به گیاهان کمک میفراهم می

(. همچنین نتايج Srivastava et al. 2018) محیطی سازگار شوند

 22به ناحیه کدکننده در حدود  UTRنشان داد که نسبت طول 

. در تحقیقی اين نسبت در (12 )شکل باشددرصد می

درصد محاسبه شده است  19تا  18آرابیدوپسیس و برنج را حدود 

باشد و عنوان شده که اين میزان نشان دهنده اهمیت اين ناحیه می

(Srivastava et al. 2018 در مطالعه حاضر .) میانگین طول

5′UTR  3و میانگین  150حدود′UTR  نوکلئوتید  250حدود

 .Srivastava et al که با نتايج (11و  10)شکل  محاسبه شد

نوکلئوتید  242و  155اين اعداد را برای آرابیدوپسیس  ( که2018)

اند، شباهت بسیاری دارد. با اين وجود، با طول گزارش کرده

 259میانگین طول برنج که  UTR′3و  UTR′5گزارش شده برای 

گزارش شده  UTR′3و  UTR′5ترتیب برای نوکلئوتید را به 469و 

با وجود عنوان کردند   Vaughn et al(2012) متفاوت است.

مرتبط با  یسس کنندهیماز عناصر تنظ یاریشده بس حفاظت یتماه

UTR یهاخاص گونه هاییسم، وجود مکانیاهیگ یهادر خانواده 

علاوه ه(. بVaughn et al. 2012یاهی قابل انتظار است )گ

ین ب UTRهای مختلف ولطی برای عملکرد سازییغن

 مثال، یبراآرابیدوپسیس و برنج نتايج متفاوتی را نشان داد. 

در نوکلئوتید  500کمتر از  UTR′5و  UTR′3های با طول ژن

دهنده به تنش و در برنج  پاسخهای یدوپسیس بیشتر در ژنآراب

اند. اين یسم مشاهده شدهواسطه انتقال و متابولهای بیشتر ژن

گیر های چشمرغم شباهتای اين مطلب است که علیمقايسه گوي

در  UTRمرتبط با  یحاصل از مطالعات عملکرد يجنتادر گیاهان، 

 .Sun et al) کار بردهب ير گیاهانساتوان برای يک گیاه را نمی

بزرگ که هدف  یاسمق یهاپروژه(. بنابراين مطالعات نتايج 2017

یه اول یده از مخزن ژنشمشتق هایینآن درک عملکرد همه پروتئ

ها همه ژن UTRوابسته به  یمکه تنظ یبا مطالعات مواز يدبااست، 

 یناناطم یجامع برا يکردیرو ینشود. چن یلتکم کند،یم یینرا تع

یکی بهبود ژنت یبرا یعملکرد یکاز مطالعات ژنوم مؤثراز استفاده 

 (.Srivastava et al. 2018) است یازمورد نگیاهان زراعی 

uORF 5ها جز عناصر نظارتی در منطقهUTR مطالعات  .هستند

ها بیان uORFوسیع ژنومی و پروتئومیکس نشان داده است که 

 دهنددرصد کاهش می 80تا 30پايین دست را  mORFپروتئین در 

(Somers et al. 2013) در اين مطالعه بررسی وجود .uORF ها

هستند که  uORFها دارای درصد رونوشت 10نشان داد که تقريباً 

)شکل  باشدها تقريباً مشابه میاين نسبت در بین تمامی کروموزوم

های مختلف علاوه شباهت زيادی بین کروموزومه(. ب15و 14، 13

های از نظر پراکندگی متوسط اندازه طول ديده شد و رونوشت

 35بودند. حدود  uORFعموما دارای يک يا دو  uORFدارای 

را  uORFهای حاوی mRNAهای آرابیدوپسیس درصد از ژن

های متعدد uORFارای ها دتولید میکنند و حدود نیمی ازآن

رسد ینظر مکه بهیدر حال .(Von Arnim et al. 2014)هستند. 

از  یاریبساما ، شده هستندکمتر حفاظتها uORFاز  یاریبس

mRNAحفاظت شده از یالگو ی يکها دارا uORF  هستند. از

 یزمممکن است مکان uORFs ی، دارا بودن يا عدم وجودنظر تکامل

 .Von Arnim et al) ژن باشد یانب یالگوهای برای تنوع اگسترده

2014).  

های نوکلئوتیدی است ی مهم توالیهايکی از ويژگی GCمحتوای 

گذار که در پايداری توالی، انتخاب طبیعی، نرخ جهش و غیره تأثیر

طور میانگین های مختلف گندم بهبین کروموزوم GCاست. درصد 

 80تا  30درصد محاسبه شد، اما پراکندگی بین  48در حدود 

 نسبت با افزايش طول GCدرصد متغیر بود. توزيع میزان محتوی 

درصد تمايل داشت، اما اين  50طور يکنواخت به سمت ژن به

روند کاهشی و با  UTRو  CDSتوزيع با افزايش طول رونوشت، 

( 2007) (.16)شکل  افزايش طول اينترون روند افزايشی نشان داد

Reddy  در تحقیقی که میزان درصدGC ها نسبت به طول اينترون
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ده بود، به اين نتیجه رسید را در آرابیدوپسیس و برنج مقايسه کر

های بلندتر با که برنج در مقايسه با آرابیدوپسیس دارای اينترون

باشد. تحقیقات نشان داده است که مناطق بیشتر می GC درصد

بالا چگالی ژنی بالاتری دارند و  GCکروموزومی با محتوی 

بالا در  GCهای واقع در مناطق دارای درصد ساختار ژن بین ژن

پايین  GCهای واقع در مناطق دارای درصد ه با ژنمقايس

های بر ويژگی GCجا که محتوی های زيادی دارند. از آنتفاوت

طور تواند بهگذارد. همچنین میمرتبط با محل اتصال تأثیر می

مستقیم بر تشخیص محل اتصال نیز تأثیر بگذارد. همچنین 

های با محتوی کم با اينترون GCها در مناطق با محتوی اگزون

GC هايی که در مناطق دارای که اگزوناند. در حالیکم احاطه شده

GC بالا قرار دارند تقريباً دارای محتویGC  های يکسان با اينترون

 . (Amit et al. 2012) ها هستندکناری آن

رغم متفاوت بودن در مجموع علیپژوهش نشان داد که  ينا نتايج

های بسیاری از نظر طول های گندم نان، وجود شباهتمنشأ ژنوم

 UTR، طول CDSمتناوب، طول  کروموزوم، چگالی ژن، پیرايش

دارای  هایتعداد ژنشود. همچنین مشاهده می GCو درصد 

ها که پیرايش متناوب در آن سايی شدههای شنااينترون و تعداد ژن

های گندم دارای ژندرصد  80 تقريباً. قابل توجه است دهدرخ می

ژن در گندم، يک ژن بیش از يک نوع  ششاز هر اينترون بود و 

 تولید طیفیو اين به معنی پتانسیل  تواند تولید کندرونوشت را می

باشد. ژن می ی با عملکرد مختلف از تعداد کمتریهایناز پروتئ

ها نشان دهنده درصد از ژن 70در حدود  UTRعلاوه وجود هب

 باشد.ضرورت توجه به اين عناصر در گندم می
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