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يکی از گياهان مهم زراعی کشور و دنياست که اهميت استراتژيک ( Triticum aestivum)گندم 

است که طی دو ( AABBDD)گندم نان يک آلوهگزاپلوئيد . در تأمين غذای انسان دارد

عنوان دهنده  هيبريداسيون از اجداد وحشی خود به وجود آمده که در آن اجيلوپس تائوشی به

ها و  های مشترک آنmiRNAدر اين تحقيق با استفاده از بررسی . گندم مطرح است Dژنوم 

 بررسی. های هدف به رابطه تکاملی گندم نان و اجيلوپس تائوشی بيشتر پرداخته شده است ژن

های متناظر دهد تا حدود زيادی کروموزوم های گندم نان و اجيلوپس تائوشی نشان می کروموزوم

 Dشده از ژنوم رونوشت miRNAپنج  در اين مطالعه .ها يکسان هستنداز لحاظ طول و تعداد ژن

به  RNA Seqشده از جديد شناسايی miRNAگندم و مشترک با اجيلوپس تائوشی و همچنين سه 

 miRNAهای همرديفی و بررسی توالی. وانفورماتيکی مورد تجزيه و تحليل قرار گرفتندروش بي

ها در گندم و اجيلوپس بيشترين تشابه را  miRNAلپه نشان داد که اين موردنظر در گياهان تک

شده به صورت حفاظتها از اجيلوپس تائوشی بهرسد در طول تکامل، اين توالینظر می و بهدارند 

های مشترک گندم نان و اجيلوپس miRNAهای هدف آنتولوژی ژنبررسی . گندم رسيده است

های مشترک بين گندم  miRNAرسد مینظر بنابراين به. ها داشت تائوشی نشان از تشابه بالای آن

 .نان و اجيلوپس تائوشی تا حدود زيادی نقش و عملکرد مشابهی در اين گياهان خويشاوند دارند

گندم و اجيلوپس  های miRNAتواند در شناخت بهتر مکانيسم و عملکرد های اين تحقيق میافتهي

های اصلاحی گندم از طريق خويشاوند وحشی خود مورد  ها در طرح تائوشی و استفاده از آن

 .برداری قرار گيرد بهره
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و جنس تریتیکوم ( Gramineae)گندم گیاهی از خانواده غلات 

(Triticum) با نام علمی ،Triticum aestivum L.‌ گندم . باشد می

ای بوده که توسط انسان بومی شده است و از اولین گیاهان تغذیه

عنوان یک غذای مهم در اغلب  از حدود هشت هزار سال پیش، به

های دنیا از جمله اروپا، غرب آسیا و شمال آفریقا وجود  تمدن

دنیا  در گندم کشت زیر سطح(. Curtis et al. 2002)داشته است 

 جهان در آن کل تولید و هکتار میلیون 219، حدود 2312در سال 

 همچنین متوسط. شده است گزارش تن میلیون 223 از بیش

 0333 از به بیش 2312در سال  هکتار هر در جهان در آن عملکرد

اجداد وحشی گندم برای یافتن . (FAO 2020)رسید  کیلوگرم

های اصلاحی ها در برنامه برداری آنجدید جهت بهرههای  ژن

عنوان مثال،  به(. Saeidi et al. 2006)مورد توجه بسیار قرار دارد 

های مهم های مختلف و پاتوژناجیلوپس تائوشی مقاوم به آفت

همچنین گزارشاتی از صفات (. Malik et al. 2003)زراعی است 

و ( Shah et al. 1987)ری فیزیولوژیکی مفید مانند مقاومت به شو

 .Gororo et al)هایی با تنش خشکی عملکرد خوب در محیط

از  T.eastivumمنشأ تولید . نیز گزارش شده است( 2002

با . ای پذیرفته شده استصورت گستردهاجیلوپس تائوشی به

–T. turgidumحال چند سوال از جمله هیبریداسیون طبیعی  این

Ae. tauschii رشد نرمال هیبریدهای ،F1  تتراپلوئید بارور و

های های الوپلوئیدی نسلژنتیکی در ژنومتغییرات ژنتیکی و اپی

F2  و بعدی هنوز باقی مانده است(Matsuoka 2011 .)رو  از این

مقایسه توالی ژنوم گندم با اجداد خویشاوند در شناخت بهتر 

 یاهان،ر گد. تکامل گندم از اهمیت زیادی برخوردار است

miRNAیاهانو گ هایوفیتهدف از جد مشترک بر هایژن و ها 

 باقی شدهمحافظت صورت‌سال به یلیونم 033از  بیش دار،دانه

تواند ها میmiRNAاز این ویژگی  (.Tarver et al. 2012)اند مانده

ها miRNA. در شناخت بهتر روابط تکاملی گیاهان بهره برد

 23تا  23 با طول غیرکدکننده های کوچک،RNAگروهی از 

ترجمه و یا از طریق  ممانعت ازکه از طریق  هستند ینوکلئوتید

ها در سطح بعد از از بیان ژن عمان مربوطه‌mRNAتخریب 

طبق (. Li et al. 2015; Shriram et al. 2016)شوند می رونویسی

، در مجموع (miRNAیک پایگاه داده عمومی ) miRBaseآمار 

24203 miRNA  در این پایگاه موجود است(Kozomara et al. 

 32گیاهی متعلق به  miRNAداده مربوط به  4311که ( 2019

توالی  123برای گندم نان نیز . گونه مختلف گیاهان است

miRNA که  ییاز آنجا. دسترس است بالغ در این پایگاه داده قابل

های زیادی از گندم نان هنوز شناسایی miRNAرسد نظر می به

های جدید گندم، جهت درک بهتر  miRNAنشده است، شناسایی 

 هایmiRNA شناسایی. ژنوم آن از اهمیت زیادی برخوردار است

 و تجزیه و کوچک RNA هایتوالی بزرگ مجموعه از جدید

 هایگونه محاسباتی بیوانفورماتیکی در ها با روش آن تحلیل

 ;Chen et al. 2009)با موفقیت انجام شده است  مختلف گیاهی

Zhang et al. 2008; Wang et al. 2012; Xie et al. 2010 .) در

های این تحقیق با استفاده از تجزیه و تحلیل توالی و سایر ویژگی

miRNA های مشترک گندم نان و اجیلوپس تائوشی که توسط

دست  هب RNA Seqهای گیری از روش محاسباتی روی دادهبهره

های اطلاعاتی قابل دسترس بوده، به بررسی آمده یا در پایگاه

. بیشتر رابطه تکاملی گندم و اجیلوپس تائوشی پرداخته شده است

نظر نیز جهت شناخت  های موردmiRNAهای هدف همچنین ژن

ها در گندم و اجیلوپس تائوشی مورد مقایسه  نقش و عملکرد آن

 .قرار گرفته است

 

 های مشترک گندم و اجیلوپس تائوشی،miRNAمنظور بررسی به

 گندم و اجیلوپس تائوشی موجود در پایگاه  miRNAهای توالی

miRBase 21 (http://www.mirbase.org ) مورد استفاده قرار

گندم نان نیز به شماره دسترسی  RNA Seqهای توالی. گرفت

SRX7950232  از پایگاه دادهSRA
 NCBIدر وبگاه   

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ )مجموع . استخراج شد

دسترس  گندم نان در این پایگاه قابل RNA Seqتوالی  90/304/9

شده اجیلوپس تائوشی شناخته miRNAها در برابر  بود که همه آن

 . استفاده قرار گرفتندمورد

 BLASTX 2.2.28+ (Altschulو   +BLASTN 2.2.28افزار نرماز 

at el. 1997 )2ترتیب برای انجام  به
BLAST های  توالی

                                                           
1 Sequence Read Archive 
2 Basic Local Alignment Search Tool 

  مقدمه

  ها و روشواد م
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های اجیلوپس miRNAهای گندم نان و RNA Seqنوکلئوتیدی 

نوکلئوتیدهای حاصل از مرحله قبل در برابر  BLASTتائوشی و 

فزار برخط ااز نرم. استفاده شد UniProtپایگاه داده پروتئین 

MFOLD 2.3 (http://unafold.rna.albany.edu ) برای تجزیه و

( pre-miRNA ) حلقه-ساقه هایتحلیل ساختار ثانویه توالی

کاندید با الگوریتم تاخوردگی زوکر استفاده شد و همه پارامترها 

ها، طول توالی (.Zuker 2003)فرض انتخاب شد صورت پیشبه

و حداقل انرژی آزاد ( G+C)موقعیت ناحیه تطابق، درصد محتوی 

سپس حداقل . محاسبه شد( MFE, DG in kcal/mol)تاشدگی 

و شاخص حداقل ( AMFE)شده انرژی آزاد تاخوردگی اصلاح

دست آمد  هطبق فرمول زیر ب( MFEI)انرژی آزاد تاخوردگی 

(Zhang et al. 2006a :) 

AMFE= (MFE/( سازطول میکرو ار ان ای پیش ))*100 

MFEI = ((100 × MFE)/ سازطول میکرو ار ان ای پیش  

/(G+C))%  
 

 Rfam داده پایگاه از کاندید های miRNA خانواده بررسی منظوربه

(https://rfam.xfam.org )از این تحقیق در. شد استفاده 

 استفاده است، RNA خانواده 0312 حاوی که  Rfam 14.1نسخه

 .(Kalvari et al. 2017; 2018)شد 

مشترک گندم و اجیلوپس  miRNAبرای نشان دادن روابط تکاملی 

برای تعیین اهداف . استفاده شد  MEGA Xافزار تائوشی، از نرم

miRNAبینی شده گندم، برنامه برخط  های پیشpsRNATarget
2 

های کاندید  miRNAبه این ترتیب که . مورد استفاده قرار گرفت

گندم نان  cDNAعنوان جستجوگر در برابر کتابخانه  به

(Ensemble Plants, release 43 ) استفاده شد و پارامترهای

طور  افزار بهاین نرم. فرض انتخاب شدصورت پیشجستجو به

های کوچک از RNAهای هدف از خاص برای شناسایی رونوشت

و هدف با  RNAمل بین تجزیه و تحلیل تطابق مک( طریق الف

ارزیابی جایگاه دسترسی ( بینی شده و باستفاده از طرح پیش

لازم برای باز شدن ( UPE)نشده هدف با محاسبه انرژی جفت

                                                           
1 Precursor 
2 Plant Small RNA Analysis Server 

طراحی شده است  RNAساختار ثانویه در اطراف ناحیه هدف 

(Dai et al. 2018.) 

 

 21مجموع در )تایی  2در گندم نان سه سری کروموزوم 

در اجیلوپس . وجود دارد Dو  A ،Bهای به نام( کروموزوم

کروموزوم موجود است که طبق تحقیقات گذشته  2تائوشی، 

کروموزوم  2مقایسه . شودگندم شناخته می Dعنوان دهنده ژنوم  به

کروموزوم متناظر در گندم نان از نظر طول  2اجیلوپس تائوشی با 

دهد تا نشان میکد کننده پروتئین  کروموزوم، تعداد ژن و نواحی

ها های متناظر از لحاظ طول و تعداد ژنحدود زیادی کروموزوم

ها miRNA خانواده 104 مجموع در(. 1پیوست )یکسان هستند 

 در گندم و اجیلوپس تائوشی شناسایی شده است که از این تعداد،

 اختصاصی خانواده 23 تائوشی، اجیلوپس اختصاصی خانواده 10

 اجیلوپس و نان گندم بین مشترک نیز خانواده 20 و نان ندمگ

اطلاعات بیشتر از جمله اعضای . (2پیوست ) هستند تائوشی

 miRNAهای های حاوی ژنشماره کروموزومها و خانواده

(MIR ) 0مشترک در گندم نان و اجیلوپس تائوشی در پیوست 

دهد که های گندم نان نشان میMIRبررسی جایگاه . آمده است

های مختلف کروموزومروی ها MIRجایگاه حدود نیمی از 

ژن روی  14ژن،  122شناسایی شده است بدین ترتیب که از 

 B ،23های سری ژن روی کروموزوم A ،20های سری کروموزوم

نیمی دیگر نیز  و جایگاه Dهای سری ژن روی کروموزوم

والی ت 42بالغ در رشته منفی و  miRNA 02. نامشخص است

در اجیلوپس تائوشی . مستقر هستند DNAدیگر در رشته مثبت 

شناسایی ها روی کروموزومها MIRهای درصد جایگاه 93بیش از 

توالی در کروموزوم  2ژن،  44شده است، بدین ترتیب که از 

ژن روی کروموزم  9، 2ژن روی کروموزوم شماره  14، 1شماره 

ژن روی  21، 0ژن روی کروموزوم شماره  13، 0شماره 

ژن نیز  9و  2ژن روی کروموزوم شماره  4، 3کروموزوم شماره 

ژن نیز  2جایگاه همچنین . قرار دارد 2روی کروموزوم شماره 

بالغ  miRNAمورد، توالی  03در . نامشخص گزارش شده است

مستقر  DNAمورد دیگر در رشته مثبت  00در رشته منفی و در 

  نتایج و بحث
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روی  MIR 23شناخته شده گندم،  هایMIRاز بین . هستند

در  MIR 2قرار داشتند که از این تعداد  Dهای سری کروموزوم

بنابراین در این تحقیق از . ژنوم اجیلوپس تائوشی مشترک بود

miRNA رونوشت از  هایMIRمستقر در ژنوم  هایD  گندم و

مشترک با اجیلوپس تائوشی جهت بررسی روابط تکاملی بین 

 (.1جدول )های اجیلوپس تائوشی استفاده شد گندم نان و گونه

های  MIRرونوشت از  miRNAتوالی  3، تعداد 1طبق جدول 

وجود دارد که مشترک با اجیلوپس گندم  Dمستقر در ژنوم 

 DNAروی رشته مثبت  miRNAاکثر این . باشدتائوشی نیز می

 0ترتیب در  مشترک، به های miRNAهای مربوط به ژن. قرار دارند

گندم نان و اجیلوپس تائوشی پراکنده  Dکروموزوم از ژنوم  2و 

رابطه تکاملی بین برای بررسی وجود و تأیید  (.1شکل )شده 

مطالعه در  های مورد miRNAم نان و اجیلوپس تائوشی، توالی گند

(. 2شکل )ای دیگر مقایسه شد لپهگندم و سایر گیاهان تک

علاوه بر گندم  miR167cدهد که ها نشان میهمردیفی توالی

(tae ) و اجیلوپس تائوشی(ata) در برنج ،(osa) سورگوم ،(sbi) ،

، گیاه (bdi)جنگلی ، چمن جاروی (zma)، ذرت (sbi)نیشکر 

اما همردیفی . نیز یافت شد( aof)و مارچوبه ( vca)زینتی کاریناتا 

تنها در گندم و اجیلوپس تائوشی مشاهده ( نوکلئوتید 22)کامل 

نوکلئوتید بودند  21یا  23در گیاهان دیگر دارای  miR167c. است

، aکه با حروف کوچک )بالغ  miRNAو در مواردی بیش از یک 

b ،c  متعلق به یک گیاه با توالی (غیره نشان داده شده استو ،

miR167c  همردیف شدند( 2شکلa). miR171b  ،نیز در مارچوبه

ذرت و چمن شناسایی شد، اما توالی آن تنها در گندم و اجیلوپس 

 (. 2bشکل )درصد مشابه بود  133تائوشی 

 

 گندم و مشترک با اجیلوپس تائوشی Dهای مستقر در ژنوم  MIRهای رونوشت از  miRNAمشخصات  -1جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 گندم و اجیلوپس تائوشی Dهای  مشترک مستقر روی کروموزوم miRNAهای  نمایش شماتیک جایگاه -1شکل 

 رشته طول کروموزوم گیاه miRNA ردیف

1 167c 
 + 6D 22 گندم

 - 22 5 اجیلوپس

2 171b 
 - 2D 21 گندم

 + 21 4 اجیلوپس

0 9672b 
 - 5D 21 گندم

 - 21 5 اجیلوپس

0 9772 
 - 5D 21 گندم

 - 21 5 اجیلوپس

3 9783 
 - 1D 21 گندم

 + 21 4 اجیلوپس

 اجیلوپس تائوشی گندم نان
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 ای لپهگندم با سایر گیاهان تک Dحلقه مربوط به ژنوم -بالغ و ساقه miRNAهای همردیفی توالی -2شکل 

 

ها نشان داد که این توالی فقط در ، بررسیmiR9783در خصوص 

ها در این دو گیاه تنها  گندم و اجیلوپس شناسایی شده و توالی آن

دو توالی (. 2cشکل )یک نوکلئوتید با همدیگر اختلاف دارد 

miR9672b  وmiR9772 در گندم و اجیلوپس یافت  که فقط

حلقه -ساقهبالغ، بلکه در توالی  miRNAاند، نه تنها در توالی شده

نیز دارای ( نوکلئوتید طول دارند 93و  123ترتیب  که به)

بنابراین نتایج (. 2d,eشکل )نوکلئوتیدهای کاملاً یکسان بودند 

دهد که این مطالعه نشان می مورد miRNAهای همردیفی توالی

miRNA ها در گندم و اجیلوپس تائوشی بیشترین همانندی

. ای دارندلپهژنتیکی و روابط تکاملی را نسبت به سایر گیاهان تک

 های بالقوه در گندم نانmiRNAشناسایی 

های جدید گندم از همولوژی miRNAبرای شناسایی 

miRNA های مرجع در برابرعنوان توالی های اجیلوپس تائوشی به 

RNA Seq 930/304/9از مجموع . های گندم نان استفاده شد 

،  BLASTxو  BLASTnگندم نان، طی فرآیند  RNA Seqتوالی 

در . دشهای غیرهمولوگ و کدکننده پروتئین حذف ترتیب توالی به

. توالی کاندید برای بررسی ساختار ثانویه انتخاب شدند 10نهایت 

کاندید نیز طبق های  RNA Seqهای بررسی ساختار ثانویه توالی

در نهایت سه ساختار برای . شده انجام گرفتمعیارهای بیان

miRNA  ساختار  0کاندید مناسب تشخیص داده شد که در شکل

 . ها نشان داده شده است حلقه آن-ساقه

های کاندید شناسایی شده در پایگاه miRNAدر ادامه توالی 

miRBase  توسطBLASTn  مورد جستجو قرار گرفت تا مشخص

، مشخصات 2در جدول . ای هستند شود متعلق به چه خانواده

miRNAهای شناسایی شده آمده است  . 

، هر سه توالی شناسایی شده فاقد عدم تطابق بودند 2طبق جدول 

 MFE. ها منفی بودند آن( MFE)و کمترین انرژی آزاد فولدینگ 

ثانویه اسیدهای نوکلئیک است  های تعیین ساختار یکی از شاخص

دهنده پایداری بیشتر  تر باشد، نشانو هرچه این شاخص پایین

همچنین توالی . حلقه از نظر ترمودینامیکی است-توالی ساقه

بالاتری نسبت به  MFEIدارای ارزش  miRNAحلقه -ساقه

RNA  های دیگر مانندtRNA  وrRNA  وmRNA  هستند

(Bonnet et al. 2004 .) در گزارشی شاخص مطلوبMFEI  برای

miRNA  داری بالاتر از این طور معنی برآورد کرده که به 92/3را

 .Zhang et al)بود ( 23/3کمتر از )ها RNAشاخص در سایر 

2006b .) 
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NEWmiR1 NEWmiR2 NEWmiR3 
 (نشان داده شده است سبز رنگ با بالغ miRNA)گندم نان  miRNA برای سه شده بینیسری پیشسنجاق ثانویه ساختار -0شکل 

 
 شده در گندم نانهای جدید شناسایی miRNAهای  ویژگی -2جدول 

-Pre طول RNA Seqنام  ساختار

miRNA 
طول miRNAتوالی 

miRNA 

MFE 

(kcal/mol) 

AMFE MFEI misma

tch 
(G+C)

% 
خانواده 
miRNA 

NEWmiR1 SRR113482
56.206636.1 

115 UAGCCAAGGAUGAUUUGCCUGUG 23 -51.8  45.04  0.82 0 55 169 

NEWmiR2‌SRR113482

56.1160962.
1‌

120‌UGAAGCUGCCAGCAUGAUCUGA‌22‌-66.4‌55.33‌1.06‌0‌52‌167‌

NEWmiR3‌SRR113482

56.109902.2‌

152‌GCGGAUUUUUCACCAAGAUUCAA

G‌

24‌-41.0‌26.97‌0.66‌0‌41‌5062‌

 

همراه دیگر معیارها از جمله  ها بهبا توجه به نتایج این شاخص

حلقه و حداقل -بالغ در ساختار ساقه miRNAموقعیت قرارگیری 

توان از شناسایی ها، تا حدود زیادی میبودن تعداد عدم تطابق

 سه توالیهمچنین . ها اطمینان حاصل کردmiRNAصحیح 

miRNA سایر به متعلق اطمینان از اینکه جهت کاندید جدید 

RNAقبیل از ها tRNA، rRNA داده پایگاه در نباشند، غیره و 

Rfam سه توالی جستجوی. گرفت قرار بررسی مورد miRNA در 

 هایتوالی که معنی بدین. برنداشت در اینتیجه موردنظر پایگاه

کدشونده  غیر RNA یا tRNA، rRNA یک عنوان به نظر مورد

  .ندارند وجود پایگاه این در شده شناخته
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 شناسایی شده و مشترک  miRNAبینی اهداف بالقوه پیش

 و مختلف سلولی عملکرد ها در miRNAنقش درک برای

 مهمی گام  miRNAهدف ژن شناسایی ژن، تنظیم های شبکه

مختلف،  موجودات ها در miRNAشدگی حفظ ماهیت. است

 Zhang et)ها را نیز در بر دارد  شده آن عملکرد محافظت احتمالاً

al. 2006a .)های هدف به سه دسته طور کلی آنتولوژی ژنبه

فرآیندهای زیستی، عملکرد مولکولی و اجزای سلولی قابل تقسیم 

های  miRNAهای هدف بررسی آنتولوژی ژن ادامه بهاست که در 

ائوشی پرداخته شده شده در گندم نان و اجیلوپس ت شناسایی

گندم و ژن هدف در  10و  04ترتیب  به NEWmiR1برای  .است

های هدف فرآیندهای زیستی ژن. اجیلوپس تائوشی شناسایی شد

NEWmiR1  در گندم و اجیلوپس تائوشی تا حدود زیادی مشابه

بود که شامل تنظیم رونویسی، مسیر سیگنالینگ فعال شونده 

فرآیند متابولیک سیترات و اسید ، (ABA)توسط اسید آبسیزیک 

فعالیت (. 0شکل )چرب، تقسیم سلولی و پاسخ دفاعی بود 

، فعالیت DNAعنوان فاکتور رونویسی از طریق اتصال به  به

و میکروتیوبول از  ATPهدایت تراغشایی و اتصال به یون فلزی، 

در گندم  NEWmiR1عملکردهای مولکولی مشترک بین ژن هدف 

های هدف  از نظر ساختار سلولی، ژن. ی بودو اجیلوپس تائوش

یک توالی ) CCAATعمدتأ در کمپلکس فاکتور اتصال به جعبه 

سیتوپلاسم، سیتوزول و ساختار غشا ، (تنظیمی مهم پروموتر

های هدف های کدشونده توسط ژناز نظر پروتئین .شرکت داشتند

NEWmiR1 اشتراک زیادی بین گندم و اجیلوپس تائوشی وجود ،

 .شتدا

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 در گندم نان و اجیلوپس تائوشی NEWmiR1های هدف  آنتولوژی ژن -0شکل 
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در گندم و  NEWmiR1های هدف ژنهایی که توسط اکثر پروتئین

واحدهای فاکتور شوند، مربوط به یکی از زیراجیلوپس تولید می

بود که از طریق شناسایی و ( AtNF-YA-1)ای رونویسی هسته

در پروموترها، سبب تحریک رونویسی  CCAATاتصال به موتیف 

از  Aپروتئین کلروپلاستی اسیل کوآنزیم . شودهای مختلفی میژن

های عمده بود که در متابولیسم اسید چرب و دیگر پروتئین

و خروج اسید چرب از ( shockey et al. 2002)گلیسرولیپید 

که  NAT2پروتئین (. Schnur et al. 2002)کلروپلاست نقش دارد 

در غشای پلاسمایی قرار دارد و در فعالیت نقل و انتقال بین 

های هدف یافت های ژنننیز در بین پروتئی. غشایی نقش دارد

آکونیتات هیدراتاز نیز که ایزومریزاسیون سیترات به . شد

کند، در تحمل به تنش اکسیداتیو نقش ایزوسیترات را کاتالیز می

کمپلکس پروتئینی  4زیرواحد (. Maurino et al. 2006)دارد 

AUGMIN  نیز نقش مهمی در مدل رشد هیپوکتیل دارد(Cao et 

al. 2013 .)ین پروتئین همچنMOB  کیناز نقش کلیدی در تنظیم

رشد و تقسیم سلولی دارد و برای نمو مناسب گیاه و الگوی 

 Pinosa)نیاز است  صحیح مریستم ریشه و کنترل رشد ریشه مورد

et al. 2013    .)  

گندم و ژن هدف در  20و  23ترتیب به NEWmiR2برای 

در  NEWmiR2های هدف ژن. اجیلوپس تائوشی شناسایی شد

در فرآیندهایی زیستی شامل  اًگندم و اجیلوپس تائوشی عمدت

 CAAXشونده توسط اکسین، پروتئین جعبه مسیر سیگنالینگ فعال

(. 0پیوست )دخیل هستند ( پس از رونویسی)و تنظیم رونویسی 

های دیگری از جمله انتقال یون، یوبیکیوتینه کردن پروتئین فعالیت

. و بیوسنتز فلانوئید از دیگر فرآیندهای زیستی شناسایی شده بود

، فعالیت اندوپپتیدازی سستئین، mRNAو  DNA ،ATPاتصال به 

فعالیت ترانسفرازی یوبیکئوتین و هدایت فسفات غیرارگانیک از 

در گندم نان و  NEWmiR2های هدف عملکرد مولکولی ژن

طور عمده در  های هدف همچنین بهژن. اجیلوپس تائوشی بود

ساختار هسته، سیتوپلاسم، غشا، سیتوزول و غشای اندوپلاسمی 

های ترین پروتئینعمده. گیاهان مورد مطالعه حضور دارند

پروتئین کیناز شامل  NEWmiR2های هدف کدشونده توسط ژن

LRR اییرندهگ ترئونین شبه/اختصاصی سرین
2و پروتئین   

ARF8 

که اولی در غشای پلاسمایی مستقر شده و در مسیر . بود

. سیگنالینگ نقش دارد و دومی در پاسخ به اکسین دخالت دارد

، اختصاصی نوکلئوتید و با اتصال به Pumilioپروتئین هومولوگ 

RNA  در تنظیم رونویسی و پایداریmRNA  نقش دارد

(Francischini and Quaggio 2009 .)های پروتئینF-box 

فرآیندهای سلولی متعددی از جمله مرحله چرخه سلولی، تنظیم 

 .Kuroda et al)کند  رونویسی و هدایت سیگنال را تنظیم می

نیز در ( GRDP2)دومین حاوی پروتئین غنی از گلیسین (. 2002

نمو و پاسخ به تنش از طریق یک مکانیسم وابسته به اکسین 

در خصوص (. Ortega-Amaro et al. 2014)دارد دخالت 

NEWmiR3،  در گندم سه ژن هدف شناسایی شد که از نظر

طور عمده در فرآیند ترجمه، اتصال به یون روی  آنتولوژی به

( ساختار سلولی)واحد کوچک ریبوزوم و زیر( عملکرد مولکولی)

ها تولید نقش داشته و همچنین پروتئین ریبوزومی از این ژن

 .اما برای اجیلوپس تائوشی هیچ ژن هدفی یافت نشد. شود یم

 کلی گیرینتیجه

دهد های گندم نان و اجیلوپس تائوشی نشان میبررسی کروموزوم

ها های متناظر از لحاظ طول و تعداد ژنتا حدود زیادی کروموزوم

موجود در  miRNAهای بررسی توالی خانواده. یکسان هستند

ها دارای اعضای  دهد که هر یک از آنمی اجیلوپس تائوشی نشان

عبارت دیگر  به. گندم هستند miRNAبیشتری نسبت به خانواده 

در اجیلوپس  miRNAهای متعددی در یک خانواده اگر توالی

 قبلاً کـه miRNAفقط یک یا دو نوکلئوتید با توالی وجود دارد که 

 3دارای  miRNA 156عنوان مثال،  به. داردشناسایی شده اختلاف 

است که تنها در یک یا  eو  a ،b ،c ،dهای  توالی مختلف با نام

که در گندم تنها یک  نوکلئوتید با همدیگر تفاوت دارند، در حالی

 .وجود دارد miRNA 156توالی برای 

 miRNAاجیلوپس تائوشی دو  درحلقه -های ساقهاکثر توالیبرای 

حلقه معرفی شده، در – هر ساختار ساقه 5′و  3′بالغ در دو بازوی 

های  بالغ برای اکثر توالی miRNAکه در گندم تنها یک  حالی

با توجه به ارتباط خویشاندی این . حلقه معرفی شده است-ساقه

                                                           
1
 Leucine-rich repeat 

2
 Auxin response factor 
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های اجیلوپس تائوشی  دو گیاه، دانش حاصل از بررسی داده

تواند در مورد گندم نیز مورد توجه قرار بگیرد و امکان معرفی  می

حلقه را -ساقهبالغ دیگری برای هر ساختار  miRNAو شناسی 

  .فراهم کند
در این تحقیق از یک روش محاسباتی مبتنی بر همردیفی 

موجود  RNAهای  با توالی miRNAهای شناخته شده  توالی

جدید گندم  miRNAاستفاده شد که در نتیجه آن سه توالی 

های موجود مربوط به miRNAجستجو برای یافتن . شناسایی شد

های زیادی در گندم و اجداد miRNAگندم نشان داد که هنوز 

در این تحقیق فرض . اندوحشی آن وجود دارند که شناسایی نشده

های مستقر روی  MIRهایی که از miRNAبر این بود که 

های miRNAگندم قرار دارند، با  Dهای سری کروموزوم

ین نتیجه تا حدود زیادی تأیید ا. اجیلوپس تائوشی یکسان هستند

توالی دارای  0مورد مطالعه،  miRNA 3شد، چراکه از بین 

نیز تنها دارای یک  miRNAنوکلئوتیدهای کاملاً یکسان و یک 

ها تنها در miRNAهمچنین اکثر این . اختلاف در نوکلئوتید بود

لپه یافت گندم و اجیلوپس شناسایی شده و در دیگر گیاهان تک

بالغ  miRNAهای نه تنها در توالی miRNAمچنین دو ه. نشد

درصدی در گندم و  133حلقه نیز مشابهت -ها ساقهبلکه در توالی

رسد که در طول نظر می بنابراین به. اجیلوپس تائوشی داشتند

شده به صورت حفاظت ها از اجیلوپس تائوشی بهتکامل، این توالی

های مشترک miRNAهای هدف ژنبررسی . گندم رسیده است

گندم نان و اجیلوپس تائوشی نشان داد که از نظر آنتولوژی ژن و 

. ها تشابه زیادی داشتند شده از آنهای تولیدهمچنین پروتئین

های مشترک بین گندم نان و  miRNAرسد نظر می بنابراین به

اجیلوپس تائوشی تا حدود زیادی نقش و عملکرد مشابهی در این 

  miRNAهای هدفبینی ژن ر کل پیشد. ارندگیاهان خویشاوند د

های متعددی توسط دهد که ممکن است ژنشده نشان میشناسایی

این نتیجه مشابه با تحقیقات اخیر در  تنظیم شود که miRNAیک 

 ;Jones-Rhoades and Bartel 2004)های گیاهی است  سایر گونه

Zhang et al. 2006c .)بنابراین در تحقیقات miRNA  پیشنهاد

های اهدف، و ژن miRNA گردد که علاوه بر ارتباطات بین می

محاسباتی  روش. های تنظیمی متمرکز شودبیشتر بر روی شبکه

 های miRNA شناسایی تواند برایاستفاده در این تحقیق میمورد

 نشده، شناخته کاملاً هنوز ژنوم که گیاهی هایسایر گونه از جدید

در مطالعه حاضر از تعداد معدودی . مورد استفاده قرار گیرد

miRNA  برای بررسی رابطه تکاملی استفاده شد، لذا برای دستیابی

تر در خصوص رابطه تکاملی گندم نان و به نتایج بهتر و جامع

د در قالب یک طرح کلان از همه شواجیلوپس تائوشی پیشنهاد می

miRNAناسایی برای تجزیه و تحلیل ششده و قابلهای شناخته

علاوه بر شناخت بهتر رابطه  این تحقیق هاییافته. دشواستفاده 

بیشتر  درک تواند درتکاملی بین گندم نان و اجیلوپس تائوشی میی

ها و استفاده از  miRNA ها توسطبیان ژن تنظیم هایمکانیزم

های اصلاحی مورد پتانسیل اجداد وحشی گندم در طرح

 . برداری قرار گیرد بهره
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