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 (01/12/1402رش: تاریخ پذی - 15/12/1401)تاریخ دریافت:  

miRNA هاي اي از مولكولدسته (ميرناها)هاRNA  18-24 ، با طولي حدودغير کدکنندهکوتاه 

گونه کنند. هيچز رونويسي کنترل ميهاي هدف را در سطح پس اکه ژن هستند نوکلئوتيد

منظور ثبت نشده است. لذا در مطالعه حاضر به ريواس ميرناها در گياهشناسايي  گزارشي از

کل از  RNA، ريشه گياه ريواس هاي هدفشان درحفاظت شده بالقوه و ژن ميرناهايبيني پيش

غيرکننده پروتئين  هايرونوشت سپسيابي قرار گرفت. استخراج شد و مورد توالي ريشهبافت 

 82047در اين مطالعه  نظر گرفته شدند.ميرنا در ساز پيش نامزدهاي توالي عنواند و بهشناسايي شدن

بندي نوپديد ايجاد شد. با جستجوي همولوژي اين روش سرهمرونوشت از گياه ريواس به

ميرنا محافظت شده متعلق به  4بيني ساختار ثانويه، و پيشmirbas ها با پايگاه داده رونوشت

رونوشت از ترانسكريپتوم  574شناسايي شدند.  mir168و  mir396 ،mir164 ،mir319 هايخانواده

 در مجموع با توجه به نقش تنظيمي ريشه ريواس توسط اين ميرناها مورد هدف قرار گرفتند.

هاي مرتبط شناسايي ژن درتوان از اين ميرناها مي ،هاژن شناسايي شده بر طيف وسيعي ازميرناهاي 

 . بهره بردهاي ثانويه تبا متابولي

 

 های کلیدیواژه
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( گیاهی گلدار متعلق به خانواده Rheum ribesریواس )

. مطالعات (Cullen 1966)باشد ( میPolygonaceaeگوناسه )پلی

های گیاه ریواس در داروشناسی نشان داده است که بیشتر قسمت

رود. خواص دارویی ریشه گیاه ریواس بیشتر کار میطب سنتی به

رود کار میباشد که برای درمان دیابت بههای گیاه میاز دیگر اندام

 Al-Shammari et al. 2020; Çınar)و دارای خواص ضدسرطانی 

Ayan et al. 2021) اکسیدان همراه با خواص سیتوتوکسی و آنتی

 ;Hamzeh et al. 2014; Naqishbandi et al. 2009)باشد می

Öztürk et al. 2007; Raafat et al. 2021; Uyar et al. 2014) .

های ثانویه مطالعات قبلی اثبات کرده است که ریواس متابولیت

ها را ها و آنتراکینونها، فلاونوئیدها، ترپنوئیدفراوانی شامل استیلبن

 ;Amiri et al. 2015; Çınar Ayan et al. 2021)کند تولید می

Öztürk et al. 2007) (Morozova et al. 2009; Shendure and Ji 

. مطالعات پیشین بیشتر روی ترکیبات شیمیایی و خواص (2008

اند و در سطح مولکولی دارویی گیاه ریواس متمرکز بوده

 ده است. های اندکی حاصل شپیشرفت

یابی نسل جدید تکنیک بسیار ارزشمندی جهت تسریع توالی

ها و مسیرهای متابولیکی در گیاهان غیرمدل و بدون شناسایی ژن

اخیر، همزمان با  هایدر سالباشد. توالی ژنوم مرجع می

 هایروشاستفاده از  ،یابیهای چشمگیر در فنون توالیپیشرفت

ضروری مقیاس وسیع های با برای دستورزی داده محاسباتی

 های کلیدینژترین یکی از مهم. (Jacob et al. 2016)باشد می

 Jagadeeswaran et) هستندیرناها م ،ژنی هایمؤثر در اغلب شبکه

al. 2009) .س از این کلاRNAغیرکدکننده از طریق فرآیند  های

از جمله  ها را در سطوح مختلفبیان بسیاری از ژن، RNAتداخل 

طریق جفت  ترجمه، از و RNAرونویسی، پردازش، پایداری 

 کنندتنظیم می دف،ه mRNAشدن با نواحی مکمل خود در 

(Jung et al. 2009) .یک ژن میرنای اولیه (miRNA-pri ) ،گیاهی

باشد که در اولین می حلقه –معمولاً دارای یک ساختار ساقه 

توسط آنزیم  ساختار ساقه ای،همرحله از پردازش درون هست

RNase III و ساختار  بریده شدهpre-miRNAs د. در شویجاد میا

از پردازش، حلقه انتهایی بریده شده و توالی دو  دومین مرحله

د. در انتها شونوکلئوتید ایجاد می 24 – 18با طول متوسط  ایرشته

پلکس به سیتوپلاسم و تشکیل کمای رشتهو با ورود ساختار د

ایجاد  میرناتک رشته و بالغ (، ساختار RISC) خاموشی القا شده

اکنون تعداد زیادی میرنا به . ت(Du and Zamore 2005) دشومی

های مختلف گیاهی شناسایی در گونه شانهای هدفهمراه ژن

 Gleave et al. 2008; Payriz et al. 2022; Sohrabi et) شده است

al. 2020; Wang et al. 2012) .های بیوانفورماتیکی که از روش

 های گیاهی استفادهشدگی بالای میرناها در گونهحفاظت ویژگی

در این باشند. میها روش مناسبی برای شناسایی میرناکنند، می

از بلاست  حفاظت شده بالقوه، منظور شناسایی میرناهایبهروش، 

 (http://www.mirbase.org) میرناهای شناسایی شده پایگاه داده

استفاده گیاه مورد نظر های موجود برایدر مقابل پایگاه داده

 .(Gleave et al. 2008; Wang et al. 2012)شود می

بت ثریواس اطلاعاتی در مورد میرنا برای گیاه  گونهتاکنون هیچ

های رو هدف تحقیق حاضر توسعه دادهاین از نشده است.

شده برای و شناسایی میرناهای حفاظت ریواس ترنسکریپتومی

یابی های حاصل از توالیاز طریق تجزیه و تحلیل دادهاولین بار 

RNA باشد.می 

 

گونه علایم بیماری نداشتند از های گیاه ریواس که هیچ ریشه

( واقع در ارتفاعات 35⁰24ꞌ42ꞌꞌ_N, 46⁰52ꞌ41ꞌꞌ_Eهای تیتور )کوه

اطراف شهر سنندج در استان کردستان در اواخر فصل تابستان 

ها تمیز و شسته شدند و آوری شدند. بعد از برداشت، نمونهجمع

تقسیم و با ازت مایع فریز شدند و تا قبل تری به قطعات کوچک

 RNAگراد نگهداری شدند. سانتی درجه -80از استفاده در دمای 

کل از دو تکرار ریشه گیاه ریواس بر طبق پروتکل گزارش شده 

و همکاران با اندکی تغییرات استخراج  Morante-Carrielتوسط 

، از RNAبرای استخراج  .(Morante-Carriel et al. 2014) شد

روز شبانه 2مدت دهی با لیتیم کلراید بهو رسوب CTAB روش

 DNAاز  RNAطور مطلوبی باعث جداسازی هاستفاده شد که ب

در رسوب یافته  RNA شد. پس از مراحل جداسازی و شستشو،

( Diethyl pyrocarbonate, DEPC)یکرولیتر آب دپس م 30-40

ژل ستخراج شده با استفاده از ا RNAو کمیت  . کیفیتحل شد

های درصد و با تعیین نسبت جذب نور با نسبت 1 الکتروفورز

  مقدمه

  هاواد و روشم
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A260/280  وA260/230  با استفاده از دستگاه اسپکتروفوتومتر

( ارزیابی Thermo Fisher Scientific, USA) ND-1000نانودراپ 

یابی به شرکت های با کیفیت بالا برای توالیRNA شد. سپس

 ,Novogene-Advancing Genomics, Improving Lifeنواژن )

Beijing, China .فرستاده شدند ) 

ام ت RNAیکروگرم م 3 از هر نمونهcDNA برای ساخت کتابخانه 

 7بیشتر از ( RNA Integrity Number, RINی )با درجه یکپارچگ

با استفاده از  cDNAی هاکتابخانه ار گرفت.ورد استفاده قرم

RNA (Illumina, San Diego, CA, TM Illumina TruSeqکیت

)USA تیدر نها و ،شدند ه ایجادطبق پروتکل شرکت سازند 

 از نمونه با استفاده برای هررونوشت  یکتابخانه

 Illumina NovaSeq 6000  (Novogene-Advancingپلاتفورم

Genomics Improving Life, Beijing, China )شدند  یابییوالت

جفت باز  150 با طول دو انتها هر خوانده شده از یهاو خوانش

 شدند. جادیا

هایی با زیاد و خوانش Nهای کم کیفیت با تعداد بازهای خوانش

 Trimmomaticبا استفاده از برنامه  Q30نمره کیفیت باز کمتر از 

(Bolger et al. 2014) های باکیفیت با حذف شدند و خوانش

 .Grabherr et al)بندی شدند سرهم Trinityاستفاده از برنامه 

2011; Haas et al. 2013)بندیسرهمهای حذف توالی منظور. به 

( v4.6.8) افزاراز نرم درصد، 90با آستانه شباهت  تکراریشده 

CD-HIT-EST تفاده شداس (Li and Godzik 2006) . 

عنوان منبعی برای بندی نوپدید بهاز سرهم حاصل هایرونوشت

 شده مورد استفاده قرار گرفت. بدینمیرناهای محافظت شناسایی

 10411که شامل  میرناهای ثبت شده گیاهی والیتهمه منظور 

به آدرس  mirbaseوالی میرنای بالغ بود از پایگاه ت

http://www.mirbase.org های حذف توالی منظور. بهندانلود شدد

با آستانه  CD-HIT-EST( v4.6.8) افزارتکراری میرنا از نرم

سپس  .(Li and Godzik 2006) استفاده شددرصد  100شباهت 

های که بیشترین شباهت را با توالی هاییرونوشت برای شناسایی

 و e≤value -E-5ا پارامترهای ب Blastnدارند از ابزار بالغ  میرنای

mismatch < 4 شده  ستفاده شد. از توالی میرناهای بالغ دانلودا

عنوان پایگاه بهرونوشت  هایو از توالی (Query) عنوان ورودیبه

های نامزد بر علیه سپس همه رونوشتاستفاده شد.  مورد جستجو

 NCBI (None Redundantهای غیر تکراری پروتئین پایگاه داده

protein database, NR5 ( با پارامتر-e≤value -E بلاست ،X 

رکورد داشتند، حذف  هایی که در این پایگاهشدند و رونوشت

 شدند.

های میرنای بالغ توالیهای نامزد با رونوشت شباهت بالای

باشد. نمیمیرنای شناسایی شده کافی  برای اعتبارسنجی تنهاییبه

 تاخوردگی و میزان انرژی آزاد ساختار میرنای اولیه نحوه بنابراین

 CLC Genomicافزاربا استفاده از نرمکاندید  هایرونوشت

Workbebch ver.21 منظور اطمینان گرفت. به مورد بررسی قرار

محل صحیح احتمالی خود در  از قرارگیری توالی میرنای بالغ در

وکلئوتید در بالادست و ن 100محدوده  نا،ساز میرساختار پیش

های رونوشتمختصات میرنای شناسایی شده از توالی  دستپایین

 Quinlan and) ستخراج شدا Bedtoolsبا استفاده از ابزار نامزد 

Hall 2010) .برای  یعنوان ورودهای استخراج شده بهتوالی

 هایی که دارایورد استفاده قرار گرفتند. توالیم CLCافزار نرم

حلقه مناسب و همچنین در یکی از بازوها شامل  -ساختار ساقه

و  احتمالی شناخته شده میرنایعنوان بالغ بودند، به میرنایتوالی 

ساختار دوم با  -1: گرفتند. از پارامترهای مورد بررسی قرار

وجود توالی  -2 مناسب و شامل ساختار ساقه حلقه، تاخوردگی

 عدم شکستگی در -3 بالغ در یک بازو در ناحیه ساقه، میرنای

منطبق در  جفت نوکلئوتید غیر 6حداکثر  -4 حلقه ساختار میرنا،

 5حداکثر اندازه گپ در ساختار میرنا  -5و  ساختار میرنا

 Li) استفاده شد امنظور فیلتر کردن و شناسایی میرناهبه ،وکلئوتیدن

et al. 2014; Mehta et al. 2016; Zhang et al. 2006)منظور . به

 احتمالی از پارامترهای درصد میرنای تعیین صحت ساختار

GC/AU( حداقل انرژی آزاد تاخوردگی ،MFE حداقل انرژی ،)

(، و شاخص حداقل انرژی AMFEآزاد تاخوردگی تصحیح شده )

 (. 3و  2، 1( استفاده شد )روابط MFEIآزاد تاخوردگی )

  MFE=-ΔG(kcal/mol)                                         1رابطه 

  AMFE = (MFE÷)طول میرنای پیش ساز  ×100          2رابطه 

  MFEI = (AMFE÷ (%GC)                                   3رابطه 

شده با استفاده از ابزار شناساییهای هدف میرناهای شناسایی ژن

psRNATarget فرض صورت گرفت با پارامترهای پیش(Dai 

and Zhao 2011)های هدف میرناهای . تفسیر عملکردی رونوشت

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-0
7-

18
 ]

 

                             3 / 10

http://www.mirbase.org/
https://mg.genetics.ir/article-1-1810-en.html


 اسماعیلی و همکاراناحمد   ...هايRNA شناسايي و تعيين خصوصيات ميكرو

 

 360 1402زمستان  /4شماره  /هجدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

علیه پایگاه  Xبا استفاده از ابزار بلاست  شناسایی شده

 NCBI (None Redundant proteinهای غیر تکراری پروتئین

database, NR 5( با در نظر گرفتن حد آستانه-E1.0value < -E 

شناسی . تحلیل هستی(Altschul et al. 1997)انجام گرفت 

های هدف میرناهای شناسایی شده با استفاده از ابزار ژن

Blast2Go  انجام گرفت(Conesa et al. 2005) . همه

 گاهیپا هیعل هدف میرناهای شناسایی شده یهارونوشت

با استفاده از سرور  KEGG  (Kanehisa and Goto 2000)داده

  KEGG(http://www.genome.jp/kegg/kaas/() KAAS) نیآنلا

  KEGG orthologyتعیینبلاست شدند.  E-value < 1.0E-5با 

(KO )یرهایمسها به یابی رونوشتو نقشه KEGG  با روش

BBH (bidirectional best hit )شد انجام (Moriya et al. 2007). 

 

 cDNAدو کتابخانه بندی نوپدید: یابی رونوشت و سرهمتوالی

ها با های گیاه ریواس ایجاد شد. کتابخانهکل ریشه RNAاز 

یابی شدند. توالی Illumina NovaSeq 6000استفاده از پلاتفورم 

میلیون خوانش( از  278 گیگابایت داده )تقریباً 64/83تقریبا 

درصد  94بازی ایجاد شد. بیش از جفت 150های جفتی خوانش

داشتند. پس از حذف آداپتورها  Q30ها کیفیت بیشتر از از خوانش

خوانش  113939096و  164878968کیفیت، های کمو خوانش

 Trinityاز برنامه  ها با استفادهایجاد شد. همه این خوانش

رونوشت ایجاد  109297بندی نوپدید شدند. در مجموع سرهم

باز متغییر بود. پس از جفت 17357تا  300ها از شد که طول آن

 با استفاده از %90های تکراری با آستانه همسانی حذف توالی

رونوشت باقی ماند که از این  CD-HIT ،82047 افزارنرم

 ها برای شناسایی میرناها استفاده شد. رونوشت

داد که از  نتایج بلاست نشان حفاظت شده: میرناهایشناسایی 

علیه همه میرناهای گیاهی موجود  مورد جستجورونوشت  82047

فرد با میرناهای منحصربهرونوشت  mirBase ،142در پایگاه 

دارای  که هاییرونوشتبرای حذف  گیاهی مطابقت داشتند.

 NCBI (Noneهای غیر تکراری پروتئین پایگاهدر  رکورد

Redundant protein database, NRاز بلاست  ( بودندX  این

های رونوشتاستفاده شد. از داده پایگاه  علیه این هارونوشت

 غیرتکراری هایپروتئین در پایگاه داده رونوشت 34برای ، نامزد

NCBI ا هدف شناسایی مشابهی که ب . مطالعهرکوردی یافت نشد

شده در گیاه گشنیز صورت گرفته بود، کارایی میرناهای محافظت

ها برای بندی نوپدید آنو سرهم RNA-Seqهای بالای داده

 Mir)شده را تایید کرده است شناسایی میرناهای محافظت

Drikvand et al. 2019) . تنها بر  شدهمحافظتهای میرناانتخاب

همراه نخواهد داشت، به یمطلوب جینتا یهمولوژ اریاساس مع

 34) یاحتمالمیرناهای شامل  یهارونوشت هیساختار ثانوبنابراین 

 Hammond 2015; Xie et)ند قرار گرفت ی( مورد بررسرونوشت

al. 2010) .از نظر تناسب ساختار  نامزدی هایتوال هیساختار ثانو

 هیبالغ در ساختار ثانو میرنای یتوال یریقرارگ حلقه و محل -ساقه

بعدی در مرحله  در مرحله نخست کنترل شد. ه،شدینیبشیپ

هایی حذف شدند که از نظر مقدار حداکثر فاصله و تعداد توالی

نوکلئوتید غیر منطبق در ساختار، نامطلوب شناسایی شدند. از 

و  AUهای مورد بررسی و بر اساس پارامترهای مجموع توالی

MFEI ،4 های میرنا محافظت شده متعلق به خانوادهmir396 ،

mir164 ،mir319  وmir168  (. 1، شکل 1شناسایی شدند )جدول

 ای که جهت شناسایی میرنا روی گیاه ذرت صورت گرفتهمطالعه

در  mir 168و  mir396 ،mir164های بود، نشان داد که خانواده

 (Zhang et al. 2009)های جوان بیشتر بیان شده است بافت ریشه

که با نتایج مطالعه ما در شناسایی این میرناها در ریشه مطابقت 

 mir396دارد. مطالعه دیگری روی شبدر نشان داد که فوق بیان 

های سیکل سلولی و در نتیجه کاهش رشد باعث سرکوب ژن

. مطالعه دیگری در گیاه (Bazin et al. 2013)شود ریشه می

در پاسخ به تنش خشکی نقش  mir396آرابیدوپسیس نشان داد که 

، این میرنا همچنین در نوک ریشه نسبت (Liu et al. 2008)دارد 

 Lelandais-Brière et)یابد های دیگر گیاه بیشتر تجمع میبه بافت

al. 2009)ای که روی گیاه برنج انجام گرفت، دریک . در مطالعه

موتانت حساس به اکسین، افزایش بیان میرناهای وابسته به اکسین 

های نابجا و جانبی و نقص منجر به کاهش ریشه mir164مانند 

ای روی گندم . مطالعه(Meng et al. 2009)کلاهک ریشه شد 

باعث  NACگیری فاکتور رونویسی با هدف mir164نشان داد که 

 .Qing et al)شود های زنده میتنظیم نمو ریشه و تحمل به تنش

  نتایج و بحث
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2022) .Mir168  های بین گونهکه یک میرنای حفاظت شده در

طور ه( بAGO1گیری آرگونات )باشد، با هدفمختلف گیاهی می

ثیر بر بیان میرناهای دیگر، سازگاری به تنش أغیر مستقیم با ت

 کند. شوری در گیاهان را تنظیم می

 

mir319 
mir164 

 

 
mir168 

 
mir396 

 باشد.یهای میرنای بالغ مرنگ مربوط به توالیهای آبیس. قسمتوایر شهیر پتومیشده در ترانسکر ییشناسا یرنایم 4 یبرا سازشیساختار پ -1 شکل

 

 واسیر اهیگ شهیشده در ر ییشناسا یرناهایم یهایژگیو -1جدول 
Mir164 Mir168 شده ییشناسا یرناینام م 

 سازطول رونوشت پیش 397 446

قرار گرفتن میرنا روی رونوشت  محل 10-31 73-93

 سازپیش

 ساز میرناطول توالی پیش 78 153

UGGAGAAGCAGGGCACGUGCA UCGCUUGGUGCAGGUCGGGAAC توالی میرنای شناسایی شده 

 شدهییشناسا یرنایطول م 22 21

 GCدرصد  6/63 9/61

 AUدرصد  4/36 09/38

9/52 5/37 MFE(kcal/mol) 

57/34 07/48 AMFE 

56/0 75/0 MFEI 

Mir396 Mir319 شده ییشناسا یرناینام م 

 سازطول رونوشت پیش 1090 927

670-184 372-392 
قرار گرفتن میرنا روی رونوشت  محل

 سازپیش

 ساز میرناطول توالی پیش 177 137

GUUCAAGAAAGCUGUGGAAAA UGGACUGAAGGGAGCUCCCUC توالی میرنای شناسایی شده 

 شدهییشناسا یرنایطول م 21 21

 GCدرصد  9/61 09/38

 AUدرصد  09/38 9/61

8/43 7/87 MFE(kcal/mol) 

97/31 5/49 AMFE 

84/0 8/0 MFEI 
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باعث  mir168سازی ای روی برنج نشان داد که غیر فعالمطالعه

 .(Wan et al. 2022)شود افزایش مقاومت به شوری می

: هانو تعیین نقش کارکردی آ میرنا های هدفشناسایی ژن

 های هدف میرناهای شناسایی شده در این مطالعهنتایج بررسی ژن

ه کصورت گرفت، نشان داد  psRNATargetکه با استفاده از ابزار 

رونوشت از ترانسکریپتوم ریشه ریواس توسط  574در مجموع 

های مورد گیرند. تعداد رونوشتاین میرناها مورد هدف قرار می

 mir164و  mir396 ،mir319 ،mir168هدف برای میرناهای 

ی بودند. با انطباق توالی میرنا 160و  121، 128، 165ترتیب به

ژن هدف،  mRNAبالغ موجود در کمپلکس خاموشی با توالی 

 574یا عدم ترجمه به پروتئین رخ خواهد داد. از  mRNAتخریب 

رونوشت با عدم ترجمه  71رونوشت مورد هدف این میرناها، 

میرنای شناسایی  4تخریب شدن توسط  رونوشت با 503شدن و 

 (. 2شوند )شکل شده تنظیم می
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و نحوه کنترل  شدهییشناسا میرناهایهدف  هایرونوشت یفراوان -2 شکل

توسط  شدهمیتنظ هایرونوشت تعداد بیترتبه نارنجیو  قرمزها. ستون آن انیب

 .دهدیممهار ترجمه را نشانو  mRNA بیتخر قیطر میرناها از

 

افزار های هدف میرنا با استفاده از نرمشناسی رونوشتنتایج هستی

Blast2GO ( نشان داد که در زمینه عملکرد مولکولیMolecular 

Function اتصال "( گروهATP" ،"اتصال "، "اتصال پروتئین

DNA"  20و  34، 47، 51ترتیب با به "فعالیت پروتئین کیناز"و 

-3رونوشت بیشترین فراوانی را به خود اختصاص دادند )شکل 

(، Biological Processکه در زمینه فرایند زیستی )الف(. در حالی

فسفوریلاسیون "، "DNAتنظیم رونویسی، الگوی "های گروه

فرایند متابولیکی "و  "انتقال ترانسممبران"، "پروتئین

رونوشت  8و  19، 21، 21ترتیب با تعداد به "کربوهیدرات

ب(. و در -3خود اختصاص دادند )شکل بیشترین فراوانی را به

های (، گروهCellular Componentزمینه اجزای سلولی )

اجزای "و  "سیتوپلاسم"، "غشای پلاسمایی"، "کلروپلاست"

رونوشت  10و  21، 42، 43ترتیب با تعداد به "غشای داخلی

 ج(.-3ند )شکل خود اختصاص دادبیشترین فراوانی را به

KEGG  یک پایگاه داده مرتبط با مسیرهای بیوشیمیایی است که

اطلاعات عملکردهای ژنومیک، شیمیایی و سیستمیک را با 

حاوی آنالیز سیستماتیک مسیرهای  KEGGکند. همدیگر ادغام می

باشد که به مطالعه متابولیکی و عملکردهای محصولات ژن می

 .Gao et al)ک شایانی کرده است ها کمرفتارهای بیولوژیکی ژن

2013; Kanehisa et al. 2012) آنالیز مبتنی بر مسیر به درک .

های مختلف درگیر در ها و شناسایی رونوشتعملکرد ژن

مسیرهای بیوسنتزی گوناگون کمک خواهد کرد. در این مطالعه 

های هدف میرناهای شناسایی روی رونوشت KEGGآنالیز مسیر 

رونوشت در  119رونوشت،  574شده اجرا شد. در کل در بین 

تفسیر شدند، که پنج دسته اولی شامل:  KEGGپایگاه داده 

های اطلاعاتی محیطی ت(، فرایندرونوش 21های سلولی )فرایند

رونوشت(،  37های اطلاعاتی ژنتیکی )رونوشت(، فرایند 20)

رونوشت(  48رونوشت( و متابولیسم ) 32های ارگانیسمی )سیستم

های مرتبط با ما همچنین رونوشت (.4باشند )شکل می

های ثانویه را بررسی کردیم. در مسیر مربوط به بیوسنتز متابولیت

رونوشت  1شناسایی شد، که  رونوشت 4کتیدها، ها و پلیترپنوئید

مربوط به بیوسنتز زنجیره ترپنوئیدی و یک رونوشت مربوط به 

بیوسنتز کاروتنوئید بود. همچنین در مسیر مربوط به بیوسنتز دیگر 

رونوشت  1رونوشت شناسایی شد، که  3های ثانویه متابولیت

مربوط به بیوسنتز رونوشت  2پروپانوئید و مربوط به بیوسنتز فنیل

ی اثر ممانعت های ثانویه گوناگون گیاهی بودند. مطالعهمتابولیت

mir168 ،نشان داد که  در تحمل به تنش شوری در گیاه برنج

های هدف این میرنا، مربوط به بیوسنتز زنجیره بعضی از ژن

 . (Wan et al. 2022)ترپنوئیدی بود 

که جهت بررسی  Persicaria minorی دیگری در گیاه در مطالعه

وسیله میرناها تحت تلقیح قارچ هتنظیم بیوسنتز ترپنوئیدها ب
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Fusarium oxysporum های مسیر بیوسنتزی انجام گرفت، آنزیم

مورد هدف قرار گرفتند  mir396وسیله هزنجیره ترپنوئیدی ب

(Samad et al. 2019)وامل رونویسی از دیگر اهداف میرنا بوده . ع

تنظیم فرآیند رونویسی نقش کلیدی در تنظیم بیان  که با کنترل و

 ها برعهده دارند. میرناهای شناسایی شده با تأثیر بر این گروه ازژن

 کنندیها را کنترل مطور غیرمستقیم بیان ژنها، بهپروتئین

(Mandhan et al. 2012; Phookaew et al. 2014). 

 

 
 الف

 
 ب

 
 ج

ب:  ،ف: عملکرد مولکولیال. Blast2GOافزار ریواس با استفاده از نرمبینی شده برای میرناهای شناسایی شده در هدف پیشهای شناسی ژنحلیل هستیت -3شکل

 فرآیندهای زیستی و ج: اجزای سلولی
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 واسیبینی شده برای میرناهای شناسایی شده در رپیشهای هدف ژنروی  KAASسرور آنلاین با استفاده از  KEGGبندی عملکردی طبقه -4 شکل

 

نتایج تاثیر میرناهای شناسایی شده در ریواس بر عوامل رونویسی 

های خانواده از عوامل رونویسی به اسم خانواده 5نشان داد که 

like-G2 ،GRAS ،HD-ZIP ،ERF  وTCP  میرنای  4توسط

ای از عوامل ها خانوادهERFشوند. ظیم میشناسایی شده تن

طور کلی به زیر هاسیدآمینه هستند که ب 70تا  60رونویسی با 

دارای دو  AP2شوند. تقسیم می RAVو  AP2 ،ERFهای خانواده

به  ERFآبی همراه بوده و در پاسخ به تنش کم AP2/ERFدومین 

به نام عناصر پاسخ دهنده به اتیلن متصل شده و  DNAای از ناحیه

کند که در مکانیسم دفاعی گیاه ها را تنظیم میای از ژنمجموعه

نقش مهمی در  G-like خانواده. (Mizoi et al. 2012)نقش دارند 

های زنده و غیر زنده رشد و توسعه گیاه و همچنین پاسخ به تنش

ه در گیاه ژن از این خانواد 55کنند. تا کنون در گیاه ایفا می

های آرابیدوپسیس شناسایی شده است، که در شرایط و بافت

که عضوی از این خانواده است  AtGLK1شوند. گوناگون بیان می

 .Alam et al)شود میهای مسن و نوک ریشه بیشتر بیان در ریشه

نقش مهمی در رشد ریشه و شاخساره،  GRAS. خانواده (2022

کنند. ایفا می Aسیگنالینگ جیبرلیک اسید و سیگنالینگ سیتوکروم 

(Bolle 2004; Hirsch and Oldroyd 2009; Tian et al. 2004) .

خود  Cشده در انتهای این خانواده دارای یک دومین حفاظت

 Cenci and)باشد که انتهای دیگر متغیر میباشند درحالیمی

Rouard 2017) خانواده .HD-ZIP که دارای یک دومین زیپ-

باشند در بسیاری از گیاهان لوسین در انتهای کربوکسیل خود می

های بیولوژیکی اند. این خانواده در بسیاری از فرایندشناسایی شده

های غیر زنده، انتقال پیام تنشکنند و در پاسخ به شرکت می

هورمونی )آبسزیک اسید، اتیلن و اکسین( و رشد و نمو گیاه 

 miR319. (Ariel et al. 2007; Sessa et al. 2018)دخالت دارند 

یاتی در تنظیم شبکه نقش ح TCPگیری فاکتور رونویسی با هدف

بیان ژن و فرایندهای بیولوژیکی در طول زندگی گیاه برعهده 

دهی گل و برگ و تنها روی تکثیر سلولی، شکل دارد، که نه

ها گذارد، بلکه در بیوسنتز و انتقال فیتوهورمونثیر میتأزایی شاخه

های غیر زنده نیز مانند جاسمونیک اسید و اکسین و پاسخ به تنش

طور کلی، با به. (Fang et al. 2021; Xu et al. 2017)ت دارد دخال

عنوان ویسی را بهرون توان گفت اگر عواملتوجه به نتایج می

های ژنی درنظر بگیریم، میرناهای دخیل انداز شبکهکلیدهای راه

کلیدهایی شناخت که با عنوان شاهبه توانها را میدر کنترل آن

ها را کنترل وسیعی از تغییرات در حوزه بیان ژن شان طیففعالیت

 حالروز درروزبه یاهیگ یداروها یبرا یجهان یتقاضا. کنندمی

با تمرکز بر  پژوهشگران ریاخ یاهدر سال جهیاست در نت شیافزا

 یارائه روش یها در پآن ارزشمند و محصولات ییدارو اهانیگ

 باشندیم اهانیگ نیاز ا یصنعتبرداری بهره شیافزا یمناسب برا

(Gutiérrez-García et al. 2021; Lu et al. 2018)یطور کل. به 

اغلب  یوسنتزیب ریمس اتیناشناخته ماندن جزئ لیدلبه

 نیای ورزو دست رییتغیی دارو اهانیدر گ هیثانو یهاتیمتابول

میرناها است.رو ساختهروبه یجد یهاچالش را با محققان رهایمس

 هیثانو یهاتیمتابول وسنتزیدر ب یمیتنظ یاجزا نیتراز مهم یکی

 یبرخ انیبا مهار ب توانندیم هک روندیشمار مبه اهانیدر اغلب گ

 راتییرا دستخوش تغ هیثانوهای تیمتابول دیتول ،هااز ژن

 . ندینما یداریمعن
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