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Abstract 

Objective 

Abiotic stresses such as drought and salinity significantly affect plant growth and 

performance. Plants use strategies to adapt and tolerate drought and salt stress that may 

threaten their survival during their life cycle, one of which is miRNA-mediated post-

transcriptional regulation. 

Materials and methods 

In the current research, miRNAs that showed significant expression during salt and 

drought stress were selected by checking the references to investigate this phenomenon 

in rapeseed plants. The phylogenetic tree was constructed to analyze and compare the 

evolutionary relationships and conservation of MicroRNA effective in drought and 

salinity stress in Brassica napus, Brassica rapa, and Brassica oleracea species. Target 

genes for selected miRNAs were identified using psRNATarget online software. 

Categorization and gene ontology of target genes and identification of biological 

pathways were accomplished; also, proteins were classified based on molecular function 
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and biological processes. The Protein-protein interaction was analyzed to 

comprehensively interpret the relationships between the target genes. In the present study, 

225 target genes for miRNAs were identified. 

Results 

After examining the protein interaction network, it was found that there were the most 

interactions between ribosomal, proteasome subunits, and the ubiquitin-proteasome 

system. This result determined that drought and salinity stress leads to the activation of 

various biological systems and pathways and changes in gene expression along with the 

activation of the protein synthesis machine and alterations in protein content. By 

activating post-transcriptional gene regulation (PTGR) and post-translational 

modifications (PTMs), the plant regulates the abundance, activities, intracellular 

distribution, and transport of regulatory proteins involved in various growth processes as 

well as stress response.  

Conclusion 

The results of this study will lead to a broader perspective regarding stress and its effect 

on the pathways involved in cellular processes and will reveal the wide dimensions of the 

stress response. 
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  چکیده

گیاهان برای  گیرد.های غیر زيستی  مانند خشکی و شوری قرار میتنش طور چشمگیری تحت تأثیررشد و عملکرد گیاه به هدف:

ها تهديد کند، راهکارهايی را بکار ها را در طول چرخه زندگی  نشوووری و خشووکی که ممکت اسووت ب ای  ن تنشانطباق و تحمل 

 است.miRNA ها تنظیمات پس از رونويسی باواسطهبرند که يکی از  نمی

سی منابع بدي :هاروشمواد و  سی ايت پديده در گیاه کلزا ابتدا با برر ضر، برای برر هايی که در miRNAت منظور در تح یق حا

شکی بیان معنیطی تنش شوری و خ شدند. بههای  شان داده بودند انتخاب  سه روابط تکاملی و داری از خود ن سی و م اي منظور برر

 Brassicaو  Brassica napus ،Brassica rapaگونه  مؤثر در تنش خشکی و شوری در سه MicroRNAشدگی حفاظت

oleracea افزار  نلايت ها رسووش شوود. به کمم نرمدرخت فیلوژنتیکی برای  نpsRNATarget های هدف برای شووناسووايی ژن

miRNAستههای انتخاب صورت گرفت. د ستیشده  سی ه سی ژنبندی و برر شد. بهشنا سیر و های هدف انجام  منظور انجام تف
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ژن هدف برای  225در پژوهش حاضووور  ها ترسووویش شووود.های هدف، شوووبکه میانکش پروتئیتحلیل جامعی از روابط بیت ژنت

miRNAها شناسايی شد. 

ی، پروتئازومی و ها مشوخ  شود که بیشوتريت تعاملات بیت زير واحدهای ريبوزومپس از بررسوی شوبکه میانکش پروتئیت :نتایج

ها و عال شدن سیستشفتنش خشکی و شوری منجر به  ،گويای ايت است کهايت نتیجه  .شتوجود داپروتئازوم -سیستش يوبیکوئیتیت

و  شودمحتوای پروتئینی می سازی و تغییر درها همراه با فعال شدن ماشیت پروتئیتمسیرهای مختلف بیولوژيکی و تغییر در بیان ژن

سلولی و انت ال بندی درونها، ت سیشتغییرات پس از ترجمه، فراوانی، فعالیتاز طريق فعال کردن تنظیش ژن پس از رونويسی و گیاه 

 .کنددهی به تنش را تنظیش میکننده درگیر در فر يندهای مختلف رشد و همچنیت پاسخهای تنظیشپروتئیت

سیع ديدنتايج ايت بررسی  گیری:نتیجه شد و فر ين ها و اثر  ن بر مسیرهای درگیر درتنش ارتباط با تری درو سلولی خواهد  دهای 

 .ها را  شکار خواهد کردابعاد گسترده پاسخ به تنش

یدواژه یانکش پروتئیت تنش غیرزيسوووتی،: هاکل ، psRNATargetها، تنظیش ژن پس از رونويسوووی، تغییرات پس از ترجمه، م

STRING 

 : پژوهشی.نوع مقاله
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 مقدمه

های باکتريايی، های غیر زيستی و زيستی متعدد ازجمله گرما، نور، سرما، هیپوکسی، خشکی، شوری و عفونتگیاهان با تنش

تواند منجر به تغییرات بیوشیمیايی، فیزيولوژيکی و مورفولوژيکی شود تغییراتی که ظرفیت میقارچی و ويروسی روبرو هستند. تنش 

. (Hirayama & Shinozaki 2010)دهد وری و رشد گیاه را تحت تأثیر قرار مینتیجه بهره دهد و درفتوسنتز را کاهش می

ژيکی های مولکولی يا ژنی، مسیرهای متابولیکی پیچیده و صفات فیزيولوتحمل گیاه يا سازگاری با تنش شوری و خشکی شامل شبکه

 زمره در مولکولی هایمکانیسش که نمود روشت  مده عمل به های میلادی مطالعات و بررسی 80دهه  اواخردر  علاوه،بهاست. 
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 هستند( هاژن تنظیش نحوه حتی و ترجمه رونويسی، ،1یکیژنت مادهفرايندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی  تريتمهش

(2017Mohammadabadi and Tohidinejad  .)يم سلول دارای تعداد زيادی ژن می باشد که هیچ گاه به  یکیژنت ماده

 تولید را سلول نیاز مورد  نزيش يا پروتئیت و شده بیان  نها از کمی تعداد ف ط خاص زمان يم در و شوندطور همزمان بیان نمی

 نیاز عدم صورت در و شودمی کنترل کندمی رشد  ن در که محیطی توسط ژن بیان به نیاز(. Arabpour et al. 2021) نمايندمی

(. ساز و کار بیان ژن اولیت بار Mohammadabadi 2020) ماند خواهد باقی غیرفعال و خاموش صورت به ژن  ن ژن، فر ورده به

 می چندبعدی و موقت کنترل تحت يوکاريوتی های ژن بیان(. Mohammadabadi et al. 2021کشف شد ) E.coliدر باکتری 

 و شودمی بیان ها بافت انواع از يم هر در ژنوم تمام از کوچم نسبتاً مجموعه يم تنها(. Masoudzadeh et al. 2020) باشد

 بافت هر برای ها، بیان ژن در يوکاريوتبنابرايت(. Mohammadabadi et al. 2018) دارد بستگی نمو مرحله به هاژن بیان نیز

  ن که هايیبافت ساير در نیز و بافت همان در که ژن محصولات م دار همچنیت(. Shahsavari et al. 2021) است اختصاصی

 مطالعه یاساس اقدامات از یکي(. Mohammadabadi 2021) شود ن ژن می انی، ساخته شده سبب تنظیش بسازندمی را محصول

 Mohammadabadi and) است یکروموزوم اي یسلول سطح در  نها مطالعه و یاقتصاد صفات با مرتبط یهاتیپروتئ و هاژن

Soflaei 2020) .دهند، اما تنظیمات پس گیاهان به کمبود مواد مغذی، شوری و خشکی عمدتاً از طريق تنظیش رونويسی پاسخ می

های بسیاری در . تحت تنش خشکی ژن(Zhang et al. 2020)نیز در ايت پاسخ دخیل است  miRNA از رونويسی باواسطه

تنش خشکی در گیاهان منجر به مهار فتوسنتز و تنفس در  گیرد. یهای مختلفی تحت تأثیر  ن قرار مشود و انداممگیاهان ال ا می

شود ريزی مجدد بیان ژن می( و برنامهROSپذير )های اکسیژن واکنشهای مانند کلروپلاست و میتوکندری و تجمع گونهاندامم

)2021; Razi & Muneer 2021; Liu et al. 2020Meng et al. (های. تنش شوری به وجود م ادير اضافی يون +Na 

. به دلیل تجمع بالای يون سديش در طول ( .2021Moin et al)کند اشاره دارد در خاک يا محیطی که گیاه در  ن رشد می Cl- و

يابد که منجر به  سیب غشا، اختلال ها افزايش میيابد و سرعت تعرق از طريق روزنهتنش شوری، جذب  ب توسط ريشه کاهش می

 2شود. بنابرايت، يم سرکوب اولیه رشد گیاهان به دلیل اثرات هیپراسموتیمی میزدايی ردوکس و کاهش کلی فعالیت فتوسنتزدر سش

ها متعددی در گیاهان برای انطباق و تحمل استراتژی .ها نسبت دادتوان به سطوح سمی يونافتد و توقف رشد بعدی را میاتفاق می

سرعت از های ناشی از تنش بهاند. ژنيافتهکند، تکاملها تهديد ها را در طول چرخه زندگی  نتنش شوری که ممکت است ب ای  ن

  CBF/DREB ،MYBsهای خانواده ، مانند ژن3شوند، ازجمله فاکتورهای رونويسی پاسخ اولیهطريق انت ال سیگنال شوری فعال می

ی با تنش محیطی تنظیش را در سطح رونويسی برای درک و سازگار 4دستی پاسخ با تأخیرهای پايیت، و درنتیجه ژنAREBs/ABFو 

ها، ايت دسته  mRNAها در هدف قرار دادن تعداد زيادی از  microRNAیل . به دلیل پتانس(Li et al. 2021)کند می

                                                      
1 DNA 
2 hyperosmotic 
3 early-response transcription factors 
4 delayed-response genes 
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تنظیش چرخه سلولی، رشد سلولی،  پوپتوزيس، تمايز  های بیولوژيکی شاملتايی ت ريباً در تمام پديده 22-21اولیگونوکلئوتیدهای 

 . گیاهان(Zhang et al. 2006)ن ش دارند  بیوژنز خود و پاسخ به تنش سلولی، انت ال علامت، تجزيه پروتئیت و همچنیت تنظیش

شوند که در رشد و نمو گیاه اختلال ايجاد هايی مواجه میبراسیکا معمولاً به دلیل تغییرات فصلی و تغییرات جغرافیايی با تنش جنس

Yu et al. (2012 )ای در مطالعه .توانند با تعديل بیان ژن هدف، خود را با ايت شرايط سازگار کنندحال، گیاهان میبا ايت کند.می

 ويژه، به miRNAرا شناسايی کردند که از ايت میان چهار miRNA خانواده 19جديد از  Brassica rapa ،21 miRNA در

bramiR5718 و bra-miR1885b.3 در پاسخ به گرما ن ش داشتند (Yu et al. 2012) علاوه بر ايت، توالی يابی با کارايی .

شده را شناسايی کرد که ن ش مهمی در پاسخ به تنش، متابولیسش، رشد و توسعه حفظ miRNA 221جديد و   miRNA 125 5بالا

B. rapa  داشتند (Wang et al. 2012a) . 126ای، يم رويکرد مبتنی بر ژنومیم م ايسه با استفاده ازهمچنیت miRNA 

ای بالا، خشکی و شوری ن ش ناسايی شد که در انواع مختلف فر يندهای بیولوژيکی شامل دمشjuncea  Brassica جديد در 

های جديدی miRNA يابی نسل  جديد . به همیت ترتیب، در مطالعات ديگری با کمم توالی(Bhardwaj et al. 2014) دارند

، فاکتور پاسخ اکسیت، GRAS  ، فاکتور رونويسی خانوادهTCP های متعلق به فاکتور رونويسی خانوادهرا شناسايی کردند که ژن

 Yang et)دهند را مورد هدف قرار می B. juncea درMYB  و فاکتور رونويسی  NAC، فاکتور رونويسیAP2فاکتور رونويسی  

al. 2013). گونه در oleracea ، نتايج نشان دادmiR157a ،miR166 ،miR167 و miR168c تريت عنوان فراوانبه

بینی شد که ايت ها شناسايی شدند و پیش miRNAتريت خانوادهعنوان بزرگبه  miR169و   miR166،miR167ها و مولکول

miRNAها ممکت است mRNA هايی را که چنديت پروتئیت بال وه درگیر در تنظیش عملکردهای مختلف مانند پاسخ تنش غیر

 .Lukasik et al)کنند، مورد هدف قرار دهند های هورمونی را کد میزيستی، فسفريلاسیون اکسیداتیو، ارتباط سلولی و محرک

بال وه را شناسايی  B. oleracea ،193 miRNAدر  ایوتحلیل محاسباتی مبتنی بر ژنومیم م ايسهطور مشابه، تجزيه. به(2013

ها شناسايی شدند miRNA هایتريت خانوادهعنوان بزرگبه miR5021 و  miR158 ،miR156،miRNA169کرد. همچنیت 

. شوری و (Wang et al. 2012b)کنند جمله رشد گیاه، انت ال سیگنال و پاسخ به تنش شرکت می که در عملکردهای مختلفی از

دهد. گیاهان وری بذر گیاه را تحت تأثیر قرار میزنی، نمو و بهرهتوجهی جوانهطور قابلخشکی دو تنش مهش غیر زيستی هستند که به

نیت تغییرات ای از طريق تعديل بیان ژن در سطوح رونويسی و پس از رونويسی برای م ابله با چيافتههای دفاعی سازمانمکانیسش

توسط ايت دو تنش  miRNA شده است چنديت خانوادهدهنده به تنش، مشخ های پاسخمحیطی سختی دارند. علاوه بر بیان ژن

شناسايی  small RNAمربوط به تنش خشکی در گیاهان به کمم توالی يابی  miRNA شود. تعداد زيادیغیرزيستی تنظیش می

 Aravind et) شناسايی شدند های ريز رايهخانواده با استفاده از داده 13خشکی متعلق به مرتبط با  miRNA 65شدند. در ذرت، 

al. 2017)يابی نسل جديد چنديتده از توالی. با استفا miRNAن ش مهمی در تعديل بیان ژن برای م ابله با تنش شوری و  که

                                                      
5 Next-generation sequencing 



 1401و همکاران،  ذوالفقاری خطبه سرا

109 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

، miR164شده، جديد شناسايی miRNA 126از  B. juncea عنوان مثال، دراند. بهشدهبراسیکا دارند، شناسايی جنس خشکی در

miR160 و ،miR156  صورت تجربی تأيید شدند(Bhardwaj et al. 2014)،در مطالعه ديگری .Jian et al.  (2016 )

miRNA شده را درهای جديد و حفاظت B. napus  882ها تحت تنش خشکی و شوری شناسايی کرد.  ن miRNA  جديد و

85 miRNAخانواده را شناسايی کردند که از ايت میان 31شده متعلق به شناخته miR172 افزايش بیان داشت، اماmiR395  ،

miR156 ،miR399 ،miR169 ،miR171  و miR860  کاهش بیان يافتند(Jian et al. 2016)در . B. oleracea ،Tian 

et al. (2014) 39miRNA  42 کانديد احتمالی و  miRNAشده احتمالی را در پاسخ به تنش شوری شناسايی کردند. از شناخته

 کهدرحالی توجهی از خود نشان دادند.کاهش قابل miR3 وmiR855، miR393  ، miR34ايت میان تحت تنش شوری، 

miR396a و  miR37 توجهی را نشان دادند افزايش قابل(Tian et al. 2014) .microRNAهای طور تکاملی در گونهها به

شده در ساير های شناسايیmicroRNAبرايت، بنا .شده تعلق دارندهای تکاملی حفاظتشوند و معمولاً به خانوادهگیاهی حفظ می

های اخیر با . طی سال(Taghvaei et al. 2022)توان برای مطالعات اولیه و بیوانفورماتیم استفاده کرد های گیاهی را میگونه

شده است که معرفی microRNA هایکننده هدف برای مولکوليیپیشرفت علش بیوانفورماتیم، ابزارهای متعدد محاسباتی پیشگو

متعددی بر اساس امتیاز در نظر گرفته برای مجموعه  های هدفهای خاص خود و بررسی چنديت ويژگی، ژنبا استفاده از الگوريتش

يداری شدگی، پاها شامل الگوی جفت. برخی از ايت ويژگی(Akhtar et al. 2015)کنند معرفی می microRNA هایمولکول

شدگی توالی موردنظر و بررسی حضور ، بررسی حفاظت6بر اساس حداقل انرژی  زاد mRNA-miRNAترمودينامیکی هیبريد 

های اطلاعات زيادی در مورد تنظیش بیان ژن در پاسخ به تنش .(Min & Yoon 2010)چنديت جايگاه مکمل در هدف است 

حال، اطلاعات کمی در مورد ايت فر يند در سطح پس از رونويسی وجود دارد. ايت شوری و خشکی در سطح رونويسی وجود دارد. با

 miRNA های تنظیشيندهای بیولوژيکی است و بسیاری از ماژولها در فر دهنده اهمیت  ننشان miRNA تنوع و پیچیدگی تنظیش

-miRNA کنندههای تنظیشرا تشکیل دهند. بنابرايت، تح یق روی شبکه miRNA-mRNA توانند يم شبکه تنظیمی پیچیدهمی

mRNA  های شتر مکانیسشتواند اطلاعات مفیدی را برای درک فر يندهای بیولوژيکی پیچیده ارائه دهد، که برای مطالعه بیمی

 .تحمل خشکی و شوری در گیاه از اهمیت بالايی برخوردار است

 

 هامواد و روش

شوری miRNAانتخاب  شکی و  ستفاده از مرور م الات و پژوهش هايی که عمدتا به : های مؤثر در تنش خ با ا

های مؤثر در تنش خشووکی و شوووری انجام گرفت  microRNA انجام گرفته بود، انتخاب  با کارايی بالايابی کمم تکنیم توالی

ها دريافت و موردبررسوووی قرار های  نتوالی miRBase (/http://mirbase.org) ( و پس از  ن به کمم پايگاه داده1)جدول 

                                                      
6 Minimum free energy (MFE) 

http://mirbase.org/
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، bna-miR156 ،bna-miR171 ،bna-miR169با اسوووامی  microRNA هایمولکولبر ايت اسووواس  (.2 گرفت )جدول

bna-miR860،bna-miR393  ،bna-miR395 ،bna-miR396،bna-miR399  ،bna-miR172 منظور بررسوووی به

 انتخاب شدند.

خشکی و شوری به همراه منابع  انتخابی مرتبط با تنش  microRNAهای لیست مولکول .1جدول

 موردبررسی قرارگرفته شده

Table 1. The list of selected microRNAs related to drought and salinity stress and their 

references 

  نوع تنش  references   منابع
stress 

شدهگیاهان بررسی  

Plant 

miRNAs 

(Barrera-Figueroa et al. 2012; Khraiwesh et 

al. 2012; Carnavale Bottino et al. 2013; 

Bhardwaj et al. 2014; Jian et al. 2016) 

 خشکی و شوری

Drought and 

salt 

Brassica napus 

Brassica juncea 
Oryza sativa 

Saccharum ssp 

Arabidopsis thaliana 

miR156 

(Barrera-Figueroa et al. 2012; Khraiwesh et 

al. 2012; Gentile et al. 2015; Akdogan et al. 

2016; Jian et al. 2016) 

 خشکی و شوری

Drought and 

salt 

Brassica napus 
Triticum aestivum 

Saccharum ssp 
Oryza sativa 

Arabidopsis thaliana 

miR169 

(Zhou et al. 2010b; Khraiwesh et al. 2012; 

Gentile et al. 2015; Jian et al. 2016) 

 خشکی و شوری

Drought and 

salt 

Brassica napus 
Saccharum ssp 
Oryza sativa 

Arabidopsis thaliana 

miR171 

(Zhou et al. 2010b; Gentile et al. 2015; Jian 

et al. 2016) 
 خشکی

Drought 

Brassica napus 
Oryza sativa 

Saccharum ssp 
miR172 

(Akdogan et al. 2016; Jian et al. 2016) خشکی 

Drought 
Brassica napus 

Triticum aestivum miR395 

(Tian et al. 2014; Jian et al. 2016) 
 شوری

salt 

Brassica oleracea 
Brassica napus 

miR393 

(Khraiwesh et al. 2012; Tian et al. 2014; 

Pegler et al. 2021) 
 شوری

salt 
Brassica oleracea 

Arabidopsis thaliana 
miR396 

(Baek et al. 2016; Jian et al. 2016) 
 خشکی و شوری

Drought and 

salt 

Brassica napus 

Arabidopsis thaliana 
miR399 

(Jian et al. 2016) 
 خشکی و شوری

Drought and 

salt 
Brassica napus miR860 
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منظور بررسی روابط به: مؤثر در تنش خشکی و شوری microRNAبررسی روابط تکاملی و حفاظت شدگی 

و  Brassica napus، Brassica rapaمؤثر در تنش خشکی و شوری در سه گونه  microRNAتکاملی و حفاظت شدگی 

Brassica oleracea های اولیه و بالغ توالیmiRNAهای Brassica napus  از پايگاه دادهmiRBase دريافت شد )جدول 

در پايگاه  Brassica rapa ،Brassica oleracea  ،BLASTnها در دو گونه منظور بررسی و شناسايی  ن(. به2

miRBase  با استفاده از توالیmiRNAبالغ دريافتی انجام شد و توالی های مشابه يافت شده برای بررسی روابط تکاملی  های

انجام   .40.1Unipro UGENE vافزاربا استفاده از نرم هاmiRNAهای اولیه توالی  7استفاده شد. سپس هش رديفی چند گانه

با  MEGAX (Kumar et al. 2018)افزار و برای ترسیش درخت فیلوژنتیکی نرم (Okonechnikov et al. 2012)شد 

 Gupta et al. 2019; Taghvaei) استفاده قرار گرفت تکرار مورد 1000با  Bootstrap و  زمون (NJهمسايگی )-اتصال روش

et al. 2019). 

افزار  نلايت های بالغ  و به کمم نرمmiRNAهای مربوط به با استفاده از توالی: هدف هایژن بینیپیش

psRNATarget،  با استفاده از  2017نسخهDFCI Gene Index (BNGI, version 5)  مربوط به گیاه کلزا، شناسايی

 .Dai et al. 2018; Mohsenzadeh Golfazani et al)فرض، انجام شد با ااستفاده از پارامترهای پیش های هدف ژن

2022b). 

 با کمم های هدفشناسی ژنو بررسی هستیبندی دسته: های هدفو مسیر عملکردی ژن 8شناسیهستی بررسی

) .Huang et al) فرض انجام گرفت( طبق پارامترهای پیشhttps://www.genome.jp/kegg/) KEGG سايت 

2009; Mi et al. 2018.) 

های هدف، اطلاعات و شناسه از روابط بیت ژنمنظور انجام تفسیر و تحلیل جامعی به: هاکنش پروتئینبررسی برهم

ها برای  مده  و از ايت دادهدستبه )UniProthttps://www.uniprot.org (شده با کمم پايگاه بینیژنی اهداف پیش

استفاده  STRING( به کمم پايگاه داده PPIs) 9هاپروتئیتهای هدف و همچنیت ترسیش شبکه میانکش های ژنبررسی میانکنش

فرض روی صورت پیشبه 10شود، شاخ  حداقل امتیاز مت ابل موردنیازداده می يمتا  صفرشد. در ايت پايگاه به هر تعامل نمرات 

هايی که بیشتريت تعامل . برای مشخ  کردن ژن(Szklarczyk et al. 2018; Taghvaei et al. 2022)تنظیش شد  4/0

 استفاده شد 8/3نسخه  Cytoscapeافزار ( در نرمMCC 11)روش   CytoHubbaکنش را با يکديگر دارند، از ابزار و برهش

(Shannon et al. 2003; Mohsenzadeh Golfazani et al. 2022a). 

                                                      
7 Multiple Alignment 

8 Gene Ontology (GO) 
9 Protein-protein interaction networks 
10 Minimum required interaction score 
11 Maximal clique centrality 

https://www.genome.jp/kegg/
https://www.uniprot.org/
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 خشکی و شوری مرتبط با تنش  Brassica napusهای microRNAهای اولیه و بالغ . توالی2جدول 
Table 2. Primary and mature sequences of Brassica napus microRNAs associated with 

drought and salinity stress 

 توالی بالغ
Mature sequences   

 Primary sequences    miRNAs  توالی اولیه

bna-miR156c 
MIMAT0005639 
UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC 
bna-miR156b 
MIMAT0005636 
UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC 
bna-miR156g 
MIMAT0023616 
UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC 
 

bna-MIR156c MI0006484 
GGGAGUGAUGCAGGUUGUUGACAGAAGAUAGAGAGCACUAAGGAUGAC
AUGCAAGUACAAGGAUAUAAGGAAAUUCAAGAAAGAGAGGAAAAAAGA
GCCUGCAUCUUUACUCUUUUGUGCUCUCUAUACUUCUGUCAAUACCAUU
AUUUAUUCCU 
bna-MIR156b MI0006481 
UAGGUUUGAGAGUGAUGCUGGUUGUUGACAGAAGAUAGAGAGCACUAA
GGAUGACAUGCAAGUACAUAUGUAUGUAUCAUCACACCGCCUGUGGAU
GAUUACAAAAAUAAAACCAAUUCAAAAGAGAGAGAGAGAGAGCCUGCA
UGUCUACUCUUUCGUGCUCUCUAUACUUCUGUCACCACCAUUAUUUCUU
CUUCUUUCUUACCUA 
bna-MIR156g MI0020263 
CGUUGAUAGUGUUGACAGAAGAUAGAGAGCACAGAUGAUGAGAUGCAA
UUUGGAGCAGCUUGUAUGCAUCGUACUCCUUUGUGCUCUCUAGUCUUC
UGUCAUCACUCGUUACUUG 

miR156 

bna-miR169n 
MIMAT0023629 
CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGG 
bna-miR169b 
MIMAT0005613 
CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGA 
bna-miR169i 
MIMAT0005620 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169g 
MIMAT0005618 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169l 
MIMAT0005623 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169m 
MIMAT0005624 
UGAGCCAAAGAUGA
CUUGCCG 
bna-miR169c 
MIMAT0005614 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUA 
bna-miR169j 
MIMAT0005621 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169f 
MIMAT0005617 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUA 
bna-miR169k 
MIMAT0005622 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169d 
MIMAT0005615 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUA 
bna-miR169e 
MIMAT0005616 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUA 
bna-miR169h 
MIMAT0005619 
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC 
bna-miR169a 
MIMAT0005612 
CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGA 

bna-MIR169k MI0006467 
AAACGGUGACAUGAAGAAUGAGAAGUUGUGUGGUAGCCAAGGAUGACU
UGCCUGCGUCUUAACACCAUAUCACAGACUUUAUCGAUAGUCUCUGAGU
UGGUUAGGCUGUAGGCAGUCUCCUCGGCUAUUCAGACACUCCUCUUUCU
CCUCAUUUC 
bna-MIR169g MI0006463 
GAGAAACGGUGACAUGAAGAAUGAGAAGUUGUGUGGUAGCCAAGGAUG
ACUUGCCUGCGUCUUUAACACCAUAUCAAAGACUUUAUCGAUAGUCUCU
GAGUUGGUUAGGCUGUAGGCAGUCUCCUUGGCUAUUCAGACACUCCUC
UUUCUCCUCAUUUCACAUUUCUC 
bna-MIR169h MI0006464 
GAGAAAUGGUGACAUGAAGAAUGAGAAGUUGUGUGGUAGCCAAGGAUG
ACUUGCCUGCGUCUUAGACCAUAUCUAUCAAAGACUAAAAGAUUGAUA
GUCUUCGAUGAAUUGGUUAAUCGGUAGGCAGUCUCCUCGGCUAUUCAG
ACAGUUCUCUUUCUCCUCAUUUCACAUUUCUC 
bna-MIR169e MI0006461 
GUUUCAGGCAGUCUCCUUGGCUAUCUUGACAUGCUUUUUUCUUCCAUG
UUAUACCUUCUUUCUUUGUAUUUUUCGAAUCCAAAUAAUAUUUUUUUC
UAUAAAUUUACUACGAAAAUCCUUUAAACAAUCUCUAACAAAGUAUGU
UAUUAGAAAACUACCACUUUUUGCAUUUAUUACAAAUGCAUGUACGUG
GUGAGUGUAUGCAUUCUUUAGAAGGAAAUGUCAAAGGUGAAUAGAAGA
AUCAUAUUUGGUAGCCAAGGAUGACUUGCCUAUUUCU 
bna-MIR169a MI0006457 
UGUGACCAAAGUAGUGUGCAGCCAAGGAUGACUUGCCGAUUUAAAAUA
UCUGAUAAGUAUUUUAUUUCGUAUUUUAAAGAAAAAAAUCAUGAUCGG
CAAGUUGUCCUUGGCUAUACGUUUCUUUGUGUCGCG 
bna-MIR169i MI0006465 
AGAGUCAUGUUUAGUAGCCAAGGAUGACUUGCCUGCUCUUUUUCACCU
CCAUGAUUCAAUUUUAUGUACAGUUUUGGAUUACUAUGCUUCUAAAGA
GUAUAGUAAUUCAAAAUCUUGUUGAAUCUUUGAGGGUAACAGUUUCAG
GCAGUCUCCUUGGCUAUCUUGACAUGCUUU 
bna-MIR169f MI0006462 
GUCAAAGAUGAAUAGGAGAAUUCUAUUUGGUAGCCAAGGAUGACUUGC
CUACUUCUUUGCGAAGGAAAAUGGUCACGGUGUCAUGUUUGAAAGUGA
AUAUAUAUUUAUAAGAGUAUAUCAAUUAGUGACCAUUUUGCGUAUAAA
AAGAUAUUAGGCAGUCUCCUUGGCUAUCCUUAUAUGUUCUUCUUUCUC
AUCUCAGAC 
bna-MIR169c MI0006459 
AGAUGAAUAGAAGAAUCAUAUUUGGUAGCCAAGGAUGACUUGCCUAUU
UCUUGAGAGUAAAAUGGGCAUGGUGUCAUGUUAAAAGUUACUGUAGGU
AGUUUCAAUUUGACCAUUUUCCUUACAAAUGAUAUUAGGCAGUCUCCU
UGGCUAUCCUUAUAUGUUCUUCUCUCUCAUCU 
bna-MIR169n MI0020276 
AGAAUUGCAUGAAGUGGAGUAGAGUAUAAUGCAGCCAAGGAUGACUUG
CCGGAGGGUCGUUCAUCAUGCAUAAUAAUAUUGGUGAUGAACAUAAUU
CUGGCAAGUUGCCCUUCGGCUACAUUUUGCUCUCUUCUACUCAUGCAAA
CUCUC 
>bna-MIR169d MI0006460 
GAAGGAGAUGUCAAAGAUGAAUAGGAGAUUUCUAUUUGGUAGCCAAGG
AUGACUUGCCUACUUCUUUGCGAAGGAAAAUGGUCACGGUGUCAUGUU
UGAAAGUGAAUAUACAUUUUUAAGAGUAUAUCAAUUAGUGACCAUUUU
GCGUAUAAAAAGAUAUUAGGCAGUCUCCUUGGCUAUCCUUAUAUGUUC
UUCUUUCUCAUCUCAGACAUUUACCUUC 
bna-MIR169m MI0006469 
UAUAUGUAUCAGAGAGUCAUGCAUGGGAAAAUAGAGAAUGAUAAUGAG
CCAAAGAUGACUUGCCGAUUUUACCAAAGAAUUUAAAACUGAUAAUGG
UGACUGGCAAGUCGACUUUGGCUCUGUUUCCUUCUCUUCUUUUCGAUG
UAAGACUCUAGAUAUCUAU 
bna-MIR169j MI0006466 
GUGUUUAGUAGCCAAGGAUGACUUGCCUGCUCUUGUUCACCUCCACGAU
UCAACUUUAUACGUUGAAGGGUUUUGGAUUAUUGUGCAUUCAACAUGU
AUAAUAAUUUGAAAUCAUGUUGAAUCUUUGUGGGUUAGGUUUCAGGCA
GUCUCCUUGGCUAUUUUGACAU 

miR169 
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 نتایج و بحث

 microRNA هایمولکول در ايت بخش: هاmiRNAشدگی و رسم درخت فیلوژنی انتخاب، بررسی حفاظت

-bna-miR156 ،bna-miR171 ،bna-miR169 ،bna-miR860،bna-miR393  ،bna-miR395 ،bnaبا اسوووامی 

bna-MIR169b MI0006458 
GUGACCAAAGUAGUGUGCAGCCAAGGAUGACUUGCCGAUUUGAAAUAU
AUUUUUAAUACUUUACUAAGACAUCUUUUCAGUUUCAAAUUUGUCUUG
GAGAGGCUAGGAAGAAAUUACAAUUUAUUUCGUAGUUUAAAGAAAAAA
UAUGAUCGGCAAGUUUUCCUUGGCUACAUGUUUCUUUGUGUCGC 
bna-MIR169l MI0006468 
CAUGGCGAAAAGAGUCGUGUUUAGUAGCCAAGGAUGACUUGCCUGCUC
UUGUUCACCUCCACGAUUCAACUUUAUACGUUGAAGGGUUUUGGAUUA
UUGUGCAUUCAACAUGUAUAAUAAUUUGAAAUCAUGUUGAAUCUUUGU
GGGUUAGGUUUCAGGCAGUCUCCUUGGCUAUUUUGACAUACUUUUUUC
AUCCAUG 

bna-miR171c 
MIMAT0005607 
UUGAGCCGUGCCAA
UAUCACG 
bna-miR171a 
MIMAT0005605 
UUGAGCCGUGCCAA
UAUCACG 
bna-miR171e 
MIMAT0005609 
UUGAGCCGUGCCAA
UAUCACG 
bna-miR171b 
MIMAT0005606 
UUGAGCCGUGCCAA
UAUCACG 
bna-miR171d 
MIMAT0005608 
UUGAGCCGUGCCAA
UAUCACG 

bna-MIR171a MI0006450 
UGGUCAAGCGAGAUAUUAGUGCGGUUCAAUCAAAUAGUCUCACUCUUA
GUUGAUAGAGAUUGAUUUUGUUCGAUUGAGCCGUGCCAAUAUCACGCA
UAUAACCA 
bna-MIR171e MI0006454 
CAAUACGAGAUAUUGGUGUGGUUCAAUCAGAAAACCACACUCUUUUGU
UGUAGAGAUCGGUUUGUUUGAUUGAGCCGUGCCAAUAUCACGAG 
bna-MIR171d MI0006453 
ACAAUGCGAGAUAUUGGUGCGGUUCAAUCAGAAAUCCACACUCUUUUG
UUGUAGAGAUCGGUUUGUUUGAUUGAGCCGUGCCAAUAUCACGAGUGU 
bna-MIR171b MI0006451 
GGUAACGCGAGAUAUUAGUGCGGUUCAAUCAAAUAGUCGUGUUCUCAC
UUGAUAGAGAUCGGUUUUGUUCGAUUGAGCCGUGCCAAUAUCACGCGU
CAACC 

miR171 

bna-miR172d 
MIMAT0023630 
AGAAUCUUGAUGAU
GCUGCAG 

bna-MIR172d MI0020277 
UUUUUGCUAUUGCAUCAUCAUCAAGAUUCAGAAAUCAUAUUCCUUGAU
GGGUUCUCCUUCGAGCCUGUCUUUUUUGGUUUGAGAAUCUUGAUGAUG
CUGCAGCGGCGAUUAAA 

miR172 

bna-miR395d 
MIMAT0023639 
CUGAAGUGUUUGGG
GGGACUC 
bna-miR395f 
MIMAT0023641 
CUGAAGUGUUUGGG
GGGACUC 
bna-miR395e 
MIMAT0023640 
CUGAAGUGUUUGGG
GGGACUC 
 

bna-MIR395f MI0020288 
GUCCUCUUGAGUUCCCUUUAACGCUUCAUUGUUCAGACUUGGUUGUCU
AAUAUCUACCGAUACAUCAACGUAAUGAACACUGAAGUGUUUGGGGGG
ACUCUAGGUGGC 
bna-MIR395d MI0020286 
GCCCCCAUGAGUUCCCUUUAACGCUUCAUUGUGAUUACUCCAGUCACAU
UUAUUUUUCUUAAAUGUUUGGUCGAUUUUUGUAUACAACACUGAAGUG
UUUGGGGGGACUCGUGGUGC 
bna-MIR395e MI0020287 
CCCCUUGAGUUCCCUGAAACGCUUCAUUGUUCAUUACGUAGAUGUUUA
GUAAAUCAAUCUAAUGAACACUGAAGUGUUUGGGGGGACUCUAGGUGG 

miR395 

bna-miR399b 
MIMAT0023642 
UGCCAAAGGAGAUU
UGCCCGG 
bna-miR399a 
MIMAT0004449 
UGCCAAAGGAGAUU
UGCCCGG 
bna-miR399c 
MIMAT0023643 
UGCCAAAGGAGAUU
UGUCCGG 

bna-MIR399a MI0005774 
ACAGGGCAAGAUCUCUAUUGGCAGAAAACCAUUACUUAGAUCUUUGCA
UCUCUUUCUGCAUUGAUUUGUAGUGAGUUCUCUGCCAAAGGAGAUUUG
CCCGGU 
bna-MIR399b MI0020289 
AUUACAGGGCAAGAUCUCUAUUGGCAGGAAACCAUUACUUGACCUUUG
CAUCUCUUUAUGCAUUGUUUUGUAGUGAGUUCUCUGCCAAAGGAGAUU
UGCCCGGUAAU 
bna-MIR399c MI0020290 
AUUACAGGGCAAGAUCUCCUUUGGCAGGAAUCCAUUACUUCAGUCUUA
CAUAUGCAUAUAUGUUUGUGGUGAGCUCUCUGCCAAAGGAGAUUUGUC
CGGUAAU 

miR399 

bna-miR396a 
MIMAT0004448 
UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU 

bna-MIR396a MI0005773 
UUCCACAGCUUUCUUGAACUUUCUUUUUCAUUUCCCUUAUUUUASAGCG
AAAUUAAAUAACUAAAAAUCUCUAACAUUUAACACUCUASAAAAAAAA
AGCUCAASAAAGCUGUGGGA 

miR396 

bna-miR393 
MIMAT0004447 
UCCAAAGGGAUCGC
AUUGAUC 

bna-MIR393 MI0005772 
UCCAAAGGGAUCGCAUUGAUCCUAAUCAAGCUGAGUUAUUCCCGAAUA
AUUAUUUUAAUUUUUUCUCAAUGGAAAGAUAGAAAAAAAAAAUUUUGC
UUCGUUUUCCGGAUCAUGCGAUCUCUUCGGA 

miR393 

bna-miR860 
MIMAT0023645 
UCAAUACAUUGGAC
UACAUAU 

bna-MIR860 MI0020292 
UGGUCAAGUGUAAUGUAUGUAGUCCAAUCUAUUGAAGUACUAGCACAC
CAUCUCUAGUGAGAUGAUGUGGUUGAGUAGUUCAAUACAUUGGACUAC
AUAUAUUACUUUUGAUCAA 

miR860 
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miR396،bna-miR399  ،bna-miR172  در گیاهBrassica napus های تکاملی . برای بررسیمورد بررسی قرار گرفتند

در که علاوه بر تأثیر در تنش خشوووکی و شووووری در کلزا، دارای همولوگ  ندهای انتخاب شووودmiRNAتر  ن دسوووته از و کامل

 BLASTn. بر ايت اسووواس بودند miRBaseموجود در پايگاه  Brassica rapa ،Brassica oleraceaهای اجدادی گونه

که برای برخی از  های انتخابی صوووورت گرفت. نتايج نشوووان داد کهدر بیت گونه miRBaseهای بالغ در پايگاه miRNAتوالی 

miRNA های بالغB. Napus گونه  مشووابهی در دوتوالی  هیچB. rapa  وB. oleracea ايتوجود نداشووت ، miRNA ها

در  bna-miR393وجود مطالعات گذشووته نشووان داد که ايت بود. با bna-miR169 ،bna-miR399 ،bna-miR393شووامل 

شوری در گیاه  شد  Brassica oleraceaتنش  شد.  با miRNAلذا ايت  (Tian et al. 2014)ديده  شته ن ست کنار گذا  از لی

شت. با وجود اينکه خانواده  miRBaseحال توالی مخت   ن در پايگاه ايت سايی B. rapaدر گونه  miR156وجود ندا شده شنا

شابه کامل  ن را با  bna-miR156توالی بالغ  BLASTnبود، اما  متعلق به خانواده  bol-miR157aو  bra-miR157aکلزا ت

miR157  در دو گونهB. rapa  وB. oleracea  نشان داد. برای خانوادهmiR171 (miR171a/b/c/d/e)  در گونهB. rapa 

bra-miR171a/b/c/d   شد و در گونه سايی  سی  bol-miR171aف ط نوع  B. oleracea شنا شد. برر سايی  -bnaشنا

miR395d/e/f با بالايی دهنده تشوووابهنشوووان bra-miR395a/b/c/d درB. rapa بود، ولی هیچ توالی مشوووابهی در B. 

oleracea  يافت نشد. همچنیتbna-miR396a با  bra-miR396-5p  درB. rapa تشابه داشت و در B. oleracea  هیچ

ديده  Brassica oleraceaدر تنش شوری در گیاه  bna-miR396وجود با توجه به مطالعه گذشته مشابهتی يافت نشد. با ايت 

به ترتیب  B. rapa ،B. oleraceaهای بالغ دو گونه miRNAکلزا با  bna-miR172dهمرديفی  .(Tian et al. 2014)شد 

کلزا نیز  bna-miR860بود. بررسووی مشووابهت  bol-miR172bو  bra-miR172c ،bol-miR172aدهنده تشووابه با نشووان

های miRNAهمرديفی توالی های اولیه . بود bra-miR860دارای توالی مشابه  B. rapaف ط در  miRNAنشان داد که ايت 

شان داد  شترک ن سی دارای تفم ساختار اولیه خود در در برخی موارد بیت گونه های مورد برر اوت در نوکلئوتید که ايت توالی ها در 

حاکی از همرديفی نتايج  با ايت وجود( و 1)شووکل  نمود بیشووتری داشووت miR393های سووازنده بودند، ايت تفاوت بخصوووص در 

شدگی بالای ناحیه مؤثر  صورت ها miRNAحفاظت  شت. ايت بخش از توالی در نهايت به  ساختار کمپلکس  miRNAدا بالغ وارد 

RISC12 ی مهار يا تخريب شوووده و ن ش عملکردی براmRNA بنابرايت با توجه به ن ش عملکردی ايت . هدف خواهد داشوووت

، miR156های خانواده miRNAبالايی در ايت ناحیه ديده شووود بخصووووص در حفاظت شووودگی ، miRNAبخش از توالی 

miR171 ،miR396  وmiR860 با ايتکه کاملا منطبق بر يکديگر بودند به  miR395و   miR172های حال در خانواده. 

در دوگونه  miR860مشوواهده شوود. نکته حائز اهمیت همرديفی کامل توالی اولیه  Aبا  Gو  Uبا   Gترتیب تفاوت تم نوکلئوتید 

                                                      
12 RNA-induced silencing complex 
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B. rapa  وB. napus  سی ست.. برر شده ا شدگی به میزان بالای حفظ  شان داد حتی در ايت توالی اولیه نیز حفاظت  بود که ن

 (. 2را به وضوح نشان داد )شکل  miRNAهای و حفاظت شدگی ايت خانوادهدرخت فیلوژژنی هش قرابت 

 

با  B. oleraceaو  B. napus، B. rapaدر گیاهان  ها miRNAهم ردیفی چند گانه توالی های اولیه  .1شکل 

دهنده توالی حفاظت کادر قرمز نشان، انجام شد  Unipro UGENE افزارنرمدر  ClustalWافزونه استفاده از 

 های موردبررسی استmiRNAدر و بخش عملکردی شده 

Figure 1. The multiple alignments of the primary sequence of miRNAs in B. napus, B. rapa, 

and B. oleracea plants were performed using the ClustalW plugin in Unipro UGENE 

software. The red box indicates the conserved and functional sequence in the studied 

miRNAs 

میزان از را در خود جای داده ايت  B. oleraceaو  B. rapaهای با توجه به اينکه کلزا در واقع هر دو دسته کروموزوم

های های مورد بررسی در تنشmiRNAدور از انتظار نبود. همانطور که اشاره شد ن ش  miRNAهای حفاظت شدگی در توالی

 Tian)شده بود مشخ  B. oleraceaنیر در گیاه  miR393و  miR396خشکی و شوری در کلزا مشخ  شد، از طرفی ن ش 

et al. 2014)بررسی برای ن ش ايت دسته از وجود،ت اي . با miRNA های مؤثر در تنش خشکی و شوری در گیاهB. rapa  صورت

ها در تنش خشکی و شوری در گیاه تواند  شکار کننده ن ش برخی از  نها میmiRNAنگرفته است به احتمال زياد بررسی ايت 

B. rapa ها فراهش  ورد و از صرف يابی به عناصر مؤثر در تنشهای سريعتری را برای دستتواند راهگونه تح ی ات میباشد. ايت

 ی کند.هزينه و وقت زياد جلوگیر
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اده با استف B. oleraceaو  B. napus ،B. rapa  های در گیاهانmiRNAهای اولیه درخت فیلوژنتیکی توالی. 2شکل 

 رسم شد تکرار 1000با  Bootstrap و آزمون همسایگی-اتصال با روش MEGAXافزار نرماز 

Figure 2. The phylogenetic tree of primary sequences of miRNAs in B. napus, B. rapa, and B. oleracea 

plants was constructed using MEGAX software with the neighbor-joining method and bootstrap test 

with 1000 replications 

ها و فر يندهای بیولوژيکی که ايت اهداف در  ن microRNA هایشناسايی اهداف مولکول: هدف هایژن شناسایی

عنوان اولیت قدم شناسايی ايت اهداف و دسته ها باشد. لذا بهmiRNAتواند هر چه بیشتر  شکار کننده ن ش تنظیمی شرکت دارد می

لکرد  ن را تعییت هدف، نوع عم  mRNAو miRNAرسد. اتصال بیت ها ضروری به نظر میبندی و بررسی مسیر عملکردی  ن

 Jones-Rhoades & Bartel) ها با استفاده از جستجوی مبتنی بر همولوژی وجود داردکند بنابرايت؛ امکان شناسايی ايت ژنمی

2007Sunkar & Zhu ; 2004). 13تر منجر به برشاتصال کامل واقع، در mRNA 14هدف  و اتصال ناق  باعث مهار ترجمه 

هدف را نشان دهد   mRNAو  miRNAتواند میزان جفت شدگی بیت . يکی از عواملی که می(Liu et al. 2014)شود می

 دهنده اتصالات بیشتر و کاملتری خواهد بود. است، هر چه ايت م دار عدد کمتری باشد نشان 15رسطح انتظا

                                                      
13  Cleavage 
14  Translation 
15  Expectation 
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bna-miR156 :ژن هدف برای   48نتیجه ايت بررسی  درbna-miR156  (، که از ايت تعداد 3شناسايی شد )جدول

کمتريت سطح انتظار  bna-miR156ند. برای شوژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 43ژن از طريق مکانیزم مهار ترجمه و  پنج

 squamosa promoter binding protein-like 10(SPL10) ،squamosa promoterهای متعلق به ژن5/1با م دار 

binding protein-like 2(SPL2) ،squamosa promoter binding protein-like 15(SPL15) .بود ، 

 psRNATargetافزار به کمک نرم bna-miR156شده برای  ژن هدف شناسایی .3جدول 

Table 3. Target gene identified for bna-miR156 using psRNATarget  

miRNA_Acc Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 
bna-miR156c  TC200337 1.5 1168 1188 Cleavage SPL10 

bna-miR156c  TC210178 1.5 1108 1128 Cleavage SPL2 

bna-miR156c  CX189447 1.5 290 310 Cleavage SPL15 

bna-miR156c  TC197337 2.5 429 449 Cleavage SPL13B  

bna-miR156c  TC163178 2.5 84 104 Cleavage aap1 

bna-miR156c  TC201789 2.5 51 71 Translation PSB28 

bna-miR156c  TC173904 3 687 707 Cleavage SC35 

bna-miR156c  TC177533 3 505 525 Cleavage SPL3 

bna-miR156c  TC209054 3 118 138 Cleavage VPS28-1 

bna-miR156c  TC198942 3.5 274 294 Cleavage ATJ8 

bna-miR156c  TC182301 3.5 1029 1049 Cleavage AL4 

bna-miR156c  GR444442 3.5 16 36 Cleavage MSH2 

bna-miR156c  TC178093 3.5 554 574 Cleavage RPP1C 

bna-miR156c  TC209692 3.5 10 30 Cleavage CCX3 

bna-miR156c  TC169034 3.5 634 654 Cleavage SPL3 

bna-miR156c  DW999514 3.5 44 64 Cleavage At1g48330 

bna-miR156c  TC193647 3.5 1000 1020 Cleavage RPN11 

bna-miR156c  TC175666 3.5 879 899 Cleavage SGPP 

bna-miR156c  TC176166 3.5 98 118 Cleavage At2g45990 

bna-miR156c  TC166520 3.5 692 712 Cleavage MCD7.8 

bna-miR156c  TC193661 3.5 1182 1202 Cleavage NEK3 

bna-miR156c  DW998491 3.5 651 671 Translation At5g43440 

bna-miR156c  TC165577 4 1237 1257 Cleavage ADH2 

bna-miR156c  TC171289 4 787 807 Cleavage RH26 

bna-miR156c  TC195178 4 289 309 Cleavage RH25 

bna-miR156c  TC163889 4 751 771 Cleavage VHA-c5 

bna-miR156c  TC183113 4 1345 1365 Cleavage RPS17D 

bna-miR156c  TC189091 4 430 450 Cleavage At3g18410 

bna-miR156c  CX188322 4 594 614 Cleavage IP5P6 

bna-miR156c  TC179878 4 436 456 Cleavage At3g18410 

bna-miR156c  TC162866 4 2103 2123 Cleavage HSP70-1 

bna-miR156c  TC213502 4 842 862 Translation PES 

bna-miR156c  TC172623 4 91 111 Translation NCER2 

bna-miR156c  TC180759 4 65 85 Cleavage CID9 

bna-miR156c  TC171695 4 37 57 Cleavage SSL12 

bna-miR156c  TC195611 4 52 72 Cleavage PYD1 

bna-miR156c  TC166315 4 995 1015 Cleavage CWLP 

bna-miR156c  TC172188 4 54 74 Cleavage ATL52 

bna-miR156c  TC194111 4 460 480 Translation At5g44005 

bna-miR156c  TC211365 4 207 227 Cleavage TOPP4 

bna-miR156c  TC183876 4 1376 1396 Cleavage ABI1 

bna-miR156c  TC167642 4 870 890 Cleavage SGPP 

bna-miR156c  TC196356 4 25 45 Cleavage GATA18 

bna-miR156c  TC191133 4 151 171 Cleavage RABA1C 

bna-miR156c  ES998325 4 163 183 Cleavage At1g49180 

bna-miR156c  ES905761 4 121 141 Cleavage FBL3 

bna-miR156c  TC175661 4 513 533 Cleavage POLD4 

bna-miR156c  TC178589 4 405 425 Cleavage At5g07960 
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، تنظیش منفی فر يند 16در فر يندهای بیولوژيکی شامل: شکل دهی برگ 10SPLبررسی منابع نشان داد که ژن هدف 

در  2SPL، تنظیش زمان گذار از مرحله رويشی به زايشی، تنظیش رونويسی ن ش داشت. همچنیت ژن هدف 17متابولیم اکسیت

تنظیش زمان گذار از مرحله رويشی به زايشی، تنظیش  ، تنظیش منفی فر يند متابولیم اکسیت،18فر يندهای بیولوژيکی شامل: نمو بساک

، تنظیش اندازه سلول، تنظیش 19نیز در فر يندهای نمو بساک، تنظیش تکثیر جمعیت سلولی 15SPLن ش داشت. ژن هدف  رونويسی

 .(Riechmann et al. 2000; Shikata et al. 2009; Xing et al. 2010; Ye et al. 2020)رونويسی، اثرگذار بود 

bna-miR171 :15  ژن هدف برایbna-miR171  ژن از طريق مکانیزم  چهار(، که از ايت تعداد 4شناسايی شد )جدول

متعلق به  دور کمتريت سطح انتظار با م دا bna-miR171شوند. برای ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 11مهار ترجمه و 

در فر يندهای  SCL15ژن هدف  .بود Scarecrow-like protein 15(SCL15) ،Scarecrow-like protein 6(SCL6)های ژن

تمايز سلولی، ت سیش سلولی،   در فر يندهای بیولوژيکی شامل: 6SCL ، تنظیش رونويسی و ژن هدف20بیولوژيکی شامل:  تمايز سلولی

 .(Engstrom et al. 2011; Gaudet et al. 2011; Li et al. 2011)ريتش شبانه روز، تنظیش رونويسی اثرگذار بودند 

 

 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR171ژن هدف شناسایی شده برای   .4جدول 

Table 4. Target gene identified for bna-miR171 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR171c TC191279 2 598 618 Translation SCL15 

bna-miR171c TC195562 2 831 851 Cleavage SCL6 

bna-miR171c TC194761 4 563 583 Cleavage CIPK5 

bna-miR171c TC167577 4 810 830 Cleavage CDKG1 

bna-miR171c TC179460 4 465 485 Cleavage GTE5 

bna-miR171c TC197116 4 223 243 Translation DALL4 

bna-miR171c CN829556 4 123 143 Translation MRF3 

bna-miR171c TC172757 4 247 267 Translation MCD1 

bna-miR171c TC199491 4 541 561 Cleavage POT4 

bna-miR171c EE409212 4 211 231 Cleavage At2g15560 

bna-miR171c EV083949 4 151 171 Cleavage LPAT3 

bna-miR171c TC202894 4 405 425 Cleavage MAB16.4 

bna-miR171c TC168689 4 686 706 Cleavage NIFS1 

bna-miR171c TC201185 4 1418 1438 Cleavage At3g06270 

bna-miR171c TC197122 4 1070 1090 Cleavage At5g54780 

bna-miR172 :ژن هدف برای  40نتیجه ايت بررسی  درbna-miR172 دو(، که از ايت تعداد 5ل شناسايی شد )جدو 

کمتريت سطح انتظار با  bna-miR172شوند. برای ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 38ژن از طريق مکانیزم مهار ترجمه و 

                                                      
16 leaf shaping 
17 Negative regulation of auxin metabolic process 
18 Anther development 
19 Regulation of cell population proliferation 
20 Cell differentiation 
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 AP2-like ethylene-responsive transcription factor (TOE2) ،Floral homeotic proteinهای متعلق به ژن 5/0م دار 

APETALA 2 (AP2) ،Ethylene-responsive transcription factor (RAP2-7)  بود. بررسی منابع نشان داد که ژن هدف

AP2  در فر يندهای بیولوژيکی شامل:  تمايز سلولی، رشد گل، نگهداری مريستش، نمو تخمم گیاهی، نمو بذر، تعییت هويت اندام

 .Kunst et al)دخیل هستند  21اتیلتمسیر سیگنالینگ فعال شده با در  2RAP-7و   2TOEهای گل شرکت دارد. همچنیت ژن

1989; Jofuku et al. 1994; Jofuku et al. 2005; Würschum et al. 2006; Huang et al. 2013).  

 

 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR172ژن هدف شناسایی شده برای   .5جدول 

Table 5. Target gene identified for bna-miR172 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR172d  TC195815 0.5 314 334 Cleavage AP2 

bna-miR172d  DY020927 0.5 440 460 Cleavage TOE2 

bna-miR172d  TC192206 0.5 618 638 Cleavage RAP2-7 

bna-miR172d  TC184340 1.5 833 853 Cleavage SMZ 

bna-miR172d  TC206341 1.5 156 176 Cleavage RCA 

bna-miR172d  GR450692 2 205 225 Cleavage SULTR1;3 

bna-miR172d  TC178706 2.5 591 611 Cleavage HSD3 

bna-miR172d  EE481041 2.5 285 305 Cleavage TRF-like 5 

bna-miR172d  TC171490 3 90 110 Cleavage LIP1 

bna-miR172d  ES903597 3 671 691 Translation SMXL3 

bna-miR172d  TC161981 3.5 167 187 Cleavage CNGC1 

bna-miR172d  TC185148 3.5 117 137 Cleavage RKS1 

bna-miR172d  TC206849 3.5 501 521 Cleavage CRK24 

bna-miR172d  TC205639 3.5 293 313 Cleavage SPA3 

bna-miR172d  EV163824 3.5 260 280 Cleavage ABCG6 

bna-miR172d  FG564604 3.5 222 242 Cleavage At5g25330 

bna-miR172d  TC199033 3.5 1253 1273 Translation At2g03510 

bna-miR172d  TC168318 3.5 720 740 Cleavage TA1 

bna-miR172d  TC172909 3.5 1007 1027 Cleavage RPT1A 

bna-miR172d  CN730332 3.5 82 102 Cleavage At2g33847 

bna-miR172d  EV188001 3.5 561 581 Cleavage COL13 

bna-miR172d  TC176478 3.5 139 159 Cleavage RPL9D 

bna-miR172d  DY025345 3.5 522 542 Cleavage VAT1 

bna-miR172d  EL626840 3.5 118 138 Cleavage LIP1 

bna-miR172d  TC212778 3.5 277 297 Cleavage XBAT31 

bna-miR172d  CN729904 4 248 268 Cleavage ACA2 

bna-miR172d  TC204762 4 628 648 Cleavage SHA1 

bna-miR172d  TC163985 4 1062 1082 Cleavage HO1 

bna-miR172d  TC201376 4 356 376 Cleavage CYTB5-E 

bna-miR172d  EE436169 4 601 621 Cleavage DTX19 

bna-miR172d  TC176438 4 949 969 Cleavage At5g43190 

bna-miR172d  TC173017 4 205 225 Cleavage CKA2 

bna-miR172d  TC193129 4 68 88 Cleavage At5g60615 

bna-miR172d  TC162435 4 750 770 Cleavage At2g30170 

bna-miR172d  EE508972 4 281 301 Cleavage At3g13882 

bna-miR172d  TC190823 4 282 302 Cleavage PILS5 

bna-miR172d  ES900502 4 483 503 Cleavage PUB6 

bna-miR172d  TC190716 4 249 269 Cleavage At3g02880 

bna-miR172d  TC190395 4 702 722 Cleavage TFIIIA 

                                                      
21 Ethylene-activated signaling pathway 
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bna-miR393 : برایbna-miR393، 21  ژن از طريق مکانیزم  دو(، که از ايت تعداد 6ژن هدف شناسايی شد )جدول

 متعلق به ژن يمکمتريت سطح انتظار با م دار  bna-miR393شوند. برای ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 19مهار ترجمه و 

ايت ژن در فر يندهای بیولوژيکی زيادی ازجمله: مسیر سیگنالینگ فعال شده با   بود. Auxin signaling F-box 3 (AFB3)هدف 

، نمو 22سلولی به نیترات، پاسخ دفاعی، توسعه ريشه جانبی، بلوغ گرده، نمو ريشه اولیه، يوبی کوئیتیناسیون پروتئیتاکسیت، پاسخ 

 .(Cecchetti et al. 2008; Vidal et al. 2010) پرچش دخیل است

 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR393ژن هدف شناسایی شده برای   .6جدول 

Table 6. Target gene identified for bna-miR393 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR393  TC175423 1 1093 1113 Cleavage AFB3 

bna-miR393  TC180163 1.5 762 782 Cleavage TIR1 

bna-miR393 TC176250 2.5 236 256 Cleavage BHLH77 

bna-miR393 TC181533 2.5 920 940 Cleavage GRH1 

bna-miR393 TC178553 3 877 897 Cleavage PBL7 

bna-miR393 GR448850 3 279 299 Cleavage At4g27130 

bna-miR393 TC189968 3.5 1299 1319 Cleavage PSAT1 

bna-miR393 CD825577 3.5 133 153 Cleavage CDS1 

bna-miR393 TC169101 3.5 729 749 Cleavage THI1 

bna-miR393 ES922859 3.5 117 137 Cleavage At1g30440 

bna-miR393 CD836704 3.5 205 225 Cleavage DXPS3 

bna-miR393 TC193588 4 1217 1238 Cleavage A36 

bna-miR393 TC177542 4 331 351 Translation CYCA3-2 

bna-miR393 DY013027 4 587 607 Cleavage SGS3 

bna-miR393 TC208184 4 198 220 Cleavage At4g31790 

bna-miR393 TC189722 4 198 218 Cleavage PGD2 

bna-miR393 TC167611 4 657 677 Cleavage LHCB5 

bna-miR393 TC203655 4 432 452 Cleavage At3g25545 

bna-miR393 EL623319 4 56 76 Cleavage At1g20430 

bna-miR393 TC213130 4 1231 1251 Translation PYD3 

bna-miR393 EE468726 4 57 77 Cleavage RPS15AA 

 

bna-miR395 :35  ژن هدف برایbna-miR156  ژن از طريق مکانیزم  دو(، که از ايت تعداد 7شناسايی شد )جدول

متعلق به  دوکمتريت سطح انتظار با م دار  bna-miR395شوند. برای ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 33مهار ترجمه و 

بود. از  ATP sulfurylase 4(APS4) ،Sulfate transporter 2.1(SULTR2;1) ،Sm-like protein LSM2(LSM2)های ژن

 .Gaudet et al)فر يند بیوسنتز سولفید هیدروژن، اسمیلاسیون سولفات مؤثر است  در APS4 لحاظ فر يندهای بیولوژيکی ژن

 Takahashi) ن ش دارند mRNAدر اسپلايسینگ LSM2و ژن  نیز در انت ال غشايی سولفات  SULTR2;1. ژن (2011

et al. 2000; Gaudet et al. 2011).   

 

                                                      
22 Protein ubiquitination 
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 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR395ژن هدف شناسایی شده برای   .7جدول 

Table 7. Target gene identified for bna-miR395 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR395d  TC161837 2 395 415 Cleavage APS4 

bna-miR395d  TC196344 2 110 130 Cleavage SULTR2;1 

bna-miR395d  TC194625 2 153 173 Cleavage LSM2 

bna-miR395d  EE505105 3 26 46 Cleavage ERF5 

bna-miR395d  TC164712 3 161 181 Cleavage AOC1 

bna-miR395d  TC210033 3 29 49 Cleavage IAA16 

bna-miR395d  TC167317 4 358 378 Cleavage APS1 

bna-miR395d  TC212796 4 76 96 Cleavage HSFA1A 

bna-miR395d  TC166732 4 731 751 Cleavage DAN1 

bna-miR395d  TC170860 4 381 401 Cleavage UBP14 

bna-miR395d  TC181206 4 451 471 Cleavage At5g07670 

bna-miR395d  TC163140 4 13 33 Cleavage At5g45880 

bna-miR395d  TC164950 4 1062 1082 Cleavage FRO5 

bna-miR395d  EL622706 4 327 347 Cleavage PER66 

bna-miR395d  TC195097 4 419 439 Cleavage APS3 

bna-miR395d  TC174114 4 13 33 Cleavage GWD1 

bna-miR395d  FG578632 4 282 302 Cleavage HSFA1E 

bna-miR395d  EE432116 4 252 272 Cleavage SULTR1;2 

bna-miR395d  FG562207 4 428 448 Cleavage At1g27030 

bna-miR395d  EV196300 4 400 420 Cleavage At5g39980 

bna-miR395d  TC207631 4 580 600 Cleavage SUR1 

bna-miR395d  EV158747 4 9 29 Cleavage SPL 

bna-miR395d  EE463322 4 593 613 Cleavage PBL7 

bna-miR395d  TC193450 4 325 345 Cleavage At3g43583 

bna-miR395d  TC169359 4 415 435 Cleavage LTPG5 

bna-miR395d  TC214178 4 895 915 Translation HHO2 

bna-miR395d  TC178967 4 433 453 Cleavage HSFB1 

bna-miR395d  TC170043 4 861 881 Cleavage BHLH128 

bna-miR395d  TC177707 4 857 877 Translation HHO2 

bna-miR395d  TC173035 4 580 600 Cleavage HSFB2B 

bna-miR395d  TC206782 4 1644 1664 Cleavage At5g44680 

bna-miR395d  EL590625 4 396 416 Cleavage ILL3 

bna-miR395d  TC210886 4 209 229 Cleavage WOX9 

bna-miR395d  TC212205 4 429 449 Cleavage G6PD2 

bna-miR395d  TC201952 4 332 352 Cleavage At1g19860 

bna-miR396 : ژن هدف برای  61بر اساس نتايجbna-miR396 ژن  سه(، که از ايت تعداد 8 شناسايی شد )جدول

کمتريت سطح انتظار با م دار  bna-miR396شوند. برای ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 58از طريق مکانیزم مهار ترجمه و 

بود. ايت طور  5ACHT( 5Atypical CYS HIS rich thioredoxin ، )Malate synthase (MLS( هایمتعلق به ژن دو

  در فر يندهای نظیر انت ال الکترون، چرخه گلی اکسیلات، چرخه تری کربوکسیلیم اسید MLS و 5ACHTرسد دو ژن به نظر می

 .( .2011Gaudet et al)ن ش داشته باشند 

bna-miR860 : برایbna-miR860،  15  ژن از طريق مکانیزم  دو(، که از ايت تعداد 9ژن هدف شناسايی شد )جدول

متعلق به  5/1کمتريت سطح انتظار با م دار  microRNAشوند. برای ايت ژن از طريق مکانیزم برش تنظیش می 13مهار ترجمه و 

بود. ايت ژن در فر يندهای بیولوژيکی ازجمله فر يند بیوسنتز هِش، پاسخ به تنش اکسیداتیو، ن ش  Ferrochelatase-1(FC1) ژن

 .(Nagai et al. 2007)دارد 
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 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR396 ژن هدف شناسایی شده برای .8جدول 

Table 8. Target gene identified for bna-miR396 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR396a TC187500 2 513 533 Cleavage ACHT5 

bna-miR396a EV034616 2 81 101 Cleavage MLS 

bna-miR396a TC170340 2.5 643 663 Cleavage At2g29340 

bna-miR396a TC177516 2.5 900 920 Cleavage At1g75510 

bna-miR396a TC183331 2.5 522 542 Cleavage ATG10 

bna-miR396a TC189970 2.5 931 951 Cleavage RH3 

bna-miR396a TC177014 2.5 1457 1477 Cleavage DEGP1 

bna-miR396a TC181583 2.5 675 695 Cleavage CAC3 

bna-miR396a TC200332 2.5 699 719 Cleavage AGL24 

bna-miR396a TC171496 3 719 739 Translation FLU 

bna-miR396a TC187395 3 545 566 Cleavage GRF9 

bna-miR396a EL588114 3 508 528 Cleavage SRM1 

bna-miR396a EE557600 3 252 273 Cleavage GRF4 

bna-miR396a CX278866 3 511 531 Cleavage TIM50 

bna-miR396a TC196487 3 785 806 Cleavage GRF2 

bna-miR396a TC181676 3 483 503 Cleavage HEMA1 

bna-miR396a TC179132 3 635 656 Cleavage GRF7 

bna-miR396a TC177807 3 610 631 Cleavage GRF4 

bna-miR396a DV643325 3 158 178 Cleavage CEP14 

bna-miR396a TC173822 3 334 354 Cleavage At4g32590 

bna-miR396a GR463390 3 387 407 Cleavage UBC25 

bna-miR396a DW997496 3 543 563 Cleavage HSP90-4 

bna-miR396a EL625432 3 203 223 Cleavage UBP5 

bna-miR396a TC188123 3 425 445 Cleavage HSP90-2 

bna-miR396a TC213959 3 994 1014 Cleavage At1g07310 

bna-miR396a TC198128 3 845 865 Cleavage At1g07990 

bna-miR396a TC213531 3 387 407 Cleavage MNJ7.25 

bna-miR396a TC191005 3.5 769 789 Cleavage STR7 

bna-miR396a EL623951 3.5 653 673 Cleavage LAP3 

bna-miR396a TC189021 3.5 474 494 Cleavage XBCP3 

bna-miR396a EE553181 3.5 181 201 Cleavage SINAT2 

bna-miR396a TC188333 3.5 740 760 Cleavage 4CL4 

bna-miR396a TC209102 3.5 770 790 Cleavage NPF8.3 

bna-miR396a EV078031 3.5 279 299 Cleavage BIO1 

bna-miR396a TC165833 3.5 691 711 Cleavage BAG4 

bna-miR396a TC195066 3.5 599 619 Cleavage AT4g29040 

bna-miR396a EE426459 3.5 145 165 Cleavage BHLH74 

bna-miR396a TC162813 3.5 523 543 Cleavage RD21C 

bna-miR396a TC171464 3.5 22 42 Cleavage RPT4A 

bna-miR396a TC164713 3.5 411 431 Cleavage RAP2-2 

bna-miR396a TC169703 3.5 39 59 Cleavage LUP1 

bna-miR396a TC167449 3.5 1387 1407 Cleavage BGLU44 

bna-miR396a FG572766 3.5 15 35 Cleavage RS31 

bna-miR396a TC168895 4 676 696 Cleavage At5g61440 

bna-miR396a EE425761 4 202 222 Cleavage ASA2 

bna-miR396a EE430620 4 430 450 Cleavage SR34A 

bna-miR396a TC169694 4 353 373 Cleavage BGAL4 

bna-miR396a EE463642 4 498 518 Cleavage At3g19370 

bna-miR396a TC181006 4 785 805 Translation SBE2.1 

bna-miR396a FG574661 4 413 433 Cleavage CP1 

bna-miR396a TC176910 4 406 426 Cleavage At3g01660 

bna-miR396a TC170128 4 497 517 Cleavage RD21A 

bna-miR396a TC168631 4 247 267 Cleavage MFP1 

bna-miR396a TC199637 4 134 153 Translation RABG3B 

bna-miR396a TC209595 4 496 516 Cleavage RD21B 

bna-miR396a EV120573 4 445 465 Cleavage MS1 

bna-miR396a EE428719 4 374 394 Cleavage RPL18C 

bna-miR396a TC203440 4 581 601 Cleavage At5g27330 

bna-miR396a FG557805 4 362 382 Cleavage TPR14 

bna-miR396a TC174733 4 305 325 Cleavage F24G24.70 

bna-miR396a TC190025 4 561 581 Cleavage CHI3 
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 psRNATargetبه کمک نرم افزار  bna-miR860ژن هدف شناسایی شده برای  .9جدول 

Table 9. Target gene identified for bna-miR156 using psRNATarget 

miRNA_Acc. Target_Acc. Expectation Target_start Target_end Inhibition Gene names 

bna-miR860 TC167118 1.5 1642 1662 Cleavage FC1 

bna-miR860 TC188635 3 1143 1163 Cleavage ENO1 

bna-miR860 TC172219 3 1199 1219 Cleavage RPS11C 

bna-miR860 TC212133 3 392 412 Cleavage At5g06400 

bna-miR860 TC191881 3 631 651 Cleavage IQD22 

bna-miR860 CX279675 3 452 472 Cleavage UGE1 

bna-miR860 TC197230 3 462 482 Translation CML28 

bna-miR860 TC175260 3.5 534 553 Cleavage At5g03795 

bna-miR860 TC211326 3.5 758 778 Cleavage At5g55840 

bna-miR860 TC190350 4 1288 1308 Cleavage At4g11680 

bna-miR860 GR438961 4 491 511 Translation T20H2.24 

bna-miR860 TC205632 4 824 844 Cleavage UBC37 

bna-miR860 TC177133 4 1176 1196 Cleavage MPA22.8 

bna-miR860 TC202599 4 470 490 Cleavage At5g08670 

bna-miR860 TC188682 4 539 559 Cleavage SUVH3 

اجزای سلولی، فر يندهای  را به شدهبینیهای هدف پیشژن شناسیدر بررسی هستی: های هدفژن شناسیهستی

. بر ايت اساس، در فر يندهای بیولوژيکی (Balakrishnan et al. 2013)کنند بندی میبیولوژيکی و عملکرد مولکولی طب ه

ان در می بود.« هاپاسخ به محرک»و « تنظیش بیولوژيکی» ، « فر يندهای متابولیم» ، «فر يندهای سلولی» بیشتريت فراوانی شامل 

بود. همچنیت در مورد « کمپلکس پروتئینی»و « سلولیدرون»، « ناتومیم سلول» اجزای سلولی، بیشتريت فراوانی مرتبط با

در جدول  .، بیشتريت فراوانی را داشتند«کننده عملکرد مولکولیتنظیش» و « اتصال»، «فعالیت کاتالیزوری»عملکردهای مولکولی، 

ها  ورده شده است و نمودار دايره  ن GOهای هدف به همراه شماره دسترسی شناسی ژن جزئیات مربوط به بررسی هستی يم

  .(10، جدول 3رسش شده است )شکل  سهها در شکل  ن

 PANTHER (FDR 05/0>p-value)های هدف با استفاده از سیستم شناسی ژنهستی .10جدول 

Table 10. Ontology of target genes using PANTHER system (p-value <0.05 FDR) 

Category name (Accession) Genes Count Percentage 

 (Biological Processفرآیندهای بیولوژیکی )
  

cellular process (GO:0009987) 69 40.10% 

metabolic process (GO:0008152) 63 36.60% 

biological regulation (GO:0065007) 21 12.20% 

response to stimulus (GO:0050896) 12 7.00% 

localization (GO:0051179) 6 3.50% 

interspecies interaction between organisms (GO:0044419) 1 0.60% 

 (Cellular Componentاجزای سلولی )
  

cellular anatomical entity (GO:0110165) 86 45.50% 

intracellular (GO:0005622) 79 41.80% 

protein-containing complex (GO:0032991) 24 12.70% 

 (Molecular Functionعملکرد مولکولی )
  

catalytic activity (GO:0003824) 57 46.70% 

binding (GO:0005488) 36 29.50% 

molecular function regulator (GO:0098772) 14 11.50% 

transporter activity (GO:0005215) 11 9.00% 

structural molecule activity (GO:0005198) 4 3.30% 



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

124 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

ها مربوط تريت دسته از پروتئیت، براساس  ن، بیشهای هدف بر اساس نوع پروتیئت نیز صورت گرفتهمچنیت طب ه بندی ژن

بود. در جدول  25«کننده رونويسی مخت  ژنتنظیش»و 24«پروتئیت نزيش اصلاح کننده »، 23«هاهای تبديل کننده متابولیت نزيش»به 

ها  ورده شده است و نمودار دايره های هدف بر اساس نوع پروتیئت به همراه شماره دسترسی  نبندی ژنجزئیات مربوط به طب ه 11

.ه است مد 3ها در شکل  ن

 

 

 

 

 

 

 

 

:  PANTHER های هدف با استفاده از سیستمشناسی و طبقه بندی پروتئینی ژنای هستینمودار دایره .3شکل 

 الف( اجزای سلولی،  ب( فرآیندهای بیولوژیکی،  ج( عملکرد مولکولی، د( طبقه بندی پروتئینی

Figure 3. Circular diagram of GO and protein classification of target genes using 

PANTHER: a) cellular components, b) biological processes, c) molecular function, d) 

protein classification 

                                                      
23 Metabolite interconversion enzyme 
24 Protein modifying enzyme 
25 Gene-specific transcriptional regulator 
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  26هااستفاده شد که در  ن گره STRINGاز پلات فرم  های پروتئینیکنشبرای بررسی برهش :های پروتئینیکنشبرهم

دهند. در ها را نشان میشده، مست یش و غیرمست یش  نبینیشده يا پیش( تعاملات شناخته27ها هستند و اتصالات )لبهنمايانگر پروتئیت

های مربوطه و م الات است. حداقل امتیاز شده از پايگاه دادههای پروتئینی مبتنی بر اطلاعات موجود استخراجواقع، ارتباط بیت گره

های ژنی که به ايت پلت فرم قرارگرفته شد. بر ايت اساس شناسه 4/0ض فرصورت پیشمت ابل موردنیاز برای برقراری اتصالات به

ژن در شبکه قرار نگرفته و تعاملی با  69لبه بود و از ايت تعداد  336گره و  226های هدف شامل داده شد، مشخ  گرديد که ژن

 (. 4يکديگر نداشتند )شکل 

 

دهنده های رنگی نشانگره .STRING با استفاده از پایگاه داده   پروتئین-شبکه تعامل پروتئین .4شکل 

 ها با یکدیگردهنده تعامل آنها هستند و خطوط رنگی نشانپروتئین

Figure 4. Protein-protein interaction network using STRING database. Colored nodes 

represent proteins, and colored lines represent their interaction with each other 

                                                      
26 Nods 
27 Edges 
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های مشخ  کرد که برخی از ايت ژن CytoHubbaافزونه و  Cytoscape افزار نالیز ايت شبکه پروتئینی با استفاده از نرم

 MMCهايی که بیشتريت تعامل را در شبکه داشتند با روش عدد از  ن 20هدف دارای تعاملات بالايی با هستند. بر ايت اساس 

شده بود، در ايت قسمت نیز مشخ  KEGGتر در  نالیز مسیر مشخ  گرديد. همانطور که پیش پنجاسايی شدند که در شکل شن

های ريبوزومی که دهد. در ايت میان  ژنهای هدف مرتبط با زير واحدهای ريبوزومی و پروتئازومی هستند. میای از ژنبخش عمده

، miR396توسط  mir393    ،RPL9D توسط miR860  ،RPS15AA توسط RPS11C بیشتريت تعامل را داشتند به ترتیب:

RPL18C  توسطmiR172، RPP1C  وRPS17D ، توسط miR156 های پروتئازومی نیز به مورد هدف قرار گرفتند و ژن

های شوند. در بخشتنظیش می miR156، توسط RPN11و miR172توسط  RPT1a و miR396توسط   RPT2aترتیب: 

هايی که دارای تعاملات بالايی ها در فر يند پاسخ به تنش اشاره شد. از طرف ديگر مشاهده شد يکی ديگر از ژنبه ن ش ايت ژنقبل 

 شود. تنظیش می 860miRبود که توسط  3728با ايت مجموعه بود ژن پروتئیت ناقل يوبیکوئیتیت 

 PANTHER (FDRاده از سیستم های هدف بر اساس نوع پروتیئن با استفطبقه بندی ژن .11جدول 

05/0>p-value) 
Table 11. Classification of target genes based on protein type using PANTHER system (p-

value <0.05 FDR) 

Category name (Accession) Genes Count Percentage 

metabolite interconversion enzyme (PC00262) 45 34.40% 

protein modifying enzyme (PC00260) 24 18.30% 

gene-specific transcriptional regulator (PC00264) 16 12.20% 

transporter (PC00227) 14 10.70% 

nucleic acid metabolism protein (PC00171) 10 7.60% 

translational protein (PC00263) 9 6.90% 

chaperone (PC00072) 5 3.80% 

transmembrane signal receptor (PC00197) 2 1.50% 

scaffold/adaptor protein (PC00226) 1 0.80% 

membrane traffic protein (PC00150) 1 0.80% 

protein-binding activity modulator (PC00095) 1 0.80% 

calcium-binding protein (PC00060) 1 0.80% 

cytoskeletal protein (PC00085) 1 0.80% 

chromatin/chromatin-binding, or -regulatory protein (PC00077) 1 0.80% 

( يکی از مسیرهای اصلی کنترل کیفیت پروتئیت است که برای UPS) 29پروتئازوم-ها، سیستش يوبیکوئیتیتدر تمام يوکاريوت

، UPS. در (Su et al. 2020) شودگیاهی استفاده می های نادرست يا اضافی برای حفظ هموستاز پروتئومتخريب پروتئیت

يوبیکوئیتیت به سه  30شدگیشوند. ايت فر يند جفتگذاری میهای يوبیکوئیتیت برچسبهايی که بايد تجزيه شوند با مولکولپروتئیت

                                                      
28 Ubiquitin carrier protein 37 (UBC37) 
29 Ubiquitin-proteasome system 
30 Conjugation process 
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)پروتئیت لیگاز  3E(، و 32) نزيش جفت کننده يوبیکوئیتیت 2E(، 31کننده يوبیکوئیتیت) نزيش فعال 1Eنوع  نزيش يوبیکوئیتیت نیاز دارد: 

کننده های تنظیشها که از انواع زير واحدها و پروتئیتکوئیتینه در پروتئازومهای پلی يوبی(. متعاقباً، پروتئیت33يوبیکوئیتیت

کننده کلیدی هموستاز پروتئوم گیاهی است. در پاسخ به تنش يم تنظیش UPS .(Su et al. 2020) شونداند، تجزيه میشدهتشکیل

کننده مانند فاکتورهای های تنظیشپروتئیت 34های سلولی را از طريق يوبی کوئیتیناسیونتواند بیان ژن و پاسخمی UPS محیطی، 

توسط تنش غیر زيستی  UPS های کد کننده اجزای درگیر درهای تنش محیطی تنظیش کند. بسیاری از ژنرونويسی دخیل در پاسخ

شده است. بسیاری های يوبیکوئیتیت نشان دادههای مرتبط با تنش برای تعدادی از  نزيشن ش (Xu & Xue 2019). شوندال ا می

 Arachis ؛ سوياGlycine max UBC2 (GmUBC2 ،) ال اء کننده تنش هستند. سطوح رونوشت E2 های کد کنندهاز ژن

hypogaea UBC2 (AhUBC2م؛ بادا)و زمینی Arabidopsis UBC32 (AtUBC32)  در پاسخ به تنش خشکی و/يا شوری

 گیاهان را به تنش شوری حساس کرد  AtUBC32فرا بیان  (Zhou et al. 2010a; Cui et al. 2012) .شودتنظیش می

.(Cui et al. 2012) يافتهبرعکس، گیاهان جهش AtUBC32  تحمل بیشتری نسبت به تنش شوری دارند. همچنیت گیاهان

نسبت به تنش  GmUBC2 يا AhUBC2ماش(،  ؛VrUBC1) Vigna radiata UBC1 تراريخته  رابیدوپسیس با فرابیان

 (Chung et al. 2013).خشکی تحمل بیشتری نشان دادند 

 

با  CytoHubba به کمک ابزار  که گریکدیکنش با تعامل و برهم نیشتریب یدارا یهانمودار ژن. 5 شکل

 به دست آمد MCCاستفاده از روش  

Figure 5. The graph of genes with the most interaction was obtained using the CytoHubba 

tool and the MCC method 

                                                      
31 Ubiquitin activating enzyme; UBA 
32 Ubiquitin conjugating enzyme; UBC 
33 Ubiquitin ligase; UBL 
34 Ubiquitination 
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دخیل در تنش شوری و خشکی با تغییراتی  microRNA هایدر پژوهش حاضر سعی شد تا ارتباط مولکول: گیرینتیجه

رسد تنش ای ما اينطور به نظر میهدهد، بررسی شود. با توجه به نتايج يافتهکه در فر يندهای بیولوژيکی در طی ايت تنش رخ می

سازی و تغییر ها همراه با فعال شدن ماشیت پروتئیتها و مسیرهای مختلف بیولوژيکی و تغییر در بیان ژنمنجر به فعال شدن سیستش

هموئستاز  شود و درنتیجه گیاه برای محافظت از خود و تحمل و يا ايجاد سازگاری به شرايط موجود و حفظدر محتوای پروتئینی می

ها مکانیزم microRNA( مانند فر يند پیرايش و استفاده از PTGR) 35پروتئینی از طريق فعال کردن تنظیش ژن پس از رونويسی

ها، ( مانند يوبی کوئیتیناسیون، فسفوريلاسیون، متیلاسیون و استیلاسیون، فراوانی، فعالیتPTMs)36های و تغییرات پس از ترجمه

دهی به تنش را تنظیش کننده درگیر در فر يندهای مختلف رشد و همچنیت پاسخهای تنظیشی و انت ال پروتئیتسلولبندی درونت سیش

ها و microRNAها مورد انتظار است. بنابرايت بررسی ن ش تنیده بیت ايت سیستشبه همیت دلیل تعاملات گسترده و درهش .کندمی

شوند منجر به ايجاد به افق ديد هايی که منجر به تغییرات پس از ترجمه میسیستشها و همچنیت  نهای هدف مربوط به ژن

ها را  شکار ها و اثر  ن بر مسیرهای درگیر در فر يندهای سلولی خواهد شد و ابعاد گسترده پاسخ به تنشتنش ارتباط با تری دروسیع

 خواهد کرد.

سگزاری ش هیات محترم تحريريه اتدانند از زحمبر خود لازم می نگارندگان :سپا و همچنیت اورزی مجله بیوتکنولوژی ک

 .مايندن ارزشمند سپاسگزاری به خاطر مطالعه متت م اله حاضر و ارائه نظرهای داوران ارجمندظر دقت ن

 منابع

های ران، دست، راسته و چربی در بافت p32( الگوی بیانی ژن 1400عرب پور رق  بادی زهرا، محمد بادی محمدرضا، خضری امیت )

 .200-183(، 4)13پشت بره کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، 

های کلیدی ژن نفورماتیکیبیوا شناسايی( 1400محست زاده گلفزانی محمد، پسنديده ارجمند مريش، سمیع زاده لاهیجی حبیب ا.... )

 .22-1(، 1)13، نولوژی کشاورزیمجله بیوتک.  رابیدوپسیسگیاه در تنش اسمزی  دخیل

 یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بreal time PCRدر بز کرکی راينی با استفاده از  ESR1( بیان ژن 1399) محمدرضا یمحمد باد

12(1 ،)192-177 . 

-184(، 4)12ی کشاورز یوتکنولوژیب. مجله در بز ESR2 مخت  بافت ژن mRNAیانیب ليپروفا( 1399)محمدرضا  یمحمد باد

169. 

کنولوژی . مجله بیوتدر بز BMP15 مخت  بافت ژن mRNA پروفايل بیانی(. 1399) ، سفلايی محمدمحمدرضا یمحمد باد

 .191-208(، 3)12کشاورزی 

                                                      
35 Post-transcriptional gene regulation 
36 Post-translational modifications 
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های مختلف گوسفند کرمانی با استفاده از مطالعه بیان ژن لپتیت در بافت( 1397محمد بادی محمدرضا، کرد محبوبه، نظری محمود )

real time PCR 111-122(، 3)10. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی . 
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