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A B S T R A C T 

MicroRNAs (miRNAs) are endogenous and noncoding small RNA molecules 

with a length of 19-24 nucleotides (nts) that regulate target genes at the post-

transcriptional level in plants. In this study, several miRNAs in Camelina 

were identified, and their potential roles were reported. Camelina with its 

scientific name (Camelina Sativa L.) is an oil-medicinal plant belonging to 

the Brassicaceae family. First the RNA was extracted from C. sativa leaf and 

sent to the Beijing genome institute for RNA-sequencing. Then the data were 

assembled denovo with Trinity software after removing the reads with lower 

quality than the threshold level and trimming them. Detection of miRNAs 

was then performed by miRDeep2 software. Accordingly, we identified 33 

miRNAs from the leaf dataset, and their secondary structures were evaluated. 

The target genes of the detected miRNAs were identified by the psRNAtarget 

website. Examining the target genes showed that a total of 1415 genes are 

regulated by these microRNAs, which belong to several gene families with 

different biological functions, including the genes of proteins that bind to the 

Squamusa promoter, the protein kinase family, etc. Comparing the expression 

of microRNA carrying genes (TPM) in the two studied doubled haploid lines, 

showed that except for miR296 and miR474 which were more expressed in 

line number 1, the other miRNAs had higher expression in line number 2. 

Considering the lower amount of oil production in line number 1 compared to 

line number 2, this indicates the relationship of these two microRNAs with oil 

production. miR483 was not expressed in any of the lines. miR113 and 

miR206 had the highest expression levels among all microRNAs. The higher 

expression of micro RNAs in line 2 probably indicates the higher activity of 

the silencing mechanism at the transcription level for the target genes in this 

line compared to line number 1. 
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 »مقاله پژوهشی«
 پتوم ی انسکر ر ت   در   مرتبط  هدف  ی ها ژن  و  ها RNA کرو ی م  یی شناسا 

    .Camelina sativa L   اه ی گ   
 

 *2منفردیدیرش  سجاد،  1انینیآرم یعل،  1یفرهاد لایل

 

 چکیده 
  19-24زا، با طولی بین  ی درون ، غیر کدکننده RNAهای ریز  ای از مولکول ( دسته miRNAsها )  RNAمیکرو  

تعدادی  نند. در این مطالعه  ک های هدف را در سطح پس از رونویسی در گیاهان کنترل می که ژن هستند نوکلئوتید  
شناسایی و معرفی    RNAیابی  های حاصل از توالی های موجود در گیاه کاملینا با استفاده از داده   RNA  از میکرو 

علمی  نام  با  کاملینا  گیاه  روغنی    (.Camelina Sativa L)  شدند.  خانواده   -گیاهی  به  متعلق  و    ی دارویی 
استخراج    RNA  از بافت برگ گیاه صورت گرفت و   RNA  تدا استخراج است. در اب   ( Brassicaceaeبوئیان ) شب 

تر از سطح آستانه و نیز پیرایش  های با کیفیت پایین ها پس از حذف خوانش یابی ارسال شد. داده شده جهت توالی 
  ار افز نرم   با ها    RNA  سپس شناسایی میکرو .  بندی شدند هم سر   denovoبه صورت    Trinityافزار  نرم   با ها،  آن 

miRDeep2   های میکرو های ترنسکریپتوم گیاه و توالی با استفاده از داده   . انجام شد  RNA   شده در  های شناخته
تعداد   گیاهان  ژن   RNA  میکرو   33سایر  و  آن شناسایی  هدف  برنامه های  از  استفاده  با    psRNAtargetی  ها 

ها، تنظیم می    RNA ین میکرو ژن توسط ا   1415نشان داد که در مجموع های هدف  مشخص شدند. بررسی ژن 
به چندین خانواده  از جمله ژن   ی شوند که متعلق  با عملکردهای زیستی متفاوت  های متصل  های پروتئین ژنی 

پروموتور   به  خانواده Squamusaشونده  پروتئی ،  مقایسه ی  هستند.   ... و  کیناز  ژن ن  بیان  میکرو ی  حامل    های 
RNA   لعه، نشان داد که به غیر از  در دو لاین دابلدهاپلوئید مورد مطاmiR296    وmiR474  ی که در لاین شماره  

این موضوع با توجه به  .  بیان بالاتری داشتند   2  ی ها در لاین شماره   RNA  بیان بیشتری داشتند، بقیه میکرو   1
تولید روغن در لاین شماره پایین  بودن میزان  به لاین شماره   1  ی تر  ای دهنده نشان   2ی  نسبت  ارتباط  ن دو  ی 
روغن     RNAمیکرو  تولید  هیچ   miR483است. با  لاین   در  از  نداشت.  کدام  بیان    miR206و    miR113 ها 

بین همه   بیان را در  میزان  بالاتر میکرو  ها    RNA  کرو ی م بالاترین  بیان    احتمالاا   2ها در لاین    RNAداشتند. 
ژن  برای  رونویسی  در سطح  خاموشی  مکانیسم  بالاتر  فعالیت  هد نشانگر  به لاین  های  نسبت  این لاین  در  ف 
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 مقدمه 
های روغنی پس از غلات دومین ذخایر غذایی جهااان را تشااکیل  دانه 

تاایمین اناارژی، اساایدهای چاار   ها  روغن   هدف از مصرف .  می دهند 
های گیاااهی بااه  های محلول در چربی است. روغن ضروری و ویتامین 

های خوبی باارای پخاات غااذا بااه  علت کاهش کلسترول خون واسطه 
درصااد روغاان    95بر اساس آمارهای موجود بیش از  .  حسا  می آیند 

وابسااتگی  (.  Raziei et al.,2018)   رداتاای اساات مورد نیاااز کشااور، وا 
هااای گیاااهی، افاازایش ساارانه مصاارف  شدید کشور به واردات روغن 

  روغاان در کشااور و کاااهش تولیااد روغاان در داخاال کشااور از جملااه 
موضوعات قابل تیمل در سیستم کشاااورزی و صاانایا غااذایی کشااور  

گیاااهی     .Camelina sativa Lنااام علماای   با   املینا گیاه ک .  باشند می 
  ( Brassicaceaeبوئیان ) دارویی و متعلااق بااه خااانواده شااب   -روغنی 

است که بومی شمال اروپا است و با عنوان کتان کاذ  شااناخته شااده  
( و علاوه بر مصارف  1398تهرانی،  است )حسنی بلیانی، تدین و فدایی 

 ,Moserتی ) سااوخت زیساا   خوراکی و درمانی، در صنعت بااه عنااوان 

2016; Yang et al., 2016; Hoseini et al., 2018  و در مااواد )
( کاااربرد دارد.  Gomez-Monedero et al.,2015آرایشی بهداشتی ) 

زیساات، کشاااورزی  برای تیمین مواد غذایی جمعیاات بااا حفاا  محیط 
های شاایمیایی و  نیازمند راهکارهایی در جهت کاهش استفاده از نهاده 

وری از منابا طبیعی است. کشت گیاهانی مانند گیاه دانه  ود بهره یا بهب 
اسااتفاده از آ ، کااود و    حااداقل   روغنی کاملینا که عملکرد مطلوبی بااا 

یاا     توانااد ها، نسبت به گیاهان دانه روغنی معمول دارد، می کش آفت 
  راهکار بالقوه در جهت تیمین بخشی از نیاز روغن خوراکی کشور باشااد 

 (Kahrizi et al., 2018  .) هنوز به طور گسترده کشاات    نا ی اگرچه کامل
توان   ی گونه، م    ی آن به عنوان  ی ر ی انعطاف پذ  ل ی شود، اما به دل ی نم 

(  Brassica napus L. var. oleiferaخااواهر کلاازا )   اه یاا آن را گ 
تا    28ن ) این گیاه منبا غنی از روغ (.  Kahrizi et al., 2023)   دانست 

ت  اروسی  نساابتاا کاام اساا  ید و اس  3ا درصد(، اسیدهای چر  امگ  40
 (Chesnais et al., 2015  .) اه یاا گ     یاا   2005قباال از سااال    نا ی کامل  

  ن ی در ا  3چر  امگا   ی دها ی شد، اما با شناخت اس ی محسو  نم   ی تجار 
در سااالهای  (.  Kahrizi et al., 2023)   افاات ی   ش ی کشت آن افزا   اه، ی گ 

ایاان گیاااه  به  های باکیفیت، میزان توجه  اخیر گرایش عمومی به روغن 
متحده،   ت در مقیاس وسیعی در ایالا  شد کاملینا   ث یش داد و باع ا را افز 

کانادا، کشورهای اروپایی، چین و استرالیا برای تحقیقااات، کاربردهااای  
عنااوان ماااده اولیااه  ه خوراکی و به دلیل کم هزینه بودن تولیااد آن باا 

امااروزه  (.  Dharavath et al., 2016د ) سوخت زیسااتی کشاات شااو 
های ناشی از مصاارف اناارژی هااای  لینا به دلیل بروز بحران کام کشت  

فسیلی، علاوه بر مصارف خوراکی، با هدف تولید سوخت زیسااتی هاام  

(.  1399مورد توجه قاارار گرفتااه اساات )درویشاای، صاابری و علااوی، 
   تعدادی لاین هاپلوئید مضاعف شده از این گیاه در دسترس است. 

به RNA-Seq)) RNA-Sequencingگذشته، در طول دهه 
ی  ابزار ضروری برای آنالیزهای ترانسکریپتوم تفاوت بیااان ژن و 

 ,.Stark et alهااا، تباادیل شااده اساات )mRNAتفاوت پیرایش

های خروجاای به واسطه داده  RNA-Seqکاربردهای آتی    (.2019
توانند بسیار اند و میبسیار حجیم هنوز به طور کامل شناخته نشده

، امکااان NGSامااروزه بااا اسااتفاده از تکنولااوژی. متنااوع باشااند
هااا در ماادتی ای از ژنیابی و شناسایی طیف بسیار گسااتردهتوالی

اساات کوتاه و در میان ژنوم پیچیده و عظاایم گیاااهی فااراهم آمده
(Wanget al., 2009 .)افزارهای متعددی باارایازسوی دیگر نرم 

یااابی بااه وساایله الیاز تو م حاصاالهااای خاااندی خوانشبساارهم
ها بر روی ژنوم مرجا معرفاای شااده کااه عماال ردیفی خوانشهم

 Duan et) دهناادفزاری انجااام میامحیط نرم شناسایی ژن را در

al., 2012 .)ها از جمله گونه اما ژنوم مرجا برای بسیاری از گونه
 )کاملینا( در دسترس نیساات. بااا ایاان مورد مطالعه در این پژوهش

روز و معرفااای باااه فزارهاااایامنر گیاااری ازهرهو باااا بوجاااود 
های فاقد نقشه ژنومی امکان مطالعه برای گونه  NGSهایتکنی 

(، که در ایاان حالاات Bräutigam et al., 2011) نیز فراهم آمده
، این امکان را ایجاد کرده تا توالی کاااملی از de novoندیبمسره

شده در ی  بافاات انبی  هایژنترنسکریپتوم موجود را بازسازی و  
 ,.Zhao et al) بندی کنیمخاص را شناسایی، مقدارسنجی و دسته

2011 .) 
هستند که بااه   nt24-19های کوچ   RNAها،  RNAمیکرو

باشند. آنهااا ها مطرح میعنوان عوامل تنظیمی مهمی در بیان ژن
 Li etتوانایی تنظیم بیان ژن را در سطح پس از رونویسی دارند )

al., 2010 .) بااا وجااود دانااش موجااود از نقااش تنظیماای میکاارو
RNAهااای نانویااه ها، دخالت آنهااا در تنظاایم بیوساانتز متابولیت

(. Park et al, 2002) اسااتگیاهی هنااوز بااه خااوبی در  نشده
  thalianaArabidopsisر گیاهی گیاهی را دRNAاولین میکرو

هااای گیری روش ارایی به کارشناسایی و نقش آن را تعیین کرد. ک
هااا در سااایر گیاهااان RNAی شناسایی میکرو  بیوانفورماتیکی برا

باار پایااه (. Wang et al., 2012اساات )مورد بررسی قاارار گرفته
، هاادف SPL9(، فاکتور رونویساای  2015مطالعات یو و همکاران )

mi156 21، مسااتقیماا بااه پروموتااور ژن تاارپن ساانتز (TPS21 )
کند و بدین تنظیم می  متصل شده و رونویسی آن را به طور مثبت

 Yuشود )یم مثبت سنتز سسکوئی ترپنوئید میترتیب منجر به تنظ

et al., 2015 .)( یازده میکرو 2015سیفی و همکاران ،)RNA  را
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مسیر بیوسنتز استریول گلیکوزیااد نقااش دارنااد را در گیاااه   که در
هاادف  RNAاستویا استخراج و ارتباط آنها را با سطح بیان میکرو 

وای اسااتیول گلیکوزیااد اعتبارساانجی کردنااد همچنین محت  آنها و
(Saifi et al., 2015 .)یابی نسل جدید، با استفاده از فناوری توالی

ر بیوسنتز سسکوئیتروپنوئید در درگیر در مسی  RNAچندین میکرو  
هااای اند. از روش ( شناسااایی شاادهX.strumariumگیاه زردینه )

هااای درگیاار در RNAو  بیوانفورماتی  باارای پاایش بیناای میکاار
 Singh etمتابولیسم ترپنوئید در گیاه نعناء اسااتفاده شااده اساات )

al., 2016 .) 
این مطالعه، ی  بررسی جاما از جایگاه شناسااایی میکاارو  

RNA هااای  هااای حفاا  شااده از طریااق جسااتجو در داده
باشااد و هاادف از آن شناسااایی  ترنسکریپتومی گیاه کاملینا می 

و بررسی بیان برخی از    گیاه کاملینا های جدید در  RNAمیکرو  
های احتمالی شااناخته شااده بااا تیکیااد باار نقااش  RNAمیکرو  

هااای نانویااه  هااا در مساایرهای بیوساانتز متابولیت تنظیماای آن 
تواند برای تحقیقات آینااده باار روی ایاان گیاااه  د که می باش می 

 ارزشمند مفید باشد. 
 

 ها مواد و روش

 مواد گیاهی

هاپلوئید انتخااا  شااده از گیاااه کاملینااا در لدابتدا بذور دو لاین داب
گلخانه دانشااکده کشاااورزی دانشااگاه تربیاات ماادرس تهااران در 

 ،پر شده  ورمیکولیتکه با خا  پیت و    cm14هایی به ابعاد  گلدان
هااای لازم جهاات رشااد و نگهااداری آنهااا و مراقبتکشت گردید  

رسااید،   cm  7-  6صورت گرفت. زمااانی کااه ارتفاااع گیاهااان بااه  
های هوایی از سه گیاه که به صااورت تصااادفی از هاار لایاان دامان

درجااه  80انتخااا  شاادند، جمااا آوری شااده و در دمااای منفاای
 6)در مجمااوع    اری شاادندنگهد  RNAگراد برای استخراج  سانتی
دو لاین مورد مطالعه در این پژوهش و مشخصات آنها در (.  نمونه

 (. 1جدول زیر آورده شده است )جدول 
 

 یابیو توالی cDNA، تهیه کتابخانه RNAاستخراج 

RNA  هاار نمونااه بااا اسااتفاده از روشTriazol کاال طبااق پروت
وساایله هااا بااه RNAکمیاات و کیفیاات . مربااوط، اسااتخراج شااد

تعیااین گردیااد. متعاقباااا درصااد  1تومتر و ژل آگااارز اسااپکتروف
RNAیااابی و آنااالیز  های هر لاین از گیاهان جهت توالیRNA-

Seq  به شرکتBeijingGenomes institute  .ارسال گردید 
 

 یابیبررسی کیفیت نتایج توالی

بندی هااای ورودی باار نحااوه ساارهمبا توجه به تینیر کیفیاات داده
 FastP افاازاریااابی شااده توسااط نرملیهای توایپتوم، دادهترنسکر

(v0.20.1)  هااایی کااه از لحاظ کیفیاات بررساای شاادند و خوانش
شدند و نیز عملیااات پیاارایش باارای   کیفیت لازم را نداشتند حذف

 .های با کیفیت در صورت لزوم انجام گرفتانشخو
 

 هاخوانش de novoبندی سرهم

پردازش   فرآیند  از  توالیدادهپس  از  حاصل  از یابهای  ی، 
توالیهخوانش عنوان  به  بالا  کیفیت  با  برای  ای  ورودی  های 
شد.  سرهم استفاده  کاملینا  برگ  ترنسکریپتوم  بندی همرسبندی 
با  Trinity(v2.6) افزار  توسط نرم  de novoها به صورت  خوانش

کلیدی   پارامترهای  از  خوانش    K=32استفاده  پوشش  میزان  و 
 در محیط لینوکس انجام گرفت.  200
 

های حاصل از کانتیگهای اولیه روی  همردیفی خوانش

 هاخوانش بندیسرهم

افاازار از نرمتفاده  بااا اساا   های کنترل کیفی و پیرایش شاادهخوانش
(v2.3.2  )Bowtie2  بندی بر روی فایل خروجی حاصل از ساارهم

  همردیف شدند.

 
 محتوی توکوفرول ها و اسیدهای چر خصوصیات دولاین مورد مطالعه از نظر  .1 جدول
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هررای حاصررل از رونرروشبرررآورد میررفان فراوانرری 

 بندیسرهم

هااای همردیااف شااده روی برای بررساای میاازان فراواناای خوانش
از اباازار  Bowtie2هااای ساارهم شااده حاصاال از برناماا  کانتیگ

(v1.10.2)Salmon   استفاده شد که این فرآیند با شمارش تعااداد
ها برای هر کانتیگ و نرمال سازی اندازة کتابخانه و طااول انشخو

 گردد.میها برای هر ژن محاسبه کانتیگ
 

 شدههای حفظRNAشناسایی میکرو

محاسباتی گزارش شااده   هایها طبق روش RNAشناسایی میکرو
 Zhang et al., 2008; Yin et al., 2008; Unverانجام شد )

and Budak., 2009 .) ندی بس از سااارهمپاااde novo  از
شااده هااای حف RNAهای حاصل برای شناسایی میکااروکانتیگ

افااازار هاااا توساااط نرمmiRNAو در نهایااات اساااتفاده شاااد 
miRDeep2(v37)   شناسایی شدند. دو پارامتر مهم در شناسااایی

ساااز عبارتنااد از حفاا  شااده بااودن تااوالی پیش RNAمیکاارو
اختار نانویااه های ترانسکریپتوم و داشتن ساا در توالی  RNAمیکرو
 RNAساز میکااروهای پیشهمولوژی توالیسب.  سری مناسنجاق
هااای ترانسااکریپتومی کاملینااا بااه صااورت بااا اسااتفاده از با توالی

باارای بررساای گیاارد. از پارامترهااایی کااه  ردیفی آنها انجام میهم
هااای شااناخته شااده RNAهای مورد نظر میکااروهمولوژی توالی

وان به مااوارد زیاار اشاااره تشود میتوسط برنامه در نظر گرفته می
و   miRNAبیش از دو تفاوت نوکلئوتیدی بین تااوالی    کرد: )الف(

در ناحیااه بااال   ) ( تااوالی ترانسااکریپتومی وجااود نداشااته باشااد
و توالی ترانسکریپتوم نباید هیچ نااوع حااذف شاادگی   RNAمیکرو

 اتفاق بیافتد.
 

 هاRNAبینی ساختار دوم میکروپیش

هااای ترانسااکریپتوم ساااختار دوم توالی in silicoبینی برای پیش
بر مبنااای   1MFOLDانتخا  شده از پایگاه محاسباتی تحت و   

ساااختار دوم اسااتفاده گردیااد.  (Zoker 2003)الگااوریتم زوکاار 
را   MFEو کمترین انرژی    MFEIبینی شده بیشترین انرژی  پیش

دیگاار ها از  RNAها برای تشخیص میکرودارد. هر دو این پارامتر
RNA  باشااند. اناارژی  میهای کوچ  مهمMFE   نشااان دهنااده

بیناای ساااختارهای دوم پیش (G)دهنده منفاای اناارژی آزاد شااکل
 شود.طبق معادله زیر محاسبه می MFEIاست و مقدار انرژی شده

 
1. http://www.unafold.org/mfold/applications/rna-folding-

form.php 

MFEI = [MFE / sequence length × 100] / (G+C%) 
 

 هاRNAهای هدف میکروشناسایی ژن

یکاای از   هااا،RNAلکاارد زیسااتی میکااروعلاوه بر تشااخیص عم
 هاااRNAهایی است که میکااروترین موضوعات شناسایی ژنمهم

های مهم تنظیماای در نقش  ها دارایRNAکنند. میکروکنترل می
هااای mRNAبیان ژن در سطح پس از رونویسی بااا اتصااال بااه  

این هستند، بنابر mRNAهدف از طریق سرکو  ترجمه یا تجزیه 
شناسااایی  RNAهای میکااروویژگاای هاادفبااا اسااتفاده از ایاان 

شناسااایی و آنااالیز هسااتی (. Dai and Zhao, 2011) شااوندمی
پایگاااه از طریااق  هاااRNAمیکاارو هااای هاادفشناساای ژن

psRNAtarget2  .با توجه به اینکه این پایگاه داده فاقد   انجام شد
اطلاعات برای گونه مورد مطالعه بود، از اطلاعااات موجااود باارای 

 استفاده گردید.  Arabidopsis thlianaگیاه مدل 
 

 نتایج و بحث

 یابیبررسی کیفیت نتایج توالی

میلیون خااوانش بااه   48.192252ابی شامل  ینتایج حاصل از توالی
میلیااون  48.200822و  1جفت باز برای لایاان شااماره   150طول  

( از FastP)  پی، در قالب فایل فساات  2خوانش برای لاین شماره  
راساایون ایاان مقااادیر بااه گردیااد. بعااد از فیلت  طرف شرکت ارسال

میلیااون   48.114534و    1میلیون خوانش برای لاین    48.139660
های بااا کیفیاات درصد خوانشکاهش یافت.    2خوانش برای لاین  

 بااود کااه 99.82برابر با % 2و در لاین    99.89برابر با %  1در لاین  
محتااوای باشااد. درصااد  ها مااییی کیفیت بالای توالنشان دهنده

GC   براباار  2درصد و در لاین شماره  45برابر با  1در لاین شماره
 درصد بود.  46با 
 

 هاخوانش de novoبندی سرهم

هااای آداپتااورو توالیهای بااا کیفیاات پااایین،  خوانش  پس از حذف
وم سرهم شااده ها، عملیات ساخت فایل ترنسکریپتخوانشپیرایش  

ن مااورد برای هر دو لایاا های کنترل شده  وانشبر اساس تلفیق خ
انجااام شااد.  Trinityافاازار توسط نرم de novoمطالعه به روش 

ژن و   82243کیفیت تعداد  بیهای  خوانشپس از پیرایش و حذف  
درصااد از   50بیش از    ایزوفورم شناسایی شد.  182021در مجموع  

 بودنااد bp1696هااا دارای طااول براباار یااا بیشااتر از کانتیگ

 
2. https://www.zhaolab.org/psRNATarget/  



 .Camelina Sativa L اهیگ پتومیترانسکر در مرتبط هدف یهاژن و  هاRNA کرو یم ییشناساو همکاران:  فرهادی 60
 

(N50=1696bp .)هااا نیااز براباار بااا ل کانتیگین طااومیااانگbp 
 بود.   1091.16

 

 شدهی حفظهاRNAشناسایی میکرو

هااای های ترانسکریپتومی به عنوان بخشی از تااوالی ژنتوالی
شوند، کااه باارای شناسااایی و بیان شده در موجودات محسو  می

هااای بیناای شااده بااا اسااتفاده از روش های پیشRNAبیان میکرو
آرابیدوپساایس، جودات مختلفاای از جملااه  محاسباتی تاکنون در مو
اکثاار (. Zhang et al., 2006) اسااتذرت و باارنج بکااار رفتااه

های گیاهی مدل از گونههای شناسایی شده، قبلاا در  RNAمیکرو
 اند.   یدوپسیس، برنج و صنوبر گزارش شدهقبیل آراب

تند،  شده هس های گیاهی حف  RNAاز آنجا که اکثر میکرو 
یاادا کااردن  همسااانی کماا  ماارنری در پ شناسااایی از طریااق  

باشد. عملیات شناسایی از طریق همردیفاای  ها می RNAمیکرو 

هااا انجااام  هااای شااناخته شااده بااا تااوالی خوانش RNAمیکرو 
گیرد. سپس بررسی ساختار نانویه به منظااور حااذف نتااایج  می 

های حفاا  شااده بااالقوه  RNAمثبت کاذ  در شناسایی میکرو 
تفاده از  های بالا بااا اساا عملیات تفاده قرار گرفت. هم   مورد اس 
ساااز  گیاارد. در مرحلااه بعااد پیش انجااام می   mirDeep2پکیج  
انتخااا  شاادند.    -0/ 8کمتاار از  MFEIهااای بااا  RNAمیکاارو 

درصااد از    96دهااد باایش از  مطالعااات پیشااین نشااان می 
کمتاار از    MFEIهای گیاهی دارای  RNAسازهای میکرو پیش 

اهش  ظااور کاا بااه من (.  Bonnet et al., 2004هسااتند )   -0/ 6
هااای بااا شاااخص  نتایج مثباات کاااذ  و افاازایش دقاات، توالی 

MFEI    هااا  در نظر گرفته شاادند و مااابقی توالی   -0/ 8کمتر از
های مشااابه در مجمااوع،  حذف شدند. پس از حااذف رونوشاات 

بااود کااه    33miRNAتعااداد    miRDeepخروجی ناارم افاازار  
 است.   آورده شده   2ها در جدول  آن   مشخصات 

 

 های ترانسکریپتومبا استفاده از توالی  Camelina sativaهای شناسایی شده در گیاه miRNA .2 جدول

miRNA  بال   نامmiRNA  توالی GC% MFE MFEI LP 

DN3705_c0_g1_i1_113 
DN3705_c0_g1_i2_121 
DN3705_c0_g1_i5_117 

DN14520_c0_g1_i1_206 
DN14520_c0_g1_i2_202 
DN14520_c0_g1_i4_208 
DN14520_c0_g1_i5_204 
DN14911_c1_g2_i1_261 
DN14911_c1_g2_i2_259 
DN17822_c0_g1_i1_302 
DN17822_c0_g1_i2_300 
DN17822_c0_g1_i4_304 
DN17822_c0_g1_i5_298 
DN17822_c0_g1_i6_306 
DN18166_c0_g1_i1_477 
DN18166_c0_g1_i2_481 
DN18166_c0_g1_i3_483 
DN18166_c0_g1_i4_479 
DN21203_c0_g1_i1_253 
DN21203_c0_g1_i2_257 
DN21203_c0_g1_i4_255 
DN21473_c0_g1_i1_290 
DN21473_c0_g1_i2_294 
DN21473_c0_g1_i3_292 
DN21473_c0_g1_i5_296 
DN23144_c0_g1_i1_474 
DN23242_c0_g1_i1_286 
DN23242_c0_g1_i2_284 
DN23242_c0_g1_i3_282 
DN25977_c0_g2_i1_244 
DN37516_c0_g1_i1_428 
DN37516_c0_g1_i2_424 
DN38160_c0_g1_i1_5 

ucaauagauuggacuauauau 
ucaauagauuggacuauauau 
ucaauagauuggacuauauau 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagaaagagagcac 
ugacagaagaaagagagcac 

uugagccgugccaauaucacg 
uugagccgugccaauaucacg 
uugagccgugccaauaucacg 
uugagccgugccaauaucacg 
uugagccgugccaauaucacg 
ugauugagccgugccaauauc 
ugauugagccgugccaauauc 
ugauugagccgugccaauauc 
ugauugagccgugccaauauc 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagagagugagcac 
ugacagaagagagugagcac 
ucccaaauguagacaaagca 

cuuugucuacaauuuuggaaa 
cuuugucuacaauuuuggaaa 
ucccaaauguagacaaagca 

ugccuggcucccuguaugcca 
uaugagaguauuauaagucac 
uaugagaguauuauaagucac 
uaugagaguauuauaagucac 
acgguaucucuccuacguaac 
ugccuggcucccuguaugcca 
ugccuggcucccuguaugcca 
ugacagaagagagugagcac 

45.2% 
46.6% 
46.6% 
61.4% 
61.4% 
61.4% 
61.4% 
60.5% 
60.5% 
63.2% 
63.2% 
63.2% 
63.2% 
63.2% 
55.4% 
55.4% 
55.4% 
55.4% 
63.2% 
63.2% 
63.2% 
59.2% 
56.8% 
56.8% 
59.2% 
53.7% 
55.7% 
55.7% 
55.7% 
65.2% 
67.9% 
67.9% 
59.5% 

-47 
-47 
-47 

-47.2 
-47.2 
-47.2 
-47.2 
-31.8 
-31.8 
-41.1 
-41.1 
-41.1 
-41.1 
-42.4 
-46.8 
-46.8 
-46.8 
-46.8 
-48.4 
-48.4 
-48.4 
-43 

-42.8 
-42.8 
-43 

-41.9 
-43.2 
-43.2 
-43.2 
-33.4 
-46.3 
-46.3 
-41.9 

-1.42 
-1.38 
-1.38 
-1.1 
-1.1 
-1.1 
-1.1 

-0.65 
-0.65 
-0.85 
-0.85 
-0.85 
-0.85 
-0.88 
-1.14 
-1.14 
-1.14 
-1.14 
-1.01 
-1.01 
-1.01 
-0.96 
-1.02 
-1.02 
-0.96 
-0.95 
-1.1 
-1.1 
-1.1 

-0.74 
-0.87 
-0.87 
-0.84 

73 
73 
73 
70 
70 
70 
70 
81 
81 
76 
76 
76 
76 
76 
74 
74 
74 
74 
76 
76 
76 
76 
74 
74 
76 
82 
70 
70 
70 
69 
78 
78 
84 

 

 



( MFEبر اساس نتایج به دست آمده کمترین میاازان اناارژی )
اشاااد. بمی -8/31و بیشاااترین آن  -kcal/mol4/48 برابااار باااا

و  MFEهااا بایسااتی بااالاترین اناارژی miRNAهای سااازپیش
را برای تشکیل ساختار نانویااه نساابت بااه   MFEI  کمترین انرژی

RNAکننااده داشااته باشااندکننده و کدکدهای غیر (Bonnet et 

al., 2004 .)( در نتایج ما، بالاترین انرژیMFEI برابر با )65/0- 
مقادیر بااه دساات آمااده (.  2اشد )جدول  بمی  -42/1و کمترین آن  

tRNA  (64/0-  ،)rRNA  (59/0- )در مقایسه با    MFEIشاخص  
 که نشان (Zhang et al., 2006) ( کمتر بود-66/0) mRNAو 
هاااای شناساااایی شاااده RNAسااااز میکااارودهاااد پیشمی

هااای واقعاای هسااتند. بیشااترین و کمتاارین طااول RNAمیکاارو
اشد که بمینوکلئوتید    69و    84به ترتیب    miRNAهای  سازپیش

 (. Patanunet al., 2013) العات مطابقت داشته استبا سایر مط
هااا در ساااختار نانویااه دارای ساااختار  RNAساااز میکاارو پیش 
هااا  RNAساز میکاارو نیز در پیش   AUسری هستند. محتوای  سنجاق 

بالاتر بود که در مطالعات قبلی نیز گاازارش   GCدر مقایسه با محتوای 

(.  Zhang et al., 2006; Dhandapani et al., 2011شده اساات ) 
های شناسایی شده با هشت معیار اجباااری  RNAساختار نانویه میکرو 

 ,.Axtell et alدر گیاهان مطابقاات داشاات )   RNAشناسایی میکرو 

ساااز تعاادادی از  ای از ساااختار نانویااه پیش نمونااه   1در شکل  (.  2011
ت.  اساا   های شناسایی شااده در کاملینااا نشااان داده شااده RNAمیکرو 

بال و مکمل آن به رنگ قرمز و آباای در تصااویر    RNAبخش میکرو  
 مشخص شده است. 

 

 های هدف و چگونگی مهار آنهابینی ژنپیش

ی شناسایی شده نشان داد که  RNAمیکرو   33های هدف  بررسی ژن 
شااوند  ها، تنظاایم ماای    RNAژن توسط این میکرو  1415در مجموع 

کردهااای زیسااتی متفاااوت  عمل که متعلق به چندین خااانواده ژناای بااا  
ژن بااا عماال تخریااب شاادن    1081هسااتند. نتااایج نشااان داد کااه  

 (Cleavage  و )شااوند. مشخصااات  ژن با عمل ترجمه تنظیم می   334
آورده   3هااا در جاادول  RNAهای هدف باارای میکاارو تعدادی از ژن 
 شده است. 

 
 Camelina sativaاه های شناسایی شده در گیRNAبرای میکروهای هدف شناسایی شده ژن. 3 جدول

miRNA عمل miRNA  شماره شناسایی ژن هدف  ژن هدف 

DN3705_c0_g1_i1_113 
DN3705_c0_g1_i2_121 
DN3705_c0_g1_i5_117 

DN14520_c0_g1_i1_206 
DN14520_c0_g1_i2_202 
DN14520_c0_g1_i4_208 
DN14520_c0_g1_i5_204 
DN14911_c1_g2_i1_261 
DN14911_c1_g2_i2_259 
DN17822_c0_g1_i1_302 
DN17822_c0_g1_i2_300 
DN17822_c0_g1_i4_304 
DN17822_c0_g1_i5_298 
DN17822_c0_g1_i6_306 
DN18166_c0_g1_i1_477 
DN18166_c0_g1_i2_481 
DN18166_c0_g1_i3_483 
DN18166_c0_g1_i4_479 
DN21203_c0_g1_i1_253 
DN21203_c0_g1_i2_257 
DN21203_c0_g1_i4_255 
DN21473_c0_g1_i1_290 
DN21473_c0_g1_i2_294 
DN21473_c0_g1_i3_292 
DN21473_c0_g1_i5_296 
DN23144_c0_g1_i1_474 
DN23242_c0_g1_i1_286 
DN23242_c0_g1_i2_284 
DN23242_c0_g1_i3_282 
DN25977_c0_g2_i1_244 
DN37516_c0_g1_i1_428 
DN37516_c0_g1_i2_424 
DN38160_c0_g1_i1_5 

cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 

Translation 
Translation 

cleavage 
cleavage 
cleavage 

Translation 
Translation 

cleavage 
Translation 

cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
Cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 
cleavage 

Ferrochelatase 1 
RNA binding family protein 

transmembrane protein-related 
Squamosa promoter binding protein 

Squamosa promoter 
Squamosa promoter binding protein 
Protein kinase superfamily protein 

Squamosa promoter binding protein 
Squamosa promoter 

GRAS family transcription factor 
HXXXD-type acyl-transferase family protein 

Succinyl-CoA ligase 
transposable element gene 

RING/U-box superfamily protein 
GAP-like zinc finger-containing protein 

Ankyrin repeat family protein 
BAK1-interacting receptor-like kinase 

glutamate receptor 5 
Protein kinase superfamily protein 

Phosphofructokinase family protein 
Homeodomain-like superfamily protein 

Pseudogene of pentatricopeptide repeat-containing protein 
Chaperone DnaJ-domain superfamily protein 
pseudogene similar to wall-associated kinase 

Transducin/WD40 repeat-like superfamily protein 
Auxin response factor 17 

Pentatricopeptide repeat (PPR) superfamily protein 
Tetratricopeptide repeat (TPR)-like superfamily protein 

RNA processing factor 
auxin response factor 10 
auxin response factor 17 

TPX2 C-terminal 
Cysteine/Histidine-rich C1 domain family protein 

AT5G26030.1 
AT3G12640.1 
AT2G46060.2 
AT2G33810.1 
AT1G27360.2 
AT5G50670.1 
AT3G28690.1 
AT1G27370.1 
AT1G27360.4 
AT4G00150.1 
AT3G47170.1 
AT5G23250.1 
AT3G43156.1 
AT2G38195.2 
AT1G08680.4 
AT1G10340.2 
AT5G48380.1 
AT2G32400.1 
AT3G28690.1 
AT1G20950.1 
At3g04450.2 

AT1G62860.1 
AT5G22080.1 
AT1G16140.1 
AT1G62860.1 
AT1G77850.1 
AT1G06580.1 
AT4G19440.1 
AT1G62670.1 
AT4G03560.1 
AT2G28350.1 
AT1G77850.1 

KAG7604870.1 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 



هااای هاادف، بااا توجااه بااه نتااایج هسااتی شناساای ژن
شناسایی شااده در اغلااب فرآیناادهای زیسااتی و های  RNAمیکرو

متابولیکی همچون تمایز، رشد و نمو، انتقال از مرحله رویشاای بااه 
هااای زیسااتی و غیرزیسااتی، زایشی، انتقال پیام و پاسااخ بااه تنش

ی کااه باارای ایاان هایکننااد. از جملااه هاادفنقش مهمی ایفااا می
هااای متصاال شااونده بااه ها یافت شد، یکی پروتئینRNAمیکرو

ی پروتئین کیناااز هسااتند. و دیگری خانواده  Squamusaوموتورپر
ای از ، خانواده Squamusaهای متصل شونده به پروموتورپروتئین

فاکتورهای رونویسی هستند که با دمین اختصاصی متصل شااونده 
 شوند.شناخته می DNAبه 

 

 هاRNAهای حامل میکروبررسی بیان ژن

 بااا اسااتفاده از شاخصاا   RNAمیکااروهای حامل  بررسی بیان ژن
(Transcript Per Millions )TPM  کاااه بیاااانگر تعاااداد

هااای نرمااال همردیااف شااده بااه آن اساات و نیااز تعااداد خوانش
( برآورد شااده Countsهای همردیف شده به هر کانتیگ )خوانش

اندازه مقدار آن بالاتر باشد بااه معناای هر    TPMاست. در شاخص   
هااای ی بیااان ژنبیان بالاتر خواهد بود. در این پااژوهش مقایسااه

در دو لاین دابلدهاپلوئید مورد مطالعااه، نشااان   RNAحامل میکرو
 1کااه در لایاان شااماره  miR474و  miR296داد که به غیاار از  

ان بیاا   2ها در لاین شماره  RNAکرویمبیان بیشتری داشتند، بقیه  
تر بودن میزان تولید ، این موضوع با توجه به پایینبالاتری داشتند

ی نشاااندهنده  2ی  نسبت به لاین شااماره  1روغن در لاین شماره  
در  miR483. باشدبا تولید روغن می  RNAمیکروارتباط این دو 

هااای RNAمیکاارو  TPMهیچکدام از لایاان هااا بیااان نداشاات.  
miR261  ،miR483  ،miR290  ،miR428    وmiR424   در

و   miR474هااای  RNAبراباار بااا صاافر و میکاارو  1لاین شماره  
miR483  براباار بااا صاافر بااود.  2در لایاان شاامارهmiR113  و
miR206   کاارویمبالاترین میزان بیان را در بااین همااهRNA هااا

احتمااالا   2ها در لاین  RNAبیان بالاتر میکرو  (.  4داشتند )جدول  
شی در سطح رونویساای باارای خامونشانگر فعالیت بالاتر مکانیسم  

 باشد.می 1های هدف در این لاین نسبت به لاین شمارة ژن

 
 sativa Camelina ها در دو لاین دابلدهاپلوئید گیاه RNAهای حامل میکرومقایسه بیان ژن . 4 جدول

 ژن حامل 
miRNA 

TPM 
1لاین   

Counts 

1لاین   
TPM 
2لاین   

Counts 

2لاین   
DN3705_c0_g1_i1_113 
DN3705_c0_g1_i2_121 
DN3705_c0_g1_i5_117 

DN14520_c0_g1_i1_206 
DN14520_c0_g1_i2_202 
DN14520_c0_g1_i4_208 
DN14520_c0_g1_i5_204 
DN14911_c1_g2_i1_261 
DN14911_c1_g2_i2_259 
DN17822_c0_g1_i1_302 
DN17822_c0_g1_i2_300 
DN17822_c0_g1_i4_304 
DN17822_c0_g1_i5_298 
DN17822_c0_g1_i6_306 
DN18166_c0_g1_i1_477 
DN18166_c0_g1_i2_481 
DN18166_c0_g1_i3_483 
DN18166_c0_g1_i4_479 
DN21203_c0_g1_i1_253 
DN21203_c0_g1_i2_257 
DN21203_c0_g1_i4_255 
DN21473_c0_g1_i1_290 
DN21473_c0_g1_i2_294 
DN21473_c0_g1_i3_292 
DN21473_c0_g1_i5_296 
DN23144_c0_g1_i1_474 
DN23242_c0_g1_i1_286 
DN23242_c0_g1_i2_284 
DN23242_c0_g1_i3_282 
DN25977_c0_g2_i1_244 
DN37516_c0_g1_i1_428 
DN37516_c0_g1_i2_424 

DN38160_c0_g1_i1_5 

3.348838 
3.804317 
3.723067 
1.723683 
1.505351 
0.191110 
0.606384 
0.000000 
1.001970 
0.535791 
0.554457 
0.774785 
0.280199 
1.448320 
0.237481 
0.297121 
0.000000 
0.629994 
0.360193 
0.228897 
0.326677 
0.000000 
0.321043 
0.780913 
0.368263 
0.606665 
0.186800 
0.358664 
0.144834 
0.821298 
0.000000 
0.000000 
0.188648 

112 
129 
125 
71 
61 
2 

25 
0 
6 
5 
4 
7 
3 

14 
2 
2 
0 
1 
3 
2 
3 
0 
2 
3 
2 
2 
2 
4 
2 
8 
0 
2 
1 

5.042535 
4.402651 
4.446943 
5.986439 
3.175338 
0.524956 
1.326222 
1.136626 
0.564513 
0.827527 
0.618492 
0.733549 
0.307638 
1.709714 
0.394586 
0.332606 
0.000000 
0.747529 
0.399172 
0.506336 
0.120204 
0.300922 
3.609178 
5.115676 
0.208759 
0.000000 
0.307638 
0.884868 
0.394657 
1.696204 
0.298755 
0.448132 
0.428456 

157 
139 
139 
230 
120 

5 
51 
3 
3 
7 
4 
6 
3 

15 
3 
2 
0 
1 
3 
4 
1 
1 

20 
17 
1 
0 
3 
9 
5 

15 
2 
3 
2 
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 گیری کلینتیجه

عااات ژنتیکاای در مطالعه حاضر به منظور افاازایش محتااوای اطلا
ترنسااکریپتوم ایاان گیاااه، مرجااا یااابی کاملینااا، پااس از توالی

بندی شااد. امعی برای این گیاه ارزشاامند ساارهمترنسکریپتومی ج
مرجا ترنسکریپتومی ایجاد شده در مطالعه حاضر منبا بسیار غنی 

شده گیاه های حف RNAیکروبرای بررسی و تعیین خصوصیات م
 33کاملینا تشخیص داده شد، به طوری که در این مطالعااه تااوالی 

 شده در گیاه کاملینا شناسایی شدند. ی حف RNAمیکرو
توانند به عنوان ابزارهااای اصاالاحی جدیااد در  ها می RNRمیکرو 

بهبود ژنتیکی گیاهان عمل کرده و برخی از آنهااا تااینیر نیرومناادی در  
ی زراعی دارند. در این بررساای، باارای تشااخیص  عمده   تنظیم صفات 

های زیستی مبتناای  ه های گیاه کاملینا، با ی  رویکرد داد RNAمیکرو 
های ساارهم شااده باار اساااس  بر جستجوی همسانی، در ابتدا کانتیگ 

یابی ترنسااکریپتوم گیاااه کاملینااا در براباار  های حاصل از توالی خوانش 
بااا اسااتفاده از اباازار  ی پیشااین،  هااای شااناخته شااده RNAمیکاارو 

mirDeep2    میکرو   33همریف شدند و در نهایتRNR    نامزد متمایز
ها نقش مهمی در مهار  RNAینا شناسایی شد. این میکرو در گیاه کامل 

فرآیندهای زیستی مانند رشد و نمو، نور ساخت، سوخت و ساز و پاسخ  
ه  کنند. همچنین تعداد زیادی ژن از جملاا های محیطی ایفا می به تنش 

و ... بااه    Squamusaهای متصل شونده به پروموتور  های پروتئین ژن 

ها شناسایی شاادند. در صااورت  RNAهای هدف این میکرو عنوان ژن 
تااوان از آنهااا  ها می RNAهای هدف میکرو بررسی دقیق عملکرد ژن 

برای مهندسی مسیرهای هدف و یا اصلاح اهااداف مااورد نظاار بهااره  
ی بالای خود برای نیل به این اهااداف  جست. امروزه این ابزار توانمند 

و چااه در    های مختلف انجام شده چه در گیاهان را در بسیاری از پروژه 
 جانوان انبات کرده است. 
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