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A B S T R A C T   
This study aimed to identify genes involved in seed growth and development using RNA-Seq and 

comparative transcriptomics. For this purpose, the transcriptome data of oilseed plants safflower, 

camelina, and soybean were extracted from relevant databases. After checking the quality of the data, 

they were edited, cleaned, and reassembled using the reference genome. Annotation of genes 

involved in seed fatty acid biosynthesis by identifying Arabidopsis homologs and then analyzing 

differentially expressed genes (DEGs) was performed. Genes with differential expression during seed 

development stages were identified, and in this way genes with significant expression and involved in 

seed fatty acid metabolism and synthesis pathways were extracted. Finally, the relationship between 

genes was drawn by protein-protein interaction network, and based on this, FAD2, FATB, and ACX4 

genes were found to be effective in the lipid biosynthesis pathway during filling and maturation 

stages. In these plants in the glycerophospholipid metabolism pathway, NPC3, PDAT1, and LPAT1 

genes showed significant differential expression during the start of seed growth and seed filling 

stages. The results showed that SDP1 and LPAT5 genes have an increased expression in the 

maturation stage compared to seed formation. In the fatty acid elongation pathway, KCS5 and C86A1 

genes, in the fatty acid degradation pathway AIM1 gene, and in the fatty acid biosynthesis pathway 

FABH gene showed significant expression in the seed filling and maturation stages. Based on the 

protein-protein interaction network and gene relationships, it is likely that FAD2, FATB, and PDAT1 

genes play a key role in seed development and oil biosynthesis. 
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 «مقاله پژوهشی»

 لیدخ یهاژن ییشناسا منظوربه یروغن یهادانه با گلرنگ یاسهیمقا پتومیترنسکر یبررس

   دانه روغن تیفیک و تیکم در

 
 4باقری محمد امین، 3علوی مهدیسید،  2گروسی قاسمعلی، 1بادنهران سهیل

 
 چکیده

و  لیکو تحل هيکتجز بکه شکده، بنکا یاسکهيمقا رسیپتوميو ترنسکرر RNA-Seq یفناور هيمطالعه که برپا نيدر ا

 اهکانیگ دانکه پتوميترنسکرر یهامنظور داده ني. بداست هشد پرداختهدر رشد و نمو دانه  لیدخ یهاژن يیشناسا

، تیکفیک یپکس از بررسک شکد. اسکتررا مربوطکه  یهاداده گاهياز پا ايو سو نایکمل ،)رقم گلدشت( گلرنگ یروغن

در  ریکدرگ یهاژن یسينوهی. حاششد انجاماستفاده از ژنوم مرجع با  ها ی مجدد آنبندسرهمو   یسازپاک ،شيرايو

( DEGهکا )ژن یتراقکفا انیکب زیسپس آنالو  سیدوپسیآراب یهاهومولوگ يیچرب دانه توسط شناسا دیاس وسنتزیب

 انیکب واجکد یهاژن بیترت نيو بد يیدانه بودند شناسا یدر مراحل نمو انیتفاوت ب یکه دارا يیهاژنشد.  انجام

ها توسط ژن نیارتباط ب تيچرب دانه استررا  شدند. در نها دیو سنتز اس سمیمتابول یرهایدر مس لیدخ و داریمعن

در  دهایکپیل وسکنتزیب ریدر مس ACX4و  FAD2 ،FATBی هاژن اساس، نيا بر و میترس نیپروتئ-نیشبره پروتئ

، NPC3ی هکاژن زیکن دیپیسکرولیگل سکمیمتابول ریدر مس اهانیگ اينموثر شناخته شدند. در  بلوغو  پرشدنمرحله 

PDAT1   وLPAT1 نشکان داد  جيبودند. نتا یداریمعن انیتفاوت ب یدارا بین مرحله شروع رشد دانه تا پر شدن

 دیاس یسازليطو ریمس در. دارند انیب شيدانه افزا لیدر مرحله بلوغ نسبت به تشر LPAT5و  SDP1 یهاژنکه 

ژن چکرب  دیاسک وسکنتزیب ریمسک و در AIM1 چرب ژن دیاس هيتجز ریدر مس ،C86A1 و KCS5 یهاژن ،چرب

FABH بکر اسکاس شکبره ددنکدا نشکان را یداریمعنک انیکدانکه ب بلوغو  پرشدن احلدر مر انیب شيافزا یدارا .

نمکو در  یدیکنقکش کل PDAT1و  FAD2 ،FATBی هاژن رودیها احتمال مژن نیو روابط ب نیپروتئ-نیپروتئ

 داشته باشند. دانهروغن  وسنتزیبدانه و 
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 ه مقدم

 نقکش یانکرژ نیتکام یاصکل منابع از یري عنوان به روغن
 در یانشاسکته مواد از پس و دارد انسان هيتغذ در یاارزنده
از . شکودیم محسکوب یضکرور یکالاهکا نيترمهم زمره

 رهیکذخ نیپس از غلات، دومک یروغن یهادانهسوی ديگر 
ولیکد جهکانی روغکن از تدهند. یم لیتشر را جهان يیغذا
تن و بکا  ونمیلی 640حدود  2022های روغنی در سال دانه

شکود ککه بینی میاست. پیش دهمیلیارد دلار بو 348ارزش 
با توجه به  .دو برابر شود 2040 مصرف روغن نباتی تا سال

 شيافکزا ،روغکن سکرانه مصرفافزايش  و تیجمع شيافزا
 آنهکا عملرکرد شيو افکزا یروغن یهادانه کشت ريز سطح
. اسکت یضکرور گريد یبه کشورها یوابستگ کاهش یبرا

در واحد سکطح کشکت  بذرافزايش عملررد روغن  نيبنابرا
اهمیت فراوانی در صنايع تولید روغن برای مصارف غذايی 

بککین  در .(Oecd, 2022)و غیرغکذايی پیکدا کککرده اسکت 
 یبکالا مقکاديرودن به دلیل دارا بک گلرنگ یروغن یهادانه
و پايکداری بکالا در برابکر  يا اسکید اولئیکک لینولئیک اسید

 یزراعکمحصول  نيتریميگلرنگ قد حرارت برجسته است.
 یغن و تیفیروغن باک دیسال با تول 4000از  شیاست که ب

که  بوده يیخواص دارو یدارا راشباع،یچرب غ یدهایاز اس
ايکن  مزمن را درمان کنکد. یهایماریاز ب یاریتواند بسیم

اسکت ککه  یمقاوم به خشر یمحصول دانه روغن کي گیاه
. در است کشت قابلدر سراسر جهان  زین ميد طيتحت شرا

شکت ک  جهکان کشور 60در  یحال حاضر به صورت تجار
 ،گکريد ی. از سکو(Singh & Nimbkar, 2016)شود یم

 یمکیاقل طيدر شکرا ميقد اریبس یهاکشت گلرنگ از زمان
 طيسازگار بکا شکرا زهيیبهاره و پا یهاپیداشتن تبا متنوع 

توسعه کشکت  یرا برا یدبرشينو ندهيکشور آ یآب و هوا
 . (Omidi et al., 2011) رقم زده است  یدانه روغن نيا

نوع  14از وجود  یحاک گلرنگ روغنچرب  یدهایاس ليپروفا
 ,Andhale & Md) باشدیم مرتلف ريمقاد درچرب  دیاس

انجام شده درصد  یهاپژوهش نياساس آخر بر. (2018
 61 لینولئیک دیاسانه گلرنگ چرب روغن د یدهایاس بیترک

 Yesilyurt et) باشدیدرصد م 23.7درصد و اسید اولئیک 

al., 2020)یهایژگيدر مورد و مطالعاتحال حاضر  . در 
 ژهيبه و بذر روغن یسازرهیدر طول ذخ اهیگ نيا یريولوژیب

 .باشدیم محدود یو ساختار سلول کیمتابول تیدر قابل راتییتغ
طول عمر بذر گلرنگ و  کنترل وبهبود  یبرا یدانش نیچن لذا

 .(Zhou et al., 2022)است  ازین دمور یژن یحفظ بانک ها
 یاسکهيمقا پتوميترنسکرر زیپژوهشگران با استفاده از آنکال

 نکایکمل اهیکروغکن دانکه گ یمحتکوا شيافکزا یتوانستند بکرا
و  سکرولیگل لیآسک یسکنتز تکر ریمس یتیمتابول یهاليپروفا
ککه در طکول رونکد نمکو بکذر بکه  يیهاژن یسيرونو ليپروفا

 يیایمیشک یهکاواکنش کيکصورت بالقوه باعث سکنتز و تحر
کرده و مقدار عملررد دانکه  يیرا شناسا شودیم یژنیشبره اپ
. (Abdullah et al., 2018)دهنکد  شيرا افکزا آن و روغکن

Geng  اهیکگ پتوميترنسرر زیآنال سهيبا مقا( 2018)و همراران 
 کننکدهمیتنظ یهاسکمی، مرانRNA-Seq یکلزا توسط فنکاور

مربوط بکه  ديکاند یهاژن نیداده همچن صیتشر راوزن بذر 
 را رهایمسک نيا لیو تحل هينمو بذر و تجز یریمتابول یرهایمس
 یهانیو پروتئ دادندمورد مطالعه قرار  KEGGداده  گاهيدر پا
 Geng) کردنکد يیشناسا راروغن دانه  تیکم میظدر تن لیدخ

et al., 2018). Chen ( بکککا آنکککالیز 2024و همرکککاران )
های روغنکی ای در گیاه سويا با ساير دانهترنسرريپتوم مقايسه

وفق به شناسايی ژن تنظیم کننده عامل ازدياد سکنتز روغکن م
( در مرحلککه گلیرککولیز/ 9سککويا )سککینامیل الرککل دهیککدروژناز 

   .(Chen et al., 2024)گلوکونئوژنز شدند 

 ینکژادبکه یبکرا یاگسترده قاتیتحق که نيا وجود با
 شيبکه منظکور افکزا یروغن یهادانه یو مولرول کیکلاس

روغن در مناطق مرتلف جهان صورت گرفته اسکت  زانیم
 نيکدر مکورد ا یرکیاما، همچنان فقدان اطلاعات لازم ژنت

در  ني. بنکابراشکودیخصوصکا گلرنکگ احسکاس م اهانیگ
 يیهککا و شناسککاژن انیککب راتییککتغ یراسککتای بررسکک

و  تیکم شيو پاسرگو در افزا لیدخ یهاژن کیستماتیس
 زیصکورت متاآنکال بکهپکژوهش  نيغن گلرنگ، ارو تیفیک

 پتوميترنسرر In Silico یبررس قيطر از تا ديگرد یطراح
 یروغن دانه درشروع رشد، پرشدن و بلوغ  حلهمر ازنمو بذر 
 گکريد پتوميترنسکرر با آن یانیب ليپروفا سهيمقا و گلرنگ

 بکه نسکبت بتکوان ايسکو و نکایکمل ریکنظ یروغنک یهادانه
 یهککاژن از یترتککازه اطلاعککات گککزارش و يیشناسککا
 در یفکیک و یکمک بهبکود بکا مکرتبط یمیتنظ و یعملررد
 .افتي دست اهیگ نيا دانه روغن



 ....     یهاژن يیشناسا منظوربه یروغن یهادانه با گلرنگ یاسهيمقا پتوميترنسرر یبررس: و همکاران سهیل نهران باد            4

 

 هامواد و روش

  RNA-Seqبه روش  یابییو توال اهیرشد گ مراحل

 یهادانکه قکاتیمرککز تحق ازگلرنگ )رقم گلدشکت(  بذر ابتدا
و  کیکژنت یمهندسک یملک پژوهشگاه گلرانه در و هیته یروغن
 25-30 شبانه روز یبا دما ممیاپت طيشرا تحت یفناور ستيز

 از پکس. ديکگرد کشت %60 یو رطوبت نسب گراددرجه سانتی
 بکا همزمان یبردارمونهن ،اهانیگ یگلده و یرشد مراحل یط

 سکه درو  کيکولوژیدو ترکرار ب درها دانکه از بستن دانه شروع
)دوره رشد دانه، پرشدن و بلکوغ(  روزه 30 و 20، 10 رشد دوره
 تیکک دسکتورالعملها توسکط نمونکه ککل RNA. شکد انجام

RNX Plus  شرکت به توالی تعیین برای و  دهيگرد استررا 
BGI یسکاز قطعکه قطعه و سازیغنی. شد ارسال mRNA، 
 اتصکال و هکارشکته انتهکای تکرمیم ،cDNA کتابرانکه سنتز

( چین ،شنژن ،پرن ژن )موسسه BGI شرکت توسط آداپتورها
-BGIseq پلتفکرم از اسکتفاده با هاکتابرانه همه و شده انجام

 .(PE 100bp) شدند يابییتوال  500
 

 InSilico یهاداده یریو بارگ افتیدر

 شکروع مراحکل از ايسو و نایکمل اهانیگ پتوميترنسرر یهاداده
 NCBIداده  گکاهيپا ازو بلوغ انتراب شکده  پرشدن دانه، رشد

و  313565PRJNA یهاشناسککککه بککککا بیککککترت بککککه
192234PRJNA یابيیتوال یهاحاصل از دستگاه جينتا که 
 شدند. رهیذخ Fastq ليدر قالب فا باشندیخام م یهاخوانش

 

 هاداده پردازش

 Trimmomatic برنامه توسط هایتوال شيرايو و حیتصح

v0.39 پارامترهای باLEADING:3, TRAILING:3, 

SLIDINGWINDOW:4:15, MINLEN:50  و
 Bolger et) انجام شد 30 معادل Phred Score یانگینم

al., 2014). 

 

 هاخوانش همردیفی

 ينرکهتوجکه بکه ا بکا گلرنگخام  یهاخوانش يفیهمرد برای
ژنککوم مرجککع در دسککترس نبککود از روش  گیککاه ايککن یبککرا

 ینکا،مانند کمل یاهانگ یمابق یبرا ینو همچن نو از بندیسرهم

بکه  کیفیکت بکا هایخوانش .يداز ژنوم مرجع استفاده گرد ياسو
بکه روش  Trinity v2.9.1افکزار اسکتفاده از نرم بادست آمده 

 یهارونوشکت تيکنها در و شده ادغامهم  بااز نو  یبندسرهم
. (Grabherr et al., 2011)گلرنگ به دست آمد  یمرجع برا

 يگکاهاز ژنکوم مرجکع موجکود در پا ياو سو یناکمل یاهانگ برای
 یهاتحکککککت شناسکککککه یکککککببکککککه ترت NCBIداده 

GCF_000633955  وGCF_000004515 اسکککککککتفاده 
 ينکدکسا HISAT2 برنامکهها در داده یهکل نهايت در. يدگرد

 داده تطبیکق متناظرشکان مرجع با گیاه هر هایخوانششده و 
 .شدند
 

 یهنننناخوانش (Quantification) یسنننن  تیکم

 شده فیهمرد

هکر  یهانمونکه یشده برا فيهمرد یهاخوانش یسنجیتکم
 ,Li & Dewey) انجام شد RSEMبا استفاده از برنامه  اهیگ

 بکاها رونوشت يسها بر اساس ماترژن یانیب ماتريس. (2011
 Soneson et) گرديکد محاسکبه tximportاستفاده از بسکته 

al., 2015) .هکا بکه روش داده یسازنرمال سپسTMM  بکا
 .انجام شد Rپلتفرم  تحت edgeR استفاده از بسته

 

 (DEG) هاژن افتراقی بیان تحلیل و ت زیه

 و پرشکدن مراحکل در (DEG) افتراقی بیان دارای هایژن
 هکر یهانمونکه یبکرا دانکه رشد شروع به نسبت دانه بلوغ
 گرديکدمحاسبه  Rپلتفرم  تحت  edgeR بسته توسط اهیگ
(Liu et al., 2015) سپس .DEG به دست آمده بکا  یها

 تميلگکار و 0.05≥ (FDR) شکده تنظکیم p-value مقدار

log2FC≥2 متفککاوت بیککان دارای هککایژن عنککوان بککه 
 .گرديد تعیین دارمعنی

 

 (DEG) یافتراق انیب یدارا یهاژن یسینوهیحاش

 دهایکپیل وسنتزیب ریفعال در مس یها DEG افتنيمنظور  به
 داده گکاهيهکا بکا اسکتفاده از پاداده یسکينوهیحاشگلرنگ  در

KEGG یبنداز نکو سکرهم یهکایتوال یانجام گرفت. بکرا 
 از KEGG یسکينوهیحاش نبکودن دسکترس در لیدلشده به

 نيبکداسکتفاده شکد.  سیدوپسیآراب در متناظر یهاهومولوگ
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شده گلرنگ با استفاده از برنامکه  یبندسرهم یهامنظور ژن
Blastx داده شکدند.  قیکتطب سیدوپسیآراب ینیپروتئ یتوال با

 ریفعکال در مسک یهکابه دست آمده ژن یهامجموعه ژن از
مکورد  اهکانیاز گ یريکه حداقل در گلرنگ و  دیپیل وسنتزیب

 وسکنتزیب در فعکال ژنبودنکد بکه عنکوان متکا DEGمطالعه، 
 يیشناسکا یهکامتاژن از. در آخر شدند گرفته نظر در دهایپیل

 بکا نیپکروتئ-نیپکروتئ یانرنشکیمشکبره  میترس یبراشده 
 Cytoscapeافککزارنرمو  STRINGداده  گککاهياسککتفاده از پا
 .(Szklarczyk et al., 2016)استفاده شد 

 
 نتایج و بحث 

 داریمع  یانیب یهاژن یجداساز و ییش اسا

 گلرنگ در یانیب تفاوت با ژن 5 ییش اسا

 یخکام بدسکت آمکده از تکوال یداده ها یعموم مشرصات
آورده شده است. پس  1گلرنگ در جدول  ینمونه ها یابي

سکرهم نيیپا تیفیبا ک یپردازش و حذف داده ها شیاز پ
 ايکن بکا. گرفت انجام خام های خوانش روی بر نو از بندی

 رونوشکت 314381 از متشرل مرجعی ترانسرريپتوم روش
 .گرديد تهیه ژن 220874 و( يزوفرم)ا

 شکده هیته مرجع با نمونه هر یها خوانش قیتطباز  پس
 زیآنکال از آمکده دسکت به جينتا. ديگرد انجام متفاوت انیب زیآنال
مرحلکه  نسبت بکه دانهمرحله پرشدن  یدانه ط یهانمونه انیب

 یهککاگلرنککگ نشککان داد کککه ژن اهیککدر گ دانککه رشککدشککروع 
MDHM1 ژن70/7 ینسب انیبا ب ، FAD2 ینسکب انیکبکا ب 

 نيشککتریب یدارا 37/6 ینسککب انیککبککا ب AL2B4و ژن  59/7
 یهکامشکابه ژن طيدر شرا گريد یهستند. از سو انیب شيافزا

SFR2 و  -48/2 ینسب انیبا بSQD2 53/2 ینسکب انیبا ب- 
 .(2)جدول  برخوردار بودند انیب  کاهش نيشتریب از

 یهکانسبت به شروع رشد دانه ژندر مرحله بلوغ دانه  اما
MDHM1 و  81/5 ینسب انیبا بFAD2-1 ینسکب انیکبکا ب 

 نيشکتریببکا  بیترت، به 06/5 ینسب انیبا ب AL2B7و  22/5
و ژن  -67/8 ینسب انیبا ب FAD2-2 یهاو ژن انیب شيافزا

AL2B4 ککاهش نيشکتریب بیترتبکه -39/9 ینسکب انیبا ب 
شرل الگکوی  .(3)جدول  از خود در گلرنگ نشان دادندرا  انیب

 ( ترسیم شده است.1ها در )شرل بیانی ژن
 

 گلرنگ( از نمونه های RNA-Seq) RNAخلاصه نتايج توالی يابی  .1 جدول

Table 1. Summary of RNA sequencing (RNA-Seq) results from safflower samples 

 (bp) یطول توال نيیپا تیفیک با یهایتوال هایتوال کل تعداد کدکننده ستمیس ليفا نوع ليفا نام

Saff.10.fq1.gz Conventional base calls Sanger/BGI 1.9 35155722 0 48 

Saff.10.fq2.gz - Sanger/BGI 1.9 36254903 0 46 

Saff.20.fq1.gz - Sanger/BGI 1.9 35997712 0 46 

Saff.20.fq2.gz - Sanger/BGI 1.9 36132391 0 46 

Saff.30.fq1.gz - Sanger/BGI 1.9 35981107 0 47 

Saff.30.fq2.gz - Sanger/BGI 1.9 35951221 0 48 

 

 گلرنگ اهیدر گرشد دانه در مرحله پرشدن دانه نسبت به مرحله شروع  انیب کاهش و شيافزا نيبالاتر پنج ژن با .2 جدول

Table 2. The top 5 genes with the highest up- and down-regulation at the seed filling stage 

compared to the initiation stage of seed development in the safflower plant 

 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 گلرنگ

MDHM1 TRINITY_DN30158_c0_g1 - 70/7 پرشدن 

FAD2 TRINITY_DN21784_c5_g4 - 59/7 پرشدن 

AL2B4 TRINITY_DN762_c0_g1 - 37/6 پرشدن 

SFR2 TRINITY_DN2101_c0_g1 - 48/2- پرشدن 

SQD2 TRINITY_DN32838_c1_g1 - 53/2- پرشدن 
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 گلرنگ اهیدر گرشد دانه در مرحله بلوغ دانه نسبت به مرحله شروع  انیب کاهش و شيافزا نيبالاتر پنج ژن با .3جدول 
Table 3. The top 5 genes whth the highest up- and down-regulation at the seed maturation stage compared to 

the initiation stage of seed development in the safflower plant 

 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 گلرنگ

MDHM1 TRINITY_DN45428_c0_g1 - 81/5 بلوغ 

FAD2-1 TRINITY_DN61173_c0_g1 - 22/5 بلوغ 

AL2B7 TRINITY_DN14177_c6_g1 - 06/5 بلوغ 

FAD2-2 TRINITY_DN25756_c0_g1 - 67/8- بلوغ 

AL2B4 TRINITY_DN64432_c0_g2 - 39/9- بلوغ 

 

 
در مرحله پرشدن و بلوغ دانه نسبت به مرحله شروع رشد دانه در  انیتفاوت ب نيترنيیو پا نيبالاتر یژن دارا 10 یانیب یالگو .1شکل 

 گلرنگ اهیگ
Figure 1. The expression pattern of the top 10 genes with the highest up- and down-regulation at the seed 

maturation and filling stage compared to the initiation stage of seed development in the safflower plan 

 

  ایکمل در یانیب تفاوت با ژن 5 ییش اسا

دانکه  ه پرشکدندر مرحل نایدانه کمل یهانمونه انیب زیآنال جينتا
بکا  DPEP1 یهکاژن رشد دانه نشان داد کهنسبت به شروع 

 نایکبا ب NOL، 91/4 ینسب انیبا ب F7A7، 03/5 ینسب انیب
 هکایو ژن انیکب شيافکزا نيشکتریببکا  بیترتبه 32/3 ینسب

LPP و FAC17  اب  -34/1 و -33/1 ینسب انیبا ببه ترتیب 
 .(4)جدول  شدند يیشناسا انیب  کاهش نيشتریب

 انیکبکا ب F7A7-1 یهکاژن زیآنال جينتا گريد یسو از
 KCS1، 10/7 ینسکب انیبا ب F7A7-2و ژن  43/7 ینسب
در  نایکب شيافکزا نيشکتریب بیترتبکه 71/4 ینسب انیبا ب
 یهکابلوغ دانکه نسکبت بکه شکروع رشکد دانکه و ژن ریمس

FATA  وLPAT5 کاهش نيشتریب -14/1 ینسب انیبا ب 
در  بلوغ دانه نسبت بکه شکروع رشکد دانکه ریدر مسرا  انیب

 .(5)جدول  نشان دادند از خود نایکمل

 ایسو در یانیب تفاوت با ژن 10 ییش اسا

 یهکاژن ايدانکه سکو یهانمونهدر  انیب زیآنال جيتوجه به نتا با
C86A1  ،KCS10-1  وKCS19 28/12 ینسککب انیککبککا ب ،

 یهکاژن و انیکب شيافزا نيشتریب با بیترتبه 75/7و  81/11
BCCP2  وLACS1-2 بکه  -18/2 و -11/2 ینسکب انیبا ب
بت به پرشدن دانه نس ریدر مس انیب کاهش نيشتریب باترتیب 

 (.6را از خود نشان دادند )جدول شروع رشد دانه 
 ايدانه سکو یهانمونهها در ژن انیب زیکه از آنال یجينتا

 مشکاهدهرشد دانه مرحله بلوغ نسبت به مرحله شروع  یط
، 10/10 ینسب انیبا ب C86A1 یهاژن نشان داد که  شد

KCS10-1 و 50/9 ینسب انیبا ب KCS19 ینسکب انیبا ب 
 انیکبکا ب ADHX یهاو ژن انیب شيافزا نيشتریب 92/6
 بیترتهب -94/7 ینسب انیبا ب FAD2و ژن  -58/3 ینسب
  .(7دارند )جدول را  انیب کاهش نيشتریب
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 نایکمل اهیدر گ رشد دانه در مرحله پرشدن دانه نسبت به مرحله شروع انیو کاهش ب شيافزا نيبالاتر پنج ژن با .4 جدول
Table 4. The top 5 genes with the highest up- and down-regulation at the seed filling stage compared to the 

initiation stage of seed development in the camelina plant 

 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 نایکمل

DPEP1 104709017 XP_010423981 03/5 پرشدن 

F7A7 104768291 XP_010490521 91/4 پرشدن 

NOL 104732452 XP_010450301 32/3 پرشدن 

LPP 104740194 XP_010459030 33/1- پرشدن 

FAC17 104704077 XP_010418506 34/1- پرشدن 

 
 نایکمل اهیدر گ رشد دانه دانه نسبت به مرحله شروع بلوغدر مرحله  انیب کاهش و شيافزا نيبالاتر پنج ژن با .5 جدول

Table 5. The top 5 genes with the highest up- and down-regulation at the seed maturation stage compared to 

the initiation stage of seed development in the camelina plant 
 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 نایکمل

F7A7-1 104709017 XP_010423981 43/7 بلوغ 

F7A7-2 104768291 XP_010490521 10/7 بلوغ 

KCS1 104721377 XP_010437646 71/4 بلوغ 

FATA 104732428 XP_010450273 14/1- بلوغ 

LPAT5 104765750 XP_010487812 14/1- بلوغ 

 

 
در مرحله پرشدن و بلوغ دانه نسبت به مرحله شروع رشد دانه در  انیتفاوت ب نيترنيیو پا نيبالاتربا ژن  10 یانیب یالگو .2شکل 

 نایکمل اهیگ
-regulation at the seed-and down -genes with the highest up 10The expression pattern of the top  .2Figure 

maturation and filling stage compared to the initiation stage of seed development in the camelina plant 

 

 ايسو اهیدر گ رشد دانه دانه نسبت به مرحله شروع پرشدندر مرحله  انیب کاهش و شيافزا نيشتریب با ژن پنج .6 جدول
Table 6. The top 5 genes with the highest up- and down-regulation at the seed filling stage compared to the 

initiation stage of seed development in the soybean plant 

 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 ايسو

C86A1 100788343 XP_003544876 28/12 پرشدن 

KCS10-1 100818799 XP_003526086 81/11 پرشدن 

KCS19 100777403 XP_003536780 75/7 پرشدن 

BCCP2 100807065 XP_003543944 11/2- پرشدن 

LACS1-2 100802266 XP_003542188 18/2- پرشدن 
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 ايسو اهیدر گ رشد دانه دانه نسبت به مرحله شروع بلوغدر مرحله  انیب کاهش و شيافزا نيشتریب با ژن پنج .7 جدول
Table 7. The top 5 genes with the highest up- and down-regulation at the seed maturation stage compared to 

the initiation stage of seed development in the soybean plant 

 دانه لیتشر مرحله ینسب انیب نیپروتئ شناسه ژن شناسه ژن نام اهیگ نام

 ايسو

C86A1 100788343 XP_003544876 10/10 بلوغ 

KCS10-1 100818799 XP_003526086 50/9 بلوغ 

KCS19 100777403 XP_003536780 92/6 بلوغ 

ADHX 100800668 XP_003544738 58/3- بلوغ 

FAD2 100780912 XP_014617578 94/7- بلوغ 

 

 
در مرحله پرشدن و بلوغ دانه نسبت به مرحله شروع رشد  انیتفاوت ب نيترنيیو پا نيبالاتر باژن  10 یانیب یالگو .3شکل 

 ايسو اهیدانه در گ
Figure 3. The expression pattern of the top 10 genes with the highest up- and down-regulation at 

the seed-maturation and filling stage compared to the initiation stage of seed development in the 

soybean plant 

 

 یهناب دی عملکنردی ژنو طبقه ریتفس ،ییش اسا

 در دانه یافتراق یانیب

 یافتراقک یانیکب یهاژن يیپژوهش حاضر به منظور شناسا در
مورد مطالعه گلرنگ )رقم گلدشکت(،  اهانیبذر گ پتوميترنسرر

بصورت جداگانه از مرحله شروع رشکد  ايسو اهیو گ نایکمل اهیگ
نشکان داد  جيقرار گرفتند. نتکا سهيدانه تا مرحله بلوغ مورد مقا

 انیککب شيافککزا یدارا( راشککباعیغچککرب  دی)اسکک FAD2ژن 
ژن  نيک. اباشکدیم چکرب دیاس سمیمتابول ریمس در یداریمعن

. باشکدیم 2کیکنولئیل دیبکه اسک 1کیکاولئ دیاسک زیمسئول کاتکال
 چکرب یدهایاسک یمحتکوا شيافکزا به منجر FAD2 تیفعال
 تکنش و سکرما برابکر در مقاومت رو نيا از .شودیم کینوئید

                                                                            
1. Oleic Acid 

2. Linoleic Acid 

 یهاافتکهي. (Dar et al., 2017) دهکدیم شيافکزا را یشور
Du  کننده نییتع یژن عامل اصل نياکه و همراران نشان داد

در  3(PUFAs) یاشکباع ضکرور ریکچکرب غ یدهایسطح اسک
 دچرب دار یدهایاس وسنتزیدر ب یو نقش مهم بودهروغن دانه 

(Du et al., 2018). پژوهش گان و همرکاران مشکرص  در
 انیککب یالگککو کيکک یدارا FATBو  FAD یهککاژن ديککگرد
 Gan et) باشکندیچرب م دیاس وسنتزیب ریمشابه در مس اریبس

al., 2018) .Yuan بکادام  یرو بکر یاو همراران در مطالعکه
را  FAD2ژن  یهکادر هومولوگ Hotspot جهکش 3 ینیزم

 دیپلاسکم کيکهکدف را در  یها sgRNAکرده و  يیشناسا
 نيکها گزارش دادند اکلون کردند. آن CRISPR/Cas9 یانیب
 یمحتککوا یدارا FAD2در  G448A جهککش یدارا اهککانیگ

                                                                            
3. Polyunsaturated fatty acids 



 9            1404 تابستان، 49، پیاپی 4، شماره مهدراهچی، سال زراع اهانیگ یفناورستيزنشريه علمی 

 

 ديککمشککرص گرد ني. بنککابرادنککدبو يیبککالا دیاسکک کیککاولئ
 یهکانيکتوسکعه لا یبکرا FAD2Bالقا شکده در  یهاجهش
. (Yuan et al., 2019)باشد یم دیبالا مف دیاس کیاولئ یدارا
 دو هکر در ژن نيکا تیکفعال و انیکب شيافزا حاضر مطالعه رد

 FATB ژن .شکد مشکاهده دانه بلوغ و پرشدن یرشد مرحله
 يیمورد مطالعه شناسکا یهانمونه یافتراق یانیب یهاکه در ژن
 لیآسک-لیحامل آسک نیپروتئ یاسترازهاویت تیفعال یشد دارا

چکرب  یدهایاس نیدر تام یدیکلو نقش  بوده (ACP) یاهیگ
 Bonaventure et)و نمو بذر دارد  اهیرشد گ یاشباع لازم برا

al., 2003)نيکدورمن و همراران متوجه شدند ا یقی. در تحق 
 ککردهدر دانه کمک  تاتیپالم دیاس یو تجمع بالا دیتول هژن ب
بلند نقکش  رهیچرب با زنج یدهایدر سنتز اس رودیم احتمال و

 رهیکدر خاتمه زنج یژن نقش اساس نياهمچنین،  داشته باشد.
 تیککداشککته و فعال ديککچککرب جد یدهایدر طککول سککنتز اسکک

حامکل  یهانیپروتئ یبرا یشگاهيآزما طيدر شرا یریتیدرولیه
 Dörmann) هددینشان م بلند از خود رهیبا زنج لیآس-لیآس

et al., 2000). 
 

بنا  در  انینمشترک بنا ب دیکاند یهاژن ییش اسا

  مورد مطالعه اهانیگ دیپیل وس تزیب ریمس

 وسن تزیب ریبنا  کنه در مسن انیمشترک ب یهاژن

 باش دیگلرنگ فعال م اهیدر گ دهایپیل

مرحلکه  5 یدارا یروغنک یهادردانکه دهایپیل وسنتزیب ریمس
 یرهایچکرب ککه شکامل مسک دیاسک دیدر تول یمهم و اصل

 یسازليطو د،یپیسرولیگل سمیچرب، متابول دیاس سمیمتابول
 یبررسک .باشکدیچرب م دیاس وسنتزیو ب هيچرب، تجز دیاس

و  FAD2 هککایژن کککه دهککدینشککان م یانیککب یالگوهککا
FATB چرب در مرحله پر شدن  دیاس سمیمتابول ریدر مس
در هکر گیکاه گلرنگ،کملینکا و سکويا بلوغ دانه  نیو همچن

در مرحلکه  NPC3ژن  نی. همچندنباشیبالا م انیب یدارا
 ریمسک یطک داریمعنک انیکب یپر شکدن و بلکوغ دانکه دارا

در مرحلکه  FABH. باشکدیفعال م دیپیسرولیگل سمیمتابول
 سککمیمتابول ریمسکک یبککالا طکک انیککب یپککر شککدن دانککه دارا

در مرحله پر شکدن دانکه بکا  AIM1. باشدیم دیپیسرولیگل
چرب مشکاهده شکد. ژن  دیاس سمیمتابول ریبالا در مس انیب

ACOX يیبالا انیدر هر دو مرحله پر شدن و بلوغ دانه ب 

در مراحل پر شدن  KCS1و  KCS5 یهارا نشان داد. ژن
 دیاسک یسازليطو ریدر مس انیب شيافزا یو بلوغ دانه دارا

 ايو سکو نکایکمل گکريد اهیگ 2در  KCS1چرب بودند و اما ژن 
ژن  رسکدی. بکه نظکر مباشکدیم زیکمشترک بوده و فعال ن زین

PDAT1 نيشتریب یدر هر دو مرحله پرشدن و بلوغ دانه دارا 
 .(8)جدول  بوده است دیپیسرولیگل سمیمتابول ریدر مس تیفعال
 

 رشد دانه یرهایدر مس ریدرگ یهاژن

و  وسکنتزیدر ب ریکدرگ یهکاژن انیکمطالعه نقکش ب نيا در
 دیاس نتزوسیب و دیپیسرولیگل سمیمتابول ریمسدانه  سمیمتابول
اس اس نيشده است. بر ا زیآنال گلرنگ اهیگ (8 )شرل چرب

 (1.1.1.2)بکا شناسکه  ADHX ژن ککه ديکمشرص گرد
 یهککاو ژن دیسککرآلدئیو گل سککرولیگل وسککنتزیفعککال در ب
GPAT1  و  (3.1.3.106)بککا شناسککهLPP2  بککا شناسککه

 لیآسکیسفات و دف-3سرولیگلسنتز  ریدر مس (3.1.3.4)
اند. در ژن داشککته یداریمعنکک انیککب شيافککزا سککرولیگل

ALDH2  دسککتنيیکککه در پا زیککن (1.2.1.3)بککا شناسککه 
و  سکککراتیسکککنتز گل یرهایمکککذکور و در مسککک یهکککاژن

مشکاهده  یداریمعن انیب شيواقع شده افزا سراتیفسفوگل
 با شناسه PDAT ميژن کدکننده آنز گريد ی. از سوديگرد

-2از  سککرولیگللیآسیمسککئول سککنتز تر (2.3.1.158)
و  زیرکولیگل ریککه در بالادسکت مسک سرولیگل لیآسید1

 نيشکتریب یواقکع شکده، دارا دیپیسروفسکفولیگل سمیمتابول
 (.4)شرل  باشدیم انیب شيافزا

-3سکرولیگل سکرول،یگل یرهایدر مسنشان داد که  جينتا
بککا  LPAT3 یهککافسککفات، ژن-3سککرولیگللیفسککفات، آس
 (2.3.1.15)بکککا شناسکککه  GPAT4و  (2.3.1.51)شناسکککه 
بکا  AGAL2 یهاژن نی. همچندارند یداریمعن انیکاهش ب
-2 (2.4.1.241)بکا شناسکه  DGD1و  (3.2.1.22)شناسه 

در  سککرولیبتاگل-3لیآسککید1-2از  سککرولیگل-3لیآسککید1
 د،یپیسکرولیگل سمیمتابول یاصل ریکه در مس يیهابالادست ژن

اند واقکع شکده فسکفاتلیو آس سکراتیگلید فسکفویشامل د
ژن کدکننکده  انیم نينشان دادند. در ا یداریمعن انیکاهش ب

و  زیرولیسنتز گل ریمس یهاکه در بالادست ژن SQD2 ميآنز
 انیککب کککاهش نيشککتریبدارد بککا  تیککفعال دیپیسروفسککفولیگل

 (.4)شرل  شد يیشناسا
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 دهایپیل وسنتزیب ریمس در داریمعن انیب با ديکاند مشترک یهاژن یاسام .8 لجدو
Table 8. The name of candidate genes with significant expression in the lipid biosynthesis pathway 

 ژن شناسه ژن نام
 ریمس (DEG) داریمعن انیب تفاوت دانه لیتشر مراحل

 ايسو نایکمل گلرنگ بلوغ پرشدن وسنتزیب
FAD2 TRINITY_DN21784_c5_g4      سمیمتابول 

 چرب دیاس
FATB TRINITY_DN24277_c0_g1      
ACX4 TRINITY_DN11211_c0_g1      

NPC3 TRINITY_DN27243_c0_g1      

 سمیمتابول
 دیپیسرولیگل

PDAT1 TRINITY_DN11357_c0_g1      
LPAT1 TRINITY_DN85846_c0_g1      

SDP1 TRINITY_DN10972_c0_g2      

LPAT5 TRINITY_DN3348_c0_g1      
KCS5 TRINITY_DN90740_c0_g1      

 یسازليطو
 چرب دیاس

KCS1 TRINITY_DN919_c0_g1      
KCS1 TRINITY_DN12002_c0_g2      
C86A1 TRINITY_DN16624_c0_g1      
KCS1 TRINITY_DN919_c0_g1      

AIM1 TRINITY_DN1512_c0_g2      دیاس هيتجز 
 C86A1 TRINITY_DN16624_c0_g1      چرب

FABH TRINITY_DN1512_c0_g2      
 وسنتزیب
 چرب دیاس

 

 
 :. رنگ قرمز(05/0های کمتر از  p-valueها با ژن) داریمعن انیرشد دانه گلرنگ با تفاوت ب یرهایدر مس ریدرگ یهاژن. 4 شکل

 سنتز دانه یرهایدر مس انیکاهش ب نيشتریب :و سبز انیب شيافزا نيشتریب
Figure 4. Genes involved in safflower seed development pathways with significant differential expression 

(genes with p-values less than 0.05). Red: the highest up-regulation and Green: the highest down-regulation 

in seed development pathways 
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 یهاژن نیپروتئ-نیپروتئ یانک شیشبکه م میترس

 افزارشده به نرم ییش اسا

در  ديکاند یهاژن انرنشیحاضر شبره مپژوهش  زیدر آنال
چرب دانه با اسکتفاده از مجموعکه اطلاعکات  دیاس وسنتزیب
 UniProt, IMEx, BioGrid, BARداده  یهککاگاهيپا

از  ریکغ گیاهکانی مربکوط بکه یهکاداده لترکردنیپس از ف
داده  گککاهيشککبره بدسککت آمککده در پا انککایتال سیدوپسکیآراب

STRING نیپروتئ یانرنشیره مشد. سپس در شب زیالآن-
دار در یمعنک انیکبکا ب یهکاو ژن ديککاند یهاژن نیپروتئ
شکد. تعکداد  یسکازشرل 3.9نسره  Cytoscape افزارنرم
افزار در نرم یاشبره یهابصورت گره یانیمرتبط ب یهاژن

ها به پروتئین مورد و رنگ هر يک از گره شودیمشاهده م
 نظر اشاره دارد.

 یچککرب دارا دیاسکک سککمیمتابول ریدر مسکک ACX4 ژن
ژن در  نيکک. اباشککدیبککالا( م انیکک)ب یداریمعنکک تیککفعال

 درچکککرب  یدهایاسککک یزومیپراکسککک ونیداسکککیبتااکس
. (Adham et al., 2005) باشکدیفعال م ربذ یسازرهیذخ

 اهیکدر مرحله پرشدن دانه و به خصوص مرحله بلوغ دانه گ
مشاهده شد. وانگ و همرکاران بکا  یداریمعن انیگلرنگ ب
مرحلکه  نیاولکدر  یزیکاتال تیر فعالژن مورد نظ یمطالعه

و پکس از  هیکدر طکول رشکد اول چرب دیاس ونیداسیبتااکس
. کردنکد مشاهده را یروغن یهادانه یهادر گونه یزنجوانه

و  یاهسکته سکتونیه ونیلاسکیاست یژن بکرا نيکارکرد ا
مکورد  یژنکوم یهکامران یدر برخ DNA ونیلاسیمتید
 . (Wang et al., 2019)شناخته شده است  ازین

 تیفعال دیپیسرولیگل سمیمتابول ریدر مس NPC3 ژن
تفکاوت  یداشته و در دوره شروع رشد و بلوغ دانکه دارا

 یمورد مطالعکه بکود. از سکو اهانیدر گ یداریمعن انیب
خکاص فسکفاتاز نسکبت بکه  تیفعال یژن دارا نيا گريد
در  رودی( بوده و احتمال مکLPA) کيدیزوفسفاتیل دیاس

نقکش داشکته  دیکپیسنتز ل یسازرهیو ذخ گنالیانتقال س
 اهیکو همراران در رابطکه بکا گ Ngo یباشد. در مطالعه

 ليدیژن فسکفات نيکاککه  ديمشرص گرد سیدوپسیآراب
 لیآسک یو د نیفسکفوکول دیکتول ی( را بکراPC) نیکول
. (Ngo et al., 2018)کند یم زیکاتال DAG سرولیگل

بککا واسککطه  یدهگنالیممرککن اسککت در سکک نیهمچنکک
 انیب نقش داشته باشد. شهيو ر دانهدر توسعه  دینوئیبراس
و فقککدان  اهیککگ یژن در طککول گرسککنگ نيککاز ا يیبککالا

شکده  گکزارش یستيرزیغ یهاتنش نیهمچنفسفات و 
 .(Wimalasekera et al., 2010)است 

 

 
 چرب دانه دیاس وسنتزیدر ب ديکاند یهاژن نیپروتئ-نیپروتئ برهمرنششبره  .5 شکل

Figure 5. Protein-protein interaction network of candidate genes involved in fatty acid biosynthesis of seed 



 ....     یهاژن يیشناسا منظوربه یروغن یهادانه با گلرنگ یاسهيمقا پتوميترنسرر یبررس: و همکاران سهیل نهران باد            12

 

 يی در سککنتزمحصککول نهککابککه عنککوان  PDAT ژن
 رسدیبه نظر م که باشدیم (گلیسريدتری) سرولیگللیآسیتر

PDAT ژن  را دارد. تیفعال نيشتریشروع رشد دانه ب ریدر مس
چکرب  دیتجمکع اسک باعکثکه  سرولیگل لیآسید دیپیفسفول

هومولکوگ  نيچنکد یدر دانه شده و دارا TAGو  یدروکسیه
 چکرب دیاس رهیداشته و ذخ یهمپوشان DAG1با ژن  باشدیم

ککه ، (Kim et al., 2011) دهکدیم شيدرصد افکزا 25را تا 
ا هکهکا و گکردهدانکه یعکیو رشد طب سرولیگل یسنتز تر یبرا

 .(Li et al., 2010)است  یضرور
باعث  LPAT2و همراران ژن  ايپژوهش خوزه مار در
هکا ژن نيتکراز مهم یريچرب گشته و  دیسنتز اس شيافزا

 Rupasinghe) باشدیم TGA وسنتزیو چرخه ب ریدر مس

et al., 2007) کيدیرا به فسکفات دیاس کيدیزوفسفاتيو لا 
در  سکرولیگل یهمزمان با تجمکع تکرو کرده  ليتبد دیاس

. (Arroyo-Caro et al., 2013) شککودیم انیککبدانککه 
 رشکد دوره و روغکن زانیم شيافزا باعثاين ژن  نیهمچن
-Arroyo) شکودیکرچک م اهیگ و سیدوپسیآراب در نیجن

Caro et al., 2013) .انیکب ژن نيکا حاضکر مطالعات در 
 اهکانیگ در خصکوص به دانه رشد مراحل در ی راداریمعن
 .نشان داد ايسو و نایکمل

 یدهایاسک اديبوده و باعث ازد یمیژن تنظ SDP1 ژن
 یدر چرخکه زنکدگ یاساسک ینقشکو چرب در بکذر گشکته 

 سککمیمران همککوارهکنککد امککا یم فککايا اهککانیاز گ یاریبسکک
ژن  نيککککژن ناشککککناخته اسککککت. ا نيککککا یمولرککککول

 زیدرولیکرا ه هاسکرولیگللیآسیو د هاسرولیگللیآسیتر
و  Fan قککاتیتحق جي. نتککا(Eastmond, 2006) کنککدیم

همکراه  سیدوپسیآراب یهانیپیکه ل دهدیهمراران نشان م
)اسکید چکرب(  1FA تيدر هدا يیافزاطور هم، به1SDPبا 

 قيککاز طر زومالیبتککا پراکسکک ونیداسککیبککه سککمت اکس
هموسکتاز  جکهیو در نت کننکدیعمکل م TAG یهاواسطه

 ,.Fan et al)کننکدیهکا حفکظ مرا در برگ يیغشکا دیپیل

 سمیمتابول ریدر مس SDP1. در پژوهش حاضر ژن (2014
آن در مرحله پرشدن دانه  انیشد و ب يیشناسا دیپیسرولیگل

ژن در گلرنکگ عامکل  نيکاحتمکال دارد ا. ديمشرص گرد

                                                                            
1 Fatty acid 

چککرب و  یدهایتککا اسکک بککوده سککرولیگل یتککر زیدرولیککه
 آزاد کند.را  سرولیگل

بالا  انیب یچرب دارا دیاس یسازليدر طو KCS5 ژن
 يیبکالا تیکو بلکوغ دانکه فعال یسازیبوده و در مراحل غن

در هکر  ايمانند سکو یروغن یهادانه یژن در برخ نيدارد. ا
نقش دارد که عمدتاً  لیو سنتز آس ونیلاسیدکربون ریدو مس
 ,18:0 ,16:1 ,16:0 ژهيکچرب اشکباع، بکه و یدهایبا اس

 26تکا  20از  VLCFAفعال است و واسکطه سکنتز  20:0
مککوم  و نيسککوبر وسککنتزیدر بايککن ژن . باشککدیکککربن م

ماننکد  زیکدر گلرنکگ ن آن تیفعال اشته ونقش د یرولیکوت
 .(Todd et al., 1999) باشدیم یدانه روغن اهانیگ گريد

چکرب  دیاسک یسکازليطو ریکه در مسک C86A1 ژن
 انیداشته در هر دو مرحله شروع رشد و بلوغ دانه ب تیفعال
مکورد  اهکانی( دارد و در اکثکر گانیکب نيشتریب) یداریمعن

 Rupasinghe et) باشدیم یداریمعن انیب یمطالعه دارا

al., 2007)ژن در  نيککک. در مطالعکککات انجکککام شکککده ا
آنهکا  زیچرب مرتلکف و کاتکال یدهایاس ونیلاسیدروکسیه

 یدهایاس یکه رو نگونهيدارد. بد یو موثر میمستق تیفعال
 C18تکا  C12 رهیکاشباع بکا طکول زنج ریچرب اشباع و غ

 .کندیعمل م

 و بکوده فعکالچکرب  دیاس یسازليدر طو PAS2 ژن
 ني. اباشدی( مانیب کاهش نيشتریببا ) داریمعن انیب یدارا

طکول  شيواکنش از چهار واکنش چرخکه افکزا نیژن سوم
. در شکبره کنکدیم زیبلنکد را کاتکال رهیچرب زنج یدهایاس

 رهیککباعککث افککزوده شککدن دو کککربن بککه زنج یآندوپلاسککم
در هکر چرخکه  VLCFAبلنکد  رهیکچرب با زنج یدهایاس
چکرب،  دیطول اس اديدر هر چرخه ازد PAS2ژن . شودیم
-ولیکان-2،3-تکرانس هرا بک CoA-لیسک یدروکسیه-3

CoA دیککدر تول ني. بنککابراکنککدیم زیکاتککال VLCFA  بککا
 یريولکوژیب ینکدهايمرتلکف ککه در فرآ رهیزنج یهاطول

 یهاو واسکطه يیغشکا یدهایپیل سازشیمتعدد به عنوان پ
 ,.Yang et al) کنکدیهسکتند شکرکت م ریکدرگ یدیکپیل

 یسلول زيو تما میتقس یدر کنترل هورمون نیهمپن. (2018
 .(Bach et al., 2011)نقش دارد 
دربکاره عملرکرد  یکمک اریکه مطالعات بس AIM1 ژن

در پکژوهش ، وجکود دارد یدانکه روغنک اهانیژن در گ نيا
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 انیکب یدر هر دو مرحله رشد دانه دارا تیفعالدارای حاضر 
چکرب  یدهایاس ونیداسیژن در بتااکس نيبود. ا یداریعنم

 دراتازیه enoyl-CoA تیفعال و شتهنقش دا زومالیپراکس
-hydroxyacyl-3 تیک( و فعالC4-C6کوتاه ) رهیدر زنج

CoA یکربنک یهارهیدر زنج دروژنازیده (C6-C16 دارد )
(Podkovyrov & Larson, 1996)قی. در تحق Delkar 

 ونیداسکیبتااکس یزومیپراکسک ریژن در مس نيو همراران ا
تجمکع  یبکرا و شکته( نقش داBA) کیبنزوئ دیاس وسنتزیب

 نیکککول ی( و اسککترهاBGs) لککهیبنزوئ یهککانولاتيگلوکوز
 هيکثانو یهکاتیککه متابول هادانکه در لکهيبنزو یدروکسیه

 نيکوجود ا نی. همچندارد یدیکل نقشهستند  BA یحاو
 یضکرورهکا ( دانکهSA) کیلیسکیسال دیاس سنتز یژن برا
 .(Delker et al., 2007)است 
مککورد مطالعککه  حاضکر یهاککه در نمونککه FABH ژن
داشکته و در  تیفعال دیپیسرولیگل سمیشد در متابول يیشناسا

 یداریمعنک انیکمراحل رشد دانه شامل پرشکدن و بلکوغ ب
و  ايماننکد سکو یدانه روغنک اهانیژن در گ نيا شتریدارد. پ

چرب را با افکزودن دو  یدهایشده بود که اس يیکلزا شناسا
 زیکاتکال یلیآسک رنکدهیگ کيکبکه  ACP-لیکربن از مالون

سکنتاز و  ACP-لیاستواسکت تیکفعال وهر د یدارا ،کندیم
 یدهایاس یوسنتزیب یهاميو آنز بوده لازیترانس اس لیاست

 .(Verwoert et al., 1995) کندیچرب را کد م
 

 یژن شبکه

 وسکنتزیب یرهایمسکدر  ریکدرگ یدیککل یهاژن افتنيپس از 
 هيکبر پا یاآنها شبره نیب موجود روابط نییتع یبرا چرب دیاس

 قيکشکده از طر يیشناسکا یهکاژن نیپکروتئ-نیپکروتئ روابط
بکا  یبدست آمد و برهمرنش شبره ژن STRINGداده  گاهيپا

)شکرل  دهيکگرد یسازشرل Cytoscapeافزار استفاده از نرم
 FAD2 یهکانشان داد ژن جيقرار گرفت. نتا یمورد بررس (5

بکه عنکوان  FATBژن  نیو همچنک SDP1در بالادست ژن 
چکرب و در طکول  دیاسک وسکنتزیب ریدر مسک یدیککل یهاژن
( راشکباعیچکرب غ یدهایدسکاچورازها )اسک یکربن یهارهیزنج

 Huang et)دارند. به گفته هانکگ و همرکاران  ینقش اساس

al., 2016) ها با بالا رفتن سنتز ژن نيدر ا یانیب یسطح بالا
هکا دلالکت دارد و در ژن نيکبکودن ا یدیبه کل کینولئیل دیاس

احتمکال  یژنک نیو رابطکه بک یشبره ژن یالعه حاضر بر رومط
 یدهایدر بالارفتن سکطح اسک زیها در گلرنگ نژن نيا رودیم

ژن ديگکر  ی. از طرفکشته باشددا یدینقش کل راشباعیچرب غ
SDP1 ژن  دستنيیدر پا ميزوآنزيا کيFATB یبوده و ژنک 

 باشککدیم TAG سکرولیگل لیآسک یتکر وسکنتزیدر ب یدیککل
(Brown et al., 2012) براسکاس پکژوهش .Jingyu Xu  و

و  PDAT یهکارابطکه ژن ،(Xu et al., 2012)همرکاران 
LPAT نیکه هر دو در مراحل شروع رشد، پرشدن و همچنک 

در  سکرولیگل یتر شيداشته و باعث افزا میبلوغ دانه اثر مستق
 زیکاتکال یمشکترک بکرا یبه عنکوان سوبسکترا، دنشویدانه م

TAG دو ژن  نيکا یانیکب زیدارند و طبکق آنکال تیدر دانه فعال
را داشته باشکند.  یمشابه تیفعال زیدر گلرنگ ن رودیاحتمال م

دانشکگاه نکوادا  یمولرول یولوژیکه توسط مرکز ب یپژوهشدر 
و  KCS یهکاژن نیدر مورد روابط ب یجيانجام شده است نتا

C86A1  کيکهکر دو ژن در  دهکدینشکان م کهمنتشر شده 
چکرب در  دیاسک وسکنتزیو ب نگیگنالیمشترک در س یشبره ژن

 یدیککل وبکالقوه  تیکفعال یدارا اهیکگ یاثر تکنش بکه خشکر
. چکن و همرکاران بکا (Cochetel et al., 2020) باشکندیم

 دیدر سکنتز اسک مکثثر انیکب نيشکتریب بافعال  یهامطالعه ژن
 یرهایدر مسک لیکدخ یسکيرونو یفاکتورها نیچرب و همچن

و  FABH یهکارابطکه ژن ،کلکزا اهیکچرب گ دیاس سمیمتابول
KAS گروه مانند  نيدست انيیژن پا نیو همچنAIM1  که
نقکش  کیکاولئ دیسکنتز اسک نیدانه و همچنک دیپیل وسنتزیدر ب
 یبردارکرده و مکورد نقشکه يیدارد را شناسا یدیو کل یمیتنظ

 یاشکبره ارتبکاط لیکدل به. (Chen et al., 2015)قرار دادند 
 چکرب دیاسک وسنتزیب ریمس در تیفعال و کلزا اهیگ در هاژن نيا

 اديکز اریبسک زیکن گلرنکگ در هاژن نيا ارتباط احتمال گلرنگ
 .است

 هکای و روابکط بکین ژنشبره ژنکآنالیز حاصل از  جينتا در
Abdullah  پتوميمتاترنسککرر یبککا بررسک( 2018)و همرکاران 

با  ،نایکمل اهیچرب گ یدهایاس رهیدر سنتز و ذخ لیدخ یهاژن
و  پازهکایل روات،یکماننکد پ دیپیکدکننده ل یهاژنافزايش بیان 

دسکت  نيیککه در پکا DGATژن  انیکبافزايش  پازهایفسفول
ترانسکفراز  لیآس ميآنز انیبا بهمچنین و رد قرار دا یانیب ریمس

 یسکازليکه در طو زین SDPو  LPAT یهاژن انیبافزايش 
ضکروری در حکال رشکد  یهادانکه یسکازرهیچرب و ذخ دیاس
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 ,.Abdullah et al) اند.شناسکايی شکده ترتیکببه  باشندمی

 ریمسک یهاميآنز کدکننده یهاژن انیب نيا بر علاوه. (2018
 لیآسک ليدیزوفسکفاتیل و( GPAT4) 4 ترانسکفراز لیآس سنتز

 یدهایپیکدکننکده فسکفول یهکاو ژن (LPAT4) 4ترانسفراز 
 و( PAP2) فسککفاتاز دیاسکک کيدیفسککفات ،يیغشککا یموضککع
 نیتکککام یبکککرا (NPC) یاختصاصککک ریکککغ پازیفسکککفول

بکالا  DGAT انیبا ب همزمان( DAGs) هاسرولیگللیآسید
 از یاریبسک ککه آنجا از لذا. (Sharma et al., 2008) رودیم

 احتمکال ،شکدند يیشناسا داریمعن یانیب ریمس در که يیهاژن
مطالعکه در  LPATو  NPC ،SDP ديککاند یهکاژن رودیم

خصکوص بلکوغ و پرشدن، حمل و نقل و به ریدر مس نیز حاضر
داشته باشند. طبق پکژوهش  یدینقش کل دهایپیل یساز رهیذخ

 یدهایاسک ونیداسکیبتااکس یو همرکاران رو Khan قیو تحق
 یهکاو هومولوگ ACX4نقکش ژن  ،سیدوپسیچرب در آراب
چکرب در  یدهایاس هیاول ونیداسیکه اکس هازومیآن در پراکس

 رهیطول زنج یرو ACXهر ژن  و ردیگیصورت م هیناح نيا
 تیککژن فعال نيککا انیککب شيو بککا افککزا دارد تیککفعال یخاصکک
. (Khan et al., 2012) ابديیم شيافزا زیبتا ن ونیداسیبتااکس

 AIM1ژن  با ACX6ژن  يده شد که نیز د در مطالعه حاضر
داشته و هر دو ژن در مراحل پرشکدن و بلکوغ  یمشابه تیفعال

 گريرکديدو ژن با  نيا رودیلذا احتمال مد.  باشنیدانه فعال م
 دیاسک ونیداسکیداشته باشند ککه منجکر بکه بتااکس یهمپوشان

 چرب دانه گلرنگ شود.

 گیری نتیجه
 یبکا اسکتفاده از فنکاور قیکتحق نيکدر ا یبه طکور کلک

و  لیککو تحل هيککبککه تجز یاسککهيمقا رسیپتوميترنسککرر
لرنگ رشد و نمو دانه گ ریموثر در مس یهاژن يیشناسا

 پکژوهش نيبه دست آمده از ا جيپرداخته شده است. نتا
از  یاطلاعکات ارزشکمند یپتوميمتاترنسکرر رکرديبا رو
 است. روغن دانه گلرنگ ارائه داده رهیسنتز و ذخ نديفرا
در مراحکل  FATBو  FAD2 یهکااسکاس، ژن نيبر ا

 در PDAT1و ژن  داریمعنک انیپرشدن و بلوغ دانه با ب
 ریدر مسکک AIM1ژن  د،یپیسککرولیگل سککمیمتابول ریمسکک
-نیشکبره پکروتئ هيبر پا نیچرب و همچن دیاس هيتجز
بکه عنکوان  PDAT1 هکا ژنژن نیو روابط بک نیپروتئ
 يیروغن دانکه شناسکا وسنتزیب ریدر مس یدیکل یهاژن

روابکککط  يیو شناسکککا یبکککا بررسککک نيشکککدند. بنکککابرا
شکده  يیشناسا یهاژن یمیو روابط تنظ هاکنندهمیتنظ

ده ش یو ارقام مهندس دیتول ریدر مس ومارکریبه عنوان ب
در  توانکدیگزارش شکده م یهاژن انیبا استفاده از فراب

 تیو کم دیدر جهت بهبود تول ندهيآ یپژوهش یهابرنامه
 .ردیروغن دانه مورد استفاده قرار گ تیفیو ک
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