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در گیاه و عملکرد، پیش نیاز درك  توده زیستکشف همبستگی میان تجمع 

س و میزان رشد در گیاهان است. براي جستجوي ارتباط بین داده هاي امیک

 توده زیستها و نقش تنظیمی آنها در تشکیل این ارتباط بین ترانسکریپت

ها دو هفته پس از لیگنوسلولزي در فاز زایشی جو، پروفایل ترانسکریپت

لاین جو بهاره مورد استفاده قرار گرفت. یک ریزآرایه  3گلدهی در 

اولیگونوکلئوتید  56000) متشکل از custom microarrayسفارشی (

براي آنالیز ترانسکریپتوم برگ پرچم در مرحله زایشی استفاده شد. شبکه ي 

، RNAهاي درگیر در متابولیسم ثانویه و متابولیسم همبستگی ترانسکریپت

داراي تعداد بیشتري همبستگی مثبت نسبت به منفی بود که از این بین یک 

بالاترین میزان اتصال  ABH1-Cap binding proteinسیگنال ملکول،

نشان داد. آنالیز آماري یک همبستگی مثبت بین  هابه دیگر ترانسکریپت را

ABH1-Cap binding protein  و یک ژن کلیدي مسیر فنیل

نشان داد. تلفیق  Cinnamoyl-COA reductaseپروپانویید، به نام 

 (CCR)وع هستند که ژن داده هاي بدست آمده پیشنهاد کننده ي این موض

 Cinnamoyl-COA reductase عنوان بیومارکر  ممکن است بتوانند به

لیگنوسلولزي در فاز زایشی جو استفاده  توده زیستبراي مهندسی اصلاح 

  شود. 

  

  ، آنالیز ترانسکریپتوم، شبکه همبستگی، جوتوده زیست هاي کلیدي:واژه

 

Deciphering of network correlation operating in the 

plant biomass accumulation and yield production is a 

pre-requisite for understanding the relationships 

between omics data and growth rate in plants. To 

investigate the relationship among transcripts and their 

regulation for lignocellulose biomass formation at the 

generative stage of barley, transcript profiling was 

applied on three contrasting spring barley lines two 

weeks after flowering. A custom barley cDNA 
Microarray (Agilent Technologies, Germany) 

containing 56000 barley oligonucleotides was used for 

transcriptome analysis on flag leaves of spring barley. 

The network correlation of transcripts involved in 

secondary and RNA metabolism revealed a higher 

number of positive than negative correlations, of which 

a signal molecule, ABH1-Cap binding protein showed 
the highest connectivity to other transcripts. Statistical 

test showed a strong positive interrelation between 

ABH1-Cap binding protein and a key gene of 

phenylpropanoid pathway, Cinnamoyl-CoA reductase. 

The integrated data suggested Cinnamoyl-CoA 

reductase (CCR) might be used as putative biomarker 

for engineering of lignocellulose biomass improvement 

at the generative stage in barley. 

 
Keywords: Plant biomass, Transcriptome analysis, 
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  مقدمه

رش سازمان خواربار جهانی (فائو) پیش بر اساس گزا

میلیارد  9شود که با افزایش جمعیت جهان به  بینی می

میزان تقاضا براي غذا و انرژي دو  2050نفر در سال 

برابر میزان فعلی باشد. براي رسیدن به این مقدار غذا و 

انرژي پاك، افزایش محصول در واحد سطح بدون 

نه است. یکی از افزایش سطح زیر کشت  بهترین گزی

ها براي رسیدن به این هدف بهینه سازي  مهمترین راه

فرایندهاي متابولیکی گیاهان براي ذخیره انرژي ثابت 

است. به عنوان  ١گیاهی توده زیستفتوسنتزي در قالب 

شود نیمی از یک میلیارد تن  بینی می مثال پیش

گیاهی غلات در ایالت متحده آمریکا براي  توده زیست

. )Perlack et al., 2011(بیوانرژي استفاده شود  تولید

بن آلی تولید کر ،سرعت رشد گیاهان به میزان فتوسنتز

و اینکه چه میزان از کربن آلی و با چه کارایی تبدیل به 

خروجی  توده زیستشود وابسته است.  می توده زیست

هاي  نهایی فعل و انفعالات بین متابولیسم و برنامه

تنظیمی (که تخصیص مواد اولیه مورد نیاز رشد و توسعه 

هاي در حال رشد کنترل  ها و اندام گیاه را بین سلول

در مرحله رشد رویشی  توده زیستند) است. تجمع ک می

هاي متابولیکی است. این  دهنده کارایی فعالیت نشان

ارتباط بین متابولیسم و رشد گیاه در دو صورت 

ها  پذیر است: تجمع میزان بالایی از متابولیت امکان

شود و یا اینکه کاهش  باعت افزایش سرعت رشد می

هاي  که به دیگر مکانیسمها تا حداقل میزانی  متابولیت

حیاتی گیاه خللی وارد نشود نشانه افزایش در سرعت 

رود. گیاهان انواع متنوعی از  رشد بشمار می

هاي اولیه و ثانویه از لحاظ ساختاري تولید  متابولیت

هاي سلولی و همچنین در  کنند که در رشد، بازسازي می

هاي محیطی دخیل هستند.  مقاومت گیاه به تنش

تواند با  این هر گونه افزایش در میزان نرخ رشد میبنابر

شدت تغییر در فرایندهاي متابولیکی وابسته همراه باشد. 

                                                                  
1. Plant Biomass  

هاي مختلف  به عبارت دیگر امکان شناسایی حالت

رسد.  متابولیکی مرتبط با رشد گیاه محتمل به نظر می

در حال حاضر با کامل شدن ژنوم برخی گیاهان بررسی 

ها به طور گسترده افزایش  ان ژنتغییرات در سطح بی

یافته است و راه را براي شناخت تغییرات در سطح 

ملکولی مانند واکنش اثر متقابل بین گیاهان و شرایط 

محیطی و همچنین اصلاح ملکولی گیاهان بر اساس 

هاي کاندیدا درگیر در صفات پیچیده فراهم  شناسایی ژن

یجاد یک توان گفت که ا ساده می طور بهساخته است. 

ها یک جزء کلیدي در ژنومیکس  پروفایل از ترانسکریپت

ها و  براي درك بهتر اثرات متقابل ژن ٢عملکردي

هاي متابولیکی فعال در فرایندهاي زیستی است  مسیر

)Sreenivasulu et al., 2008( علاوه بر آن آنالیز .

ترانسکریپتوم یک راهکار ارزشمند براي کشف 

مسیرهاي ملکولی و یا امضاء هاي ترانسکریپتومی است 

تحقیقات تواند به عنوان یک بیومارکر در  که می

 ,Heidecker and Hare(کشاورزي استفاده شود 

. جو به عنوان یکی از مهمترین غلات به سبب )2007

نقش آن در تامین غذاي انسان و دام همواره مورد توجه 

هاي اخیر علاقه به استفاده از جو به  بوده است. در سال

هاي محلول و نشاسته در بحث سلامت  علت فیبر

افزایش پیدا کرده است. جو یکی از منابع بتا گلوکان و 

سلنیوم است و نقش مهمی در کاهش کلسترول خون و 

افزایش آنتی اکسیدان دارد. اگر چه استفاده از دانه 

هایی را  بحثغلاتی مانند جو به عنوان سوخت زیستی 

ایجاد کرده است، با در مقابل استفاده از آن براي غذا 

دو جنبه از پتانسیل  این حال این گیاه با ارزش در هر

کافی برخوردار است و مدل مناسبی براي استفاده در 

مطالعات مهندسی متابولیک ترکیبات لینگوسلولزي 

است. همچنین سادگی ژنوم جو نسبت به غلات دیگر و 

رس بودن توالی ژنوم آن اطلاعات ارزشمندي را در دست

در اختیار اصلاحگران ملکولی قرار داده تا از آن براي 

                                                                  
2. Functional Genomics  
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داراي پتانسیل تولید بیوانرژي  مطالعه گیاهان دیگري که

  هستند استفاده کنند.

بیشتر مطالعات انجام شده بر نقش مهم ترکیبات 

ده توده گیاهی قابل استفا لیگنوسلولزي در افزایش زیست

هاي زیستی تاکید دارند. ترکیبات  در سوخت

هاي  هاي سلولی بافت در دیواره لیگنوسلولزي عمدتاً

هاي محافظ برگ و ساقه وجود دارند  آوندي، و بافت

)Cass et al., 2015( سلولز، همی سلولز و لیگنین .

هاي  هاي سلولی بعد از تجزیه با استفاده از واکنش دیواره

شوند. ترکیبات لیگنینی برگ  آنزیمی به قند تبدیل می

بعلت خاصیت هیدروفوبیکی امکان عبور املاح را میسر 

فتن آب گیاهان در طی فرایند ساخته و مانع از دست ر

شوند. اگرچه وجود لیگنین به عنوان  تعریق و تعرق می

هاي زیستی و غیر  یک سد دفاعی براي مقابله با تنش

زیستی ضروري است اما مشکلاتی را نیز براي استفاده 

هاي گیاهی در فرایندهایی مانند هضم  توده زیستاز 

نین وجود توسط نشخوارکنندگان ایجاد کرده است. همچ

لیگنین بالا در جو هضم آنزیمی ترکیبات لیگنوسلولزي 

را در فرایند تولید بیوانرژي ضروري کرده است. 

 کوماریل- و پارا 2کونیفریل 1مونولینگوئیدهاي سیناپیل

 که در بافت دیواره سلولی به شکل اکسید شده 3الکل

لیگنین را ایجاد  Hو  S ،Gهاي  متصل هستند و شکل

شوند. در این  سط مسیر پروپانوئید ساخته میاند تو کرده

ها، لیگنین و  مسیر ترکیبات متنوعی از فلاونوئید

شود که در انتقال پیام  ها ساخته می کومارین

هاي  (سیگنالینگ) و محافظت از گیاه در برابر تنش

. )Naoumkina et al., 2010(هستند  مؤثرمحیطی 

ها  سازوکار بیوسنتز ترکیبات لیگنوسلولزي و تنظیم آن

در گیاهان دولپه شناخته شده است در حالیکه این مسیر 

کامل  طور بهو تنظیم آن در گیاهان تک لپه هنوز 

بیشتر مطالعات  .)Gray et al., 2012(مشخص نیست 

                                                                  
1. Sinapyl 
2. Conifer 
3. P-Coumaryl alcohol 

هاي مرتبط با  ام شده به منظور شناسایی بیومارکرانج

 Meyer(گیاهی در سطح متابولوم  توده زیستافزایش 

et al., 2007(  و پروتئوم)Sulpice et al., 2009(  بر

روي گیاه مدل آرابیدوپسیس تالیانا است. بررسی 

هاي طبیعی آرابیدوپسیس تالیانا در سطح  جمعیت

 عنوان بهمتابولوم و پروتئوم منجر به شناسایی نشاسته 

شد  توده زیستیک تنظیم کننده مهم در تولید 

)Sulpice et al., 2009( همچنین مطالعه ارتباط بین .

نیتروژن و کربن در یک جمعیت طبیعی از گیاه 

آرابیدوپسیس تیمار شده با مقدار بالا و پایین نیتروژن 

 توده زیستبا نشان داد که صفات متابولیکی مرتبط 

 Sulpice et(ارتباط نزدیکی با شرایط رشد گیاه دارد 

al., 2013(. هاي اولیه و  بررسی ارتباط بین متابولیت

با استفاده از آنالیزهاي آماري چند متغییره در  توده زیست

نمونه نشان داد که امضاء  400یک جمعیت متشکل از 

متابولیت اولیه ارتباط  44متابولیکی متشکل از 

 Meyer(دارد  توده زیستداري با میزان افزایش  معنی

et al., 2007( بیشتر مطالعات انجام شده در سطح .

متابولوم و پروتئوم بر نقش متابولیسم اولیه در تولید 

مطالعه صورت  بیشتر تاکید کرده است. توده زیست

گرفته در سطح ترانسکریپتوم ساقه یونجه نشان داد که 

هاي درگیر در مسیر سنتز سلولز و لیگنین همبستگی  ژن

 ,.Wang et al(بالایی با عوامل رونویسی دارند 

. همچنین بررسی ترانسکریپتوم دو رقم نیشکر )2016

متفاوت از لحاظ میزان تولید لیگنین نشان داد که از 

ژن درگیر مسیر  21ژن داراي تفاوت بیان  2000

بیوسنتز لیگنین هستند. این مطالعه همچنین نشان داد 

هاي مختلف گیاهی داراي مقادیر متفاوتی از  که ژنوم

ز فنیل پروپانوید هستند. هاي درگیر در مسیر بیوسنت ژن

ها و گیاهان متفاوت  ها در بافت بررسی مقایسه بیان ژن

هاي مختلف در حین تکامل  از لحاظ رشد و یا بافت

ها اطلاعات بیولوژیک مفیدي از فرایندهاي زیستی  اندام

دهد. در این پژوهش  در اختیار پژوهشگران قرار می

لحاظ  ترانسکریپتوم برگ در سه رقم جو متفاوت از

گیاهی دو هفته بعد از گلدهی مورد  توده زیستمیزان 
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ها در مسیر  بررسی قرار گرفت. اطلس کامل بیان ژن

بیوسنتز ترکیبات لیگنوسلولزي این سه رقم جو مقایسه 

گیاهی براي تولید  توده زیستشد تا در مطالعات افزایش 

  بیوانرژي استفاده شود.

  

  ها مواد و روش

  تهیه نمونه گیاهی

 S241L107 و HOR216 ،HOR4555رقم جو  سه

گیاهی نهایی متفاوت  توده زیستکه از نظر مقدار 

و  HOR216هستند در این مطالعه استفاده شد. دو رقم 

HOR455  توسط بانک ژن گیاهی آلمان و رقم

S42IL107  توسط دانشگاه هاله آلمان اهدا شد. این

ه، ها براي صفات زراعی مانند وزن هزار دان ژنوتیپ

و  2009هاي  گیاهی نهایی در سال توده زیستارتفاع و 

اي ازریابی شدند. بذرها پس از  در شرایط مزرعه 2010

جوانه زنی در اتاقک رشد به مزرعه منتقل و طبق 

موسسه  - انهالت- استاندارهاي کشاورزي ایالت ساکسون

تحقیقات ژنتیک کاربردي و اصلاح گیاهان زراعی 

)IPK شدند. برگ ارقام جو در سه  کشت- ) کشور آلمان

  تکرار دو هفته پس از گلدهی جمع آوري شد. 

  

 1و آنالیز ریزآرایه RNAاستخراج 

گرم برگ با استفاده از  میلی 200از  RNAاستخراج 

ترایزول مطابق پروتوکل شرکت سازنده انجام شد. 

 RNasyاز کیت  RNAسازي  براي خالص

MinElute  کمپانیQIAGEN میت استفاده شد. ک

 Agilentها با استفاده از دستگاه  و کیفیت نمونه

bioanalyser 2000  ارزیابی شد. براي سنتز

cDNA  از کیتAffinityscript RT  کمپانی

Agilent  .استفاده شدcDNA هاي ساخته شده با

 QIAGEN RNasyminispin columnاستفاده از 

سازي شدند. ریزآرایه مورد استفاده متشکل از  خالص

                                                                  
1. Microarray 

اولیگونوکلئوتید ساخته شده توسط شرکت  56000

Agilent دار شده با استفاده از  هاي نشان بود. پروب

ساعت در  16یک بافر هیبریداسیون تجاري براي 

سازي شدند.  درجه با ریزآرایه دورگه 65دماي 

ها با استفاده از بافرهاي شستشوي تجاري  اسلاید

 دو مرتبه هر کدام به مدت یک Agilentشرکت 

 Cy3دقیقه شستشو شد. ارزیابی شدت فلورسانس 

 Agilent Microarrayبراي هر نقطه با استفاده از

scanner افزار  انجام شد. نرمFE  براي  9,1ویرایش

  پردازش تصاویر ایجاد شده از اسکنر استفاده شد.

  

  هاي ترانسکریپتوم آنالیز داده

شرکت  11ویرایش  GeneSpringافزار  از نرم

Agilent ها  ها استفاده شد. ابتدا داده براي آنالیز داده

گیاهی  توده زیستبر اساس نوع ژنوتیپ و میزان 

ها با استفاده از  گروهبندي شدند. نرمال سازي داده

هایی با ضریب  انجام شد. داده Quantileالگاریتم 

درصد حذف شدند. براي  25واریانس بیشتر از 

طالعه شده تفاوت هایی که در بین ارقام م شناسایی ژن

دار داشتند از آنالیز واریانس یک طرفه در  بیان معنی

استفاده شد. در آنالیز نهایی درصد  5داري  سطح معنی

 درصد 5تصحیح شده در سطح کمتر از  P-valueاز 

هوچبرگ استفاده شد - ارایه شده توسط بنجامین

)Benjamini and Hochberg, 1995(.  براي رسم

و مسیر  3، آنالیز شبکه همبستگی2نقشه حرارتی

 3ویرایش  Cytoscapافزار  بیوشیمیایی از نرم

)Shannon et al., 2003(  استفاده شد. جهت

) از Gene ontology( 4شناسی هاي هستی بررسی

BINGO )Maere et al., 2005(  .استفاده شد  

  

  

                                                                  
2. Heat map 
3. Network correlation analysis 
4. Gene Ontology 
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  نتایج و بحث

ت رشد گیاهان به سرعت جذب کربن و سرع

وابسته است.  توده زیستچگونگی تبدیل آن به 

هاي  مطالعات زیادي در خصوص شناسایی مسیر

در  توده زیستهاي درگیر در تولید  متابولیکی و ژن

سطح ترانسکریپتوم و متابولوم گیاهان مدل مانند 

آرابیدوبسیس تالیانا انجام شده است. با این حال به 

در فرآیند  مؤثرهاي  رسد نقش دیگر ژن می نظر

اي گیاهان و ارتباط عوامل رونویسی با  توسعه

هاي ثانویه که در تولید  هاي بیوسنتزي متابولیت مسیر

ترکیباتی مانند لیگنین نقش دارند در گیاهان زراعی 

مانند جو مورد غفلت واقع شده است. براي شناخت 

بات هاي درگیر در مسیر بیوسنتز ترکی ژن

هاي رونویسی،  ها با فاکتور لیگنوسلولزي و ارتباط آن

گیاهی نهایی  توده زیستسه رقم جو که از نظر مقدار 

متفاوت بودند در سطح ترانسکریپتوم بررسی شد. 

کل که یک شاخص براي میزان  توده زیستمیزان 

 ،HOR4555گیاهی است در  توده زیستتجمع 

HOR216  وS42IL107 06/88 ،72/58 به ترتیب 

  گرم بود. 01/20و 

 
هاي  بندي عملکردي ژن شناسایی، تفسیر و طبقه

  افتراقی در برگ 

ها با آنالیز بلاست  بندي عملکردي ژن تفسیر و طبقه

هاي حاصل با آرابیدوپسیس  توالی

(www.arabidopsis.org)  و برنج

(http://rice.plantbiology.msu.edu)  در پایگاه

Uniprot (www.uniprot.org)  باCut of 

value  ژن  12000منجر به شناسایی  10-10برابر

احتمالی یک  به صورتژن  6518شد. از این تعداد 

هاي  کنند. بررسی آنالیز پروتیین را کد می

ها و  نشان داد که سنتز هورمون 1شناسی هستی

                                                                  
1. Gene ontology (GO) 

 2تک ژن 133و  130ها به ترتیب با  متابولیسم چربی

ژن بیشترین بخش از تک  81و مسیر فتوسنتزي با 

اند  هاي شناسایی شده را به خود اختصاص داده ژن

شناسی  ها نشان داده نشده است). آنالیز هستی (داده

و  4، عملکرد ملکولی3در سه سطح اجزاي سلولی

و  Cell partنشان داد که  5هاي زیستی فرایند

Organelle  ،مرتبط با اجزاي سلولیBinding  و

catalytic activity ه ترتیب مرتبط با عملکرد ب

ملکولی و فرایندهاي زیستی بیشترین درصد از 

اند  شده را به خود اختصاص داده enrichهاي  ژن

  ). 1(شکل 

 3211آنالیز تجزیه واریانس یک طرفه نشان داد 

و  HOR4555به ترتیب در دو رقم   ژن 3126و 

HOR216  نسبت بهS42IL107  تفاوت بیان (بیش

ژن در رقم  438داشت. از این تعداد برابر)  5/1از 

HOR4555  ژن در رقم  429وHOR216  مربوط

). 2و متابولیسم ثانویه بود (شکل RNAبه متابولیسم 

ژن که به  579در مجموع با  RNAمتابولیسم 

دار تغییر بیان داشت بیشترین سهم را در  صورت معنی

). 2دو گروه مورد بررسی به خود اختصاص داد (شکل 

و  HOR4555ها در دو رقم  میزان بیان ژن بررسی

HOR216 ٦کوآ ردوکتاز-نشان داد که ژن سینامیل 

) CCR، )Accession number: 35_3688یا 

 fold) مربوط به متابولیسم ثانویه بیشترین بیان 

change= 8.2) وZinc finger family protein 

)Accession number: 35_1543 مرتبط با (

 fold( مترین میزان بیانک RNAمتابولیسم 

change<-8(  را در هر دو رقم مورد بررسی داشتند

هاي مختلف از ژن  ). بررسی ایزوفرمCو  B 2(شکل 

CCR  توده زیستنشان داد که در هر دو رقم داراي 

                                                                  
2. Unigene 
3. Cellular component 
4. Molecular function 
5. Biological process 
6. Cinnamoyl-CoA reductase (CCR) 
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دار  گیاهی بالا و متوسط بیان این ژن به طور معنی

ترین ژن مسیر متابولیکی  بالاتر است. این ژن مهم

 1ها تز لیگنین است و تبدیل سینامیل کوآ استارازبیوسن

اصلی ترین مرحله  عنوان به( 2ها را به سینامیل آلدئید

کند  هاي لیگنین) تسهیل می در مسیر بیوسنتز مونومر

)Lacombe et al., 1997(ًگزارش شده  . اخیرا

در صنوبر و تنباکو موجب  CCRکاهش بیان ژن 

 .)Prashant et al., 2011( شود کاهش لیگنین می

داري بین مواد اولیه  همچنین در ذرت همبستگی معنی

با دوپامین که در شرایط تنش  CCRواکنش آنزیم 

 Tamasloukht et(یابد دیده شده است  افزایش می

al., 2011( این نتایج نشان داد هر گونه تغییر در بیان .

هاي  با تغییر در ژن ،هاي مسیر بیوسنتز لیگنین ژن

  مرتبط با تنش همراه است. 

  

  
  دهاي زیستی و اجزاي داخلی سلول.هاي کارکردي عملکردهاي مولکولی، فراین بررسی هستی شناسی بین گروه .1شکل 

در  (http://rice.plantbiology.msu.edu)و برنج  (www.arabidopsis.org)هاي حاصل با آرابیدوپسیس  ها با آنالیز بلاست توالی تفسیر ژن

استفاده  BINGOنرم افزار انجام شد. سپس براي بررسی هستی شناسی از  10-10برابر  Cut of valueبا  Uniprot (www.uniprot.org)پایگاه 

  دهد.هاي اختصاص داده به هرگروه کارکردي را نشان میهاي آبی و قرمز بیشترین درصد از ژنشد. رنگ

  
 
 

1. Cinnamoyl-CoA estrase 
2. Cinnamldehyde 
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توده بالا و متوسط. نمودار تعداد  زیست در دو رقم با RNAهاي داراي بیان افتراقی دخیل در متابولیسم ثانویه و متابولیسم ژن .2شکل 

ترین بیان را در بیشترین و کم Cو  Bهاي دهد. شکلرا نشان می 5/1بالاتر از  fold changeدرصد و با  5هاي بیان شده در سطح  ژن

  .)FC=Fold change( دهدهاي افتراقی نشان میژن

  

Gene set enrichment analysis  یاGSEA 

  هاي افتراقی ژن

هاي داراي بیان افتراقی در دو رقم با  آنالیز ژن

منجر به  GSEAبالا و متوسط با استفاده از  توده زیست

گروه عملکرد  56شده در  enrichهاي  گروهبندي ژن

هایی که در متابولیسم ثانویه  زیستی شد. از بین ژن

ژن در دو رقم  18و  28درگیر هستند به ترتیب 

HOR216  وHOR4555 ولسیم ترکیبات در متاب

). از این 3ها نقش داشتند (شکل  لیگنینی و فلاونوئید

- 3- ، کافوئیل کوآ1کوماریت کوآ لیگاز- 4هاي  بین ژن

، 3، سینامیل الکل دي هیدروژناژ2متیل ترانسفراز

 طور به 4سینامیل کوآ رودوکتاز و فنیل آلانین آمونیا لیاز

به  HOR4555و  HOR216مشترك در هر دو رقم 

هاي  شدند. از بین ژن enrichداري  عنیم صورت

enrich  شده و درگیر در مسیر بیوسنتز لیگنین بیان

هاي سینامیل الکل دي هاي مختلف ژن ایزوفرم

هیدروژناژ سینامیل کوآ رودوکتاز و فنیل آلانین آمونیا 

                                                                  
1. 4-Coumarate CoA ligase (4CL 
2. Caffeoyl-CoA o-methyltransferase (CCoAOMT) 
3. Cinnamyl-alcohol dehydrogenase (CAD) 
4. Phenylalanine ammonia lyase (PAL) 
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بالا  توده زیستداري در رقم جو با  معنی طور بهلیاز 

که ژن  ). درحالی5 افزایش بیان را نشان دادند (شکل

متیل ترانسفراز در هر دو رقم - 3- کافوئیل کوآ

گیاهی بالا و متوسط نسبت به رقم  توده زیست

). 5گیاهی کم کاهش بیان داشت (شکل توده زیست

هاي کلیدي مسیر  متیل ترانسفراز از ژن- 3- کافوئیل کوآ

بیوسنتز لیگنین گیاهان چوبی است. کاهش بیان این 

شود  منجر به کاهش لیگنین میژن در گیاه صنوبر 

)Zhong et al., 2000(3- . کاهش بیان کافوئیل کوآ -

دهد  متیل ترانسفراز در دو رقم جو احتمالا نشان می

که بیوسنتز ترکیبات لیگنینی ممکن است از مسیر 

 CCRکوماریل کوآ و بیشتر توسط آنزیم -تبدیل پارا

. این )Riedelsheimer et al., 2012(انجام شود 

نتیجه همچنین بر مهندسی ژنتیک این ژن جهت 

کاهش مونومرهاي لیگنین و افزایش تبدیل ترکیبات 

هاي گیاهی خانواده  لوزي به لیگنینی در بافتسلو

 Zhong et(کند  گرامینه براي تولید بیوانژي تاکید می

al., 2000(.  

  

  
افزار  نرم توده کم با استفاده از توده بالا و متوسط نسبت به زیست شده در دو رقم با زیست enrichهاي افتراقی  مشخصات ژن. 3شکل 

BINGO ها با  . ژنp-value  هوچبرگ به عنوان - درصد بنجامین 5هاي کمتر ازenrich  انتخاب شدند. رنگ قرمز متعلق به بیشترین

  .شده مرتبط با فرایندهاي زیستی است enrichهاي  د از ژنو سیاه به کمترین تعدا
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هاي  توده. یال و متابولیسم ثانویه در سه رقم جو متفاوت از نظر زیست RNAهاي متابولیسم  شبکه همبستگی بین ترانسکریپت .4شکل 

 ABH1-Capتر تعداد اتصالات ژن هاي ضخیمیالدهند.  نشان می |r-value >|0.90آبی اتصال مثبت و قرمز اتصال منفی را براي 

binding protein  دهد.اتصال در شبکه همبستگی نشان می 8را با  

  

(ها)یی که نقش احتمالی  جهت شناسایی ژن

دارند از آنالیز شبکه  تنظیمی در دو گروه مورد بررسی

آنالیز شبکه  4استفاده شد. شکل  1همبستگی

پیرسون را نشان همبستگی با استفاده از ضریب 

آبی و قرمز به ترتیب همبستگی  2هاي دهد. یال می

 10E-05کوچکتر از  P-valueمثبت و منفی با

ها را در هر سه رقم جو میزان بیان ژن 3هاهستند. گره

اتصال  46اتصال تنها  229دهد.  از تعداد نشان می

هاي  هاي درگیر در متابولیسم ثانویه و ژن بین ژن

 229بود. همچنین از مجموع  RNAمتابولیسم 

مورد  32مورد همبستگی مثبت و  197اتصال 

                                                                  
1. Network correlation analysis 
2. Edges 
3. Nodes 

). ژن رمزکننده 4منفی بود (شکل   همبستگی

ABH1-Cap binding protein )Accession 

number: 35_2887 () بیشترین اتصالn=8 را در (

رسد با  ها بخود اختصاص داد و به نظر می بین ژن

هاي  ي دیگر ژننقش تنظیمی برا ٤ایجاد این هاب

موجود در شبکه همبستگی دارد. این ژن همچنین 

ژن درگیر در  4دار با  داري همبستگی قوي و معنی

، ٥بیوسنتز ترکیبات ثانویه شامل چالکون سنتاز

، سینامیل کوآ ردوکتاز ٦ایزوپنتیل دي فسفات ایزومراز

). گزارش شده که 4است (شکل  ٧و سیانت هیدراتاز

ABH1 م به واسطه هورمون آبسزیک در انتقال پیا

                                                                  
4. Hub 
5. Chalcone synthase 
6. Isopentenyl diphosphate isomerase 
7. Cyanate hydratase 



 )27-39( 1395 بهار، دهمسیزشماره  ،جمپن سال، فناوري گیاهان زراعیمجله علمی ـ پژوهشی زیست 36

 ,.Hugouvieux et al(اسید نقش اساسی دارد 

. هورمون آبسزیک اسید یکی از مهمترین )2001

گیاهی دخیل در تنظیم پاسخ گیاه به  هاي هورمون

هاي غیر زیستی و توسعه رشد و نمو است. این  تنش

هورمون همچنین داراي نقش مهمی در رسیدگی 

هاي  دانه، جوانه زنی بذر و تطبیق گیاه با تنش

. )Leung and Giraudat, 1998(غیرمحیطی است 

اخیرا نقش این هورمون در فعال سازي آنزیم فنیل 

آمونیا لیاز تحت تنش کادمیوم و افزایش بیوسنتز 

 Shakirova et(لیگنین در گندم گزارش شده است 

al., 2016( اگرچه تاکنون بیشتر نقش عوامل .

هاي  در کنترل ژن MYBرونویسی مانند خانواده 

گنین مورد مطالعه دخیل در بیوسنتز مونومرهاي لی

با  )Zhao and Dixon, 2011(قرار گرفته است 

اینحال مطالعات تکمیلی نشان داد که گونه گیاه و 

مرحله رشدي آن تاثیر زیادي در نوع همبستگی 

ونویسی مختلف با فرایند بیوسنتز فاکتورهاي ر

. در )Wang et al., 2016(مونومرهاي لیگنین دارد 

این مطالعه بررسی شبکه هم بیانی این ژن نشان داد 

داري با فاکتورهاي  هم بیانی معنی ABH1که 

لیگنین مانند رونویسی دخیل در تنظیم فرایند بیوسنتز 

ها نشان داده نشده  ها دارد (دادهMYBهاي  ژن

است). آنالیز شبکه همبستگی همچنین نشان داد که 

-pValue<10Eدار ( یک همبستگی مثبت و معنی

و مهمترین ژن رمز ABH1 ) بین ژن رمز کننده 06

کننده آنزیم در میسیر بیوسنتز لیگنین سینامیل کوآ 

که اشاره شد از بین  ردوکتاز وجود دارد. همانطور

بیشترین بیان مثبت را  CCRهاي افتراقی ژن  ژن

 CCRداشت. اخیرا گزارش شده که جهش در ژن 

% کاهش در مونومرهاي لیگنین 31ذرت موجب 

. کاهش )Tamasloukht et al., 2011(شود  می

در تنباکو نیز سبب کاهش بیوسنتز  CCRبیان ژن 

لیگنین و کاهش سرعت رشد در گیاه شده است 

)Yoon et al., 2015( مهندسی متابولیک با تغییر .

میزان بیوسنتز لیگنین به سلولز یکی از مهمترین 

هاي زیستی است. براي تولید  مراحل تولید سوخت

هایی با میزان بالاي  توده بیوانرژي استفاده از زیست

هاي آنزیمی و  لولز به علت نیاز کمتر به هضمس

شیمیایی در مقایسه با ترکیباتی با لیگنین بیشتر مقرون 

تر است. همبستگی بین ژن کلیدي مسیر  به صرفه

بیوسنتز لیگنین و مهمترین ژن شبکه همبستگی در بین 

توده متفاوت  سه رقم جو که از نظر میزان تشکیل زیست

کند که هرگونه تغییر در  ت میهستند این فرضیه را تقوی

 ABH1-Cap bindingمیزان بیان ژن رمزکننده 

protein تواند بر درصد تشکیل مونومرهاي لیگنین  می

نیز تاثیرگذار باشد. علاوه بر این ژن رمز کننده آنزیم 

) Accession number: 35_2480چالکون ایزومراز (

 ABH1-Capداري با  نیز همبستگی مثبت و معنی

binding protein  داشت. چالکون ایزومراز آنزیم

 Shinya et(کلیدي شروع بیوسنتز فلاونوئیدها است 

al., 2016(2فلاون- به ا 1چالکون- . این آنزیم تبدیل ا 

یزومراز کند. در واقع فعالیت آنزیم چالکون ا را تسریع می

به همراه آنزیم چالکون سنتاز تشکیل حلقه در ساختار 

کند. نتایج نشان داد که بیان  ها را تسهیل می فلاونوئید

توده  هاي ژن چالکون ایزومراز در دو رقم زیست ایزوفرم

توده  گیاهی بالا و متوسط نسبت به رقم جو با زیست

 دار مثبت بود. در صورتیکه در گیاهی کم به طور معنی

توده گیاهی بالا ایزوفرم مشابه با  رقم داراي زیست

Chalcone synthase WHP1  داراي بیان منفی و

دو ژن چالکون ایزومراز و  3بیانی دار بود. اگرچه هم معنی

-Yonekura(چالکون سنتاز قبلا گزارش شده بود 

Sakakibara et al., 2008(  با این حال تفاوت بیان

هایی از این دو ژن نشان داد که شار بیوسنتز  ایزوفرم

فلاونیدها براي ساختن ترکیباتی که در تشکیل رنگدانه 

ها مؤثر هستند با بیوسنتز لیگنین ممکن  یانینمانند انتوس

  .)Shinya et al., 2016(است تفاوت داشته باشد 

                                                                  
1. a chalcone 
2. a flavon 
3. Coexpression 
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هاي  دهند. از بین ژن نشان می هاي مسیر پروپانوئید. رنگ آبی و قرمز به ترتیب بیان مثبت و منفی را یک نماي شماتیک از ژن .5شکل 

enrich هاي سینامیل الکل دي هیدروژناژ سینامیل کوآ رودوکتاز و فنیل آلانین آمونیا هاي مختلف ژن شده مسیر بیوسنتز لیگنین بیان ایزوفرم

توده  ترانسفراز در هر دو رقم زیست متیل- 3- توده بالا افزایش بیان را نشان دادند. ژن کافوئیل کوآ طور معنی داري در رقم جو با زیست لیاز به

  دهد.شده را نشان می enrichهاي توده گیاهی کم کاهش بیان داشت. علامت ستاره بیان ژن گیاهی بالا و متوسط نسبت به رقم زیست

  

  گیري کلی نتیجه

هاي درگیر در متابولیسم  در این مطالعه نقش بیان ژن

RNA  و متابولیسم ثانویه و همچنین شبکه

ها در سه رقم جو داراي  بستگی میان این ژنهم

 توده زیست)، HOR216گیاهی بالا ( توده زیست

گیاهی  توده زیست) و HOR4555گیاهی متوسط (

یک مدل  5) بررسی شد. شکل S42IL107کم (

هاي  شماتیک از یک امضاي ترانسکریتومی براي ژن

دهد. در  دخیل در بیوسنتز لیگنین گیاه جو را نشان می

شکل از رنگ آبی براي افزایش بیان و رنگ این 

قرمز براي کاهش بیان استفاده شده است. از میان 

و  PAL ،CCR1هاي مسیر پروپانوئید ژن  ژن

CAD  میزان بیان و ژن  بیشترینباCCoAOMT 

مناسبی  هايتواند نشانگر میزان بیان می کمترینبا 

براي مهندسی ساختار لیگنین و تغییر نسبت ترکیبات 

  د. نباش و دیگر گیاهان زراعی جو در گنوسلولزيلی
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