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زراعی   دانهبه   Brassica napusگیاه  یک  از   روغنی  عنوان  پس    مهم، 

قرار گرفته    گسترده ژنوم  بازسازی  اجدادش تحت  ایگونه   بین   هیبریداسیون

و به  .است ساز  تبیین   هایمتابولیت   تنوع  سازِزمینه  تکاملی   کارهای  منظور 

تحلیل براسیکا    هایژن   سیلیکواین   ایمقایسه  ثانویه،  گونه  سه  بین  افتراقی 

هم از  بعد  شد.  اولیه  انجام  توالی  از  کتابخانه  ESTگذاری  استفاده  با  ها 

توسط  Xوسیله جستجوگر بلاست ها به، کانتیگ EGassemblerافزار نرم

پروتئین   CLC Protein Workbenchافزار  نرم مقابل  غیر در  های 

نرم شدند.  واکاوی  ژن  بانک  آماره    IDEG6افزار  تکراری  -Audicو 

Claverie   ژن افتراقی  بیان  تعیین  برایبرای  شد.  استفاده  شناسایی   ها 

پارالوگارتولوگ و  و   Ensembl Plantsی  تارنمااز    ها،ها  شد  استفاده 

دو  هم توسط    جفت  هر  برای  دو  به  ردیفی    CLUSTALWپروتئین 

 هاسیستم   از   بسیاری  در  اولیه  گام  یک  DNA  موتیف  کشف  شد.  انجام

 و وب ابزار  MEMEاست، بنابراین وب سایت    ژن  عملکرد  مطالعه  برای

STAMP  به  اتصال  موتیف  کاوش  برای  DNA    شباهت تعیین  و 

پارالوگ توالی موتیف  معنیهای  تفاوت  نتایج،  استفاده شد.  بین ها  را  داری 

های کارکردی متابولیسم ثانویه و تنظیم رونویسی نشان داد. ژن درگروه  18

های دارای ژن   B. napusها در  های دخیل در تنوع گلوکوزینولات کثر ژن ا

گونه در  وارتولوگ  اجدادی  بودند  های  فرایندهای    آرابیدوپسیس  طی  که 

شده واگرا  درحالیتکاملی  ژناند.  بیشتر  شامل  که  رونویسی  تنظیم  های 

MYB28    وbHLH   گونه  دارای ژن در درون  بودند که  پارالوگ  های 

B. napus    دنبال به  و جهش،  تکثیر  نتیجه  در  آلو و  از  تغییرات حاصل 

یافته پلوئیدی  پلی عملکرد  ژنوم تغییر    منابع   ،B. napusاجداد    اند. 

پلوئیدی، پلی   ژنتیکی  پیامدهای  درک  در  سیلیکوبرای تحلیل این   ارزشمندی

  .کندمی  فراهم B. napus تکامل و اصلاح

 

کلیدی:واژه تحلیلپلوئیدیآلوپلی  های    سیلیکو،این  ایمقایسه   ، 

 . Brassica napus ،EST پارالوگ، هایژن  و ارتولوگ هایگروه

 

Brassica napus field plant, as an important oilseed, has 

undergone extensive genome reconstruction after 

interspecies hybridization of its ancestors. To elucidate 

the evolutionary mechanisms underlying the diversity 

of secondary metabolites, insilico comparative analysis 

of different genes between three Brasica species was 

performed. After assembling the preliminary EST 

sequence of libraries using EGassembler software, the 

contigs were analyzed by X-blast using CLC Protein 

Workbench software against non-redundant proteins 

databank. IDEG6 software and Audic-Claverie 

statistics were used to determine the differential 

expression of genes. To identify orthologs and 

paralogs, the Ensembl Plants website and CLUSTALW 

were used for a pairwise alignment for each pair of 

proteins. The discovery of the DNA motif is a first step 

in many systems to study gene function, so the MEME 

website and STAMP webtool were used to explore the 

DNA binding motif and determine the similarity of the 

motif sequences  of the paralogs. The results showed a 

significant difference between 18 genes in the 

functional groups of secondary metabolism and 

transcriptional regulation. Most of the genes involved 

in the glucosinolate diversity in B. napus have ortholog 

genes in the ancestral species and Arabidopsis, which 

have diverged during evolutionary processes. While 

most transcriptional regulatory genes, including MYB28 

and bHLH, have paralog genes that have been 

functionally altered within B. napus as a result of 

duplication and mutation following changes in 

allopolyploidy. The ancestral genome of B. napus 

provides valuable resources for insilico analysis in 

understanding the genetic consequences of polyploidy, 

evolution and breeding of B. napus. 
 

Keywords: Allopolyploidy, Brassica napus, 

Comparative analysis of insilico, EST, Ortholog groups  
and paralog genes. 

 »مقاله پژوهشی«                                                                                                                                            

 براسیکا با استفاده از  گونه  سه ثانویه  هایمتابولیت  تنوع  ساز  زمینه  کارهای تکاملیوساز

 های مرتبط سیلیکو ژن ن ای ایتحلیل مقایسه 

 

 1، پیوند حیدری*1شادی حیدری

 .دکتری، گروه اصلاح نباتات، واحد علوم و تحقیقات، دانشگاه آزاد اسلامی، تهران، ایران. 1

 (29/10/1400 :پذیرش خیتار -21/06/1400 :افتیدر  خیتار)
 

Evolutionary mechanisms underlying secondary metabolite diversity of the three 

Brassica species using insilico comparative analysis of the related genes 
 

Shadi Heidari1*, Peivand Heidari1 

1. Ph. D., Department of Plant Breeding, Science and Research Branch, Islamic Azad University, Tehran, Iran 

 (Received:  Sep. 12, 2021 - Accepted: Jan. 11, 2022) 
 

 

 Abstract چکیده



 ( 23-36) 1400 پائیز ،پنجمو یس  یاپی، پاولدهم، شماره یاز سال  ، یزراع اهانیگ یفناورست یز یمجله علم 24

 

 مقدمه
به  روزافزون  به  علاقه  از    B. napusنژادگرها  ناشی 

خوراکی،   روغن  تولید  برای  آن  از  گسترده  استفاده 
است.   صنعتی  مصارف  برای  همچنین  و  دام  خوراک 

دو ارقام  )  در  ژنتیکی،  00صفر  تغییر  دنبال  به  کلزا،   )
مح از  اروسیک  و  اسید  شده  حذف  بذر  روغن  توای 

به بذرها  در  گلوکوزینولات  توجهی  مقدار  قابل  طور 
غذایی  کاهش  وعده  و  روغن  بنابراین  است،  یافته 

حاصل از آن منابع ایمن در خوراک انسان و دام است  
این  2020متحد،  ملل  کشاورزی   و   خواربار  )سازمان   .)
های ژنتیکی برای دستیابی به ویژگی مفید  دستکاری 

دودر   به   ارقام  ژنتیکی  صفر  تنوع  توجهی  قابل  طور 
کلزا را کاهش داده است. بنابراین، در خانواده براسیکا  

از  به استفاده  جهت  ژنتیکی  تغییرات  ایجاد  منظور 
فعال    زیست  عنوان ترکیباتهای ثانویه آن بهمتابولیت 

از   نیاز است. یکی  در مصارف صنعتی به منابع جدید 
منابع  راه گسترش  بهای  آوردن  هژنتیکی،  دست 

بهآلوپلی  مصنوعی  با  پلوئیدهای  تلاقی  وسیله 
مولد  گونه   Brassicaو    Brassica rapaهای 

oleracea  وود(   (. 2009بارکر،    و  تاکبایاشی  و  است 
B. napus  یک    در   مهم  روغنی   دانه  دومین جهان 

مهمترین    ( وAACC  ،38=x4=n2گیاه آلوتتراپلوئید )
براسیک  جنس  زراعی  می گونه  از    باشد ا  که 

طبیعی   شدن  برابر  دو  و  اتفاقی  هیبریداسیون 
 .B( و  AA  ،20=x2=n2)  B. rapaها بین  کروموزوم

oleracea  (CC  ،18=x2=n2حاصل و )  تغییرات   با  
این  شده  روبرو  محیطی  پیچیده    در   تغییرات،   است. 
  و   شدهآن هارمزگذاری   ژنوم  در   طبیعی،   انتخاب  نتیجه
  اجدادش   از   آن  ژنتیکی  واگرایی  برای  هایی سرنخ
ومی   فراهم )وود  (.  2009بارکر،    و   تاکبایاشی  کند 

ژنوم   استنباط  کلزا مقایسه  و  آن  اجداد    ترکیبات   با 
  ژن در شناسایی تغییرات کارکردی ژنوم بین   موجودی

م  هاگونه  تکامل  طی  می ؤ در  وسیله  ثر  بدین  تا  باشد 
اق کلزا  ژنتیکی  تنوع  گسترش  در  آنها  از  دام  بتوان 

گونه   در  تنوع   وجود  نمود.  و  تنها ارقام  نه    روند   ها 

  کارایی   افزایش  باعث  بلکه  کندمی   تسریع   را   انتخاب
  عزیزی   و  )حیدری  شودمی   مطلوب  صفات  نشیگز
ای رایج  پلوئیدی پدیده (. پلی 2019پرست،    حق  و  نژاد

گیاهان گل  تکامل  تنوع  در  به  منجر  که  است  دهنده 
گونهگیری  زیستی و شکل  شود.  های جدید می سریع 

در    مختلف   های گونه  در   هایی ژن   عنوان به   هاارتولوگ 
می   نظر   حوادث   طریق  از   فقط   که   شوندگرفته 
ویافته  تکامل  زاییگونه    که  است  این  بر  فرض  اند 

  در   را  یکسانی   بیولوژیک  عملکردهای   هاارتولوگ 
در    ها پارالوگ  دارند.   مختلف   هایگونه  اینکه  ضمن 

با یک     شوند، می   ایجاد  تکثیر  رویدادهای  گونه 
می   را   جدید   عملکردهای  شناسایی تکامل    دهند. 

  و   نیروها  بررسی  را برای  هاژن  نامهشجره   هاارتولوگ 
کارهای و    از   هاییگروه   ایجاد   و   تکاملی  روند   ساز 

مشخص   عملکردهای  با  هاژن یکسان    بیولوژیک 
)کنین می در  1996بورک،    و  موشگیان  و  کند  این  (. 

سازوکارهایبه   پژوهش تبیین    تکاملی   منظور 
 ایمقایسه   ثانویه، تحلیل   های متابولیت   تنوع   ساز  زمینه
گونه  ژن   سیلیکو این  سه  بین  افتراقی  بیان  با  های 

ژن  تکاملی  روابط  بررسی  و  همولوگ  براسیکا  های 
 انجام شد. 

ابزاری    EST  1ای تجزیه و تحلیلی  روش مقایسه       
تواند در  ثر، کارآمد، نسبتاً ارزان و سریع است که می ؤ م 

توسط   صفات  تشخیص  برای  واگرا  تکامل  بررسی 
های پروتئینی که از دو یا چند ژن همولوگ مشتق  توالی 
ب شده  توالی ه  اند  شود.  برده  توالی ESTهای  کار    های ، 

به صورت تصادفی    ی هستند که ا نشده   ویرایش   کوتاه و 

  و   شده   انتخاب   cDNA  کلون   یک   5'یا    3'انتهای    از 
فراهم    گیاهان   در   رونویسی   پویا   ناحیه   از   درستی   درک 
تحلیل  درحال   . کند می  و  تجزیه  روش  از    ESTحاضر، 

به  زیادی ژن  تعداد بسیار  بیان  الگوی  طور  برای تجزیه 
استفاده   مختلف  تکاملی  و  تکوینی  مراحل  در  همزمان 

 
1. Expressed Sequence Tags 



 25 ...  کا یسه گونه براس هیثانو  یهاتیتنوع متابول ساز  نهیزم یتکامل یسازوکارهاحیدری و حیدری:  

 

 

  و   (. تاون 2005آتاناسوف،    و   و لونیسن   واسیلف شود ) می 
)   و   چونگ  ژنومیکس  2006مایتی،  از  استفاده  با   )
این مقایسه  تحلیل  و  دست ای  از  و  سیلیکو،  دادگی 

و    B. oleraceaپلوئیدی را در  پراکندگی ژن پس از پلی 
تفسیر توالی،    کردند و با استفاده از آرابیدوپسیس آشکار  

ژنوم  ژن  قطعات  در  شده  حفظ  را    B. oleraceaهای 
ژنومی   قطعات  که  دادند  نشان  و  کردند  شناسایی 
تبار   واگرایی  از  پس  شده،  برابر  سه  براسیکای 
آرابیدوپسیس و براسیکا از یک جد مشترک جدا شدند.  

از    ( با استفاده 2012حیدری، )   و   زنجانی   ملکی   و   حیدری 
شده از پایگاه  آوری های جمع داده   ESTتجزیه و تحلیل  

ژن  بیان  الگوی  هاروارد،  دانشگاه  به  داده  مربوط  های 
بررسی   گیاهی  گونه  چند  در  را  محیطی  شرایط  تغییر 

هایی با  برای شناسایی ژن  IDEG6کردند و از نرم افزار 
 ها استفاده کردند.  بیان افتراقی بین کتابخانه 

 

 ها مواد و روش 
اولیه  داده  بذر سه کتابخانه شامل    ESTهای  برگ و 

B. napus    واریتهpabularia   (BN238-Na  با  )
9768 EST ،B. rapa   (BR304-Ra با )9027 EST  
با  B. oleracea   (BO51-Olو    )7921  EST  

داده  گرفت.  قرار  تحلیل  و  تجزیه  پایگاه  مورد  از  ها 
اینترنتی  آدرس  با  هاروارد  دانشگاه    داده 

 (http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi  )
هر  جمع  گیاهان  شد.  در   سه آوری  نرمال    شرایط   گونه 

استاندارد  تیمارهای  تحت  و  تنش(  اعمال    در   )بدون 
از گرده افشانی  روز بعد   19ها، رشد کردند. غلاف  مزرعه 

 (DAP  )1   های  و برگ   نابالغ   جمع آوری شدند. بذرهای
استفاده شدند.   cDNA  های کتابخانه  جوان برای ساخت 

های زیست محاسباتی و ژنومیکس عملکردی  کتابخانه 
ژن پروژه  شاخص  گسترده های  طیف  در  از  ها  ای 

داده ارگانیسم  و  هستند  این  ها  در  موجود  زیستی  های 

 
2. Days After Pollination 

طور کارآمد توسط محققین مورد بررسی  ها به پایگاه داده 
می  )نرینکس قرار  لونیسن،    گیرند  نرم 2005و  از  افزار  (. 

EGassembler   هم توالی  برای    cDNAگذاری 
خوشه به  شد  صورت  استفاده  ای 
 (http://egassembler.hgc.jp  پیش مرحله  در   .)

شامل پاکسازی    ESTهای  سازی توالی پردازش، خالص 
ن تکرار، پوشاندن وکتور، پوشاندن اندامک  توالی، پوشاند 

هم  تطابق  و  درصد  با  توالی    cutoff  N≥95گذاری 
هم  مرحله  در  شد.  توالی انجام  در    ESTهای  گذاری، 

چند کانتیگ  یا  دو  شامل  شامل    EST ها  سینگلتون  و 
یک  )مسعودی دسته   EST فقط  شدند    و   نژاد   بندی 
شباهت 2006کاواشیما،    و   تونومورا  یافتن  برای  های  (. 

توالی  تمام  کتابخانه،  نرم   ESTهای  سه  افزار  توسط 
Egassembler   کانتیگ هم ها  گذاری شد. سپس همه 
از   استفاده  افزار    X-blastبا  نرم  در    CLC bioتوسط 

 E-valueهای غیر تکراری با  برابر پایگاه داده پروتئین 

  و   ر گرفتند )مکگینیس مورد تجزیه و تحلیل قرا   10≥5−
ژن 2004مدن،   شناسایی  برای  در  (.  افتراقی  بیان  با  ها 

نرم کتابخانه  از  آماره   IDEG6افزار  ها،  -Audic  و 

Claverie   ((http://telethon.bio.unipd.it/ideg6  
)رومولدی  شد  (.  2003دانیلی،    و   بورتولوزی   و   استفاده 

کتابخ توالی  هر  و سینگلتون  کانتیگ  به  مربوط  انه  های 
برنامه   اطلاعاتی    X-blastتوسط  منبع  برابر  در 

داده   پایگاه  از  شده  بارگیری    TAIRآرابیدوپسیس 
 (ftp://ftp.arabidopsis.org  تحلیل و  تجزیه  مورد   )

)باسل  گرفت  مارکز،    گلب   و   قرار  برای  2011و   .)
کاتالوگ دسته  طبقه بندی  ابزار  عملکردی،  بندی  های 

کاربردی مقایسه  و    GoMapMan  ای 
 (http://www.gomapman.org  شد استفاده   )

و  خروجی 2014روتر،    و   بابلر   )رامسک  از  های  (. 
Mapman   کاتالوگ توصیف  در  برای  مختلف  های 
های  توانند کاتالوگ ها استفاده شده است که می کتابخانه 

کاربردی را در چندین آزمایش نمونه کشف کنند. از نرم  
برای یافتن    Audic-Claverieو آزمون  IDEG6افزار  
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های افتراقی عملکردی در سه کتابخانه استفاده  کاتالوگ 
شناسی  های شناسایی شده به سه دسته هستی شد. توالی 

 ( طبقه   GO )1ژن  مولکولی(  و  سلولی  بندی  )بیولوژیک، 
برای  عملکرد  ژن   شناسایی   شدند.  با  ارتولوگ  های 

سایت  گونه   میان   در   یکسان  وب  از   Ensemblها 

Plants   (http://plants.ensembl.org  اساس بر   )
بر  سایت،  این  شد.  استفاده  فیلوژنی    اهمیت   روابط 

بهترین   در   جهانی   توالی   همردیفی   از   استفاده    شناسایی 
  اشتراک   دلیل به   کند و می   تأکید   2( BBHجهته )   دو   هیت 
  کاذب   بودن   مثبت   احتمال   پروتئین،   مشترک   های دمین 

BBH   های منظور شناسایی جفت به دهد.  می   کاهش   را  
  از   استفاده   با )   پروتئین   جفت   هر   برای   پارالوگ، 

CLUSTALW )  شد.   انجام   دو   به   ردیفی دو   هم   یک  
  شدند   گرفته   نظر   در   پارالوگ   صورتی   در   تنها   ها پروتئین 

  50  حداقل   و   1e>-20جفتی    همردیفی   value-e  که 
  ماکینو   و   برکوف -بودند )پرز  ردیف هم   ها مانده باقی   درصد 

  گام   یک   DNA  موتیف   (. کشف 2010لیزگت،    مک   و 
  ژن   عملکرد   مطالعه   برای   ها سیستم   از   بسیاری   در   اولیه 

و    اتصال   های مکان   شناسایی   در   حیاتی   نقش   است 
  یادگیری   به   که   دارد   3( TFBSs)   رونویسی   فاکتور 

  برای   . کند می   کمک   ژن   بیان   تنظیم   های مکانیسم 
از  پارالوگ   DNA  به   اتصال   موتیف   کاوش  ی  تارنما ها، 

MEME   (https://www.meme-suite.org/  )
  وزن   ماتریس   نام   به   احتمالی   مدل   استفاده شد که یک 

  موتیف   ماتریس   یا   4(PSWM)  موقعیت   -اختصاصی 
  در   موقعیت   هر   برای   را   بازها   توزیع   که   کند می   ایجاد 

 (TFBS مشخص   از   را   ها موتیف   تا   کند می   ( 
  جستجوی   پارامترهای   به   و   کند   متمایز ها  غیرموتیف 

)سین   نیاز   کمی  موتیف    10(.  2003تومپا،    و   ها دارد 
احتمال  ماتریس  فرمت  با  شده  سایت    5شناسایی  از 

 
1. Gene Ontology 

2. Bidirectional best hits 

3. Transcription Factor Binding Sites  

4. Position-specific weight matrix 

5. Probability matrix 

MEME  های  دانلود شد و برای شناسایی شباهت توالی
پارالوگ  ابزار موتیف  وب  از    STAMP  ها، 

 (http://www.benoslab.pitt.edu/stamp  استفاده  )
  وارد  موتیف  یک  از  بیش  STAMPدر  که  هنگامی شد. 
چندگانه، همردیفی   شود،    اتصال   های نمایه   های 

  این .  کند می   ایجاد   شباهت   درختان   و   خانوادگی 
مطالعه    از   ای مجموعه   روی   تکاملی   های رویکردها، 

  همچنین   و   تنظیمی   های ماژول   و   مرتبط   های موتیف 
  را   ورودی   های موتیف   در   ها افزونگی   و   ها شباهت   تشریح 
 (. 2007بنوس،    و   کند )ماهونی می   پذیر امکان 
 

 و بحث  نتایج
هم  توالی نتایج  تعداد    ESTهای  گذاری  شامل 
سینگلتن کانتیگ و  بها  میانگین  ههای  با  آمده  دست 
کتابخانه    EST  571-847طول   سه  ،  B. napusاز 

B. rapa وB. oleracea  آمده است.  1در جدول 
و    20/ 44)   1845درصد(،   25/ 15)   2457 درصد( 

  B. napus ،B. rapaکتابخانه  درصد( در 23/ 89)  1892
با    B. oleraceaو   همولوژی  در  ضعیفی  خیلی  سهم 

E-  10*1≤-5ها داشتند ) های موجود در پایگاه داده توالی 

value ها وجود نداشت.  ( و یا هیچ توالی مشابهی با آن
حا  که  در  ترتیب  به   6029ESTو    7182،  7311لی 

E-  10*1>-5همولوژی بالا یا متوسطی را نشان دادند ) 

value هایی  ، توالی 6تفسیر توالی   و   (. بر پایه نتایج تطبیق
دار برای هر پروتئین  که در نشان دادن همولوژی معنی 

داده  پایگاه  کاندیدای  در  خوردند،  عمومی شکست  های 
ژن  برای  ژنو  مناسبی  بیان  مقایسه  هستند.  جدید  های 

کارکردی    .Bو   B. napus  ،B. rapaژنومیکس 

oleracea    منابع تحلیل  و  تجزیه  از  استفاده    ESTبا 
ژن دخیل    18دار  دهنده تفاوت معنی این سه گونه نشان 

رونویسی   تنظیم  و  ثانویه  متابولیت  کارکردی  گروه  در 
 (. 2ها بودند )جدول  مرتبط با آن 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
1. Sequence Matching and Annotation 
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 . EGassemblerهای هر کتابخانه بر اساس خروجی نرم افزار . تعداد کانتیگ و سینگلتن1 جدول

 ها کتابخانه
B. napus B. rapa B. oleracea 

 برگ بذر برگ بذر برگ بذر

 ESTهای تعداد کل توالی
 ها تعداد کانتیگ

 درکانتیگ  ESTتعداد 
 تعداد سینگلتن 

 مشخصی ندارند hitهایی که کانتیگ
 مشخصی ندارند  hitهایی که سینگلتن

7895 
1061 
4613 
3282 
198 
654 

1873 
324 
546 
1327 
41 
123 

7534 
948 
4362 
3172 
156 
326 

1493 
136 
697 
796 
32 
147 

6923 
912 
3896 
3027 
214 
375 

998 
98 
456 
542 
17 
134 

 
و تعداد   B. oleraceaو  B. rapa ،B. napusهای دار بین کتابخانه ها با اختلاف معنی   EST تفسیر و سطح بیان. 2جدول 

EST .ها برای هر کتابخانه 
 B. rapa B. napus B. oleracea p-value فرایندهای سلولی  سلولی   اجزای  Putative identity فرآیندها  های ثانویه متابولیت 

ت 
ولا
زین
کو
گلو

 

نتز 
وس
بی

  
ت 
ولا
زین
کو
گلو

 

AG MYB28  75 23*  17*  0 فاکتور رونویسی  هسته-E3 

AG MYB29  12 15*  14*  0 فاکتور رونویسی  هسته-E5 

IG MYB34  17 11 8 25*  فاکتور رونویسی  هسته-E2 

AG MAM1  82 14*  16*  2 اسید   آمینو   زنجیره   سازی   طویل  کلروپلاست-E7 

AG CYP79F1  69 10*  12*  4 هسته   ساختار   تشکیل  شبکه آندوپلاسمی-E1 
IG   )گلوکوبراسیسین( ST5a  19 19*  5 14*  هسته   ساختار   تشکیل  غشا-E2 
IG   )نئوگلوکوبراسیسین( CYP81F4  37 15*  0 17*  هسته   ساختار   تشکیل  غشا-E3 

IG   (4- )هیدروکسی گلوکوبراسیسین CYP81F2  70 11 4 15*  هسته   ساختار   تشکیل  غشا-E3 
AG   )گلوکورافانین( FMOGS-OX1 -  8 28*  7 3 جانبی   زنجیره   تغییرات-E3 

AG   )گلوکوناپین( AOP2 -  45 9 24*  11 جانبی   زنجیره   تغییرات-E1 
AG   )پروگویترین( GSL-OH  ،9 28 29 39*  جانبی   زنجیره   تغییرات  واکوئل   سیتوزول-E2 

 E1-13 8*  4 2 نقل و انتقال  غشا  GTR گلوکوزینولات   نقل و انتقال  

  191 140 132    گلوکوزینولات   تنوع   در   دخیل   EST  های تعداد توالی 

ت 
یبا
رک
ت

  
لی 
فن

 

نتز 
وس
بی

  
ت 
یبا
رک
ت

  
لی 
فن

 

 MYC3  16 0 6*  0 فاکتور رونویسی  هسته-E2 

 MYC4  7 0 4*  0 فاکتور رونویسی  هسته-E8 

 E5-29 9 23*  21*  فلاونوئید   بیوسنتزی   فرآیند  غشا  CHI کوئرستین 
 E2-36 7 20*  18*  فلاونوئید   بیوسنتزی   فرآیند  شبکه آندوپلاسمی  Fe2OG dioxygenase کامپفرول 

 E2-5 1 13*  10*  پروپانوئید   فنیل   متابولیک   فرآیند  غشا   سینامیک   هیدروکسی   اسیدهای 
 E5-22 2 11*  4 لیگنان   بیوسنتزی   فرآیند  پلاسمودسما  C4H لیگنان 
 PLR       

  19 77 53    فنلی   ترکیبات   تنوع   در   دخیل   EST  های تعداد توالی 

AGsهای آلیفاتیک، ، گلیکوزینولاتIGsهای ایندولیک. ، گلیکوزینولاتp-value  به آمارهAudic-Claverie  .برای بیان متفاوت اشاره دارد 

 
کارکردی  ژن گروه  در  افتراقی  متابولیسم  های 
گلوکوزینولات   در  ثانویه  اصلی  زیرگروه  و  دو  ها 

پروپانوئیدها( قرار   ترکیبات فنلی )فلاونوئیدها و فنیل 
های بیان شده متعلق  گرفتند. بیشترین میزان رونوشت 

زیرگرو گلوکوزینولات به  کارکردی  به ه  ترتیب  ها 
به     B. rapaو    B. oleracea  ،B. napusمربوط 

رونوشت  دربود.  شایع  گلوکوزینولات   های  ها  بیوسنتز 
(GSLs)1    درB. napus  به گلوکوزینولات    مربوط 

 
1. Glucosinolate   

در   گلوکوزینولات    B. rapaآلیفاتیک،  به  مربوط 
در   و  رونوشت    B. oleraceaایندولیک  دو  هر 

آلیفاتیک و  ژن بیوسنتز گلوکوزینولات  در  های دخیل 
 (.  2ایندولیک شایع بودند )جدول 

 
 ها  های دخیل در بیوسنتز گلوکوزینولات ژن

های ثانویه  گروه متفاوتی از متابولیت  هاگلوکوزینولات 
غنی از نیتروژن و گوگرد هستند که از اسیدهای آمینه  

به  قندها  می و  )هایز دست  و  و  آیند  اگلستون،    کلهر 
آلیفاتیک    هاگلوکوزینولات (.  2008 گروه،  سه  به 
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از شده  ،  Valیا    Met ،Ala ،Leu   ،Ileمشتق 
شده    و آروماتیک مشتق  Trpایندولیک مشتق شده از  

می طبقه   Tyrیا    Pheاز   )کلیبنشتاین بندی    و   شوند 
محصولات مهم براسیکا از   (.2001و براون،    کرویمن 

غذایی و  اقتصادی  غنی   نظر  ویژه  به   GSLمنابع 
شده   تولید  ترکیبات  هستند.  آلیفاتیک  گلوکوزینولات 

های  دلیل فعالیت اخیراً به  GSLتوسط مسیر بیوسنتز  
و   سرطان  ضد  فعالیت  جمله  از  مختلف  مفید 

زا  اکسیدانی، دفاع در برابر آفات و عوامل بیماری آنتی 
به دیگر  برخی  در  و  گیاهان  خواص  در  حذف  منظور 

تغذیه  گواتروژنیکضد  و  مورد    ای  دانه  کنجاله  در 
گرفته قرار  تحقیقات  از  بالایی  )یونکورا توجه    و  اند 

  GSL(. بنابراین، درک از تنظیم بیوسنتز 2009سایتو،  
اطلاعات مفیدی برای مطالعه متابولیسم ثانویه گیاه و  
فراهم   کشاورزی  محصولات  ارزش  بهبود  نتیجه  در 

این می ژنتیکی  دستکاری  برای  بالقوه  اهداف  و    کند 
می  مشخص  نیز  را  بیوسنتز  محصول  مسیرهای  کند. 

GSL    مرحله طویل شدن مرحله مستقل،  شامل سه 
ساختار   یک  تشکیل  اصلاح    GSLزنجیره،  و  اصلی 

ژن  است.  متابولیسم  ثانویه  در  درگیر  های 
معنی   هاگلوکوزینولات  تفاوت  در  که    سه داری 

کتابخانه نشان داد به پنج دسته فاکتور رونویسی )سه  
تشکیل    ژن(، ژن(،  )یک  جانبی  زنجیره  شدن  طویل 

هسته جانبی  ساختار  زنجیره  اصلاح  ژن(،  )چهار  ای 
ژن(   )یک  گلوکوزینولات  ترنسپورترهای  و  ژن(  )سه 
بیوسنتز   در  دخیل  رونویسی  فاکتور  از  شدند.  تقسیم 

دادند شامل  گلوکوزینولات  نشان  بیان  اختلاف  ها که 
MYB28  ،MYB29    وMYB34   ای  هبودند. رونوشت
MYB28    وMYB 29   کتابخانه  درB. napus    وB. 

oleracea    به نشان    B. rapaنسبت  بیان  افزایش 
رونوشت     B. rapaکتابخانه  در    MYB34دادند. 

مشخصات   و  سطح  دادند.  نشان  بیان  افزایش 
برای    هاگلوکوزینولات  آرابیدوپسیس  در 

گلوکوزینولات آلیفاتیک با فاکتورهای رونویسی مانند  
MYB28  ،MYB29    وMYB76    و توسطMYB34  ،

MYB51    وMYB122    گلوکوزینولات ایندول  برای 
می  بوروتعیین  و  )سوندربی  (.  2010رو،    و  شود 

تگزارش  اخیر  کردهاهای  ژن یید  که  های  اند 
AtMYB28    وAtMYB29    آرابیدوپسیس در 

تنظیم به بیوسنتز  عنوان  رونویسی  اصلی  کننده 
  کنند )گیگولاشویلی گلوکوزینولات عمل می آلیفاتیک  

و 2007ویاتوسویچ،    انگکویست  و هارپر    و   تریک  (. 
 ( ترنسکریپتوم  2012هیگینز،  تحلیل  و  تجزیه  در   )

را که در بیوسنتز    MYB28ارتباطی، فاکتور رونویسی  
در    GSLآلیفاتیک   دارد    B. napusمشارکت 

ژن  از  نمودند.  متابولیسم  شناسایی  در  درگیر  های 
جانبی  ط زنجیره  شدن  تفاوت    GSLویل  که 

داد شامل    3داری در  معنی   1(MAM)کتابخانه نشان 
در   که  اختلاف    B. oleraceaو    B. napusبود 

داد.  معنی  نشان  دیگر  کتابخانه  با    GSLداری 
زنجیره  دارای  با  آلیفاتیک  مختلف  جانبی  های 

های مختلف است. یکی از مراحل این کشیدگی  طول
لدول که  آشود و تراکم  حاصل می   MAMتوسط ژن  

شود را کاتالیز  باعث افزایش طول مولکول آغازی می 
اتفاق    هاگلوکوزینولات کند که در تشکیل  می ایندول 
کومارنمی  )  و  لی  و  افتد.  تعیین  2019آگوستین،   )

با    MAMکردند که جهش از دست دادن عملکرد ژن  
محتوای کم گلوکوزینولات و بیان بیش از حد، منجر  

های تراریخته  آلیفاتیک در لاین   GSLبه افزایش کل  
ادامه آرابیدوپسیس می  در  سازی   ی مرحله طویل شود. 

ساختار   تشکیل  مرحله  کشیده،  آمینه  اسیدهای 
هسته گلوکوزینولا ژن ت  عملکرد  با    CYPهای  ای 
ها با بیان افتراقی دخیل در تشکیل  ژن   افتد.اتفاق می 

هسته  گروه    GSLای  ساختار  دو  هر  متابولیسم  در 
تفاوت   ایندولیک  و  آلیفاتیک  گلوکوزینولات 

های درگیر  کتابخانه نشان دادند. ژن   3داری در  معنی 
هسته  ساختار  تشکیل  متابولیسم  ای  در 

شامل    ها لات گلوکوزینو   CYP79F1آلیفاتیک 

 
1. Methylthioalkylmalate synthase 1   
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 .Bبا    B. oleraceaو    B. napus)اختلاف بیان در  

rapa هسته ساختار  تشکیل  در  و  ای  ( 
شامل    ها گلوکوزینولات  و    CYP81F4ایندولیک 

ST5a    اختلاف بیان در(B. rapa    وB. oleracea 
 .B)اختلاف بیان در    CYP81F2( و  B. napusبا  

rapa   )بودند. سیتوکروم    با دو کتابخانه دیگرP450  
(CYP79)   آمینه تبدیل  اسید  آلدوکسیم  به  را  ها 

پروتئینمی سایر  توسط  سپس  به    CYPهای  کند، 
می فرم اکسید  دیگر  ،  CYP81F4شود.  های 

CYP81F2    وST5a  تولید  به در  ترتیب 
هیدروکسی گلوکوبراسیسین و  -4نئوگلوکوبراسیسین،  

تشکیل از  پس  دارند.  نقش  ساختار،    گلوکوبراسیسین 
جانبی  زنجیره  واکنش   عمده  طوربه های  های  توسط 

می  اصلاح  هیدروکسیلاسیون  و  شوند.  اکسیژناسیون 
جانبی  ژن زنجیره  اصلاح  در  درگیر  که    GSLهای 

معنی  در  تفاوت  شامل    3داری  داد  نشان  کتابخانه 
FMOGS-OX  ،AOP2    وGSL-OH    .بودند
تغییر    Sاکسیژناسیون   یک  آلیفاتیک  گلوکوزینولات 

مونوکسیژناز   فلاوین  توسط  که  است  متداول 
FMOGS-OX   شود )اختلاف بیان در  انجام میB. 

oleracea    ایجاد در  و  دیگر(  کتابخانه  دو  با 
گلوکوناپین توسط دی   GSLگلوکورافانین نقش دارد.  
( از  AOPsاکسوگلوتارات )  2اکسیژنازهای وابسته به  

دار    هات گلوکوزینولا گلوکورافانین    Sاکسیژن  مانند 
می  ژن  تولید  کتابخانه    AOP2شوند.    B. napusدر 

معنی  بیان  ژن  افزایش  داد.  نشان  که    GSL-OHدار 
-2برای هیدروکسیلاسیون بوتنیل گلوکوزینولات به  

هیدروکسی بوتنیل گلوکوزینولات )پروگویترین( لازم  
کتابخانه   در  کتاب  B. rapaاست  دو  به  خانه  نسبت 

نشان   نتایج  بنابراین،  داد.  نشان  بیان  افزایش  دیگر 
درحالی می رونوشتدهد  افزایش  در  که  درگیر  های 

گلوکوزینولات بیوسنتز  آلیفاتیک  مسیر  های 
است،   شده  حفاظت  کتابخانه  سه  هر  در  پروگویترین 

های درگیر در بیوسنتز گلوکوناپین  ژن   B. napus در

در   و  داشتند  بیان  هیدروکسی  -B. rapa  4افزایش 
و  گلوکوبراسیسین  نئوگلوکوبراسیسین    گلوکوبراسیسین، 

های دخیل در مسیر بیوسنتز  ژن   B. oleraceaو در  
بیان داشتند.   افزایش  گلوکوبراسیسین  گلوکورافانین و 

هان و  )  و  نوگروهو  بین  2020پرویتاساری،  رابطه   )
آلیفاتیک   ترکیبات  بیان    GSLتولید  مشخصات  و 

را به این صورت نشان دادند    GSLا  های مرتبط بژن
در   گلوکورافانین  و  گلوکورافازاتین   Raphanusکه 

sativus   در بودند،  گلوکوناپین،  حالی غالب  که 
در   گلوکورافانین  و   Brassicaگلوکوبراسیکاناپین 

chinensis    .بود سطح    B. rapaفراوان  حاوی 
تمام   از  بود،    هاگلوکوزینولاتمتوسطی  موردمطالعه 

نشان  از  که  وراثت   .Bو    R. sativusدهنده 

chinensis    اساسی تغییرات  ژن،  بیان  الگوی  است. 
و   GRS1   ،FMOgs-ox1در زنجیره جانبی، به ویژه

AOP2    .داد نشان  را  گیاهان  این  میان  بر    افزون در 
رونوشت   بیان  افزایش  حاضر،  مطالعه  در  این، 

)GTRs(  1    درB. oleracea  بت به دو کتابخانه  نس
با افزایش رونوشت    دارد  که احتمال  دیگر مشاهده شد

دارد.  گلیکوزینولات  همبستگی  کتابخانه  این  در  ها 
تنوع  مطالعه که  است  داده  نشان  ژنتیکی  های 

های روغنی براسیکا  گلوکوزینولات در محصولات دانه
می  پیروی  وراثت  پیچیده  الگوی  توسط  از  و  کند 

کنترل مکان  )بیشتمی   چندین    و   گوپتا  و  شود 
مولکولی  2009رامچیاری،   اساس  کردن  روشن   .)
های  کننده گلوکوزینولات در گونه   های کد تکامل ژن 

توسط   آرابیدوپسیس  با  مقایسه  در  براسیکا، 
مختلف  پلی  انواع  ژنومی  معماری  و  ذاتی  پلوئیدی 

گونه است.  شده  پیچیده  براسیکا  براسیکاسه  های 
مثال  به آن   B. rapaعنوان  تقسیم  از  از  پس  ها 

برابر سه  واقعه  یک  را    آرابیدوپسیس،  ژنوم  سازی 
بازآرایی   ژنو  تکثیر  آن  از  پس  و  کردند  تجربه 

 
1. Glucosinolate transporter 
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کروموزومی در مقیاس بزرگ در طول دیپلوئیداسیون  
(. از  2005پسینکا،    و  کوچ   و  انجام شده است )لیزاک

ژنوم  رو  آلوتتراپلوئید  این   .Bو    B. napusهای 

juncea   پیچیده تر هستند و شناخته شده است  حتی 
محافظت بخش  شش  تا  را  که  اجدادی  ژنوم  از  شده 

می  )پنجابیحفظ  (.  2008بیشت،    و  جاگانات  و  کند 
های ارتولوگ از طریق  نتایج بررسی روابط تکاملی ژن 

های  نشان داد که اکثر ژن   Ensembl Plantsسایت  
گلوکوزینولات بیوسنتز  در  در  درگیر    B. napusها 

ارتولوگ  گونه دارای  سایر  در  و  هایی  اجدادی  های 
احتمال که  هستند  دنبال    دارد   آرابیدوپسیس  به 

رخ    آرابیدوپسیس   های اجدادی و از گونه   واگرایی ژنوم 
 (. 3  داده است )جدول

ژن    بیو ارتولوگ  در  درگیر  سنتز  های 
)زانگ و کیم و کیم،    B. rapaها از  گلوکوزینولات 

و 2009  )  B. juncea   موخوپادهایای   )شارما   و   و 
شده  2016گوپتا،   داده  نشان  آرابیدوپسیس  در   )

حفظ  از    های گونه   همه   در   ژن   یک   است.  موجود 
مشترک    طریق   از   که   بالا   توالی   تشابه   با   اجداد 

  دارد   احتمال شود،  می   شناسایی   ژنوم   مقایسه 
  روی   انتخابی خاص   فشار   دهنده این است که نشان 

که    است   همیشگی   و   شدید   آنقدر   ها ژن   از   برخی 
همولوگ  کاندید  وجود  ژن  هر  از  متعدد  های 

ژن  در  براسیکا  گلوکوزینولات  آلوتتراپلوئید  های 
می  بیوسنتز  انتظار  سازی  طویل  مرحله  رود. 

د تنوع  برای تولی   Metگلوکوزینولات مشتق شده از  
گلوکوزینولات و اتصال متابولیسم اولیه و تخصصی  

ژنوم  بنابراین،  است.  گونه حیاتی  حاصل  های  های 
ه  چندین  بیوسنتز  و شامل  ژن  هر  از  مولوگ 

می  نشان  که  است  و  گلوکوزینولات  فعل  دهد 
می  ژنتیکی  را  انفعالات  گلوکوزینولات  تنوع  تواند 

متابولیکی   مسیرهای  تکامل  و  دهد  شکل 
تنوع  اختصاص  برای  را  زمینه  اصلی،  متابولیسم  از  ی 

فعالیت  و  طبیعی  محصولات  های  شیمیایی 
آن  از  ناشی  می بیولوژیک  فراهم  اینها    حقایق   کند. 

  برجسته   را  عملکردگرا  ارتولوژیک  شناسایی   اهمیت
  عملاً   ارتولوگ   هایگروه  مطالعه  رو،  این   از   . کندمی

  نگهداری   و   حفظ   تکامل،   چگونگی   مطالعه
از    بیشتر  واگرایی   یا   و  هاژن   عملکردهای آن هاست. 

هم  تحلیل  و  تجزیه  بهطرفی  شناسایی  ردیفی  منظور 
مشخص نمود که    MYB28  ژن   های پارالوگ، دو ژن
 (. 1شدند )شکل   تنظیم و بیان B. napus در

 
 کتابخانه براسیکا و آرابیدوپسیس. 3های ژنی ارتولوگ در . تجزیه و تحلیل گروه3 جدول

 آرابیدوپسیس  B. napus B. rapa B. oleracea های ارتولوگ ژن
MYB28 
MYB29 
MYB34 

BnaC09g05300D 
- 

BnaA03g39790D 

- 
- 

Bra035954 

Bo9g014610 
Bo9g175680 
Bo2g161170 

AT5G61420 
AT5G07690 

AT5G60890 
MAM1 BnaC02g41790D Bra029355 Bo2g161100 - 

CYP79F1 
BnaC05g12520D 
BnaA06g11000D 
BnaA06g11010D 

Bra026058 Bo5g021810 
AT1G16400 
AT1G16410 

 
CYP81F4 BnaC01g01530D Bra011759 Bo1g004730 AT4G37410 

CYP79A2 BnaC09g50060D 
BnaA10g25130D 

Bra009100 
- 

Bo02541s010 
Bo9g177260 

AT5G05260 
AT5G35917 

FMOGS-OX1 BnaC09g13360D Bra027035 Bo9g037180 AT1G65860 
AOP2 BnaC07g36630D Bra038780 Bo7g107340 AT4G21200 

GSL-OH 

BnaA04g17890D 
BnaA04g17880D 
BnaC04g41490D 
BnaA03g15200D 

Bra022920 Bo4g173530 AT2G25450 
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 .CLUSTALW  از استفاده آلیفاتیک با گلوکوزینولات کننده تنظیم MYB28 دو پروتئین اسیدآمینه هایتوالی  . همردیفی1 شکل

 

توالی    موتیف  بررسی  سایت  نتایج  از  استفاده  با  ها 
MEME    و وب ابزارSTAMP نشان داد که موتیف ،  

که هر دو در    MYB28دو ژن پارالوگ    DNA  اتصال 
تواند به  این می  مشابه است.   برگی بیان شدند، غیر بافت  

  و   مجزا   این علت باشد که دو ژن بایستی عملکردهای 
  آلیفاتیک   گلوکوزینولات   بیوسنتز   کنترل   را در   پوشانی هم 
  و   به دنبال وقایع هیبریداسیون   دارد   کنند و احتمال   ایفا 

تکثیر یافته   تکامل   تکثیر  برای   یک   ژن   اند.    محرک 
  دهد تا می   اجازه   ارگانیسم   به   زیرا   است   تکاملی   نوآوری 

را   بیولوژیک   عملکردهای    تنوع   طریق   از   موجود 
  اولیه   ژنی   های   پارالوگ   به   کردن   تخصصی   بخشیدن و 

دهد. در مطالعه حاضر، افزایش سطح بیان    شرح   اضافی 
MYB28   های  های متعدد از ژن در گونه با وجود نسخه

پلی  است.  منطقی  ژ براسیکا  رویداد  نوم پلوئیدی  یک  ها 
ممکن   که  است  گیاه  تنوع  و  تکامل  برای  مهم  بسیار 

های  ها شود و ژن است منجر به تقویت یا افزونگی ژن 
تکراری با الگوهای مختلف بیان، مانند خاموش شدن یا  

ب  اجداد  عملکرد  با  مقایسه  در  قوی  آورد.  ه  بیان  وجود 
آلوپلی  مختلف  گیاهان  الگوهای  همچنین  بیان  پلوئید 
بافت  ژن   -خاص  از  را  توسط  شرایط  شده  کپی  های 

نتلتون،    و   سوانسون   و   دهند )اودال پلوئیدی نشان می پلی 
تعداد 2006   تاریخ   طول   در   حذف   یا   و   تکرار   زیادی   (. 
  جابجایی   یا   و   ناقص   عملکرد   تواند می   ژن   یک   تکاملی 

  ها همولوگ   نتیجه   دهد و در   نشان   را   ارتولوژیک   غیر   ژن 

  مختلفی   عملکردهای   است   ممکن   ختلف م   های ژنوم   در 
 . ( 1996بورک،    و   موشگیان   و   باشند )کنین   داشته 
 

 فنلی  های دخیل در بیوسنتز ترکیباتژن

که   فلاونوئیدها  بیوسنتز  در  دخیل  رونویسی  فاکتور  از 
( بود که در  MYC3اختلاف بیان نشان دادند شامل )

B. napus    ،گیاهان در  داد.  نشان  بیان  افزایش 
نقش اصلی را در    1( bHLH) فاکتورهای اصلی رونویسی  

می  بازی  بیولوژیک  مختلف  و  فرآیندهای  تجزیه  کنند. 
پروتئین   ژنوم  سیستماتیک  و  جامع    bHLHتحلیل 

های گیاهی انجام  بخوبی در آرابیدوپسیس و سایر گونه 
در    bHLHهای خانواده  شده است و تعداد زیادی از ژن 

را    bHLH1براسیکا شناسایی شده است و نقش برخی  
کننده مثبت بیوسنتز فلاونوئیدها گزارش  عنوان تنظیم به 

ژن  این  اصلی  عملکرد  وجود  این  با  کاملًا  کردند.  ها 
از طرفی تجزیه و تحلیل ژن  های  شناخته نشده است. 

دارای دو    B. napusدر    MYC3همولوگ نشان داد که  
های متمایز بذر و برگ بیان  بافت   است که در   پارالوگ 

سایت   نتایج  و  ابزار    MEMEشدند    STAMPوب 
موتیف  که  داد  است    DNA  اتصال   نشان  مشابه  آنها 

 (.  2  )شکل 
 

 

 
 

 

 
1. Basic Helix-Loop-Helix 
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موتیف شناسایی شده با فرمت   MEME .10با استفاده از وب سایت  MYC3پارالوگ  DNA به اتصال موتیف . نتیجه کاوش2 شکل

برای شناسایی  STAMP عنوان ورودی وب ابزار دانلود شد و به  MEME( از سایت Probability matrixماتریس احتمال )
 ها استفاده شد. های موتیف پارالوگشباهت توالی 

 
پارا ژن  چندین  پلی وجود  ژنوم  در  پلوئیدی  لوگ 

  در   B. napus  دهد که آنها احتمالاً در گونهنشان می 
که  شده   ایجاد   تکثیر   روند است  شده  مشخص  اند. 

در نتیجه سه    B. rapaدر    MYC3فاکتور رونویسی  
و   )زانگ  است  پارالوگ  سه  دارای  ژنوم  سازی  برابر 

( یک  2012)  هونگ،   و   چن  و  لی (.  2009کیم و کیم،  
کردند.    1( TT8)ژن   شناسایی  براسیکا  در    BrTT8را 

پروانتوسیانیدین  تجمع  رنگدانهکه  تجمع  و  در  ها  ها 
را    bHLHکند، یک پروتئین  پوسته دانه را تنظیم می 

می  شکد  پروتئین کندکه  سایر  به  زیادی  های  باهت 
bHLH    بیشتر تحلیل  و  تجزیه  با  دارد.  براسیکا  در 

که   داد  نشان  همچنین  آنها  ژن  در    BrTT8بیان 
ژن  دیررس  کنترل  بیوسنتز  مسیر    2( LBGs)های 

در   ژن  این  بیان  در  تفاوت  دارد.  نقش  فلاونوئید 

 
1. Transparent TESTA8   
2. Late Biosynthetic Genes   

ها ممکن است مربوط به رنگ زرد پوسته بذر  کتابخانه
مطلوب  براسیک کیفیت  با  صفات  از  زرد  دانه  باشد.  ا 

دانه  این،  گونه  از  پیش  است.  براسیکا  روغنی  های 
براسی گونه  در  دانه  پوسته  رنگ  ژن  کا  چندین 

سازونقشه اما  است،  شده  هنوز  برداری  مولکولی  کار 
و  و  کی  است.  )  ناشناخته  ژو،  و  مطالعه  2020و  با   )

  3مکان های همتوزیع کروموزوم و تجزیه و تحلیل ژن 
 .Bتکثیر ژن بعد از هیبریداسیون بین  نشان دادند که

rapa    وB. oleracea    گسترش اصلی  کار  و  ساز 
BnabHLH    داد نشان  بیان  تحلیل  و  تجزیه  است. 

گسترده به  BnabHLHsکه   بافتطور  در  های  ای 
مختلف گیاه وجود دارد و هفت الگوی اصلی تشکیل  

می می نشان  که  آنها  دهد  در  دهد  است  ممکن 
شرکت کنند. در    B. napusهای مختلف توسعه  جنبه

 
3. Synteny analysis of genes  
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تواند  این تحقیق پارالوگ  بشدت بیان شده در بذر می 
  bHLHبه درک ساز و کار مولکولی و تکاملی دخالت 

گونه   در  بذر  پوسته  رنگ  تشکیل  که    B. napusدر 
از  کیفیت روغن است کمک کند.    یک صفت مهم در

  B. napusیه که در کتابخانه  های ثانودیگر متابولیت
کتابخانه   به   B. oleraceaو    B. rapaنسبت 

می  داشت  بیان  ژن افزایش  به  در  توان  دخیل  های 
و   کامپفرول  و  کوئرستین  شامل  فلاونوئیدها  سنتز 

  1(HCAAهمچنین اسیدهای هیدروکسی سینامیک )
کتابخانه   در  ژن    B. rapaو    B. napusاشاره کرد. 

(CHI)2  بیوسنتز ژن    در   Fe2OGکوئرستین، 

dioxygenase domain-containing protein  
( ژن  و  کامپفرول  بیوسنتز  بیوسنتز    C4H)3در  در 

نشان   بیان  افزایش  سینامیک  هیدروکسی  اسیدهای 
)جدول   از  2دادند  فلاونول  کامپفرول  و  کوئرستین   .)

پلی  های فلاونوئیدی هستند. چندین فرآیند  فنلگروه 
جوانه فیزیول  مانند  گیاه  گرده،  وژیکی  رشد  بذر،  زنی 

آنتی  می سیستم  تسهیل  را  فتوسنتز  و  کنند  اکسیدانی 
اسیدهای هیدروکسی  (  2021،  رباجو  و   ارف  و   سینگ)

دسته  فنیل  سینامیک  یا  معطر  اسیدهای  از  ای 
پروپانوئیدها هستند که به بسیاری از فرآیندهای رشد  

های  های تنش و همچنین پاسخ گیاهان در برابر پاسخ 
کنند. رنو ژانگ و لی،  زیستی و غیر زیستی کمک می 

بیان ژن 2021) دادند که سطح  ها و محتوای  ( نشان 
متابولیت بیوسنتز  نسبی  مسیر  در  دخیل  های 

رنگ  تشکیل  در  فلاونوئیدی  را  زرد    B. rapaدانه 
های دخیل  که سطح بیان ژن شود. از آنجایی سبب می

بالا    B. rapaو    B. napus در سنتز فلاونوئیدها در
زمینه  مطالعه  این  در  بود  بیشتر  تحقیقات  برای  ای 

این فلاونوئیدها در تشکیل   مورد ساز و کار مولکولی 
های دخیل در  از ژن کند.  رنگ پوسته دانه فراهم می 

 
1. Hydroxycinnamic acids  
2 . Chalcone-flavonone isomerase 

3. Cinnamate-4-hydroxylase  

توان نام برد که در  را می   4( PLR)  ها ژن سنتز لیگنان 
کتابخانه  B. napusکتابخانه   سایر  به  ها  نسبت 

داشت.   بیان  از  لیگنان افزایش  بزرگی  گروه  ها 
اثرات  فنلپلی  که  هستند  کم  مولکولی  وزن  با  های 

برابر   در  گیاهان  و  بذرها  از  دفاع  در  تغذیه  ضد 
فریدگیاه  دارند.  )  و  خواران  گزارش 2009اسنودون،   )  
فلاونول   محتوای  که  اندداده  و    های گلوکوزینولات 
بشدت    محیطی   عوامل   سته به ژنوتیپ و توسط ب  گیاه 

می  تلاش   .کنندتغییر  خواهند  بنابراین  مفید  زمانی  ها 
که ژنوتیپ   بود  مختلفارزیابی    های برنامه  در  های 
باید    افزون شود.    انجام   زراعی   گیاهان   اصلاح این  بر 

مد  را  موضوع  داده   این  اکثر  که  داد  قرار    هاینظر 
  های پایگاه   به  ایده العا  فوق  سرعت  با   که  بیولوژیک

در می   سپرده   داده ویژه    نیازهای  به  پاسخ  شود، 
پدید  دانشمندان با صرف هزینه    اغلب   که  اند،آمده   و 

می   مسائل  به   طور به   وضعیت  این.  پردازند اختصاصی 
  محدود   را  بیولوژیک   های داده   سودمندی  جدی
  های باز لذا مزیت تجزیه و تحلیل چنین داده   . کندمی
کشف    توانند برایبزرگ، این است که می  مقیاس   در

و   و گی دوقایع  گیرند  قرار  استفاده  مورد  اهداف  به    ر 
سؤالات بیولوژیک متفاوت پاسخ دهند. از سوی دیگر،  

داده   مناسب  استفاده  این    کامل   بررسی  با   تنها  ها،از 
و    اطمینان  قابل  هاداده   یکپارچگی   و  کیفیت است 
کامل   ضمانت و    موضوع   یک   هاداده   بودن   کیفیت 
 است.  بیولوژی  در مباحث مهم
  در   عمده  مشکل  یک  محدود  ژنتیکی  تنوع       

  یک و  مدت  طولانی  انتخاب   چراکه  است  کلزا  پرورش
ژنتیکی  کاهش  به  منجر  طرفه است  تنوع  شده  .  آن 
نیاز  منابع مورد    بر   تأکید  با  کلزا  اصلاح  ژنتیکی 

  بیشتر   بذر   کیفیت   با  ویژگی   و   زیاد   روغن   محتوای
  وحشی   اشکال  کلزا  این،  بر  افزون.  کاهش یافته است

  . باشد  تنوع  طبیعی   منابع   بتواند   که  ندارد   طبیعی

 
4. Pinoresinol-lariciresinol reductase   
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  ویژگی   یک  بر   که  تنوعی   دامنه   از   خوب   شناخت
  مجموعه   از  درستی  درک   گذارد،می   اثر  مشخص

  از   تنوع  بهبود   برای   کند ومی   فراهم   را   موجود   های ژن
)   ضروری  انتخاب   طریق    و   حیدری   و  حیدری است 
  ه یپا  بر   گیاهان   از  انتخابی  چنین(.  2020نژاد،    عزیزی 
  محصولات   از   بسیاری  در   ژنتیکی   واگرایی 
نشان    پژوهشهای این  یافته   .است  بوده   آمیز موفقیت

ژن  اکثر  که  بیوسنتز  داد  در  درگیر  های 
در  گلوکوزینولات  ارتولوگ   B. napusها  هایی  دارای 
های اجدادی و آرابیدوپسیس هستند که  در سایر گونه 

  های اجدادی و از گونه   احتمالاً به دنبال واگرایی ژنوم
یافته   آرابیدوپسیس از طرفی  تکامل  مشخص شد  اند. 

که فقط در بافت برگی    MYB28که دو پارالوگ ژن  

متفاوتی داشتند که    DNAبیان شدند، موتیف اتصال  
آن می و همپوشان  عملکردهای مجزا  رقم  تواند  را  ها 

حالی  در  ژن  بزند،  پارالوگ  دو  دو    MYC3که  در  که 
اتصال   موتیف  شدند،  بیان  برگ  و  بذر  متفاوت  بافت 

یافته این  تواند به درک ساز و  ها می یکسانی داشتند. 
عملکرد    کار مولکولی  گونه  bHLHتکامل  های  در 

پوسته   رنگ  تشکیل  در  مهم  یک صفت  که  براسیکا 
مطالعه در مورد  بذر و کیفیت روغن است کمک کند.  

های همولوگ ناشی از  بیان و واریانس عملکردی ژن 
پلوئیدی از اهمیت اساسی برای درک بهتر ساز و  پلی 

متابولیت کنترل  پیچیده  ثانویهکارهای  این    های  در 
های  محصولات برخوردار است و امکان دستکاری ژن 

 کند. خاص برای مهندسی هدفمند را فراهم می 
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