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A B S T R A C T   
The rice (Oryza sativa) is part of the Poacea family and is one of the most important crops in 

the world. In this project, the presence of synteny in the clusters involved in the biosynthesis 

of secondary metabolites is known in the rice plant with 11 different species of Oryza and 3 

related species. Genome sequences of all studied species were received from the NCBI 

database, and then the genes involved in the biosynthesis of secondary metabolites, which 

were located in the specific clusters were retrieved from the planti smash database. All genes 

were selected to align against 13 other species to identify sequences which similar to rice gene 

clusters using blastn tools. To map the genes of each species with the genome of the same 

species, gmap software was used. In the last step, gene blocks with synteny were identified 

using MCScanX software. According to the results, the existence of synteny in the clusters 

was proven in O. rufipogom, O. punctata and O. sativa indica species. After identifying the 

common regulatory factors of gene clusters, it is possible to regulate the expression of all gene 

clusters simultaneously to produce more content for the final products. On the other hand, due 

to the Co-inheritance of the genes located in each cluster, it could be possible to transfer 

desirable gene clusters by producing substitution lines that carry that gene cluster. 
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  چكيده

گياهان زراعي در كل دنيـا   نيتر مهمو يكي از  باشد مي  poacea خانوادةجز  Oryza sativa با نام علمي برنجگياه 
ثانويه شناخته شـده   ي اوليه وها تيمتابولدخيل در بيوسنتز  هاي ژني خوشهدر اين پروژه وجود سينتني در ، باشد يم

 ـدر ا كه بدين منظـور خويشاوند آن بررسي شده است  گونة 3و   oryzaمختلف  گونة 11در گياه برنج با   يتـوال  ني
 صـورت  بـه كه  هيثانو يها تيمتابولدر سنتز  ليدخ يها ژندر ادامه  دريافت شد و  NCBI يبانك اطلاعات ها از آن

 ـكـه از طر  ييهـا  ژنشدند، در مرحله بعـد   افتيدر  planti smash تيسا وبقرار داشتند از  ژني  خوشه   پايگـاه  قي
 ريمشابه برنج در سـا  يها يتوال ييشناسا منظور به گريد گونة 13پژوهش انتخاب شدند را در تمام  نيا يبرا ها داده
 ـا يتـوال  وكـرده   دايپ blastnبا استفاده از  گريد گونة  منظـور  بـه شـدند.   دريافـت  NCBI سيتـاب يدرا از  هـا  ژن ني
همـه   يبـر رو  گرديد. همچنـين استفاده  gmap افزار نرماز  گونه همانمربوط به هر گونه با ژنوم  يها كردن ژن مپ
برنج  اهيدر گ هيثانو يها تيمتابول دكنندهيتول ژني  هاي خوشه يها ژن query كهيطور صورت گرفت  blastn ها ژن
 MCScanX افـزار  نـرم بـا اسـتفاده از   نيـز  آخـر   مرحلـة بودنـد. در   هـا  گونه 13 ريمعادل در سا يها ژن subjectو 

در  ژنـي   هاي خوشهنتايج بدست آمده وجود سينتني در اين  به توجه با مشخص شدند. ينتنيس يدارا يژن يها بلوك
تـوان بـا شناسـايي عوامـل تنظيمـي       مي ثابت شد.  O. sativa indicaو  O. rufipogom ،O. punctata گياهان

ها،  هاي آن خوشه دليل وراثت باهم ژن منظور مهندسي تنظيمي آنها بهره جست يا به هاي ژني به مشترك در خوشه
  هاي ژني مطلوب مبادرت ورزيد. هايي با جايگزين كروموزومي حامل خوشة ژني به انتقال خوشه با توليد لاين

گــروه بيوتكنولــوژي،  دانشــكده كشــاورزي،     . 1
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   مقدمه
يكي از اصلي ترين  Oryza sativa با نام علمي برنجگياه 

توسـط  سـال   5000 بيش از بايتقرزراعي است كه گياهان 
مردم  ياصل ي هايغذا ي ازكشود و ي ها مصرف مي انسان

طـور   بـه  شود كه در كل دنيا و بويژه قاره آسيا محسوب مي
ي در رژيم غذايي مـردم دنيـا از آن بـراي تـامين     ا گسترده

طوريكه كه بيش از  شود. به انرژي و مواد مغذي استفاده مي
 هـاي  نصف جمعيت جهان در حال حاضر از برنج در وعـده 

جنس  .)Zhou et al., 2002( كنند غذايي خود استفاده مي
oryza جز خانواده  poacea  گونـه   24باشد كـه داراي   مي

 دوها در اين جنس از لحـاظ ژنـوم بـه     گونه .استمختلف 
و تتـرا پلوئيـد    O. sativaاننـد  م )2n=24( ديپلوئيد  ةدست

)4n=48(  ماننــدOryza coarctata شــوند تقســيم مــي 
)Duncan and Vaughan, 2003.( تـرين   يكي از معروف

كه داراي زيـر   است O. sativa  ةهاي اين جنس گون گونه
 باشـد.  مي japonicaو   indicaهاي مختلفي از جمله گونه

  O. sativa indicaو   O. sativa japonica ةدو زيرگون
 هـا  منشـاء آن گرچه هردو مربوط به يك گونـه هسـتند و   ا

) Mb 385ژنـوم يكسـاني (  انـدازة  و  ذكر شده چينكشور 
 زراعـي،  طوركلي از لحاظ صفات مورفولوژيكي، هدارند اما ب

عملكرد و مقاومت به آفـات و   ،بيوشيميايي و فيزيولوژيكي
 .)Yang, 2014(تفاوت دارند هاي محيطي با يكديگر  استرس
 Oryza ختلفــي بــراي جــنسهــاي و خويشــاوندان م گونــه

هاي مختلفي را در  اندازهها  كه ژنوم آن است شناسايي شده
كوچكترين  . در اين بيندارند Mb1340تا  Mb266 دامنة

 اسـت   L. perrieri گونة خويشـاوند  ژنوم مربوط بهاندازة 
باشـد و مبـدا ايـن گونـه      مـي  Mb266ژنـوم آن   اندازةكه 

  E. crus-galliماداگاسكار ذكر شده اسـت. همچنـين گونـه    
هاي خويشاوند برنج اسـت   داراي بزرگترين ژنوم در بين گونه

ــوم آن   ــدازة ژن ــه ان ــياي   Mb1340ك ــدا آن آس اســت و مب
هـاي   از جمله گونه .)Guo et al., 2017(باشد  گرمسيري مي

اشاره  O. longistaminataتوان به  ديگر شناسايي شده مي
براي اولين بار از اين گونه  xa21داشت كه ژن مقاومت 

نـوعي بـرنج    O. barthiiجداسازي شـده اسـت. گونـة    
كـه نـام    O. puctataوحشي بـومي آفريقـايي اسـت و    

باشد به عنـوان علوفـه مـورد     ديگر آن برنج قرمز نيز مي

 ,.Nayar, 2014; Singh et al(گيرد  استفاده قرار مي

2018(.  
هستند كه  يآل باتيترك گروهي از هيثانو يها تيمتابول
 شوند يم ديتول ها يها و باكتر قارچ وانات،يح اهان،يتوسط گ
اين  ،هاي اوليه هستند ها متابوليت ساز اين مولكول كه پيش
 ـتول ايدر رشد، نمو  ماًيمستقها  متابوليت  سـم يمثـل ارگان  دي

هاي مختلف و  ها نقش اين متابوليتنقش ندارند. در عوض 
اكولوژيكي نظير دفـاع و   هاي در سازگاريفراواني از جمله 

و توكسـيني را در   ضـدباكتريايي هـاي   سيگنالينگ يا نقش
 ـثانو يهـا  تيمتابول .عهده دارند گياهان بر  لي ـدل بـه  زي ـن هي

 عيمتنوع، مـورد توجـه صـنا    يكيولوژيب يها تيفعال داشتن
 ـثانو يهـا  تياز متابول يبرخ .هستند يو كشاورز ييدارو  هي

و  گرهاشـــكار يبـــرا دهايـــو ترپنوئ دهايـــماننـــد آلكالوئ
ماننـد   گـر يد يكه برخ يهستند، در حال يسم اهخوارانيگ

عمـل   دانياكس يعنوان آنت به يفنل باتيو ترك دهايفلاونوئ
محافظـت   ويداتيدر برابـر اسـترس اكس ـ  گياه را كنند و  يم
 ـعلاوه بـر ا . )Teoh, 2016(د كنن يم  يهـا  تي ـمتابول ن،ي

 يا گونـه  نيو ب يا توانند در ارتباطات درون گونه يم هيثانو
جـذب جفـت    يبرا كهها  نقش داشته باشند، مانند فرومون

 يهـا  تي ـ. متابولگيرنـد  قـرار مـي  استفاده مورد دفع رقبا  اي
 يمـواد مغـذ   رهي ـو ذخ جـذب توانند در  يم نيهمچن هيثانو

كه به  اهانيدر گ نيانيآنتوس دينقش داشته باشند، مانند تول
ها كمـك   و جذب گرده افشان UVمحافظت در برابر اشعه 

ثانويه هاي  ديگر متابوليتهاي مهم  از جمله گروه د.نكن يم
هـا و پلـي    ترپنوئيـد  ،هـا  فلاونوئيـد  ،ها به آلكالوئيد توان مي
 يهـا  تي ـمتابول .)Osbourn, 2010( هـا اشـاره كـرد    كتيد
و  يكشـاورز  ،يـي دارو عيدر صـنا  ياديز يكاربردها هيثانو
 ـثانو يهـا  تياز متابول ياريدارند. بس يوتكنولوژيب  يدارا هي

 ـيمانند خواص ضـد م  يقو يكيولوژيب يها تيفعال  ،يكروب
هســتند. بــه عنــوان مثــال  يو ضــد التهــاب يضــد ســرطان

 گاسكارگل مادا وسيلة بهشده  ديتول نيستيكر نيو ديآلكالوئ
)Catharanthus roseusدرمـان سـرطان خـون     ي)، برا

 نيليس ـ يپن ـ كي ـوتيب يكه آنت ـ يحالشود، در  ياستفاده م
شود.  يم ديتول Penicillium chrysogenumتوسط قارچ 

 ـثانو يها تيمتابول هـا و   كـش  آفـت  دي ـدر تول نيهمچن ـ هي
و روتنون كـه توسـط    نيرتريمانند پ يعيطب يها كش علف
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هـا   كنتـرل حشـرات و كنـه    يو برا شوند يم ديتول اهانيگ
 ـثانو يهـا  تي ـمتابول ن،ي. علاوه بر اشوند ياستفاده م در  هي

هـا   كـه از آن  طوري بهكاربرد دارند،  يشيو آرا ييغذا عيصنا
ها و عطرها استفاده  طعم دهنده ،يعيطب يها عنوان رنگ به
در هاي ژني دخيل  مطالعه خوشه .)Wink, 2003( شود يم

ــراي   ســنتز متابوليــت هــاي ثانويــه فرصــت ارزشــمندي ب
ــت ــد     دس ــورده در تولي ــت نخ ــابع دس ــن من ــه اي ــابي ب ي

شوند را  هاي ارزشمندي كه در گياهان توليد مي بيومولكول
هدف اين پـروژه بررسـي وجـود سـينتني      ،كنند فراهم مي

هـاي   دخيـل در بيوسـنتز متابوليـت    هاي ژنـي  هفت خوشه
باشد  ميهاي خويشاوند آن  گونه 13بين گياه برنج و  ثانويه

كـه در صــورت اثبـات وجــود سـينتني بــين گيـاه بــرنج و     
عـلاوه بـر بهبـود     ،هاي ژني در اين خوشهآن خويشاوندان 

هاي آتي بـه   توان در پروژه ميچشم انداز تكاملي اين گياه، 
(پلـي كتيـدها و    هاي ثانويـه  افزايش توليد متابوليت منظور

در گيـاه   هاي ژني حاصل از آن خوشه ارزشمند آلكالوئيدها)
 برنج استفاده نمود.

  
  پيشينه پژوهش

توســط گياهــان توليــد  ثانويــه ارزشــمندي يهــا تيــمتابول
ي كيو اكولـوژ  يكيولـوژ يزيف يعملكردهـا كه در  شوند مي
هاي زنده و غير زنده  برابر استرسها از جمله واكنش در  آن

اين سنتز در بيومسئول  يها ژنكنند.،  نقش مهمي ايفا مي
هماهنگ در كنار هم قرار  انيب كي ياغلب برا ها متابوليت

كه  قرار دارند هاي ژني خوشهصورت  هو در واقع ب رنديگ يم
 ـ   خوشـه اين  هـا و   يدر بـاكتر طـور معمـول                              ههـاي ژنـي ب
هاي ژني  مشابه خوشه. شوند ميمشاهده  يا رشته يها قارچ

هـاي ژنـي دخيـل در     در گياهـان نيـز خوشـه    ،يوتيپروكار
 ري ـمطالعـات اخ  .وجـود دارد هـاي ثانويـه    بيوسنتز متابوليت

مضاعف شـدن   قياز طر يژن يها خوشه كه دهد ينشان م
هايي كه باعـث تغييـر عملكـرد در     وقوع موتاسيونو  ها ژن
 ,.Chen et al( ابنـد ي يتكامـل م ـ  شـوند  هـا مـي   ن ژناي

هـاي   سنتز متابوليت هاي دخيل در در ارتباط با ژن .)2019
 هـاي  ثانويه در ابتدا تصور بر اين بـود كـه در گياهـان ژن   

  هـاي  خوشـه صورت  ههاي ثانويه ب توليد متابوليت دخيل در
هاي دخيـل در توليـد    ژن ژني  هاي خوشه قرار ندارند و ژني

اي  تههاي رش ها و قارچ هاي ثانويه تنها در باكتري متابوليت
  هـاي  خوشـه شود اما در تحقيقات بعدي وجود اين  ديده مي

تا بـه   ،)Frey et al., 2009( در گياهان نيز تاييد شد ژني
هـاي دخيـل در    خوشه ژنـي حامـل ژن   20از  شيامروز، ب

 يهـا  هـا و خـانواده   در گونـه هاي ثانويـه   بيوسنتز متابوليت
در  يي مختلفيها مياند كه آنز شده ييساشنا گياهي مختلف
 ـثانو يهـا  تي ـسنتز انواع متابولمسير  دها،ي ـماننـد ترپنوئ  هي
 كيدروكسـام يه يدهايو اس دهايپروپانوئ ليفن دها،يآلكالوئ
 لوياز چند ك هاي ژني خوشه نيا ة. اندازكنند يم رمز يحلقو

 ـ   ريباز متغ لويباز تا چند صد ك  20از  شياسـت و از دو تـا ب
در  Avenacinمانند خوشـه ژنـي   وجود دارد.  ها ژن در آن

ژن  10 داراي(جـو ديپلوئيـد) كـه     Avena strigoseگياه 
نقـش   نيسـاپون نام  هب يترپن يترو در بيوسنتز نوعي  است
 يقـارچ  يهـا  مقاومت در برابر پاتوژن باعث ايجاد كه دارد
توسـط  . در تحقيقي كه )Elshafie et al., 2023( شود مي

Osbourn et al. )2010( در  ژنـي   خوشـة  پنج ،نجام شدا
هان مختلـف   در گياههاي ثانويه  ارتباط با بيوسنتز متابوليت

 ژني  خوشهعبارت اند از  ژني  هاي خوشهاين  شناسايي شد.
در  )DIBOA( توليد هيدروكساميك اسيد حلقويدخيل در 

ترپن در جـو و   تري ژني دخيل در بيوسنتز  هاي خوشه، ذرت
هـاي   خوشـه و  )avenacin & thalianol( ارابيدوپسيس

 momilactone( در بـرنج  ها ترپن داي بيوسنتزكنندة ژني

& phytocassane( ــا ــاط ب ــه. در ارتب ــي خوش ــاي ژن  ه
 ـهاي ثانو دخيل در سنتز متابوليت ةشد شناسايي ه در ايـن  ي

موجود در غلات  ژني  خوشه چهارتحقيق مشخص شد كه 
شوند و نقش دفاعي  ها توليد مي در پاسخ به تنش شده اشاره

 ,Frey et al., 2009; Osbourn( دارنددر گياهان حامل 

2010(. 

  
  پژوهش يشناس روش

ــروژه از   ــن پ ــنس   11در اي ــف ج ــه مختل  3و   oryzaگون
ي  گونه 11توالي ژنوم هر خويشاوند آن استفاده شده، در ابتدا 

ــف ــاتي   3و   Oryzaمختل ــك اطلاع ــاوند آن از بان  خويش
NCBI1 شد.  دريافتهاي زير مي باشند  كه شامل گونه  

                                                                             
1 https://www.ncbi.nlm.nih.gov  



  127            1403، پاييز 47پياپي  ،1ي، سال چهاردهم، شماره زراع اهانيگ يفناور ستيزنشريه علمي 

 

اســامي گونــه هــا، انــدازة ژنــوم و تعــداد  1در جــدول 
  است. ها آمده كروموزوم هاي آن

  
مورد استفاده، اندازة ژنوم و تعداد هاي  اسامي گونه .1جدول 

  هاي هر گونه كروموزوم
 گونه  اندازة ژنوم تعداد كروموزوم

2n=24 448Mb Oryza nivara 
2n=24 386Mb Oryza rufipogon 
2n=24 362Mb Oryza brachyanth 
2n=24 423Mb Oryza punctate 
2n=24 464Mb Oryza glumipatula 
2n=24 435Mb Oryza meridionalis 
2n=24 411Mb Oryza barthii 
2n=24 340Mb Oryza longistaminata 
2n=24 358Mb Oryza glaberrima 
2n=24 385Mb Oryza sativa japonica 
2n=24 385Mb Oryza sativa indica 
2n=34 603Mb Zizania latifolia 
2n=54 1,340Mb Echinochloa crus-galli 
2n=24 266Mb Leersia perrieri 

  
 ـثانو يهـا  تيدر سنتز متابول ليدخ يها در ادامه ژن  هي

 planti تياز وب سا قرار داشتند ژني  خوشه صورت كه به

smash1 كـه   ژني  هاي خوشهتعداد  انيدر م شدند، افتيدر
تنهـا   ،شـدند  يم ـ افتي O. sativa يبرا تيسا وب نيدر ا

 ـ خوشه  ـ  يهاي ژن در مراحـل   وانتخـاب   cds 5از  شيبـا ب
  هاي خوشه ستيل. شدند يبررس ينتينظر وجود س بعدي از

آورده  2در جــدول   مــورد اســتفاده در ايــن تحقيــق ژنــي
بـراي   پايگاههايي كه از طريق  ژن مرحله بعددر  .است شده

گونـه ديگـر    13اين پـژوهش انتخـاب شـدند را در تمـام     
 هاي  گونه سايرهاي مشابه برنج در  شناسايي تواليمنظور  به

و تـوالي   شناسـايي  blastn(v2.13.0)ديگر با اسـتفاده از  
شدند. خروجـي ايـن    دريافت NCBI پايگاهها را از  اين ژن
(بـراي هـر گونـه يـك      باشـد  فايل مختلف مـي  13مرحله 

هاي مربوط بـه هـر    ژن يابي مكانمنظور  فايل). در ادامه به
هـا بـا    ژن(در واقع همرديف كردن  گونه گونه با ژنوم همان

هــا بــر روي  مشــخص شــدن مكــان آن و ژنــوم آن گونــه
اسـتفاده   gmap2022.08.25 از نـرم افـزار   )هـا  كروموزوم

مـي   GFF3گرديد كه خروجي اين نـرم افـزار بـه فرمـت     
هاي خروجي مرحلـه قبـل بـا يكـديگر      در ادامه فايل باشد.

 bedبه فرمـت   GFF3پس از ادغام، فرمت  ادغام شدند و

                                                                             
1 http://plantismash.secondarymetabolites.org/  

و تبديل شد  bedtools (v2.31.0)2نرم افزار  با استفاده از
بـه   MCScanX(v3.3.2) در ادامه بـا اسـتفاده از برنامـة   

بـا   ابتـدا  .مورد استفاده قرار گرفتها  ظور بررسي سينتنينم
عمليات همرديفي همة ژن ها در  blastn استفاده از برنامة

در ايـم   كه طوري هبهاي مورد مطالعه انجام شد.  همة گونه
توليـد كننـده     ژنـي   هـاي  خوشههاي  ژن queryهمرديفي 
هـاي   ژن subject در گيـاه بـرنج و   هـاي ثانويـه   متابوليت

بـه   MCScanXنرم افـزار   گونه بودند. 13معادل در ساير 
فايل ورودي براي بررسي وجود سـينتني نيـاز دارد كـه     دو

نتيجـة همرديفـي بـا     و فايـل  bedاند از يك فايـل   عبارت
استفاده از نرم باشد. در آخر با  مي blastn ستفاده از برنامةا

هاي ژني داراي سينتني مشخص  بلوكMCScanX افزار 
منظور ترسـيم   به همچنين .)Wang et al., 2012( شدند

 Accusyn  از نــرم افــزاردســت آمــده  هنتــايج بــ نمــودار

(v2020.1)3 .استفاده شد  
  

 ديدر تول ليدخ يها هاي ژني ژن خوشه. 2 جدول
 هيثانو يها تيمتابول

 متابوليت توليدي ها تعداد ژن ژني  شماره خوشه

 كتيد پلي -نليگني 5 3

 ساكاريد 5 6

 كتيد پلي-ساكاريد 6 10

 آلكالوئيد-ساكاريد 10 17

 كتيد پلي 5 35

 ليگنين 5 45

 ساكاريد 5 46

  
  هاي پژوهش يافته

 MCScanXدست آمده نتايج نرم افـزار   هشكل شماتيك ب
كنيد  مشاهده مي 1در تصوير  Accusynافزار  را توسط نرم

كه در اين گراف هر بلوك نمايانگر يك كروموزوم در يك 
كد هر بلوك نشان دهنده كروموزوم  گونه خاص مي باشد،

هر كدام از خطـوطي كـه ايـن     و )3و گونه ميباشد (جدول 
وجـود   ةدهنـد  كننـد نشـان   مـي ها را بكديگر متصـل   بلوك

   .باشند ها مي سينتني ميان اين بلوك

                                                                             
2 https://bedtools.readthedocs.io/en/latest/  
3 https://accusyn.usask.ca/  
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 هاي اختصاري مربوط به هر گونه كد. 3جدول 

  كد  گونه
O. sativa japonica si 
O. brachyantha obr 
O. rufipogon oru 
O. nivara oni 
O. punctata opu
O. sativa indica osa  
L. perrieri lp  
O. barthii oba  
O. brachyantha ob 
O. glumipatula ogu 

  
هاي اوليه مشخص شـد كـه    با توجه به نتايج و بررسي

مورد  هاي ثانويه متابوليتدخيل در بيوسنتز   هاي ژني  خوشه
قـرار   12 و 4 ،1ة شمار هاي عمدتا روي كروموزوم ،مطالعه
 .O. meridionalis، Z هـاي  همچنين در بين گونه دارند.

latifolia،E. crus-galli،  O. longistaminata و O. 

glaberrima   سـينتني   مورد مطالعه هاي ژني خوشهبراي

از آنجايي كه موضوع اين پژوهش گياه برنج  .مشاهده نشد
 .12Oو  4، 1هـاي   مي باشد در ادامه بطور تنها كروموزوم

sativa japonica  كامل بررسي شدند.طور  به  
  

ــينتني ژن  ــي س ــنتز   بررس ــل در بيوس ــاي دخي ه
 O. sativa 1هاي ثانويه در كروموزوم شـماره   متابوليت

japonica  
در دسـت آمـده مشـخص شـد كـه       با توجه بـه نتـايج بـه   

سـينتني بـا      O. sativa japonica 1كروموزوم شـماره  
هـا   شـود كـه ايـن گونـه     ديده مـي  Oryzaگونه ديگر  پنج

 .O. punctate، O. sativa indica، O عبـارت انـد از   

brachyantha، O. barthii و O. rufipogon 2(شكل( 
 هشـت  متـابوليتي در   ژنـي   هاي خوشهبراي اين  سينتني و

 MCScanXنـرم افـزار    يخروج ديگر مشاهده نشد. ةگون
  است. آمده 3نيز در شكل كروموزوم  نيا يبرا

  

  
  Accusynتوسط نرم افزار   MCScanXنرم افزار  جينتا از بدست آمده خروجي  .1 شكل

 

 
  O. sativa japonica 1براي كروموزوم شماره  MCAcanXخروجي نرم افزار . 2 شكل
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  O. sativa japonica 1هاي قرار گرفته بر روي كروموزم شماره كلاستر .3 شكل

  
 گونه هر اختصاري يهاكد .4جدول 

  كد  گونه
O. sativa japonica  BAS  
O. punctate  OPUNC  
O. rufipogon  ORUF  
O. sativa indica  OsR  
O. brachyantha  OB  
O. barthii OBAR  

  
هاي انجام شده مشـخص شـد كـه     توجه به بررسيبا 
 1شـمارة   روي كرومـوزوم  6و  3 ةشـمار  هاي ژني خوشه

در توليــد  3 ةشــمار ژنــي  خوشــه .)4(شــكل قــرار دارنــد
در توليد سـاكاريد   6شماره  ژني  خوشهكتيد و  پلي-ليگنين

در ايـن  هاي ژن هـايي كـه    نقش دارد. همچنين عملكرد
 5نيـز در جـدول    ،قرار دارنـد  شمارة روي كرومزومخوشه 

  است. آورده شده
  

ــينتني ژن ــي س ــنتز   بررس ــل در بيوس ــاي دخي ه
 O. sativa 4هاي ثانويه در كروموزوم شماره  متابوليت

japonica 
هاي موجود  باتوجه به نتايج بدست آمده مشخص شد كه ژن

سينتني دارند  O. rufipogonدر اين كروموزوم تنها با گونه 
). همچنين 5گونه سينتني مشاهده نشد (شكل 12و در ساير 

هـاي ثانويـه روي    توليـد متابوليـت   17ژنـي شـماره     خوشه

آلكالوئيد - كروموزوم شمارة چهار قرار دارد و در توليد ساكاريد
ــرم افــزار  نقــش دارد. ــراي ايــن  MCScanXخروجــي ن ب

هاي ژني  است. بلوك نمايش داده شده 6كروموزوم در شكل 
شوند، در  بر اساس كد مربوط مشخص ميدر اين بخش نيز 

واقــع حــروف انگليســي تعيــين كننــدة گونــه بــوده و عــدد 
ايـن   5باشـد، در جـدول    دهندة شماره كرومـوزوم مـي   نشان

هايي كه  هاي ژن اند. همچنين عملكرد حروف مشخص شده
  است. آمده 7بر روي اين كرومزوم قرار دارند نيز در جدول 

  
ــينتني ژن ــي س ــل بررس ــاي دخي ــنتز  ه در بيوس

 O. sativa 12هاي ثانويه در كروموزوم شماره  متابوليت

japonica  
 12ژني كه روي كروموزوم شـماره    هاي در مورد خوشه

دارند، مشخص شد كـه   قرار O. sativa japonicaدر 
سـينتني   Oryzaبا سه گونة ديگر   ژني  هاي اين خوشه

 .Oو O. rufipogon ، O. punctateشامل كه  دارند

sativa indica بـراي  ديگـر  ة گون 10باشند. اما با  مي
 45هاي ژني شـمارة   ها سينتني مشاهده نشد. خوشه آن
ترتيـب در   روي اين كروموزوم قرار دارند كـه بـه   46و 

 ).7ها نقـش دارنـد (شـكل    ها و ساكاريد سنتز پلي كتيد

براي اين كرومـوزوم در   MCScanXخروجي نرم افزار 
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هاي ژني در اين بخش نيز بـر   وكاست. بل آمده 8شكل 
اساس شناسة موردنظر قابل تفكيـك هسـتند، در واقـع    
حروف انگليسي بيـانگر گونـه بـوده و عـدد آن نشـان      

ايــن حــروف  8دهنــدة شــماره كرومــوزوم، در جــدول 
هـايي كـه روي ايـن     است. همچنـين عملكـرد ژن   آمده

  است. آورده شده 9در جدول كرومزوم قرار دارند نيز 
 

  
  O. sativa japonica 1هاي داراي سينتني با كروموزوم شماره  گونه .1 شكل 

 
  O. sativa japonica 1هاي قرار گرفته بر روي كروموزم شماره  عملكرد ژن. 5 جدول

  عملكرد ژن
BAS73030.1 receptor-like protein EIX2 
BAS73034.1 cytochrome P450 72A15 
BAS73034.13 cytochrome P450 72A15 
BAS73036.1 cytochrome P450 (CYP72C)-like 
BAS73039.1 inactive protein kinase SELMODRAFT_444075
BAS74819.1 cytochrome P450 94B3 
BAS74821.1 cytochrome P450 94B3 
BAS74823.1 cytochrome P450 94B3-like 
BAS74828.1 UDP-glycosyltransferase 87A1 
BAS74829.1 cyclin-B1-1 isoform X2 

  

  
  O. sativa japonica 5 شماره كروموزوم با ينتنيس يدارا يها گونه .4شكل 

  
 ها كدهاي اختصاري گونه .6جدول 

  كد  گونه
O. sativa japonica  BAS  

O. rufipogon  ORUF  
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  O. sativa japonica 4كلاستر هاي قرار گرفته بر روي كروموزم شماره  .5شكل 

  
  O. sativa japonica 4  شماره كروموزم يرو بر گرفته قرار يها ژن عملكرد. 7 جدول

  عملكرد ژن
BAS88313.1 tropinone reductase homolog At2g29360 
BAS88316.1 primary amine oxidase-like 
BAS88317.1 primary amine oxidase-like 
BAS88326.1 UDP-glycosyltransferase 92A1 
BAS88330.1 UDP-glycosyltransferase 92A1 isoform X1
BAS88332.1 Os04g0271800 
BAS88333.1 UDP-glycosyltransferase 92A1-like 
BAS88338.1 UDP-glycosyltransferase 92A1 
BAS88341.1 UDP-glycosyltransferase 92A1-like 
BAS88343.1 hypothetical protein

  

  
  O. sativa japonica 12با كروموزوم شماره  ينتنيس يدارا يها گونه .7شكل 

C.17 
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  O. sativa japonica 12كلاستر هاي قرار گرفته بر روي كروموزم شماره  .8شكل 

  
 هاهاي اختصاري گونه كد .8 جدول

  كد  گونه
O. sativa japonica BAT  
O. punctate OPUNC  
O. sativa indica OsR  
O. rufipogon ORUF  

  
 O. sativa japonica 12 شماره كروموزم يرو بر گرفته قرار يها ژن عملكرد. 9  جدول

 عملكرد ژن
BAT16257.1 mannose/glucose-specific lectin 
BAT16260.1 mannose/glucose-specific lectin 
BAT16263.1 3-aminomethylindole N-methyltransferase-like 
BAT16266.1 cytochrome P450 76M5-like 
BAT16268.1 3-aminomethylindole N-methyltransferase 
BAT16271.1 putative methyltransferase At1g22800, mitochondrial 
BAT17819.1 serine carboxypeptidase-like 3 
BAT17828.1 cytochrome P450 81D1 
BAT17830.1 Cytochrome P450 family protein, expressed 
BAT17831.1 uncharacterized protein 
BAT17835.1 aspartic proteinase nepenthesin-1 

 
  و پيشنهاداتگيري  نتيجه

هـا   ميكروب توسطكه  هستند يمواد هيثانو يها تيمتابول
و از اين مواد براي رقابت با ساير شود  يم ديتول و گياهان
كننـد، ايـن    ها در محيط زندگيشان اسـتفاده مـي   ارگانيسم

دسته از مواد تاثيرات مختلفي بر روي گيـاه توليدكننـده و   
 هـا و گياهـان طيـف    ساير موجودات زنده دارند. ميكـروب 

كننـد كـه    توليـد مـي   اهـاي ثانويـه ر   وسيعي از متابوليـت 
تحريـك   ماننداي بيولوژيكي  هاي متفاوت و گسترده نقش

جـذب   ها، سيگنالينگ، ريزش برگ تشكيل ميوه، گلدهي،
 رقابت با ساير گياهـان بـر   گرده افشاني، منظور هحشرات ب

ــابع و  ــد   نقــشســر من ــده دارن ــر عه ــاعي را ب هــاي  دف
)Ramakrishna & Ravishankar, 2011(.   لازم بـه

به عنوان  هيثانو يها تياز متابول زين ها انسان ذكر است كه

 ها و مـواد مخـدر   آفت كش ،ييغذا يها دارو، طعم دهنده
هاي  مثال استفاده از متابوليت عنوان گيرند ، به نيز بهره مي

ها پيش شروع شده و از اين  مدتثانويه در صنعت دارو از 
عنـوان آنتـي    هاي مختلفي از جمله به ها در نقش متابوليت
هـا   داروهاي ضدسرطاني و ضـدعفوني كننـده   ها، بيوتيك

هزار  50تاكنون بيش از  .)Teoh, 2016 (شود استفاده مي
است كـه از   متابوليت ثانويه در قلمرو گياهان شناخته شده

ويـه در بـرنج   متابوليت ثان 276اين تعداد وسيع دست كم 
 هـا،  آلكالوئيـد  هـا،  كشف شده كـه شـامل اسـيد فنوليـك    

 Wang(شود  ها مي مشتقات آنها و  ها، استروئيد ترپنوئيد

et al., 2018(.  در  ي كـه متنـوع  هيثانو يها تيمتابولاين
هستند. به  ها و بافت ها مختص اندام شوند يم ديتول برنج

در  عمـدتاً  يدي ـترپنوئاي د يهـا  نيتوالكسيف عنوان مثال

C.45 

C.46 
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 ،هــا كيــفنول ديكــه اســ يبــرگ هــا وجــود دارد، در حــال
در عمــدتاً  دهايــترپنوئ يهــا و تــر اســترول دها،يــفلاونوئ

. )Friedman, 2013( دوجـــود دارنـــســـبوس بـــرنج 
 مانند  ،يعنوان عوامل دفاع به ايبرنج  هيثانو يها تيمتابول

هاي زنده و  شتن سايرو  آفات، ها يماريدر برابر ب مقاومت
 غير زنده نقش دارند يا در رشد و نمو گيـاه تـاثير دارنـد.   

 يكيولـوژ يبهـاي   از عملكرد يانواع مختلف نيها همچن آن
ــ يآنتـــ ،يكروبـــيضـــد م خـــواص ماننـــد  ،يدانياكسـ

دهنـد كـه از    را نيز نشان مي يو ضد التهاب كيتوتوكسيس
هـاي مختلـف ارتقـاي     اين خواص بيولـوژيكي در برنامـه  

 توان استفاده كرد سلامتي و پيشگيري بيماري مختلف مي
)Wang et al., 2018( ــژوه ــن پ ــداد . در اي ش از تع

شـناخته شـدة دخيـل در بيوسـنتز      ژنـي  محدودي خوشة
هـاي   شده و نتايج نشان داد كـه گونـه   ها استفاده متابوليت

هـا داراي سـينتني    هاي آن خوشه نزديك به هم براي ژن
هـا   بوده، ترديدي نيست كه اين روند تكامل در ساير گونه

هـاي ژنـي قابـل مشـاهده اسـت.       براي بسياري از خوشه
توان به روابط ژنتيكي بين  مي ها كه با مطالعه آن طوري به

گيري از  هاي ژني پي برد و با بهره ها براي آن خوشه گونه
هـاي   اين واقعة تكاملي براي اصلاح گياهان بر پايه روش

  برد. مدرن و به نژادي كلاسيك بهره
هاي ثانويه بررسـي   متابوليت ژني  هاي خوشهدر مورد 

هـا طـي    توان گفت كـه ايـن ژن   شده در اين پژوهش مي
بلكه نـوع  هاي مختلف پخش نشده  تكامل بين كروموزوم

(در واقع روي  اند حفظ شده ها نيز هاي حامل آن كروموزوم

با توجـه بـه    قرار دارند). 12 و 4 ،1هاي شماره  كروموزوم
هـاي   كروموزوم برنج سينتني با كروموزوم 3كه در هر  اين

O. rufipogon شـماره   ژنـي  هـاي   خوشه(شود  ديده مي
، )روي اين كروموزوم قـرار دارنـد  كه  46 و 3 ،6 ،17 ،45
گفت كه اين دو گونـه شـباهت ژنتيكـي بـالايي     توان  مي

تري دارند. همچنـين   داشته و همچنين نقطه انشقاق نزديك
و برنج  O. sativa indica  ،O. punctataهاي   بين گونه

 12 و 1 ةهاي شـمار  كه روي كروموزم  هاي ژني  خوشهدر 
سينتني ) 46و  45، 6، 3 ةشمار هاي ژني خوشهقرار دارند (
 .O 4اما در ارتباط با كروموزوم شـماره   شود. مشاهده مي

sativa japonica هـاي ژنـي   خوشـه كـه   با توجه به اين 
 O. rufipogonبـا گونـة  موجود در اين كروموزوم تنهـا  

 ژنـي   وشـه خكـه ايـن    بيان داشتتوان  مي ،سينتني دارند
  باشد. اختصاصي مي ژني  خوشهيك 

 ـ   دسـت آمـده در ايـن پـژوهش      هبا توجه بـه نتـايج ب
 O. rufipogomهاي موجود در گياه  شود ژن پيشنهاد مي

هـاي ژنـي    ها سينتني با خوشه كه در آن O. punctata و
هاي آتي مورد مطالعه بيشتري  مشاهده شد، در پروژه برنج

 يمـي عوامـل تنظ  ييبا شناسا توان يم. در واقع قرار گيرند
 ـ يهـا  مشـترك در خوشـه   منظـور   بـه  مـورد مطالعـه   يژن

وراثت بـاهم   يلدل به ياآنها بهره جست  يميتنظ يمهندس
 يگزينبـا جـا   هـايي  يـن لا يـد ها، با تول آن خوشه يها ژن

 ـ يهـا  به انتقال خوشه يحامل خوشة ژن يكروموزوم  يژن
كــه امكــان توليــد بــالاتري از متابوليــت هــاي مطلــوب 

 .يدمبادرت ورزارزشمند مدنظر را دارند، 
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