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 که است جهان سطح در روغنی گیاهان ترین مهم از (Brassica napus) کلزا
 .باشد می نیز پروتئین حاوی چرب، اسیدهای غنی ذخایر بودن دارا بر علاوه
 به منجر تواندمی که است گیاه این رشد دهمحدودکنن عوامل از سرما تنش

 به حاضر، پژوهش در .شود گیاه درون در مولکولی لحاظ به وسیعی تغییرات
 چرب هایاسید سرما، تنش ،miRNA یها مولکول بین ارتباط بررسی منظور

-bna-miR164a، bra اسامی با miRNA یهامولکول ها،دیپیل و

miR5712، bra-miR5717، bna-miR6029، bna-miR6035، 
bna-N_miR2، bna-N_miR16 و سرما در جداگانه صورت به قبلاً که 

 ینبیشیپ سپس شدند. انتخاب بودند، شده بررسی چرب هایاسید بیوسنتز
 و هاآن یعملکرد رمسی وی شناسیهست بررسی هدف، های ژن بیوانفورماتیکی

 مولکول شد مشخص یجهنت در  .شد مانجا هانیپروتئ کنش برهم شبکه میترس
 هدفی هایژن بر تنظیمی اثر بر علاوه ،مؤثرند سرما تنش در که miRNA یها

 سرما به پاسخ در که SCRM2, HOS1, STZ GLP4, PP2CA همچون
 همچون دیگری هدف هایژن بر گذارند،تأثیر  دمایی محرک به پاسخ و

,KAS2 ,FAD8 ,FAD4 ,AAD3 FAD7,FAD2 مسیر در که 
 دیاس سمیمتابول نشده،اشباع چرب دیاس وسنتزیب مانند ولوژیکیبی فرآیندهای

 لیپید یسمکاتابول چرب، دیاس سمیمتابول ،چرب دیاس وسنتزیب ،اشباعریغ چرب
 اثر نیز دارند نقش یسلول لیپید سمیمتابول ،لیپید وسنتزبی ،دیپیل سمیلمتابو و یسلول
 هایژن ارتباط از حاکی نیز پروتئین-پروتئین هایبرهمکنش بررسی .دگذارن
  چرب هایاسید بیوسنتز در درگیر هدف هایژن با سرما تنش در درگیر هدف

 یهامولکول این بیان بررسی رو پیش هایپژوهش در یبعد گام بود.
miRNA  تنظیمی ارتباط وجود تا است سرما تنش درطی هدف یها ژن و 

 گیرد. قرار تربیش تأیید مورد آزمایشگاهی هایروش توسط  هاآن میان

 

 ،KEGG شناسی، یهست ،نیپروتئ-نیپروتئ کنشبرهم کلیدی: هایواژه
STRING . 

Rapeseed (Brassica napus) is one of the most important oil 
plants in the world. Not only it has rich sources of fatty 
acids, but also contains protein. Cold stress is one of the 
growth limiting factors for this plant, which causes 
massive molecular changes inside the plant. In this 
research miRNAs, bna-miR164a, bra-miR5712, bra-
miR5717, bna-miR6029, bna-miR6035, bna-N_miR2, 
bna-N_miR16 that previously had been studied separately 
in cold and fatty acid biosynthesis, were selected for 
investigation of the relationship between microRNAs, 
Cold stress, Fatty Acids and Lipids. Afterwards, 
bioinformatics prediction of target genes, investigation of 
gene ontology and their functional pathway and mapping 
of protein interactions network were performed. As a 
result, it was discovered that miRNAs which are effective 
in cold stress, beside regulation of target genes such as 
SCRM2, HOS1, STZ, GLP4, PP2CA, which are 
responsible for cold response and thermal stimulus-
response, also have regulatory roles on other target genes 
such as KAS2, FAD8, FAD4, AAD3, FAD7, FAD2 
which are involved in biological processes such as 
unsaturated fatty acid biosynthesis, unsaturated fatty 
acid metabolism, fatty acid biosynthesis, fatty acid 
metabolism, cellular lipid catabolism and lipid 
metabolism, lipid biosynthesis, cellular lipid 
metabolism. Evaluation of Protein-Protein Interactions 
revealed that there was a relation between the target genes 
involved in fatty acid biosynthesis and the target genes 
involved in cold stress. The next step for subsequent 
research is to investigate the expression of these miRNAs 
and their target genes during cold stress and further 
experimental verifications to prove the regulatory 
relationship between them. 
 
Keywords: Gene Ontology, KEGG, Protein-protein 
interaction, STRING. 
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 مقدمه
 منابع ترین مهم عنوان به( Brassica napus) کلزا

 شود، یم محسوب یصنعت و ییغذا مصرف یبرا روغن
 نییپا یدما جمله از یستیز ریغ هایتنش با اغلب
 یحت و اهیگ رشد در تأخیر آن امدیپ که است مواجه
 تیاهم لیدل به .(Chen et al., 2011) باشد یم مرگ

 سمیمکان یدبا یکشاورز و یستیز یها حوزه در نبات نیا
 دیتول در. شود درک کلزا در سرما به مقاومت یملکول

 تیمحدود كی عنوان به نیپائی دما ،یزراع محصولات
 مقاومت(. Andrews, 1987) گردد یم محسوب

 راتییتغ بر مشتمل سرما تنش مقابل در اهانیگ
 زانیم در رییتغ نیهمچن و ییایمیوشیب ،یکیولوژیزیف
 به منجر ماسر استرس .است اهانگی در ها ژن انیب

 بیترک رییتغ همچنین ،شود یم اهیگ نمو و رشد کاهش
 نشت باعث سلول یغشاها ییایمیش  و فیزیکی
 كیپروتوپلاسم انیجر آن دنبال به و شده تیالکترول
 دهد می رخ یسلول سمیمتابول در رییتغ و یافته کاهش

(Thomashow, 1999). ماسر به یبعد یها پاسخ 
 ن،یپروتئ و كینوکلئدیاس بیترک در راتییتغ صورت به

 اختلال و یمغذ مواد و آب تعادل م،یآنز لیتشک
4ستمیسفتو بیآس خاص طور به فتوسنتز،

1 (PSII) دیده 
 اهانیگ .(Chinnusamy et al., 2007)  شودمی

 درجه 2سرما به سازگاری فرآیند کمك به تواند   یم
 را (گرادسانتی درجه 85تا  0) نییپا یدماها حرارت
 Thomashow, 1999; Chinnusamy) دنکن تحمل

et al., 2010). و ها نیپروتئ بیترک در راتییتغ 
 کند می کمك که هستند هایی یسممکان غشا های یچرب

 ,.Takahashi et al) کنند حس را سرما ها سلول

 و یساختار منظر از پلاسما یغشا سیالیت .(2013
 اهمیت از آن یکیزیف و یکیمتابول نقش یبرا یعملکرد
 به بالا دمای در که پلاسما غشا .است برخوردار بالایی
 مانند ژل فاز  یك به پایین دمای در است عیما حالت

                                                                     
1. Photosystem II 
2. Cold acclimation 

 شیافزا به منجر هاغشا در دما کاهش ،شود یم تبدیل
 غشا در ثبات شیافزا و اشباعریغ یهایچرب سطح

 صورت به که دهد یم اجازه سلول به یجهدرنت شود یم
 Miquel et) کند ایجاد یسازگار ماسر با یکیمکان

al., 1993; M. Chen and Thelen, 2013). از 
 کامل طور به که سرما درک های یسممکان گرید

 های یرندهگ ،کلسیم یها کانال ،است نشده شناخته
 طور به است. ها ینئپروت-G و زهانایک با مرتبط
 نگیگنالیس آبشار كی ایجاد باعث سرما ،معمول

 نیپروتئ و میکلس جریان شامل واقع در که شود یم
 هایآبشار (،CDPKs) 3میکلس به وابسته هاینازیک

 جادیا به منجر نیهمچن و است( MAP) 4کینازی
 یكدیفسفات مانند یدیپیل نگیگنالیس یهامولکول

-می فسفات، اینوزیتول و لسرویلگ یلسآ ید د،یاس

 .هستند گذارتأثیر ها ژن انیب بر کل طور به که شود
-اندامك در که است یندهایفرآ شامل دیپیل وسنتزیب

 شبکه ها،دیپلاست مانند یسلول مختلف های
 از استفاده با و بوده توزولیس و (ER) 5یاندوپلاسم

 با چرب دیاس سنتز .شودمی انجام دهیچیپ یرهایمس
 شکل به فتوسنتز از حاصل یکربن جریان از هاستفاد

 پس و شودمی انجام دارد قرار دیستپلا در که رواتیپ
 از تر دهیچیپ چرب یهامولکول دیتول آن از

 به انتقال با ای دیپلاست در یچرب آسیل یرهایزنج
 گیرد.می صورت (ER) یاندوپلاسم شبکه و توزولیس
 سیلآ یها رهیزنج یبرا تقاضا اساس بر عمل نیا

 انجام گیاه نیاز با مطابق آن دیتول و شودیم میتنظ
-Ohlrogge and Jaworski, 1997; Li) شودمی

Beisson et al., 2013). یکیزیف دفاع خط نیاول 
 است. برگ یهاکولیکوت زنده، یهاتنش برابر در

 اهان،یگ یسلول وارهید در موجود سوبرین و کوتین
 موانع که هستند چرب دیاس از شده مشتق یمرهایپل

                                                                     
3. Ca dependent protein kinases 
4. Mitogen-activated protein 
5. Endoplasmic reticulum 
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 از را لسلو که آورندیم وجود به را یکیزیف و ییایمیش
 حرکت و کنندیم محافظت یخارج یهاپاتوژن
 Shepherd and) کنندیم کنترل ار آب گازها،

Wynne Griffiths, 2006). نینخست واقع در 
 کنندیم تجربه را تنش آور انیز اثرات که قسمتی

 میان یاصل مانع عنوان به که است پلاسما یغشا
 شود.یم گرفته نظر رد یخارج طیمح و سمیارگان

 پلاسما یغشا در یچرب ساختار / بیترک در راتییتغ
 عملکرد و ثبات حفظ یبرا یطیمح یهاتنش تحت
 نه كیولوژیب یغشاها ،یکلطور به است. یضرور غشا
 نقش لولس سمیمتابول و یهوموستاز حفاظت، در تنها
 و ها گنالیس صیتشخ در نیهمچن بلکه دارند، یمهم

 دارند اهمیت نیز، نگیالگنیس یآبشارها
(Steponkus, 1984; Z. Xin and Browse, 

 صورت به تواند یم سرما از یناش ژن انیب .(2000
 تا یکل طور به گذرا انیب .شود انجام مدت بلند ای گذرا
 سرما معرض در گرفتن قرار معرض در ساعت پنج

 یطولان انیب که ییها ژن که درحالی ،شود می دیده
 فعال سرما استرس یهادوره تمام در دارند،  مدت

 غلظت شیافزا با سرما تنش به اغلب اهانیگ .هستند
 باتیترک رییتغ ره،یزنج کاهش ،ییغشا عاشبا غیر دیپیل
 دهند یم پاسخ نیپروتئ /یچرب نسبت رییتغ ای و دیپیل
(Takahashi et al., 2013). در سرما تحمل 
 امکان 1دسچوراز های ژن کمك با تر پیشرفته اهانیگ

-Wada et al., 1990; Ishizaki) است ریپذ

Nishizawa et al., 1996).  
  RNA هایتوالی  ،microRNA  هایمولکول

 که هستند دینوکلئوت 44تا  48ی بیتقر طول به کوچك
 کد رای نیپروتئ نوع چیه شده، کد موجود ژنوم توسط

 پس ژن انیب مهمی ها کننده میتنظ عنوان به و کنند ینم
 اند شده شناخته جانوران و اهانیگ دری سیرونو از
(Bartel, 2004). هایمولکول  microRNA ژن انیب 

                                                                     
1. Desaturases 

 بیتخر ای ترجمه مهار قیطر از را ها وتیاروکی در
 اکثر هدف نواحی .کنند یم میتنظ mRNA  هایتوالی

 در اغلب ،اهانیگ در  microRNA  هایمولکول
 در ندرت، به و بوده (ORF) 2باز خوانش چارچوب

UTR 5′ی انتها
3، ′9 UTR هایتوالی در ای RNA 

 Megha, Basu, Joshi, et) دارند وجود  کنندهکد ریغ

al., 2018). هایمولکول  microRNA  طریق از 
 ای و هدف mRNA هایتوالی  کردن قطعه قطعه

 اعمال را خود تنظیمی فعالیت ترجمه، از جلوگیری
  هایمولکول .(Unver et al., 2009) کنند یم

microRNA    توسط و دارند  4زاد درونمنشأ RNA 

pol II هایژن روی از MIR نیا که شوند یمی سیرونو 
 سنجاق ساختار و شود یم دهینام Pri-miR محصول

ی انتها در و  Aی پل دم آن  9′ی انتها در و داشتهی سر
 microRNA  هایمولکول پردازش دارد. کلاهك ′5

 شود می انجام هسته در Dicer-like توسط اهانیگ در
-Pre به Pri-miRNA عمل نیا جهینت در که

miRNA های مولکول تینها در و شود یم لیتبد 
 microRNA بالغی دینوکلئوت 48-41ی ا رشته دو 

 از یکی سپس شود، می منتقل سیتوپلاسم به و دشدهیتول
RISC کمپلکس در microRNA رشته دو

 قرار 5
 اتیخصوص براساس رشته كت انتخاب رد،یگ یم

 جفت قیطر از بالغ microRNA است.ی کینامیترمود
 باعث هدف mRNAی هاتوالی با کامل یای نسب شدن
 سمیمکان دری دیکل عامل شود. یم ترجمه مهار ای هیتجز

 هدف ژن نیب مکملی بازها وجود miRNAی کارکرد
 شرایط در گرفتن قرار محض به گیاه است. miRNA و

 در رای راتییتغ محیطیی ها علامت یافتدر و تنش
 تغییر اتفاقات نیا ازجمله کند،یم ایجاد مولکولی سطح

  است. microRNA  هایمولکول بیان در

                                                                     
2. Open reading frame 
3. Untranslated region 

4. Endogenous 

5. RNA-induced silencing complex 
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  هایمولکول از یادیز تعداد ر،یاخ یها دهه در
microRNA 1بالا ییکارا با ژنوم یابی یتوال توسط 

 Meyers et al., 2006; Sanei and) اند شده شناخته

Chen, 2015). هایمولکول  microRNA نقش 
 و برگ گل، شامل اهانیگ رشد یها دنیفرآ در یمهم
 دارند آوندی رشد و فاز انتقال شه،یر آغاز بذر، رشد

(Moreno-Risueno et al., 2012). ن،یا بر علاوه 
 به پاسخ در نیهمچن microRNA  هایمولکول
 ،کیخش ،ماسر مانند ،زیستی غیر ای یستیز یها استرس
 .(Seo et al., 2013) دارند نقش ونیداسیاکس ،شوری
  هایمولکول وژنزیب کنترل که ییها سمیمکان مطالعه

microRNA، اهانیگ در ها آن تیفعال سطح و بیتخر 
  .است مهم یقاتیتحق حوزه كی دهد، یم نشان را

  هایمولکول نقش مورد در اندکی مطالعات همچنین
microRNA سمیمتابول و چرب یدهایاس بیوسنتز در 

 است. شده انجام کلزا در سرما با ها آن ارتباط و دیپیل
 اهداف اندکهآورده یرو ییها روش به محققان امروزه

 انجام از قبل را  microRNA  های مولکول
 گزاف های  نهیهز و زمان صرف و یتجربی ها شیآزما
 باعث توانند یم ها روش این واقع در کنند. نییتع دقت به

 microRNA  هایمولکول  عملکرد بهتر چه هر درک
 ها آن اثرات ینیب شیپ هنتیج در و یستیز دهایرون در

 متعددی ینیبشیپ ابزارهای اساس نیهم بر گردند.
 یاحتمال شکن برهم ابتدا در محقق تا است هشد ایجاد

 ابزارها نیا با را microRNA  هایمولکول و ها ژن
 این تجربی یساز تأیید به سپس و ینیبشیپ

 Riffo-Campos) بپردازد ها آن اثبات و ها کنش برهم

et al., 2016). علم شرفتیپ با ریاخ یها سال یط 
 ییشگویپ یمحاسبات متعدد یابزارها ك،یوانفورماتیب

 یمعرف microRNA  هایمولکول یبرا هدف کننده
 و خود خاص یها تمیالگور از استفاده با که است شده
 براساس یمتعدد  هدف هایژن ،یژگیو نیچند یبررس

                                                                     
1. High throughput sequencing 

  های مولکول مجموعه یبرا رفتهگ نظر در ازیامت
microRNA کنند یم یمعرف (Akhtar et al., 

 یالگو شامل ها یژگیو نیا از یبرخ(. 2015
-miRNA دیبریه یکینامیترمود یداریپا ،یشدگ جفت

mRNA 2آزاد انرژی حداقل براساس (MFE)، یبررس 
 نیچند حضور یبررس و موردنظر یتوال یشدگ حفاظت

 ,Min and Yoon) باشد یم هدف در مکمل گاهیجا

 کمك با تا است شده سعی حاضر پژوهش در .(2010
 برای پروتئینی شبکه آنالیز و بیوانفورماتیکی هایابزار

 microRNA  هایمولکول ارتباط  کلزا، در بار اولین
 مرتبط فرآیندهای در که هایی پروتئین با سرما، در دخیل

 هستند کلیدی نقشی دارای ها لیپید و چرب های اسید با
 قرار بررسی مورد ند،مؤثر نیز سرما در همزمان طور به و

 سلولی درون ارتباطات این از تری جدید ابعاد تا گرفته
 د.شو آشکار

 

 ها روش و مواد
 ها miRNA انتخاب

  های مولکول یکیوانفورماتیب یبررس هیپا بر قیتحق نیا
microRNA کمك به ها آن بالقوه هدف های ژن و 

 و وب تحت افزارهای نرم در موجود های تمیالگور
Stand alone انتخاب .است  گرفته صورت 

 از استفاده با بررسی مورد  microRNA  های مولکول
 کمكبه که گذشته تحقیقات در موجود های دهدا

 و سرما تنش زمینه در 3جدید نسل یابی توالی تکنیك
 بررسی با نهمچنی و گرفته صورت چرب های اسید

 miRBase (http://miRbase.org/) داده پایگاه
  هایمولکول اساس این بر .(8 )جدول گرفت انجام

microRNA  اسامی با bna-miR164a، bra-

miR5712، bra-miR5717، bna-miR6029، 
bna-miR6035، bna-N_miR2، bna-

N_miR16 شدند. انتخاب بررسی منظور به 
 

 
 

 

 

                                                                     
2. Minimum free energy 

3. Next Generation Sequencing 
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 شدههمراه منابع مورد بررسی قرار گرفتهانتخابی مرتبط با تنش سرما و اسیدهای چرب به microRNA  هایمولکوللیست  .8جدول 
 miRNAs شده گیاهان بررسی منابع

(Hu et al., 2006; Hu et al., 2008; Yu et al., 2011; Wang et al., 2016; Megha et al., 2018) Brassica napus 
Brassica rapa 

bna-miR164a 

(Yu et al., 2011; Wang et al., 2017; Megha et al., 2018) Brassica napus 
Brassica rapa 

bra-miR5712 

(Yu et al., 2011; Wang et al., 2016; Megha et al., 2018) Brassica napus 
Brassica rapa 

bra-miR5717 

(Zhao et al., 2012; Wang et al., 2016; Wang et al., 2017; Megha et al., 2018) Brassica napus bna-miR6029 
(Zhao et al., 2012; Wang et al., 2016; Wang et al., 2017; Megha et al., 2018) Brassica napus bna-miR6035 
(Megha et al., 2018) Brassica napus bna-N_miR2 
(Megha et al., 2018) Brassica napus bna-N_miR16 

 
 فیلوژنی درخت رسم و شدگی حفاظت بررسی

کاندید با استفاده از  microRNA  هایمولکولانتخاب 
 Brassicaنتایج تحقیقات گذشته که بر روی دو گیاه 

napus ،Brassica rapa  انجام شده بود صورت
 یشدگحفاظتی بررس منظور بهگرفت، بنابراین 

در سایر اعضای خانواده  microRNA  هایمولکول
Brassicaceae،  شاملBrassica napus ،

Brassica rapa ،Arabidopsis thaliana ،
Arabidopsis lyrata، Camelina sativa  ابتدا با

هر  یتوال miRBaseاطلاعاتی  گاهیاستفاده از پا
دست آمد و  هب microRNA  هایولکولم کدام از
 X  MEGA افزار و نرم ClustalW روش سپس با

نجام ا 1(NJ) یگیهمسا -اتصال شبا رو یفیهمرد
رسم  درخت فیلوژنتیکی صورت به تکاملی روابطو  شد

 ,.Yang et al., 2012; Pandey et al)شد 

2013; Kumar et al., 2018). 
 

  هدفی هاژن گویی پیش

 انجام افزار نرم سه کمك به هدف های ژن بینی پیش
  psRNATarget افزار نرم کمك به منظور این به شد.

 DFCI Gene Index از استفاده با 4082 نسخه

(BNGI, version 5) شناسایی کلزا، گیاه به مربوط 
 صورتبه افزار نرم این شد، انجام هدف های ژن

 در هدف های ژن شناسایی منظور به اختصاصی
 .(Dai et al., 2018) است شده طراحی گیاهان

                                                                     
1. Neighbor-joining 

 آن وجود صحت و ژن عملکرد به بردن پی منظور به
BLASTn در ها توالی NCBI گرفت. صورت 

 بینی پیش RNAhybrid افزار نرم از استفاده با همچنین
 های مولکول با هدف های توالی هیبریداسیون

microRNA آزاد انرژی حداقل براساس (MFE) 
 در و (Rehmsmeier et al., 2004) شد انجام

 کمك به اهداف بینی پیش نهایی، تأیید جهت نهایت
 ,.Mann et al) شد انجام IntaRNA افزار نرم

 پارامترهای از استفاده با مراحل کلیه (.2017
 گرفت. انجام هاافزار نرم در فرض پیش
 
 هایژن عملکردی مسیر و یشناس یهست یبررس

 هدف

 (GO) 2شناسی هستی بررسی و بندی دسته شناسایی،
 3عملکردی مسیر شناسایی همچنین و هدف های ژن
 نویسی حاشیه کلاسترینگ ابزار کمك با ها آن

 سایت و DAVID بیوانفورماتیك پایگاه 4عملکردی
KEGG  (https://www.genome.jp/kegg/) با 

 Haung) گرفت انجام فرضپیش پارامترهای از استفاده

et al., 2009) براساس ها نیپروتئ تمام یبند طبقه و 
 از استفاده با یکیولوژیب فرآیندهای و یمولکول عملکرد

 PANTHER (FDR 05/0>p-value) ستمیس
 .(Mi et al., 2018) شد انجام

                                                                     
2. Gene Ontology 
3. Pathway 

4. Functional annotation clustering 
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 ها پروتئین میانکنش بررسی

 مهم عنصر یك پروتئین -پروتئین متقابل هایشبکه
 ها پروتئین .هستند سلولی هاییندآفر درک برای

 عمل یکدیگر با تعامل در ای شبکه صورت به عمدتاً
 میانکش شبکه ترسیم برای ترتیب به این کنند، می

   STRING داده پایگاه از (PPIs) 1ها پروتئین
 منابع اطلاعات حاوی داده پایگاه این شد. استفاده
 هایروش تجربی، هایداده جمله از متعددی

 .شوند می روز به مرتب  که است محاسباتی بینی پیش
 شود، می داده 8 تا 0 نمرات تعامل هر به پایگاه این در

 صورت به 2یازموردن متقابل یازامت حداقل شاخص
 Szklarczyk et) شد تنظیم 1/0 روی فرض پیش

al., 2018). 
 

  بحث و نتایج
 مختلف یندهایفرآ در microRNA  هایمولکول

 حفظ بافت، ژهیو توسعه مانند ،یکیمتابول و یکیولوژیب
 شرکت ،رشد یبند زمان و زیتما و یادیبن یها سلول

 تکنیك از استفاده با که قبلی تحقیقات نتایج .کنند می
 واقعیت این بیانگر گرفته انجام جدید نسل یابی توالی

 در شده نتخابا microRNA  هایمولکول که بود
 Megha et) بودند سرما تنش در مؤثر تحقیق نای

al., 2018; Megha et al., 2018)، طرفی از 
 دیپیل غلظت شیافزا با سرما تنش به اغلب اهانیگ

 دیپیل باتیترک رییتغ ره،یزنج کاهش ،ییغشا عاشبا غیر
 دهند یم پاسخ نیپروتئ /یچرب نسبت رییتغ ای و
(Takahashi et al., 2013). 

  هایمولکول ارتباط بررسی بنابراین 
microRNA، و چرب هایدیاس و سرما تنش 

 این در باشد. گشایی ره نتایج حاوی تواندمی هادیپیل
-مولکول تکاملی روابط دادن نشان منظور به تحقیق،

 شد، رسم فیلوژنتیکی درخت microRNA  های

                                                                     
1. Protein-protein interaction networks 

2. Minimum required interaction score 

 بسیار شدگی حفاظت از miR164 که داد نشان نتایج
 .بود برخوردار Brassicaceae خانواده در بالایی

 ،miR5712 اسامی با microRNA  هایمولکول
miR5717 در مشترک Brassica napus، 

Brassica rapa هایمولکول و  microRNA با 
 ،miR6029، miR6035، bna-N_miR2 اسامی

bna-N_miR16 در اختصاصی صورتبه 
Brassica napus (.8 شکل) داشت وجود  

  هایمولکول ملکردع کردنمشخص منظور به
microRNA  دارند ها ژن یسیرونو بر که یاثرات و، 

 یکیولوژیب یندهایفرآ و اهداف که است یضرور
 قرارتأثیر  تحت ها آن توسط است ممکن که یخاص

 بودن شده حفاظت به توجه با .شود مشخص ردیگ
 امکان هدف، mRNA و miRNA نیب اتصال محل
 بر یمبتن یجستجو از استفاده با ها ژن نیا ییشناسا

 Jones-Rhoades and) دارد وجود یهمولوژ

Bartel, 2004; Sunkar and Zhu, 2007). 
 تا است هدف یها ژن شناسایی قدم اولین بنابراین

 مسیر شناسایی و ها پروتئین بندی دسته با آن از پس
 و چرب های اسید متابولیسم در مؤثر عملکردی

 در کرد. بررسی جامع طور به را ها آن ارتباط لیپیدها
   miRNA 2 برای هدف ژن 880 بررسی این نتیجه

 (.8کل ش) شد شناسایی
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و  IntaRNA افزارهایی گیاه کلزا که با استفاده از نرمها  های چرب و لیپید های هدف مرتبط با اسید از ژن تعدادی .4جدول 
RNAhybrid  .پیش بینی شده است 

miRNAs 
Gene 

symbol 
miRNA-mRNA interactions 

miR6035 ACC1 

  

bna-N _ miR16 DCI1 

  

miR6029 FATA2 

  

miR164 FAD4 

 
 

miR5712 FAD7 

 
 

miR5717 FAD8 

  

bna-N_ miR2 KAS2 
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 روش به microRNA  هایمولکول یشدگحفاظتی بررس منظور به .Brassicaceaeشده خانواده رسم فیلوژنتیکی . درخت8 شکل

ClustalW افزارنرم وX  MEGA همسایگی-اتصال روش با همردیفی و (NJ) .انجام شد 
 
  هایمولکول توسط  mRNA نبیا تنظیم

microRNA برش ،اصلی مکانیزم دو طریق از 
mRNA میزان .گیرد یم صورت ترجمه مهار و 

 بر آن اتصال محل و miRNA نیب بودن مکمل
 مکمل کند؛ یم نییتع را آن عمل حالت هدف، روی
 رد شود، می هدف mRNA برش به منجر بالا شدن

 ترجمه مهار باعث ناقص شدن مکمل که صورتی
 ژن 49 اساس این بر .(Liu et al., 2014) شود می
 تنظیم برش طریق از ژن 12 و ترجمه مهار طریق از

 که هدف های ژن از تعدادی به 4 جدول در شوند. می
 با مرتبط فرآیندهای در حاضر بررسی براساس

 شده اشاره دارند مشارکت ها  لیپید و چرب های اسید
 .است

 هدف یها ژن (GO) شناسیهستی طورکلی به
 و 2یکیولوژیب پروسه ،1یسلول یاجزا به را شده بینی یشپ

                                                                     
1. Cellular Component 

2. Biological Process 

 Balakrishnan) کندمی یبند طبقه 3یمولکول عملکرد

et al., 2013). یسلول یاجزا میان در اساس این بر، 
 .بود «اندامك» ،«سلول» با مرتبط فراوانی بیشترین
 یکیولوژیب یها پروسه در فراوانی بیشترین همچنین

 های پروسه» ،4«یسلول های پروسه» شامل
 یعملکردها مورد در .شد 6«جانمایی» و 5«كیمتابول

 و 8«اتصال» ،7«یزوریکاتال تیفعال» ،یمولکول
 داشتند را فراوانی بیشترین ،9«انتقالی تفعالی»

GO یساز یغن وتحلیل یهتجز .(4)شکل
 طور به 10

 «سرما به پاسخ» بر علاوه داد نشان تر کامل
(GO:0009409،) «دمایی محرک به پاسخ» 
(GO:0009266)، عناصر GO وسنتزیب» به مربوط 

                                                                     
3. Molecular Function 

4. Cellular process 

5. Metabolic process 

6. Localization 

7. Catalytic activity 

8. Binding 

9. Transporter activity 

10. GO enrichment analysis 
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 سمیمتابول» (،GO:0006636) «نشده اشباع چرب یداس
 وسنتزیب» ،(GO:0033559) «شباعاریغ چرب یداس

 اسید سمیمتابول» ،(GO:0006633) «چرب اسید
 «یسلول لیپید یسمکاتابول» (،GO:0006631) «چرب

(GO:0044242) دیپیل سمیلمتابو» و» 
(GO:0006629)، «لیپید وسنتزیب» (GO:0008610،) 
 دار معنی (GO:0044255) «یسلول لیپید سمیمتابول»

 (.9 جدول) دشدن
 های پروسه در هدف ژن 83 تعداد کلیرطو هب 

 که دارند حضور هالیپید و چرب اسیدهای با مرتبط
 مشترک صورت به پروسه چند در آنها از برخی البته

 هایژن این ترینشاخص جمله از که دارند فعالیت
 1دسچوراز چرب دیاس هایژن به توانمی هدف

(FAD)، 2یلازکربوکسکوآ استیل (ACC1) کتو و 
 این کرد. اشاره (KAS1،  KAS2) 3ینتازس اسیل

 بینی یشپ هدف های ژن که است آن از حاکی جینتا
 یندهاآیفر از یعیوس گستره در است ممکن شده 

 به ها آن پاسخ بر علاوه ها دلیپی و چرب اسید با مرتبط
  .باشند لیدخ زین سرما

KEGG یرمس بررسی
 با مرتبط فرآیندهای 8

 سیرهاییم که داد نشان ها لیپید و چرب اسیدهای
 اسیدهای متابولیسم چرب، اسیدهای بیوسنتز همچون

 تنش طی در غیراشباع چرب اسیدهای بیوسنتز ،چرب
 فعال microRNA  هایمولکولتأثیر  تحت و سرما

 چرب اسیدهای با مرتبط هایمسیر میان رد شوند. یم
 بیوسنتز مسیر در هدف های ژن بیشترین ها، لیپید و

 نشان مسیر این بررسی د،شو می دیده چرب اسیدهای
 یلازکربوکسکوآ استیل هدف های ژن که دهد می

                                                                     
1. Fatty acids desaturase 

2. Acetyl-CoA carboxylase1 
3. Ketoacyl synthase 

(ACC1،) 8 ینتازس اسیل کتو (KAS1) 4 و 
(KAS2،) دسچوراز اسیل استرول (AAD3،) اسیل 

 قرارتأثیر  تحت مسیر این در (FATA) تیواستراز
 نشان 9 شکل در کهطور همان .(9 )شکل یرندگ می
 لیاست از چرب یادهیاس سنتز در است، شده داده

CoA لیمالون و سوبسترا عنوان به-ACP عنوان به 
-لیاست و شود می استفاده رهیزنج کننده لیطو كی

CoA کمك به ACC لیمالون به-CoA تبدیل 
 ،ACC توسط شده یدتول CoA لیمالون ،شود می

 وسنتزیب ریمس چرخه هر یبرا را کربن دهنده نقش
 در وسترازیت لیمالون سپس دهد. می انجام چرب دیاس
 CoA-استیل بای یها واکنش دستخوش چرخه هر
 از سنتاز ACP -لیکتواس توسط که مراحلی ،شودمی
 ،(KAR) ردوکتاز ACP-لیکتواس ،(KASIII) 9 نوع

 ACP-انول و (HAD) دراتازیده ACP-لیدروکسیه
 منظور به عمل نیا ،شود یم زیکاتال (،ER) ردوکتاز

 است. یاضاف کربن دو اب شده اشباع چرب دیاس دیتول
کربن  84با  ACP-لیچرخه، اس 2بعد از 

 ایشود  زیدرولیه FATBتواند توسط  یم ایشده  اشباع
شود،  یلطو ACP-0 :81 یدتول یبرا KASIIتوسط 

( به AAD3دسچوراز ) لیسپس به کمك استرول اس
ACP-8 :81 یواسترازت لیو به کمك اس یلتبد 

(FATAه )ودش یم زیدرولی (Wang et al., 2016). 
کربوکسیلاز را هدف کوآ  یلاست miR6035 در این بین

است  و کلیدی مهم یمآنز یك ACC1 دهد، قرار می
 یدتول یبراآ کو یلاست یلاسیونکربوکس فرآیندکه 

 مهمگام  یكعنوان  کند و به یم را کاتالیز کوآ الونیلم
پلاستیدها محسوب چرب در  یدهایاس یوسنتزب یبرا

. بنابراین فعالیت (Wang et al., 2017)شود  می
تواند نقشی کلیدی در بیوسنتز  می miR6035تنظیمی 

 اسیدهای چرب داشته باشد.
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 ج د

-PANTHER (FDR 05/0>p ستمیبا استفاده از س هدف های ژن (Gene Ontologyشناسی ) ای هستی. نمودار دایره4شکل 

value) : )یسلول یاجزاالف (Cellular Component)، )یولوژیکیب های پروسه ب (Biological Process)، )یعملکرد مولکول ج 

(Molecular Function)، )ینپروتئنوع  د (Type of protein) 

( که از بقیه فرآیندهای FDR  05/0>p-valueفرآیندهای بیولوژیکی مرتبط با اسیدهای چرب، لیپیدها و سرما ) GOعناصر . 9جدول 

 یافت شده تفکیك شدند.

GO biological process 

complete 
Gene symbol 

backgrou

nd gene 

count 

observed 

gene 

count 

false 

discovery 

rate (FDR) 

unsaturated fatty acid 

biosynthetic process 

(GO:0006636) 

KAS2,FAD8,FAD4,AAD3,FAD7,FAD2 23 6 9.82E-08 

unsaturated fatty acid 

metabolic process 

(GO:0033559) 

KAS2,FAD8,FAD4,AAD3,FAD7,FAD2 24 6 1.12E-07 

fatty acid biosynthetic 

process (GO:0006633) 

KAS2,FAD8,FAD4,PKP1,KAS1,ACP1,AAD3,KCS4,FAD

7,ACC1,FAD2,FATA2 
150 12 1.19E-10 

fatty acid metabolic 

process (GO:0006631) 

KAS2,FAD8,FAD4,PKP1,KAS1,ACP1,AAD3,KCS4,DCI1

,FAD7,ACC1,FAD2,AIM1,FATA2 
246 14 9.58E-11 

cellular lipid catabolic 

process (GO:0044242) 
NCED4,NCED9,DCI1,AIM1 98 4 1.93E-02 

lipid metabolic process 

(GO:0006629) 

PKP1,ATL3,NCED4,KAS2,ABA1,FAD8,FAD4,AO4,PKP

1,KAS1,ACP1,AAD3,IP5P2,KCS4,NCED9,DCI1,FAD7,A

CC1,FAD2,AIM1,FATA2 

993 21 4.32E-09 

lipid biosynthetic 

process (GO:0008610) 

KAS2,ABA1,FAD8,FAD4,AO4,PKP1,KAS1,ACP1,AAD3

,KCS4,NCED9,FAD7,ACC1,FAD2,FATA2 
537 15 8.56E-08 

cellular lipid metabolic 

process (GO:0044255) 

NCED4,KAS2,ABA1,FAD8,FAD4,AO4,PKP1,KAS1,ACP

1,AAD3,IP5P2,KCS4,NCED9,DCI1,FAD7,ACC1,FAD2,A

IM1,FATA2 

720 19 1.39E-09 

response to cold 

(GO:0009409) 

SCRM2,KAS2,STZ,GLP4,PP2CA,cpHsc70,FAD7,ACC1,

RCA,HOS1 
421 10 1.68E-04 

response to temperature 

stimulus (GO:0009266) 

SCRM2,KAS2,STZ,ABA1,FAD8,EIN2,GLP4,PP2CA,FA

D7,ACC1,RCA,HOS1, cpHsc70-1 
612 13 1.76E-05 
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در این مسیر تحت  که  ACC1 ،KAS1 ،KAS2،AAD3 ،FATAهای هدف  ژن -بیوسنتز اسیدهای چرب KEGGمسیر  .9شکل 

 های هدف هستند. دهنده ژنها نشان یرند، ستارهگ تأثیر قرار می
 

 
 

 

 آرابیدوبسیس های موتانت دهد، یم نشان ها یبررس
sfr3 انجماد به کولیکوت یرینفوذپذ رییتغ دلیل به 

 در جهش كی یلهوس به پیفنوت نیا هستند. حساس
 لازیکربوکس کوآ لیاست كی که ACC1 ژن

(ACCase) وسنتزیب در ریدرگ یتوپلاسمیس 
 ,.Amid et al) شودمی ایجاد است، چرب یهادیاس

 میتنظ ACC1 توسط رهیزنج طول همچنین .(2012
 sfr3 یافته جهش در ،مثال عنوان به .شود می

 به یتحساس ACC1 در جهش لیدلبه آرابیدوبسیس
-لیمالون لیتشک مسئول میآنز نیا شد دیده انجماد
CoA 1بلند بسیار چرب اسید زنجیره دیتول یبرا 

(VLCFA) دهیچیپ یدهایپیل لیتشک یبرا که است 
 ,.Baud et al) است یضرور هااسفنگولیپید مانند

 کوآ یلاست یرمقاد یمتنظ ،رسد یم رنظبه .(2003
 را چرب یدهایاس سنتز یکل یزانم یلازکربوکس
 وآک لیاست آنزیم شدنفعال بنابراین. کند کنترل

 بیوسنتز کننده تنظیم نقطه عنوان به کربوکسیلاز
 متوقف یگر،د یسو از .است مهم چرب یدهایاس

 یاهگ رشد از یلازکربوکس وآک یلاست یتفعال شدن

                                                                     
1. Very-Long-Chain-Fatty-Acid 

 یبرا لازم چرب یدهایاس یراز کند، یم یریجلوگ
 ,Shaner) شد نخواهد تولید غشاها ساختار به کمك

2004.)  

-βیلکتوآس-ACP 8 سنتاز (KAS1)، یمآنز 
 است یاهانگ در یرهزنج طول تنظیم یبرا یازن مورد

 تنظیم bna–N_ miR16 و miR6035 توسط که
 کتو آنزیم همچنین .(Yuan et al., 2015) شود می

 و miR5717 توسط که (KAS2) 4 سنتاز اسیل
bna-N_miR2 مؤثر آنزیم یك ،گیرد می قرار هدف 

 نشان مطالعات و است چرب اسیدهای بیوسنتز در
 پلاست،وکلر یغشا یکپارچگی حفظ طریق از داده

 عنوان به کند. یم یمتنظ را یینپا یدماها به مقاومت
 در یحدود تا یدوبسیسبآرا fab1 یافته جهش نمونه،

 نتیجه در و شتنددا مشکل KAS2 ینپروتئ یتفعال
 در 84: 0چرب یداس سطح یشافزا ،نقص ینا
 مرگ و یبآس با که داد رخ ییغشا یهایپیدل

 Anders et) شد همراه یینپا یدما در ها یافته جهش

al., 2002). FATA2 توسط ها یافته اساس بر نیز 
miR6029 حامل یهااستراز یوت شود. یم یمتنظ 

 سنتز ختم که اند هایی یمآنز (ACP) ینپروتئ یلاس
 کردن یدرولیزه با را یدیپلاسم داخل چرب یداس
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 FatA نوع کند. یم کنترل ACP-یلآس یباتترک
 دارد C18 چرب یداس قطعات انتقال در یاساس نقش

 یاهانگ یشترب در یسرولیپیدگل ساختن یبرا که
 .(Moreno-Pérez et al., 2012) شود یم استفاده

 حرارت درجه براساس غشا تیالیس میتنظ ییتوانا
 و غشا چرب هایدیاس سازی عاشبا غیر میتنظ به اغلب
 ,.Uemura et al) است مرتبط رهیزنج طول

 وسیله به اشباع ریغ چرب دیاس سطوح شیافزا .(1995
 در و کلرپلاست در که (FAD) 1دسچوراز چرب دیاس

ER چرب دیاس .شود می انجام دارد، وجود 
 اشباع کاهش باعث (FADs) یاهیگ هایرازچودس
 نقش و دنشو یم مختلف اشکال به چرب یدهایاس

 حفظ و چرب یدهایاس بیترک میتنظ در یمهم
 2 تا اهانیگ در ،نددار دما تنش تحت ییغشا تیالیس

 زانیم در یمهم نقش که دارد وجود FAD آنزیم نوع
 و FAD2 کنند. می اایف غشا چرب یدهایاس اشباع

FAD3 اثر کلرپلاست خارج دیپیل اشباع زانیم بر 
 ،FAD4، FAD5، FAD6 که یدرحال ،گذارند

FAD7 و FAD8 سازی یراشباعغ در فعال نقش 
 Browse and) دارند کلرپلاست درون لیپید

Somerville, 1991; Zhao et al., 2019). با 
 آرابیدوبسیس در چرب دیاس هاییافته جهش مطالعه

 ها ژن نیا از یبرخ  نقش توان یم (FAD یها تموتان)
 یسممتابول یرمس در .کرد مشاهده را سرما تحمل در
 4 دسچوراز چرب یداس یمآنز چرب یدهایاس
(FAD2) تأثیر  تحت یزنmiR164 گیرد یم قرار. 

 رازچودس چرب دیاس ژن توسط كیاولئ دیاس یمحتوا
4 (FAD2) جهش روی بر بررسی ،شود یم کنترل 

 جهش با  کرد مشخص کلزا در BnFAD2 هاییافته
 می بالا گیاه در اسید اولئیك تجمع میزان ژن این در

 ,.Long et al., 2018; Amosova et al) رود

 در FAD هایژن روی بر که پژوهشی در .(2019

                                                                     
1. Fatty acids desaturase 

 انیب که شد مشخص گرفت صورت ذرت گیاه
ZmFAD2.1 و ZmFAD2.2، ZmFAD7 به 

 بیان افزایش سرما تنش تحت یتوجه قابل طور
 پژوهش در همچنین .(Zhao et al., 2019) داشتند
 مشاهده ،شد انجام یدوبسیسآراب یرو بر که دیگری

 به fad2 یاهانگ ،FAD2 یتفعال سرکوب با دگردی
 و شوند می حساس گراد یسانت درجه 84 یدما

 یرندگ یم قرار درجه 4 یدما معرض در که هنگامی
 فرا مقابل، در .(Miquel et al., 1993) یرندم یم
 افزایش به منجر سآرابیدوبسی در FAD3 انیب

 و یتوکندریم یغشاها در كینولئیل دیاس غلظت
 تحکاماس کاهش آن یجهدرنت که شده بالا تهیسکوزیو

 گزارش ماسر استرس معرض در گرفتن قرار با غشا
 یبررس ینا یطرف از .(Matos et al., 2007) شد

 مورد را FAD4 ینهمچن miR164 که داد نشان
 یمولکول یها گونه یدتول در که دهد یم قرار هدف
 است یلدخ کلرپلاست خاص یسرولگل یدیلفسفات

(Gao et al., 2009). همچنین FAD7 هدف ژن 
miR5712 ،چرب یداس 9 امگا رسد یم نظر به است 

 یك عنوان به یدوکسینفر از یکلروپلاست دسچوراز
 به شده اشباع چرب یدهایاس یبرا الکترون اهداکننده
 یسرولگل یدیلفسفات و یپیدسولفول یپید،گالاکتول
 ینهمچن .(Iba et al., 1993) کند یم استفاده

 نقش سرما به تحمل در یمآنز ینا شده مشخص
 یدوبسیسآراب از  fad7 ژن یپژوهش در دارد، یمؤثر

 ینا در شد مشخص و شد منتقل تنباکو یاهگ به
 و کرده یداپ کاهش سرما از یناش کلروز یاهانگ
 نشان خود از سرما به یشتریب مقاومت یختترار یاهانگ

 از یگرد یکی .(Kodama et al., 1994) دادند
 miR5717 توسط که است FAD8 مؤثر های یمآنز
 برنج در ژن ینا یرو بر که یپژوهش در شود. می یمتنظ

 که osfad8 یها موتانت شد مشخص گرفت صورت
 خود از سرما به نسبت نداشتند را یمآنز ینا یدتول ییتوانا

 تاس ینا یانگرب ها یافته ینا و دادند یم نشان حساسیت
 یضرور سرما به یسازگار یبرا یمآنز ینا وجود که
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های رنگی ، گرهشده ییشناسا یها نیپروتئبرای  STRINGپایگاه داده  ( با استفاده ازPPIs) نیپروتئ-نیشبکه تعامل پروتئ .1شکل 

 های بیولوژیکی است.های خاکستری مربوط به سایر پروسههای مرتبط با سرما و متابولیسم اسیدهای چرب است و گرهدهنده پروتئیننشان

 
 متقابل اثرات بررسی منظور به پژوهش این در
 که شد استفاده STRING فرم پلات از ها نیپروتئ

 اتصالات و هستند ها نیپروتئ انگرینما ها گره آن در
 و میمستق ،شده بینی یشپ ای شده شناخته تتعاملا

 دو هر نیب ارتباط دهند. یم نشان را ها آن میرمستقیغ
 شده  استخراج موجود اتاطلاع بر یمبتن ینیپروتئ گره

 شبکه نیا است. مقالات و مربوطه یها داده گاهیپا از
 حداقل با ینیپروتئ تعاملات هیکل فرض پیش صورت به
 توجه با .دهد می نشان را 1/0 یازموردن متقابل یازامت
 microRNA  هایمولکول از برخی که نکته این به

 هدف 880 از بنابراین بودند مشترک اهداف دارای
 داده فرم پلت این به ژنی شناسه 12 شده شناسایی

 نشان هدف هایژن کلیه میانکنش بررسی شد.

 82 تعداد این از که بود 2لبه 884 و 1گره 12 دهنده
 نداشتند. یکدیگر با تعاملی و نگرفته قرار شبکه در ژن

 تعاملات شود می مشاهده 1 شکل در که طور همان
 در دخیل های ینپروتئ بین یرمستقیمیغ و مستقیم

 و لیپیدها و چرب اسیدهای با مرتبط فرآیندهای
 تغییرات و سرما به واکنش در دخیل های ینپروتئ

 یها ژن هک رسد یم نظر به شود. می دیده حرارتی
 نقش است ممکن زین نازیک رواتیپ کننده یرمزگذار

 باشند داشته کلزا در چرب دیاس سنتز در یمهم
(Wang et al., 2016). 

 ،شود می مشاهده پروتئینی شبکه در کهطور همان
 در مؤثر هایپروتئین نیب یمیمستق ارتباطات

 توسط که PKP1 و PPC1 مانند روواتیپ سمیمتابول

                                                                     
1. Nods 

2. Edges 
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miR164 و bna-N_miR16 با شوند می تنظیم 
 دارد وجود KAS2  و ACC1 همچون هایی ینپروتئ

 را گریکدی به ندهایفرآ نیا یوابستگ امر این  که
 سرما به یسازگار  در ABA هورمون. کند یم آشکار
 سمیمتابول شیافزا درتأثیر  قیطر از و شود یم فعال

 سرما به پاسخ در هیثانو امبرانیپ دیتول و دیپیفسفول
 یها نیپروتئ (Xiong et al., 2002) است اثرگذار

ABA1 و NCED9 وسیله  به که miR164 و bna-

N_miR16 کنش برهم شبکه در شوند یم میتنظ 
 ریمس در حضور بر علاوه و داشته وجود ینیپروتئ

 هم ها دیپیل سمیمتابول و وسنتزیب در كیآبسز وسنتزیب
 ,.Xiong et al., 2002; Tan et al) دندار نقش

 داد، نشان کلزا روی بر شده انجام وهشژپ .(2003
 طی در ABA نگیگنالیس یها ژن از یاریبس

 رییتغ کلزا گیاه در ماییسر شوک و سرما به سازگاری
 همچنین .(Xin et al., 2019) افتندی بیان

 که ACC1،KASII، FAD7 مانند هایی پروتئین
 و اشباع غیر و اشباع چرب اسیدهای بیوسنتز بر علاوه

 سایر با تعامل شبکه در دارند، نقش سرما به پاسخ در
 ،SCRM2، STZ مانند سرما با مرتبط های پروتئین

PP2CA، cpHsc70، RCA، HOS1 دیده 
 تباطار روی بر که ای مطالعه یط در .شوند می

 روغن دیتول با موجود microRNA  هایمولکول
 و miR156، miR167 که شد مشخص ،شد انجام

miR6029 دادن قرار هدف قیطر از SPL، ARF و 
VIP1 تأثیر  کلزا اهیگ یها دانه روغن زانیم بر

 در همچنین و ،(Zhao et al., 2012) گذارد یم
 بیان شد مشخص گیاه همین روی بر دیگری بررسی

 microRNA  هایمولکول توسط KAR ژن
 ،bna-miR156b، bna-miR156c شده شناخته

bna-miR156g و bna-miR6029 شود می میتنظ. 
 هدفی چنین miR6029 برای حاضر پژوهش در البته

 یا ها روش دلیل به تواند یم نتیجه این ،نشد یافت
  .باشد هدف های ژن شناسایی در متفاوت های الگوریتم

  هایمولکول ارتباط تا شد سعی حاضر پژوهش در
microRNA در که تغییراتی با سرما در دخیل 

 رخ یپیدهال و چرب یدهایاس با مرتبط فرآیندهای
 آمده  ستدب نتایج به توجه با شود. بررسی دهد یم

 معرض در گیاه گرفتن قرار اثر در که شد مشخص
 تنش طی در که microRNA  هایمولکول سرما
 هایمسیر و هاژن بر صرفاً شوندمی فعال سرما

 و ترجامع اثرات دارای و گذارندنمی اثر سرما با مرتبط
 و سلولی فرآیندهای سایر بر و بوده ترگسترده

 پیچیدگی گویای خود این گذارند،اثر نیز متابولیکی
 با باشد.می  زیستی هایتنش هب گیاه پاسخ در موجود
 کمك به کلزا گیاه آمده دست هب نتایج به توجه

 های ژن بر اثر طریق از و microRNA  هایمولکول
 اشباع چرب اسیدهای سنتز نظیر فرآیندهایی در مؤثر

 خود از سرما تنش برابر در نحوی به اشباع غیر و
 کلزا گیاه در بخصوص امر این دهد، می نشان واکنش

 است برخوردار بالایی چرب اسید محتوای از هک
 نمونه عنوان به باشد. گذارتأثیر بسیار تواند یم

 ژن  روی بر  mir6035 شد، اشاره پیشتر طور همان
ACC1 بیوسنتز در کلیدی نقشی که است، اثرگذار 

 ورزی دست با احتمالاً بنابراین .دارد چرب اسیدهای
 پاسخ و چرب یاسیدها بیوسنتز توانمی آن روی بر
 بررسی با بنابراین داد. قرار تاتیر تحت را سرما به

 هدف های ژن و microRNA  هایمولکول نقش
 در تری وسیع دید افق به توانمی ها،آن به مربوط
 در درگیر مسیرهای بر آن اثر و سرما تنش  با ارتباط

 از یافت.  دست لیپیدها و چرب های اسید متابولیسم
 رو پیش هایپژوهش در شود،می ادپیشنه رو این
 هدف یهاژن و miRNA یهامولکول این بیان

 و چرب اسیدهای متابولیسم و سرما تنش با مرتبط
 ارتباط یافتن منظور به بیولوژیکی هایپروسه سایر

 تجربی یها یسازتأیید مورد ها آن میان تنظیمی
  گیرد. قرار تربیش
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