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 های با بیان متفاوت بذرهای بزرگ و کوچک ترانسکریپتوم و آنالیز عملکردی ژن de novoیابی توالی

 ( در دوره نمو.Xanthium strumarium Lگیاه توق خاردار )

 5، محمدرضا نقوی4افشاری، رضا توکل1سالکده، قاسم حسینی *2محمد صدقی، 3ایمان نعمتی

 نولوژی بذر دانشگاه محقق اردبیلیدانشجوی دوره دکتری علوم و تک -1

 اه محقق اردبیلیاستاد دانشکده کشاورزی دانشگ -2

 ی بیوتکنولوژی کشاورزی ایرانکدهاستاد پژوهش -3

 شهداستاد گروه اگروتکنولوژی، دانشکده کشاورزی دانشگاه فردوسی م -4

 و منابع طبیعی کرج دانشگاه تهراناستاد پردیس کشاورزی  -5

 (12/13/1331؛ تاریخ پذیرش: 33/34/1331 تاریخ دریافت:)

 چکیده

 ( گیاهی هرز با ارزش دارویی بالا است که به دلیل وجود خواب عمیق فقط در یکی از دو بذر درون یک کپسوو  ایو   .Xanthium strumarium Lگیاه توق خاردار )

ها در مورد آن در سطح تهگیاه، برای مطالعات خواب بذر بسیار مورد علاقه پژوهشگران است. با ای  وجود، نبود اطلاعات ژنومیک در ای  گیاه، سبب شده است که دانس

، بوا هودش شناسوایی و بررسوی     Illuminaت ورم  بسیار پایینی باشد. در ای  تحقیق، ترانسکریپتوم بذرهای کوچک و بورر  ایو  گیواه در طوو  دوره نموو بوا اسوت اده از پل       

های بوا بیوان مت واوت بوی  دو     های شناسایی شده بی  دو بذر با یکدیگر مقایسه شدند و رونوشتیابی شد. توالیهای با بیان مت اوت میان دو بذر، توالیعملکردی رونوشت

باز شناسایی شد. آنالیرهای تشابه توالی و ت سیر عملکردی ج ت 93/383ی ژن با میانگی  طو  توال 131132بذر مورد ت سیر عملکردی قرار گرفتند. در ای  پژوهش تعداد 

درصد( داشتند.  41/83، بیشتری  تشابه را با آفتابگردان زراعی )top hitsهای با بیان مت اوت، از نظر ژنانجام شد.  KEGGو  GO، آنالیر nrها برعلیه پایگاه داده ای  توالی

یافت شده در دسته فراینود بیولوژیوک، فراینودهای بیوسونتری بوود. نتوایت ایو  تحقیوق          GOتری  گروه شد. فراوان 39ت سیر عملکردی در  915سبب شناسایی  GOآنالیر 

 داد. تر و نقش تنظیمی کلیدی رونویسی را در دوره نمو بذر نشانفرایندهای بیوسنتری و متابولیک بیشتر را در بذر برر  نسبت به بذر کوچک

 یابیتوق خاردار، ترانسکریپتوم، بذرهای برر  و کوچک، نمو، توالی کلمات کلیدی:
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Abstract 

Common cocklebur (Xanthium strumarium L.) is a widespread weed with high medical value and interested for 

researchers because of deep dormancy in one of its two seeds in one bur. However, lack of genomic data has led to low 

information about it. Transcriptome large and small seeds were sequenced using Illumina platform to identify and 

functional analysis of differentially expressed transcripts in two seeds. Identified sequences in each seeds were compared 

and differentially expressed genes were functionally annotated. In this research 191192 sequence with a mean of 989.69 

bp were detected. Sequence similarity analysis and functional analysis was carried out aginst nr, GO and KEGG 

databases. Differentially expressed genes had the most similarity with sunflower (83.41 per cent) in terms of top hits. GO 

analysis led to identify 615 functional annotation distributed in 36 categories. The most abomdant GO in biological 

process was biosynthesis. Results of our research shows the higher biosynthetic and metabolic processes in large seed of 

certain bur rather than the small one and also key regulatory role of transcription during seed development. 

Keywords: common cocklebure, transcriptome, large and small seeds, development, sequencing 
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 مقدمه

ژنومیک بوذرای  اسوت کوه     مطالعههای یکی از پیچیدگی

های گیاه، بذر دارای سه بخش است کوه  بر خلاش سایر بافت

( بوا  2nاز نظر ژنتیکی کاملا مت اوت از یکدیگر هستند: جنی  )

درصود منشوا پودری، اندوسوپرم      53درصد منشا موادری و   53

(3n با دو ) سووم منشوا پودری، پوسوته     سوم منشا مادری و یوک

(2nبا منشا کام ) تور موی  لا مادری. ای  موضوع زمانی پیچیوده-

هوای مختلود در   شود که بودانی  در دوره نموو بوذر، بیوان ژن    

ای در شوده های مختلد بذر بوه طوور ناشوناخته و کنتور     بافت

و برای شناسایی رونود   (Belmonte et al. 2013)نوسان است 

هوا بورای جداسوازی زموانی و مکوانی      سطح بیان، بایود مقیوا   

تر انتخواب کورد.   های برداشت شده را به شدت کوچکنمونه

شود که بدانی ، ژنوم موادری  اوج پیچیدگی نیر زمانی ظاهر می

های مختلد علاوه بر توزیع نامتقارن مکانی در بافتو پدری، 

 نموووو بوووذر دارنووود   بوووذر، بیوووان مت ووواوت زموووانی در دوره  

(Autran et al. 2011)     به طور کلی گوذار از پودر و موادر بوه .

هایی منحصر به فورد دارد کوه   فعا ، پیچیدگی شده تخ  بارور

 های بذر وجود ندارد.در سایر اندام

هووای نمووو بووذر، بووا هوودش تووری  پووژوهشیکووی از جووامع

های تنظی  ژنی مسئو  نموو  ها و معرفی شبکهشناسایی تمام ژن

( بوه چوار رسویده    2313و همکواران )  Belmonteبذر توسط 

 5زیربخش بوذر در طوی    39. (Belmonte et al. 2013)است 

ای را از ، الگوهوای االوب پیچیوده   Arabidopsisمرحله نموی 

ها، ه  در فضا و هو  در زموان، نشوان داد. ترکیوب     فعالیت ژن

LMD  وATH1 GeneChip  11534، موجوووب شناسوووایی 

mRNA ه در مراحوول نمووو بووذر قابوول یافووت مجوورا گردیوود کوو

عدد، بوه طوور    1319ها حداقل  mRNAباشند و از بی  ای  می

هووای رویشووی و ، و نووه در انوودامArabidopsisویووژه در بووذر 

هووا . آن(Belmonte et al. 2013)شوووند زایشووی، بیووان مووی

هوای عملکوردی   همپوشانی ایرقابل انتظاری را نیر در ویژگوی 

 ناسوووایی کردنووود. نتوووایت هوووای مختلووود بوووذر شزیوووربخش

الگوهوای دقیوق جداسوازی مکوانی      دهندهمشابهی نیر که نشان

mRNA   در بووووووذر هسووووووتند، در آزمایشوووووواتی کووووووه از 

Affymetrix soybean GeneChip هوای  برای آنالیر  زیرنمونه

چهووار مرحلووه نموووی بووذر اسووت اده شوود، بووه دسووت آموود و     

و نوه بوه   هوا را بورای بوذر،    اختصاصی بودن برخی از رونوشت

 هوووای هووووایی، نشوووان داد   صوووورت مشوووترن بوووا انووودام   

(Le et al. 2007). 

مرایوای زیوادی نسوبت بوه      1NGSیوابی  تکنیک تووالی 

هوای بوا   دارد که شامل توانوایی یوافت  رونوشوت    2ریرآرایه

، نیواز  mRNAهوای جدیود   فراوانی اندن، تعیوی  ایروفورم  

در ارتباط با موجود، حساسویت بوالا    prioriکمتر به دانش 

ها با بیان افتراقی، نتایت با تکرارپذیری بیشتر، در کشد ژن

توانایی مقایسه الگوی بیان بی  موجودات جداگانه مورتبط  

، RNAیوابی  باشند. بوه عنووان ملوا ، تووالی    با یکدیگر، می

نی ایر مد  )و یوا  مطالعه تجمع روا  را در چهار دانه روا

، شمشوواد 4، کلوورا3در حووا  موود  شوودن(، شووامل کرچووک 

تسوهیل   Ponce et al. 2011)-(Troncoso 9و لادن 5بالودار 

، ترکیوب و مقودار   ها در محل تجمع رواو  کرد. ای  گونه

گلیسوورو ،  بووا یکوودیگر ت واوت دارنوود. آنووالیر نتووایت  توری 

مسووویر آنریموووی درگیووور در تولیووود    موجوووب شناسوووایی 

گلیسرو  شد که الگوی بیان آن از نظر زمانی در تمام تری

دهنوده ارتبواط تکواملی در تولیود     ها مشابه بود و نشانگونه

باشد. دو تحقیق عموده نیور در رابطوه بوا     های بذر میروا 

سویا در ای  زمینه وجود دارد، یکی آنالیر کول بوذر سوویا    

روز پووس از  42تووا  13در ه ووت مرحلووه و در بووازه زمووانی 

و مطالعه دیگر، آنالیر کل  (Severin et al. 2010)باروری 

 Chen et)روز پس از بواروری   95تا  15ه بذر سویا در باز

al. 2012)   43151بووود. ایوو  مطالعووات نشووان دادنوود کووه 

 12333رونوشت در دوره نمو بذر یافت شودند کوه تقریبوا    

mRNA رونوشت به دست آمده از آرایوه   31533، بیش از

هوای  سویا بود. علاوه بر آن، رونوشت Affymetrixجاری 

                                                           
1 Next-Generation Sequencing 
2 Microarray 
3 Ricinus communis 
4 Brassica napus 
5 Euonymus alatus 
6 Tropaeolum majus 
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دارای بیان مت اوت نسبت به مراحل ابتدایی نموو بوذر، بوی     

3333-14358 (Severin et al. 2010)   19255-11532توا 

(Chen et al. 2012) اند.گرارش شده 

با آااز دوره ژنومیوک فعلوی، از بسویاری از مسویرهای     

بورداری شوده   تنظیمی و نموی مسوئو  سواخت بوذر، پورده    

هوای  ا ای  حوا  هنووز توا شوناخت کامول مکانیسو       است. ب

هووا و هووا، طووی نمووو بخووش  کننووده فعالیووت ژن هماهنوو 

هوای مختلود بوذر، راه زیوادی در پویش داریو .       زیربخش

کننوده مربووط بوه متابولیسو      های تنظی بسیاری از مکانیس 

هووا و ژن 1پووذیریاولیووه و نانویووه، تنظووی  هورمووونی، نقووش 

ای، همگوی بوه   ای و پسواترجمه تنظیمات رونویسی، ترجمه

انودازی فراینودهای   صورت هماهن  با یکدیگر، بورای راه 

ها توسوط  کنند. ای  فعالیتطی نمو بذر، فعالیت می پیچیده

شوند کوه االوب بوه دلیول     صدها و یا هراران ژن کنتر  می

های ژنتیکی، مبه  و ناشناخته هستند و شناسوایی  پیچیدگی

ا  ژنتیکوی رو بوه جلوو، بسویار     های اربآنها از طریق روش

. بهتووری  راه بوورای (Curtin et al. 2011)سووخت اسووت 

مطالعه فرایندهای هماهنگی نظیر سرنوشت سلولی، تمایر و 

زایی در بذر در حا  نمو، مشاهده بیان تعداد زیادی ریخت

هوووای مختلووود و بوووا تکنیوووک هوووای ژنووویاز مجموعوووه

یوووابی اسوووت. سوووپس آنالیرهوووای هوووای تووووالیاسوووتراتژی

هووا و توانوود بوورای شناسووایی شووبکه   بیوان ورماتیووک مووی 

های کلیدی نمو بذر، مورد است اده قرار گیورد.  کنندهتنظی 

های مربوط به هدش از انجام ای  تحقیق، بررسی رونوشت

( .Xanthium strumarium Lبذرهای گیاه تووق خواردار )  

ها با یکدیگر بود. ایو   ای  رونوشت در دوره نمو و مقایسه

هایی است که در هر کدام، دو بذر قرار گیاه دارای کپسو 

دارنوود؛ یووک بووذر بوورر  و بوودون خووواب و یووک بووذر    

کوچکتر و دارای خواب عمیق. ای  موضوع سبب حوذش  

تووانیر مت وواوت عواموول محیطووی بوور بووذرهای مووورد مطالعووه 

توری بوی  دو بوذر از نظور     توان مقایسوه دقیوق  شود و میمی

الگوی ترانسکریپتوم انجام داد. با توجوه بوه اینکوه دو بوذر     

                                                           
1 Imprinting 

زنی با یکودیگر  موجود در یک الاش از نظر ابعاد و جوانه

ت اوت دارند، انتظار بر ای  بود که ت اوت در الگووی بیوان   

هوا  تنموو، عامول بوروز ایو  ت واو      های دو بذر در دورهژن

های مونر بر باشد. بنابرای  برای شناسایی چگونگی بیان ژن

هوا در دو بوذر درون   نمو بذر و بررسی بیان افتراقی ای  ژن

 یک میوه، ای  آزمایش اجرا شد.

 هامواد و روش

 (.Xanthium strumarium Lبذرهای گیاه توق خاردار )

از مررعه پژوهشوی پوردیس کشواورزی و منوابع      35در پاییر 

نانیوه   21دقیقوه و   32درجوه و   83/35طبیعی کرج، واقوع در  

نانیووه شوورقی در   44دقیقووه و  13درجووه و  39/53شوومالی و 

آوری شوده و پوس از   متر از سطح دریوا، جموع   1333ارت اع 

یک نسل کشت و بذرگیری، بذرهای فاقد خواب نسل بعود  

برای کشت در آزمایش اصلی مورد است اده قرار گرفتند. بوه  

کشت بذرهای برداشت شده از کشوت او ، بوذرهای    منظور

-سوانتی  13ای بوا قطور   هوای شیشوه  ضدع ونی شده، در پتری

هوا دو لایوه کااوذ واتمو      متری قرار داده شدند که کد آن

درجه سلسویو    23روز در دمای  14قرار داشت و به مدت 

ها ظواهر شووند.   در دستگاه ژرمیناتور قرار گرفتند تا گیاهچه

درصود   53لیتوری حواوی    4هوای  ها به گلودان هسپس گیاهچ

هوا در  درصد خان مررعه منتقول شودند. گلودان    53پیت و 

روز( درجووه -)شووب 18-19هووای رشوود و در دمووای اتاقووک

 3333ساعت با شدت نور  8سلسیو  و طو  دوره روشنایی 

مواه نگهوداری شودند و پوس از آن بوه       4لوکس، بوه مودت   

درجه سلسیو  و طوو   روز( -)شب 25-21گلخانه با دمای 

ساعت منتقول شودند توا وارد فواز زایشوی       14دوره روشنایی 

شوند. پس از ورود به فاز زایشی، در دوره نمو بذر به ترتیب 

افشانی و یوک  روز پس از گرده 33، 23، 13، 3های در زمان

هوا بوه   برداری انجام شد. کپسوو  مرحله نیر از بذر بالغ، نمونه

ز گیاه موادری جودا و بلافاصوله در    دقت توسط تیغ استریل ا

ازت مایع قرار داده شدند. سپس بذرهای کوچک و بورر   

موجود در هر میوه، در آزمایشگاه، توسط تیوغ اسوتریل جودا    
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درجووه  -83در فریوورر  RNAشووده و تووا زمووان اسووتخراج    

 سلسیو  نگهداری شدند.

 RNAاستخراج 

 بووووووا اسووووووت اده از محلووووووو     RNAاسووووووتخراج 

TRIzol (Invitrogen)      و بور اسوا  دسوتورالعمل شورکت

سازنده انجوام شود. بوا اسوت اده از دسوتگاه نوانودرار و ژ        

به دست آمده ارزیابی  RNAالکتروفورز، کمیت و کی یت 

ها نیر در انسوتیتو ژنوومیکس   نمونه RINشد. همچنی  عدد 

بورآورد   Agilent 2100 Bioanalyzer( توسط BGIپک  )

 شد.

 cDNAساخت کتابخانه 

RNA     اسووتخراج شووده، تحووت تیمووارDNase  قوورار

، با اسوت اده از  Aهای دارای دم پلی mRNAگرفت؛ سپس 

Oligo dT     ،جداسازی شودند. بوه دنبوا  آنmRNA   هوا بوه

قطعووات کوووچکتر تبوودیل شووده و بووا اسووت اده از آنووری       

تبودیل شودند. رشوته دوم     cDNAترانسکریپتاز معکو  به 

به آن  Aسنتر شد و زنجیره پلی پلیمراز  DNAبا است اده از 

یابی نیر به آن متصل شد. افروده شده و آداپتور ویژه توالی

و بر اسوا  دسوتور    Illuminaیابی با است اده از کیت توالی

و  cDNAشرکت سازنده انجام شد. تموام مراحول سواخت    

( و بوا اسوت اده   BGIیابی، در انستیتو ژنومیکس پک  )توالی

 انجام شد. Illumina HiSeq2000از پلت رم 

 یابیآنالیز نتایج توالی

های در قالب فایل BGIیابی توسط شرکت نتایت توالی

fastq  ارسووا  شوودند. ارزیووابی و کنتوور  کی یووت اولیووه، بوور

یوابی بورای هور نوکلئوتیود     اسا  اطلاعات کی یوت تووالی  

هوووای دارای صوووورت گرفوووت. آداپتورهوووا و خووووانش   

از آنالیرهای اصولی، توسوط    نوکلئوتیدهای ناشناخته، پیش

حذش شودند و شواخک کی یوت     Fastx Toolkitافرار نرم

Q>20 هووای باکی یووت و اسووت اده در بوورای اربووا  خوووانش

هوا بوه   آنالیرهای اصلی، به کوار رفوت. بازسوازی رونوشوت    

 Trinityافووورار بوووا اسوووت اده از نووورم De novoصوووورت 

(Grabherr et al. 2011)     افورار،  انجوام شود. در ایو  نورم

هوای کوتواه   همگذاری و همردید کردن و اتصوا  تووالی  

ها مورد است اده برای بازسازی رونوشت و تشکیل کانتی 

هایی که بیان مت واوت  ژنگیرد. برای شناسایی تکقرار می

 EdgeR (Robinson, Mccarthy, andافرار رمداشتند از ن

Smyth 2010)  افووراری و بسووته نوورمRSEM (Li and 

Dewey 2011)   افراهوووووای اسوووووت اده شووووود. نووووورم 

Blast2Go (5.0.13)  وMapMan (3.0.0)  بوورای ت سوویر

های دارای بیان مت اوت موورد اسوت اده قورار    عملکردی ژن

 گرفتند.

همترازهووای هووای توووالی ت سوویر عملکووردی بووا مقایسووه

عمووومی انجووام شوود.  هووای دادهشووده بووا پایگوواهبنوودیدسووته

ها نیر بوا ابورار   ترانسکریپتهای یونیجستجوی تشابه توالی

BLASTX های همتراز ژنصورت گرفت. هومولو  تک

بووا  NCBI non-redundant protein (Nr)شووده نیوور در 

فور  جسوتجو شودند. نتوایت     است اده از پارامترهوای پویش  

BLASTX      بووه دسووت آمووده بوور علیووهNr  در مجموعووه

Blast2GO    وارد شوودند تووا عملیوواتmapping بازیووابی ،

Gene Ontology (GO)  وunique enzyme code (EC) 

های به دست GOهای همتراز شده صورت گیرد. ژنبر تک

هوای موورد بررسوی اختصواد داده شودند و      آمده، به توالی

سووه دسووته سوولولی،  هووای حاضوور در ترانسووکریپتوم، در  ژن

 بندی شدند.عملکرد ملکولی و فرایند بیولوژیک دسته

های مربوط به ت سیر نتایت کلی و مسیرهای رس  شکل

 انجام شد. Blast2Goبیوسنتری، در محیط 

 نتایج و بحث

و  cDNAکتابخانوووه  Paired Endیوووابی تووووالی

 هارونوشت De novoهمترازی 

است اده شده در ایو  آزموایش دارای    RNAهای نمونه

ها، مربوط به نمونه RINکی یت بالایی بودند. میانگی  عدد 

دهود.  بود کوه کی یوت بسویار عوالی آنهوا را نشوان موی        4/8

بووا اسووت اده از  cDNAکتابخانووه  Paired Endیووابی توووالی

2000 TMHiSeq ها خوانش بوا طوو    میلیونbp153   تولیود
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هوای  هوای آداپتوور و خووانش   کرد. پوس از حوذش تووالی   

، طووو  کوول > 23phred scoreدارای کی یووت پووایی  بووا 

بود. بوا اسوت اده از    183223182های با کی یت بالا خوانش

توالی ژن ایجواد شود کوه     131132تعداد  Trinityهمگذار 

و  93/383با میانگی   13893تا  231طو  آنها در محدوده 

N50  های   تعداد رونوشتباز بود. بیشتریج ت1923برابر

هایی دارای کلاسترشده در ای  همگذاری، در گروه توالی

توالی( بوود و پوس از    81392باز )ج ت 533طو  کمتر از 

بواز،  ج وت  333توا   533توالی دارای طو  بوی    42338آن 

 11939باز، ج ت 1433تا  1333توالی دارای طو   24355

تووالی بوا    13343بواز،  ج وت  1333توا   1533توالی با طو  

تووالی دارای طوو     9385بواز و  ج ت 2433تا  2333طو  

ها بور  باز بودند. توزیع تعداد رونوشتج ت 2333تا  2533

 نشان داده شده است. 1اسا  طو ، در شکل 
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توالی طو  محدوده  
Sequence length range  

 بر اسا  طو  توالیدر بذرهای کوچک و برر  توق خاردار های شناسایی شده توزیع تعداد توالی -1شکل 

Figure 1-Identified sequences distribution in small and large seeds of common cocklebur according to length 

 

نشوان   2های با بیان مت واوت، در شوکل   الگوی بیان ژن

های شناسایی شده در دو بذر داده شده است. مقایسه توالی

ها با یکدیگر در ایو  آزموایش نشوان داد کوه     و مقایسه آن

ژن از نظور فراوانوی، مت واوت     324های مربوط به رونوشت

ژن، کاهش بیوان داشوتند بوه     188ها، بودند. از میان ای  ژن

برابور و   39/11توا   34/2طوری که میران کاهش بیان، بوی   

ژن نیور   139های مربوط به بود. رونوشت -23/1با میانگی  

، افرایش بیان نشان دادند. بور  83/1برابر  log FCبا میانگی  

تور  هوایی کوه در بوذر بورر     اسا  ایو  نتوایت، تعوداد ژن   

هایی بود کوه کواهش بیوان    تند، بیش از ژنافرایش بیان داش

(. با ای  وجود، با توجه به تعداد کل A2نشان دادند )شکل 

های به دست آمده در ای  آزمایش، همپوشانی بسیار توالی

هوا در دوره نموو بوذر    بالایی میوان دو بوذر از نظور بیوان ژن    

درصوود( از کوول   19/3وجووود داشووت و درصوود انوودکی )  

دار ده، میوان دو بوذر ت واوت معنوی    های شناسوایی شو  توالی

 (.B2نشان دادند )شکل 

هوایی  بر اسا  نمودار حرارتیبه دست آمده، تعوداد ژن 

که افرایش بیان داشتند، در بذر کوچک مطالعه شده، بیش 

(. نموودار آتش شوانی نیور    A2از بذر برر  بودنود )شوکل   

های با بیان مت واوت را در دو نووع بوذر    ژنتوزیع کلی تک

 (.C2دهد )شکل مطالعه نشان میمورد 

تفسیر عملکردی ترانسکریپتوم بوذرهای در حوا    

 نمو توق خاردار

هوای توراز شوده دارای بیوان مت واوت بوا       ژنت سیر تک

-Eبووا  Nrبرعلیووه پایگوواه داده  BLASTXاسووت اده از ابوورار 

6-value < 1e .انجام شد 
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 . ها در دو بذر برر  و کوچک درون کپسو  بذر توق خاردارالگوی بیان مت اوت ژن -2شکل 

Aحرارتی؛  : منحنیBها؛ : ماتریکس همبستگی میان نمونهCمنحنی آتش شانی : 

Figure 2- Identified sequences distribution according to length.  

A: thermal plots; B: sample correlation matrix; C: volcano plot 

 

بر اسا  نتایت ت سیر پایگاه داده  E-valueآنالیر توزیع 

Nr    درصوود از  53/11و  23/53نشووان داد کووه بووه ترتیووب

 بووی   تشووابهی E-valueیافتووه، دارای هووای تطبیووق توووالی
بودنود و   value < 1e-E-20و  value < 1e-E-15توا   1 >-6

 E-valueیافتوه، از نظور   هوای تطبیوق  درصد از توالی 22/33

 (.3بودند )شکل  value < 1e-E-34تا   1e >-15 تشابهی، بی 

 33/59نشوان داد کوه    BLAST hitsآنالیر توزیع تشابه 

درصود را نشوان    83هوا تشوابه بویش از    درصد از کل توالی

 (.4دادند )شکل 

هوای دارای  ژنتشوابه توک   ای،بر اسا  آنالیر توزیع گونه

بیان مت اوت توق خاردار در چندی  گونه گیاهی دیگور یافوت   

(. بیشتری  شوباهت بوا آفتوابگردان    A5و  Bهای اند )شکلشده

درصود و  33/13بوه میوران   ( .Helianthus annus L) زراعی

بوا   Cynara cardunculus var. scolymus پوس از آن نیور  

نیور   Top hits. از نظور  )B5درصد تشابه بوود )شوکل    32/4

های توق خاردار با آفتوابگردان  ژنبیشتری  تشابه میان تک

بود کوه   Cynara cardunculus var. scolymusزراعی و 

 درصوود تشووابه بودنوود    93/9درصوود و 41/83بووه ترتیووب  

 (.A5)شکل 

ها با بیوان مت واوت در بوذرهای در حوا  نموو      رونوشت

هوای  GOتوق خواردار، بور اسوا  هومولووگی تووالی، بوه       

مختلد اختصاد داده شدند. در مجموع بور اسوا  نتوایت    
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ت سویر بوه دسوت آمود )شووکل      BLAST+ ،915حاصول از  

A9  ای .)GO گروه عملکوردی توزیوع شوده کوه      39ها در

ولی و همگوی در سووه دسووته بخوش سوولولی، عملکوورد ملکوو  

شودند. در دسوته بخوش سولولی،     فرایند بیولوژیک توزیوع  

اجرای سلولی، هسته و ترکیبات حاوی پروتیی  به ترتیب با 

هوای مشواهده شوده    GOتوری   توالی، فوراوان  12و  11، 24

هوای مشواهده شوده در    (. بیشوتری  گوروه  B9بودند )شکل 

هووا، فراینوود دسوته فراینوود بیولوژیوک پووس از تطبیووق تووالی   

سنتری، فرایند متابولیوک ترکیبوات نیتروژنوی سولولی و     بیو

 3و  3، 13فرایند اصلاحات پروتیینی سلولی بوا اختصواد   

(. در گوروه  C9هوا بودنود )شوکل    GOتوری   توالی، فوراوان 

های مشواهده شوده   GOتری  عملکرد مولکولی نیر، فراوان

 15تووالی(، اتصوا  بوه پوروتیی  )     33شامل اتصا  به یوون ) 

 (.D9توالی( بودند )شکل  15) DNAاتصا  به  توالی( و

 

 های تراز شده با بیان مت اوت در دو بذر برر  و کوچک درون کپسو  توق خاردارژنتک E-valueتوزیع  -3شکل 

Figure 3- E-value distribution of assembled differentially expressed unigenes in large and small seeds in 

common cocklebur bur 
 

 

 های تراز شده با بیان مت اوت در دو بذر برر  و کوچک درون کپسو  توق خاردارژنمربوط به تک Blast hitsنمودار توزیع تشابه   -4شکل 

Figure 4- Blast hits similariry of assembled differentially expressed unigenes in large and small seeds in 

common cocklebur bur 
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نشوان داد کوه در مجمووع،     دادهجستجو بر علیه پایگواه 

ژن با بیوان مت واوت، بوا کودهای آنریموی مختلود       تک 51

کدهای آنریمی ت سویر شوده در شوش گوروه     ت سیر شدند. 

 83/3بنوودی شوودند کووه شووامل اکسوویدوردوکتازها )  دسووته

 13/45درصد(، هیدرولازها ) 41/23درصد(، ترانس رازها )

درصود(   88/5درصود( و لیگازهوا )   83/3درصد(، لیازهوا ) 

 (.1بودند )شکل 

 

 شده با بیان مت اوت بر اسا  انطباق با کدهای آنریمیناساییهای شژنبندی تکگروه-1شکل 

Figure 7- Grouping of assembled differentially expressed according to enzyme codes 

 

 KEGGآنالیز مسیرهای متابولیسمی با استفاده از 

آنووالیر مسوویرهای متابولیسوومی، نقووش بسوویار مهمووی در   

یکوووی از   KEGGمطالعوووات گسوووترده ژنوووومیکس دارد.   

های که اطلاعات ارزشمندی از سیست های داده است پایگاه

 هووووا را در خووووود دارد بیولوژیووووک و روابووووط میووووان آن 

(Kanehisa et al. 2015) در ای  آزمایش، ت سیر مسیرهای .

KEGG  وEC شوده   تراز هایترانسکریپتبا است اده از یونی

های مختلود ترسوی    GOبا بیان مت اوت در دو بذر که در 

بوه   EC 29شده بودند، صورت گرفت. در مجموع، تعوداد  

مسیر متابولیسمی اختصاد داده شدند و بورای نموایش    29

شووده، مووورد هووای فرضووی یافووت و ژن KEGGمسوویرهای 

 است اده قرار گرفتند.

 TCAچرخه 

دومی  مرحله از تن س هوازی اسوت کوه    TCAچرخه 

در تمام موجوودات هووازی بوه منظوور آزادسوازی انورژی       

هوا بوه   روتیی ها و پو ها، چربیکرب ذخیره شده در هیدرات

شوود. نتوایت بوه دسوت آموده از ایو        انجام می ATPشکل 

کننوده دو آنوری    های بیانآزمایش، تغییر در میران بیان ژن

هووا شووامل نشووان داد. ایوو  آنووری  درگیوور در ایوو  چرخووه را

( و آکونیتواز  EC: 1.8.1.4) 1هیدرولیپویل دهیودروژناز دی

یپویل هیوووودرول( بودنووود. دی EC: 4.2.1.3) 2هیووودراتاز 

( یووک فلاوآنووری   mtLPDدهیوودروژناز میتوکنوودریایی ) 

هومودایمر از خوانواده آنریموی اکسویدوردوکتاز پیریودی      

شوده  سول ید اسوت کوه سواختاری ح اظوت    دی-نوکلئوتید

به  LPDهای هوازی وجود دارد. داشته و در تمام ارگانیس 

 توورانسهیوودرولیپویلیوودروژناز و دیدههمووراه پیوورووات 

آنریموی  یک بخش ضروری از کموپلکس موولتی   استیلاز،

پیرووات دهیدروژناز است کوه وظی وه دکربوکسیلاسویون    

و  Aکوووآنری  اکسوویداتیو پیوورووات بوورای تشووکیل اسووتیل 

                                                           
1 Dihydrolipoamide dehydrogenase 
2 aconitate hydratase 
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NADH  در ابتدای چرخهTCA    را بر عهده دارنود. بخوش

 هوووای فتوسووونترکننده بووورای   در بافوووت mtLPDعموووده 

شود کوه بورای   ( است اده میGDCدکربوکسیلاز )گلایسی 

تبدیل گلایسی  به سری  در شورایط تون س نووری شودید،     

سبب افرایش فتوسنتر  mtLPDضروری است. افرایش بیان 

شوده   Arabidopsisتووده در  و به دنبا  آن، تجموع زیسوت  

. بور اسوا  تحقیقوات انجوام     (Timm et al. 2015)اسوت  

سوبب کواهش جریوان کورب  از      GDCشده، فعالیوت زیواد   

شود که سوبب کواهش تجموع    طریق مسیر تن س نوری می

های های مربوط به تن س نوری، به ویژه متابولیتمتابولیت

و افورایش احتموالی فعالیوت    کننده فعالیت روبیسوکو  مختل

گوردد. افورایش   بنسوون موی  -های چرخه کلوی سایر آنری 

سووبب افوورایش کووارآیی بووه دام انووداخت  نووور  2COتلبیوت  

. به طور کلی ای  آنری  بوا  (Timm et al. 2015)گردد می

 2COافرایش کارآیی است اده از نور سبب افورایش تلبیوت   

شود کوه موجوب افورایش تون س نووری و در مجمووع       می

گوردد. تنظوی  متابولیسو     سبب افرایش فتوسنتر خالک موی 

هوایی  باعث افرایش رشد در لایو   کرب  صورت گرفته نیر

هوا ر  داده باشود   در آن mtLPDشود که افرایش بیوان  می

(Timm et al. 2015) آنالیر .KEGG   نتایت به دست آموده

از ای  آزمایش تغییر در محتوای توالی مربوط به رونوشت 

ای  آنوری  را در مسویرهای متابولیسو  گلایسوی ، سوری  و      

ترئوووونی  و گلوکونئووووژنر نشوووان داد. دو مووواده بووورای     

دهیوودروژناز، اکسیداسوویون توسووط کمووپلکس پیوورووات   

و گلوکر هستند. کاتالیر دکربوکسیلاسیون اسیدهای چرب 

اکسیداتیو پیرووات توسط کمپلکس پیروات دهیودروژناز  

شوود و از ایو  طریوق،    موی  Aکوآنری  منجر به تولید استیل

متابولیسو  گلووکر و اسویدهای چورب بوا یکودیگر موورتبط       

 .(Timm et al. 2015)هستند 

( که به نام آکونیتاز هیدراتاز نیر ACOآنری  آکونیتاز )

سووول ور اسووت و -شووود، یووک پووروتیی  آهوو شووناخته مووی

و  TCAهوووای آنریموووی کلیووودی اسوووت کوووه در چرخوووه 

ات به ایروسیترات را به اکسیلات، ایرومریراسیون سیترگلی

کنود.  آکونیتاز به عنوان یک واسط، کاتالیر موی -cisوسیله 

هووای مربوووط بووه ایوو  افوورایش مشوواهده شووده در رونوشووت

تواند بیانگر افرایش ایرومریراسویون سویترات بوه    آنری ، می

ایروسیترات در مسیرهای نام برده باشد که منجر به افرایش 

ون میوه گیاه توق خاردار فراهمی انرژی در بذر برر  در

 خواهد شد.

 فسفریلاسیون اکسیداتیو

 هوووووای ترانسوووووکریپتوم بوووووذرهای  مجموعوووووه داده

X. stumarium L.  هوای مسویر   نشان داد که برخی از آنری

فس ریلاسوویون اکسوویداتیو نیوور از نظوور سووطح بیووان، ت وواوت 

(. افورایش بیوان ژن   8داری با یکدیگر داشتند )شوکل  معنی

( در EC: 1.6.99.3دهیودروژناز )  NADHمربوط به آنری  

تر گیاه توق خاردار مشاهده شد. ای  آنری ، که بذر برر 

گووووگرد اسوووت، -یوووک فلاووپوووروتیی  بوووا مرکووور آهووو 

کاتالیرکننووده واکوونش احیووایی در ابتوودای زنجیووره انتقووا   

ی است و با جداسازی یوک الکتورون   الکترون میتوکندریای

و انتقا  آن بوه پذیرنوده الکتورون )کوه در ایو        NADHاز 

کویینووون اسووت( سووبب احیووای پذیرنووده و   بخووش، یوووبی

شوود.  در بخش درونی میتوکندری می NAD+گیری شکل

 کویینووون ردوکتوواز  یوووبی-NADHافوورایش بیووان آنووری   

(EC: 1.6.5.3   نیر به عنوان بخشوی از کموپلکس )I    انتقوا

الکترون میتوکندریایی، در ای  آزمایش مشاهده شد. نتایت 

به دست آمده از آزمایش حاضر، تغییر در سطح رونوشوت  

 فسووو ات فسووو وهیدرولاز یوووا   مربووووط بوووه آنوووری  دی  

inorganic diphosphatase  (. ایوو  8را نشووان داد )شووکل

زنجیره انتقا  الکتورون قورار دارد و    Vآنری  در کمپلکس 

فسوو ات را بووه دو ملکووو  فسوو ات کاتووالیر   لیر دیهیوودرو

هووای مربوووط بووه کنوود. بووا توجووه بووه افوورایش بیووان ژن مووی

های درگیر در زنجیره انتقا  الکترون میتوکنودریایی  آنری 

و ماهیت عمل ای  زنجیره که آزادسازی انرژی را بر عهده 

رسود کوه انورژفی فوراه  شوده بورای بوذر        دارد، به نظر موی 

تور  میوه توق خاردار بیش از بوذر کوچوک   تر درونبرر 

تواند در توجیه رشد بیشتر ای  بوذر  است و ای  موضوع می

 به ما کمک کند.
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در مسوویر پنتوووز و گلوکورونووات، تغییوور در رونوشووت  

( مشاهده شود. ایو    EC: 3.1.1.11استراز )مربوط به پکتی 

هوای سولولی و بوه شوکل چنودی       آنری  همواره در دیوواره 

اسووتراز، کاتالیرکننووده جووود دارد. آنووری  پکتووی ایروفوورم و

های دیوواره سولولی و   استر پکتی های متیلهیدرولیر گروه

تشکیل متانو  و پکتات است. تغییر در فعالیت ایو  آنوری    

شوود. بور   هوای سولولی موی   سبب تقویت یا تضعید دیواره

اسووا  تحقیقووات انجووام شووده، فعالیووت ایوو  آنووری  بوور      
HIGHLY METHYL ESTERIFIED SEEDS (HMS) 

های سلولی حاوی پکتی ، عاملی مونر بور تنظوی    در دیواره

. (Levesque-Tremblay et al. 2015)رشود سولو  اسوت    

هوای جنوی    پیشنهاد شده اسوت کوه کواهش انودازه سولو      

Arabidopsis thaliana    که موجب تغییور در مورفولووژی

شود، در نتیجه عدم توسعه دیوواره سولولی   طبیعی جنی  می

های مربووط  است. افرایش مشاهده شده در میران رونوشت

تواند سبب افرایش هیرولیر پکتی  استراز میبه آنری  پکتی 

دیواره سلولی جنی  شود. فعالیت ای  آنری  سبب تضوعید  

دیواره سلولی جنی  و رشد آن و در نتیجوه موجوب تجموع    

 ای جنوووووی  خواهووووود شووووود  ای بووووورموووووواد ذخیوووووره 

(Levesque-Tremblay et al. 2015). 

 DNA-directed RNAرونوشوت مربووط بوه آنوری      

polymerase (EC: 2.7.7.6)   در مسووویرهای متابولیسووو

رای بیووان مت وواوت بووود. همچنووی   پوووری  و پیریمیوودی  دا

های درگیر در متابولیسو  پووری  کوه در ایو  آزموایش      ژن

تریوزفسو اتاز  دارای بیان مت واوتی بودنود، شوامل آدنووزی     

(EC: 3.6.1.3 و نوکلئوزیووود توووری )فسووو اتاز فسووو ات 

(EC: 3.6.1.15.بودند ) 

 

 با بیان مت اوت در ترانسکریپتوم بذرهای توق در مسیر فس وریلاسیون اکسیداتیوهای کدشده آنری  -8شکل 
Figure 8- Common cocklebur transcriptome differentially expressed encoded enzymes involved in  

oxidative phosphotylation 
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تجمووع آن در بووذر لیووری  اسوویدآمینه ضووروری اسووت کووه 

الات اندن است زیرا ای  اسیدآمینه به جای تجمع در بوذر،  

. (Arruda et al. 2000)شوود  از مسیر ساکاروپی  تخریب موی 

هووای لیرینووی در گیاهووان بووه دنبووا  یووک سووری از     زنجیووره

شووند. یکوی از   پی تبودیل بوه کوارنیتی  موی    درهای پیواکنش

-N-لیووری هووا، هیسووتونهووای درگیوور در ایوو  واکوونشآنووری 

( است. توالی رونوشت مربووط  EC: 2.1.1.43ترانس راز )متیل

رون به ای  آنری  در ای  آزمایش با بیان مت اوت بی  دو بوذر د 

یک میوه گیاه توق خاردار مشاهده شد. بر اسوا  آنوالیر بیوان    

های دو بذر، بیان کمتر ژن مربوط به ای  آنوری  در  مت اوت ژن

-N-لیووری توور مشوواهده شوود. آنووری  هیسووتون   بووذر بوورر  

ترانس راز در سوه مرحلوه متووالی بور زنجیوره لیرینوی توانیر        متیل

افرایود.  جیوره موی  گذاشته و در هر مرحله یک گروه متیل به زن

هوای مراحول بعود، در پایوان کوارنیتی  تشوکیل       پس از واکنش

. بووا (Bourdin, Adenier, and Perrin 2007) شووودمووی

هوای گیواهی بسویار    که محتووای کوارنیتی  در بافوت   وجود ای 

کوارنیتی  از کول   های حیوانی است و سه  آسیلکمتر از بافت

کمتر از حیوانات اسوت،  محتوای کارنیتی  نیر در گیاهان بسیار 

ولی ای  ماده در متابولیس  اسیدهای چرب گیاهی نقش مهمی 

در . (Bourdin, Adenier, and Perrin 2007) دارد

کووه ذخووایر لیپیوودی خووود را از  Arabidopsisهووای گیاهچووه

اند، افرایش سطح کارنیتی  نیر مشاهده شده است دست داده

کووه احتمووا  ارتبوواط میووان کووارنیتی  و متابولیسوو  لیپیوودها را  

 .(Bourdin, Adenier, and Perrin 2007)دهود  افرایش می

هوای  رسد که کاهش مشواهده شوده در رونوشوت   به نظر می

ترانسو راز، عواملی در   متیل-N-لیری مربوط به آنری  هیستون

کاهش سنتر کارنیتی  بوده و در مجمووع ذخوایر لیپیودی در    

توور درون میوووه توووق، بوویش از بووذر کوووچکتر   بووذر بوورر 

های باشد. از سوی دیگر با توجه به افرایش فعالیت آنری می

د کوه منبوع   رسکرب ، به نظر میدرگیر در متابولیس  هیدرات

تر، در های بذر برر اصلی برای تامی  انرژی جهت فعالیت

 های درون بذر.ها باشد و نه چربیدوره نمو، کربوهیدرات

ترهالوز یکوی از قنودهایی اسوت کوه عولاوه بور نقوش        

رسوان در ترارسوانی سویگنا  نیور     متابولیک، به عنووان پیوام  

. (Ponnu, Wahl, and Schmid 2011)کنود  فعالیوت موی  

گیرد. در مرحله او  سنتر ترهالوز در دو مرحله صورت می

شوود و محصووو   ( تشووکیل موی T6Pفسو ات ) -9-ترهوالوز 

کننوده مرحلوه   مرحله دوم، قند ترهالوز است. آنری  کاتالیر

 فسوووو ات فسوووو اتاز -9-دوم سوووونتر ترهووووالوز، ترهووووالوز

(EC: 3.1.3.12( )TPP    است. بور اسوا  آنوالیر )KEGG ،

در مسوویر متابولیسوو  نشاسووته و  TPPرونوشووت مربوووط بووه 

ساکارز یافت شود و نتوایت بوه دسوت آموده از آنوالیر بیوان        

های مربووط بوه ایو     نیر کاهش سطح رونوشت افتراقی ژن

در بذر برر  درون میوه توق خاردار در مقایسوه   آنری  را

با بذر کوچک نشان داد. بر اسوا  نتوایت تحقیقوات انجوام     

بوورای نمووو طبیعووی جنووی  گیوواه   T6Pشووده، تنظووی  سووطح 

فسو ات  -9-های ترهالوزیافتهضروری است و جنی  جهش

است،  T6P( که مسئو  کاتالیر واکنش تولید TPSسینتاز )

هوا  مانده، چرخه سولولی ایو  جنوی    در مرحله اژدری باقی 

هوای  تری نسبت به جنی مختل شده و دیواره سلولی نازن

بور سوایر مراحول     TPS، عادی دارند. علاوه بور نموو جنوی    

هوای  یافتوه بور جهوش   TPSنموی نیر تانیر دارد. القای بیوان  

زنووی، کوواهش حووذش ایوو  آنووری ، سووبب توواخیر در جوانووه

و کوتاه ماندن گیاه شود  سرعت نمو، اختلا  در رشد ریشه 

(Ponnu, Wahl, and Schmid 2011) . گرارش شده است

و  ABAممکو  اسوت از طریوق مکانیسومی کوه بوا        T6Pکه 

متابولیس  قندها درگیر است بلوو  جنوی  و رشود رویشوی را     

سوایر   .(Ponnu, Wahl, and Schmid 2011)تنظوی  کنود   

هووای مشوواهده شووده در مسوویر متابولیسوو  نشاسووته و  رونوشووت

 1,3-beta-glucan synthase( EC: 2.4.1.34سواکارز شوامل )  

 alpha-glucan branching enzyme (EC: 2.4.1.18)-1,4و 

 بودند.

 آلانین، تیروزین و تریپتوفانمسیر بیوسنتز فنیل

آلانووی ، تیووروزی  و هووای آروماتیووک فنیوولاسوویدآمینه

های مختلد، دارای اهمیوت هسوتند. ایو     تریپتوفان از جنبه

ها عولاوه بور اینکوه در متابولیسو  گیواهی دارای      اسیدآمینه

هوای ضوروری در   نقش مرکری هستند، به عنووان اسویدآمینه  
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هوا نیور محسووب    ایمعوده رژی  اوذایی انسوان و سوایر توک    

هووا در صوونعت نیور بوورای سوواخت  ایوو  اسویدآمینه  شوووند.موی 

کوالری آسوپارتام،   کننوده کو   ترکیبات مختلد مانند شویری  

ن ری  و بسیاری ترکیبات دیگور  داروهایی مانند دوپامی ، اپی

. مسویر  (Tzin and Gad 2010) گیرندمورد است اده قرار می

 ها در گیاهان، مسیر اسید شویکیمیک بیوسنتر ای  اسیدآمینه

اسوید  های آروماتیک سونتر شوده از مسویر    است. اسیدآمینه

ها، به عنوان ر سنتر پروتیی شیکیمیک علاوه بر مشارکت د

های گیاهی مانند اکسی  و اسید ساز برخی از هورمونپیش

هوای نانویوه   بوده و در سنتر برخی از متابولیوت  سالیسیلیک

هوووای آروماتیوووک بوووا عملکردهوووای مختلووود و ارزش   

. (Vogt 2010)بیوتکنولوژیوک مت واوت نیور نقوش دارنود      

های به دست آمده از آزمایش حاضور،  داده KEGGآنالیر 

 هوای کویینات/شویکیمات دهیودروژناز   بیان مت اوت آنری 

(EC: 1.1.1.282( شیکیمات دهیدروژناز ،)EC: 1.1.1.25 ،)

آرگونوات   (،EC: 4.2.1.10دهیدروکویینات دهیدراتاز )-3

 فنوووات دهیووودراتاز ( و پوووریEC: 4.2.1.91دهیووودراتاز )

(EC: 4.2.1.51 3( میان دو بذر را نشان داد )شکل.) 

 

 آلانی ، تیروزی  و تریپتوفاندر مسیر بیوسنتر فنیلهای کدشده با بیان مت اوت در ترانسکریپتوم بذرهای توق آنری  -3شکل
Figure9- Common cocklebur transcriptome differentially expressed encoded enzymes involved in 

phenylalanine, tyrosine and tryptophan 
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آنری  کویینات/شیکیمات دهیدروژناز، آنریمی اسوت  

کویینات و ه  از شیکیمات به عنوان سوبسترا -Lکه ه  از 

و هو  از   NAD+کند. همچنی  ای  آنری  ه  از است اده می
+NADP کند و از ای  نظور بوا   به عنوان گیرنده است اده می

( ت واوت دارد. در  EC: 1.1.1.25شویکیمات دهیودروژناز )  

صووورت اسووت اده از کویینووات یووا شوویکیمات بووه عنوووان     

دهیدروکویینات -3سوبسترا، محصو  نهایی نیر به ترتیب، 

دهیدروشیکیمات خواهد بود. از سووی دیگور آنوری     -3یا 

دهیدروژناز فقط از شیکیمات به عنوان سوبسوترا  شیکیمات

-3کنووود. بوووه عنووووان گیرنوووده اسوووت اده موووی  NADP+و 

دهیودروکویینات  -3دهیدروکویینات دهیدراتاز نیر تبودیل  

یمات با جداسوازی یوک ملکوو  آب را    دهیدروشیک-3به 

پیورووات  فنات به فنیول کند. واکنش تبدیل پریکاتالیر می

فنوات  اکسیدکرب  نیر توسوط پوری  با آزادسازی آب و دی

شود. آرگونات دهیدراتاز نیر کاتوالیر  دهیدراتاز کاتالیر می

L- آرگونات بهL-دهد.آلانی  را انجام میفنیل 

-پیوورووات، عوولاوه بوور آنووری  دیدر مسوویر متابولیسوو  

( کووه در مووورد EC: 1.8.1.4هیوودرولیپویل دهیوودروژناز )

فعالیت آن توضویح داده شود، آنوری  فسو وانو  پیورووات      

نیور مشواهده شود.     PEPC( یا EC: 4.1.1.31کربوکسیلاز )

ناپوووذیر ایووو  آنوووری  کاتالیرکننوووده واکووونش بازگشوووت  

ر حضوور  ( دPEPپیورووات ) بتاکربوکسیلاسیون فسو وانو  
-

3HCO  2و+Mg    اسوووت و محصوووو  ایووو  واکووونش نیووور

 ( اسوووت Pi( و فسووو ات ایرآلوووی ) OAAاگرالواسوووتات )

(Izui et al. 2004) .PEPC  در تمووووام موجووووودات

هوووا، فتوسووونترکننده، شوووامل گیاهوووان آونووودی، جلبوووک 

هووای فتوسوونترکننده و همچنووی    سوویانوباکترها و بوواکتری 

های ایرفتوسنترکننده و پروتوزوآ گسوترده هسوتند   باکتری

(Izui et al. 2004)هوان آونودی، واکونش کاتوالیر     . در گیا

مرحلووه تلبیووت ابتوودایی کوورب  در     PEPCشووده توسووط  

هووای ایوور اسووت. در االووب بافووت  CAMو  4Cمتابولیسوو  

، عملکوورد اولیووه  3Cهووای گیاهووان  فتوسوونتری و در بوور  

PEPC اسووت و مووواد میووانی در  1بووه صووورت آناپلروتیووک

کند. ای  آنری  در فراهمی مالات را تامی  می TCAچرخه 

های ریشوه  های محافظ روزنه و گرهمورد نیاز جهت سلو 

. (Vidal and Chollet 1997)ها نیر نقش مهمی دارد لگوم

توسوط یوک    PEPCهای بسیار گسترده، در برابر ای  نقش

شووود و بیووان آن نیوور در خووانواده ژنووی کوچووک کوود مووی 

 رد گیوووهوووای مختلووود گیووواهی صوووورت موووی    بافوووت

(Gehrig, Heute, and Kluge 2001)   مشاهده ای  آنوری .

در مسیر متابولیس  متان در آزمایش حاضر نیور تاییدکننوده   

نقووش مهوو  ایوو  آنووری  در مسوویرهای مختلوود بیولوژیووک 

 است.

های دیگر یافوت شوده در مسویرهای بیولوژیوک     ری آن

 فسووو اتاز نیتروفنیووول -4بوووذرهای تووووق خووواردار شوووامل  

(EC: 3.1.3.41 در مسیر تخریب آمینوبنرووات، آکونیتاز )

اکسیلات ( در مسیر متابولیس  گلیEC: 4.2.1.3هیدراتاز )

 کربوکسوویلات، نوکلئوتیووود تریوزفسوو ات فسووو اتاز   و دی

(EC: 3.6.1.15در )  مسوویر متابولیسوو  تیووامی ، نیکوتینووات

-( و نیکوتینوواتEC: 6.3.4.21فسوو وریبوزیل ترانسوو راز )

( در مسووویر EC: 2.4.2.19فسووو وریلاز )نوکلئوتیووود دی

متابولیس  نیکوتینات و نیکوتینامید، استریکتوزیدی  سوینتاز  

(EC: 4.3.3.2   در مسیر بیوسنتر ایندو  آلکالوید، لوسوی )

tRNA ( لیگازEC: 6.1.1.4   در بیوسنتر مسویر آمینوآسویل )

tRNA ( و کربوکسووویل اسوووترازEC: 3.1.1.1 در مسووویر )

 هاست.متابولیس  دارو و سایر آنری 

تحقیق حاضر گام نخست در آنالیر ترانسوکریپتوم بوذر   

Xanthium strumarium L.     اسوت. آنوالیر ترانسوکریپتوم

ه فرد آن های منحصر ببذر ای  گیاه، نه تنها به دلیل ویژگی

در زمینه خواب بذر بلکه به دلیل اهمیت بسویار بوالای ایو     

گیاه در تولید داروهای گیاهی بسیار ضروری است. بذر و 

هووای نانویووه بدنووه رویشووی توووق خوواردار دارای متابولیووت 

هوا،  متنوعی شوامل ترکیبوات فنلوی، فلاونوییودها، سواپونی      

ریپتوم بذر گلیکوزیدها و آلکالوییدها است و آنالیر ترانسک

                                                           
1 anaplerotic 
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آن گووامی ضووروری در جهووت شناسووایی سووازوکارهای     

 ملکووولی درگیوور در تولیوود ایوو  ترکیبووات اسووت. نتووایت     

بووه دسووت آمووده از تحقیووق حاضوور بووا اسووت اده از پلت وورم    

illumine HiSeq    هوا و  اطلاعوات ارزشومندی از رونوشوت

هوای دخیول در فراینودها، عملکردهوا و مسویرهای      پروتیی 

تواننود در زمینوه   ختیار ما قرار داده که موی متابولیک را در ا

پایه و شناسایی سازوکارهای درگیر در تولید داروهای گیاه

خواب بذر در تحقیقات بعدی است اده قرار شوند. با توجوه  

به فقدان تحقیقات در زمینه آنوالیر ترانسوکریپتوم در موورد    

بذر گیاهان وحشی به طور اع  و در مورد توق خاردار بوه  

هوای زیوادی را معرفوی    اخک، ای  تحقیوق رونوشوت  طور 

توانند در تحقیقات آتی جهت شناسوایی  کرده است که می

مسیرهای بیولوژیک مربوط به نموو بوذر، تولیود داروهوا و     

 شناسایی خواب بذر مورد است اده قرار گیرند.
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