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 و مقايسه با ژنوم دو هاي ديپلوئيد پنبهآناليز بيوانفورماتيك كدوني ژنوم كلروپلاست گونه
  گونه تتراپلوئيد

  3انرجان يبدر يمهد و 2نژادي، سمانه حسن*1طلعت ديفرش
بخش غربي،  يجانآذربا طبيعي منابع و و آموزش كشاورزي تحقيقات مركز سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي، اروميه، ،ايران 1

  تحقيقات علوم زراعي و باغي
  )بيوتكنولوژي(فناوري زيستاروميه، گروه  دانشگاه آزاد اسلامي واحد اروميه، ،ايران 2

  نباتات اصلاح گروه كشاورزي، دانشكده اروميه، دانشگاه اروميه، ،ايران 3

  25/10/97: تاريخ پذيرش  10/2/97: تاريخ دريافت

  چكيده

جنس گوسيپيوم مهمترين گياه . ها در توليد پروتئين داردسازي سامانه بيان ژناي در بهينهن اهميت ويژهتجزيه كاربردي كدو
 G.arboreumو  G.thurberi در اين تحقيق توالي كامل ژنوم كلروپلاست دو گونه. باشدتوليدكننده الياف در دنياي جديد مي

ژن كدكننده  57براي  (RSCU)هاي داراري ترادف تجزيه كدون. گرفت مورد مطالعه و تجزيه  قرار  Wافزار كدونتوسط نرم
-تمامي كدون. منظور دستيابي به فاكتورهاي دخيل در اريبي كدون صورت پذيرفتر ژنوم كلروپلاست اين دو گونه بپروتئين د

غناي ژنوم كلروپلاست در هاي ترجيح داده شده داراي بازهاي آلي آدنين و تيمين در انتهاي كدون بودند كه با عنايت به 
منظور ها بصورت نمودار تعداد كدون بآناليز تطبيقي و روش برآورد تعداد موثر كدون. اي طبيعي استخصوص اين دو باز پديده

هاي آناليز شده را معادل يا دقيقا در سمت چپ ، عمده ژن ENC Vs GC3نمودار. هاي مترادف انجام گرفتتجزيه كاربرد كدون
بر اساس . هاستهاي تركيب كدوني در تنظيم استفاده ار كدونندي كرد كه بيانگر تاثير محدوديتگروهب GC3ل انتظار منحني قاب

ها، سطح هاي مورد مطالعه با طول ژن، اريبي جهش در ژنتجزيه تطبيقي، اريبي مشاهده شده در ژنوم كلروپلاست گونه
نتايج اين . ها تاثيرگذار استاي در كاربرد كدونيا بيان ژن بصورت ماهرانههاي پروتئيني، عملكرد ژن و انتخاب هيدروپاتي ژن

  .   پژوهش در فراهم آوردن زمينه براي مطالعات تكامل ملكولي قابل استفاده خواهد بود

  NCآناليز تطبيقي، ژنوم كلروپلاست، نمودار: واژه هاي كليدي

  f.talat@areeo.ac.ir: يالكترونيك ، پست09104055682: مسئول، تلفن نويسنده* 

  مقدمه
ملكولي گياهان، ژنوم كلروپلاست هاي تكامل در بررسي

هاي بالا، ساختار حفاظت دليل اندازه كوچك، تعداد نسخهب
هاي آن شده گسترده و عملكرد شناخته شده بسياري از ژن

د در سطح ملكولي براي آناليزهاي ترجيح كدوني بسيار مور
سازماندهي ژنوم كلروپلاست  ).9(توجه قرار گرفته است 

باشد و از يك كروموزوم حلقوي با شده ميكاملاً حفاظت
ساختار چهارجزئي تشكيل شده و داراي دو ناحيه تكرار 

باشد كه منطقه تك نسخه بزرگ مي) كيلوباز 25(معكوس 
) كيلوباز20(تك نسخه كوچك  را از ناحيه) كيلوباز 80(

 217تا  35اندازه اين ژنوم حلقوي شكل از . كننديجدا م
هاي كيلوباز متغير است اما اين محدوده براي اكثر ژنوم

 115-165پلاستيد متعلق به موجودات فتوسنتزكننده 
اي و هاي هستهدر مقايسه با ژنوم). 2(باشد كيلوباز مي

ها كاملا حفاظت ميتوكندري، ژنوم پلاستيد در ميان گونه
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گرچه در مقايسه با توالي كامل ) 8(باشد شده مي
) 13و  4(ده است هايي نيز گزارش شكلروپلاست تفاوت
طور عمده به گسترش يا عدم گسترش كه اين موضوع ب

تكاملي و يا از دست دادن ناحيه تكرار معكوس، بازآرايي 
و  11، 4(ژنوم و تكرارهاي پراكنده نسبت داده شده است 

هاي مختلف داراي ر گونهژنوم كلروپلاست د). 13
هاي آن باشد كه اكثر ژنشده ميسازماندهي بسيار محافظت

همين دليل براي اند و به در سطح ملكولي شناخته شده
. هاي تكامل ملكولي بسيار مناسب استمطالعات و بررسي

هاي آل براي تجمع پروتئينكلروپلاست يك محفظه ايده
ست كه در صورت خاص و يا محصولات بيوسنتزي آنها ا

انباشته شدن در سيتوپلاسم مضر خواهند بود و علاوه بر 
به ). 12(اين خاموش كردن ژن در آن مشاهده نشده است 

همين دليل ژنوم كلروپلاست براي بررسي برخي از صفات 
ها، مقاومت كشمهم زراعي از قبيل مقاومت در برابر علف

ل شوري ها و تحمدر برابر حشرات، مقاومت به بيماري
با انجام ) 2015(طلعت و وانگ . مهندسي شده است

اي روي ژنوم كلروپلاست گونه ديپلوئيد آناليزهاي مقايسه
Gossypium thurberi  و دو گونه آلوتتراپلوئيد به اين نتايج

داراي  G.thurberi دست يافتند كه ژنوم كلروپلاست
باز جفت 160264ساختار چهار جزئي حفاظت شده بطول 

 SSCو  )LSC )Large Single Copyه كه نواحي بود
)Small Single Copy(  توسط دو ناحيه تكرار معكوس از

ژن  20ژن منفرد و  113اين ژنوم حاوي . اندهم جدا شده
 4پروتئين،  79هاي منفرد كد كننده ژن. اي استدو نسخه

ناقل هستند كه در  RNAژن  30ريبوزومي و  RNAژن 
ژن حاوي يك يا دو  18لاستيدي تنها هاي پميان تمام ژن

كلروپلاست  DNAاينترون گزارش شدند و در مقايسه با 
 تنها ژن مضاعف شده rps18دو گونه آلوتتراپلوئيد، 

با ) 2014(بات و همكاران ). 12(است   G.thurberiدرگونه
بررسي اثر فشار  كدوني و حانجام آناليزهاي ژنومي ترجي

هاي ميزبان روي تكامل يويژگ انتخاب طبيعي و جهشي،
د كه در كل گرايش ترجيح كدوني كمي دريافتن ويروس

فشار جهشي است كه  فاكتور اصلي اثرگذار وجود دارد و
اين انتخاب  علاوه برهمچنين . تحت تاثير ميزبان است

 شرايط جغرافيايي نيز بر ترجيح كدوني اثرو  محيط طبيعي،
عه و مقايسه توالي ين تحقيق با هدف مطالا. )1( گذارندمي

 و G.thurberiهاي ديپلوئيد گونه كامل ژنوم كلروپلاست
G.arboreum هاي تتراپلوئيد گونه باG.barbadense و 
G.hirsutum  ،گياه پنبه، آناليز ساختار ژنوم، محتواي ژن

هاي تكراري، ترجيح كدوني و مقايسه سازماندهي توالي
  .هاي موجود انجام گرفتبين ژنوم

  و روشهامواد 
، G.thurberiهاي توالي كامل ژنوم كلروپلاست گونه

G.arboreum، G.barbadense و G.hirsutum  با فرمت 

FASTA  بترتيب با شماره دسترسي و طول
NC_015204.1) و(160,264 ،HQ_325740.1)   و

(160,230،NC_008641.1)   و  160.317)و
NC_007944.1)  از سايت  160,301)وNCBI دانلود 

ها در هر چهار براي شناسايي موقعيت هر يك از ژن. شدند
ژنوم كلروپلاست مورد بررسي با توجه به اطلاعات موجود 

مونتاژي  NCBIژن مربوط به هر ژنوم در سايت  در بانك
هايي كه در روي توالي از توالي هر ژنوم به همراه ژن

- اينترون. بدست آمد word (2010)اند توسط مشخص شده

هاي حاوي اينترون نيز با رنگ مجزا ربوط به ژنهاي م
 ها، نواحيمشخص شدند كه با اين كار هم موقعيت ژن

IGS )Intragenic Spacer( هايي كه داراي و همچنين ژن
نقشه ساختار ژنوم و . هستند نيز مشخص شدند اشتراك

افزار توزيع ژن با استفاده از نرم
)http://ogdraw.mpimpgolm.mpg.de(OGDRAW  

(V1.1):   و با دادن اطلاعات مربوط به شماره دسترسي هر
هاي تكراري و براي تشخيص توالي. ژنوم رسم شد

 افزارموقعيت آنها از نسخه آنلاين نرم
)bielfeld.de/reputer-bibiserv.techfak.unihttp://( 

REPuter ستفاده شدا. RSCU )Relative Synonymous 



 1398، 4، شماره 32جلد                                                                        )                 مجله زيست شناسي ايران(مجله پژوهشهاي گياهي 

864 

Codon Usage( هاي مختلف در هر نمونه ژني هاي كدون
در آدرس  Mobyleدر نرم افزار  CodonWتوسط 

).fr/cgibin/portal.pyhttp://mobyle.pasteur(  محاسبه
براي بدست آوردن درصد مربوط به نوكلئوتيدهاي . گرديد

A، T، C ،G  و همچنينAT وGC ها جهت تشكيل در ژنوم
 Visual Bioinformaticsاز نرم افزار  GCجدول محتواي 

(V 2.1.0) براي رسم نمودارهاي مربوط به . استفاده شد

-تطابقي بترتيب از نرمبحث كاربرد كدون و آناليزهاي 

  . استفاده شد Minitab (V.16)و  SPSS (V.22)افزارهاي 

  نتايج
در ژنوم كلروپلاست  ههاي كدكنندژن :محتوي ژني

G.thurberi، G.arboreum، G.barbadense و 
G.hirsutum آمده است 1ر جدول د.  

 چهار گونه هاي كد شونده توسط ژنوم كلروپلاستژن  -1جدول 

Gene Name Group  
AccD Subunit of Acetyl-CoA-Carboxylase   

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Protein 
Name 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

RNA 
Genes 

  

RbcL Large subunit of Rubisco  
ndhA*, ndhB*§, ndhC, ndhD, ndhE, ndhF, 

ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK Subunits of NADH-Dehydrogenase  
atpA, atpB, atpE, atpF*, atpH, atpI Subunits of ATP synthase 

petA, petB*, petD*, petG, petL, petN ccsA Subunits of Cytochrome b/f complex  
psaA, psaB, psaC, psaI, psaJ, psbA, psbB, 

psbC, psbD, psbE, psbF, psbH, 
psbI, psbJ, psbK, psbL, psbM, psbN, psbT, 

psbZ 
subunits of Photosystem I and II  

rpoA, rpoB, rpoC1*, rpoC2 DNA dependent RNA Polymerase  
rpl14, rpl16*, rpl2*§, rpl20, rpl22, rpl23§, 

rpl32, rpl33, rpl36 Large subunit of Ribosome  
rps11, rps12*§, rps14, rps15*, rps16*, rps18, 

rps19§, rps2, rps3, rps4, 
rps7§, rps8 

Small subunit of Ribosome  

cemA, clpP**, matK Others  
ycf1§, ycf15§, ycf2§, ycf3**, ycf4 Function unknown  
rrn16§, rrn23§, rrn4.5§, rrn5§ Ribosomal RNA Gene 

trnA-UGC*§,trnC-GCA,trnD-GUC, trnE-
UUC, trnF-GAA, trnfM-CAU, 

trnGUCC*,trnG-GCC, trnH-GUG, trnI-
CAU§, trnI-GAU*§, trnK-UUU*, trnLCAA§, 

trnL-UAA*, trnL-UAG, trnM-CAU, trnN-
GUU§, trnP-UGG, trnQ-UUG,trnR-ACG§, 
trnR-UCU, trnS-GCU,trnS-GGA,trnS-UGA, 

trnT-GGU,trnTUGU,trnV-GAC§, trnV-UAC*, 
trnW-CCA, trnY-GUA  

transfer RNA gene  

  .باشدمي اينترون يك با هايژن نمايانگر ** و اينترون 1 با هايژن نمايانگر*  ،IR ناحيه در موجود هايژن نمايانگر §

ژن،  134حاوي  G.thurberiهند كه نتايج نشان ميد
G.arboreum 128  ،ژنG.barbadense  وG.hirsutum 

 4ژن كدكننده پروتئين،  79 ژن بوده كه شامل 129داراي 
شد كه باناقل ميRNA ژن  30ريبوزومي و RNA ژن 

ژن دو  18تك ژن و  113وان گفت در كل تبعبارت ديگر مي
مشمول هر واقع در ناحيه تكرار معكوس تقريبا  اينسخه

هاي در هر يك از ژنوم. باشندچهار ژنوم مورد بررسي مي
 G.thurberi، G.arboreum ،G.barbadenseكلروپلاست 

 ycfپنج ژن با عملكرد ناشناخته بنام  G.hirsutum و
-هاي ضروري گياهان در نظر گرفته عنوان ژنايي و بشناس

با توجه به . اندها كاملاً محافظت شدهشده كه در ميان گونه
نتايج بدست آمده در مطالعات ژنوم كلروپلاست، دو ژن 
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 2ميباشد و به  rps12باشند يكي از آنها ژن حائز اهميت مي
ري و ديگ LSCواقع در  5´قطعه كه يكي با اگزون انتهاي 

جدا  )IR )Inverted Repeatواقع در  3´با اگزون انتهاي 
كيلوباز طول داشته و در  matk ،5/1ژن ديگر . رددگمي

شناسايي شده است كه تنها ژن  trnK/UUUناحيه اينترون 
را رمزدهي  maturase Kواقع در اينترون بوده و پروتئين 

  .كندمي

هاي مهم ژنوم از ويژگي GCمحتوي : GCمحتوي 
، G.thurberiدر ژنوم  GCباشد درصد كلروپلاست مي

G.arboreum ،G.barbadense  وG.hirsutum  شبيه هم
مناطق كدكننده و غير . باشددرصد مي 2/37بوده و برابر

كمي بوده و  GCكدكننده در هر چهار ژنوم داراي محتوي 
تفاوت در . درصد گزارش شد 1/33و  4/40بترتيب 

احيه ژنوم كلروپلاست چهار گونه براي چهار ن GCمحتوي 
آورده شده است و نتايج نشان  2تحت بررسي در جدول 

ترين بود و ميزان آن غني GCاز لحاظ  IRداد كه ناحيه 
درصد گزارش شد  43براي هر چهار گونه تقريباً  

هاي تحت بررسي براي گونه LSCو SSCدر GCدرحاليكه 
G.thurberi ،G.arboreum ،G.barbadense  و

G.hirsutum  هاي ژن. بود درصد 35و 31بترتيب برابر
rRNA  داراي بيشترين محتوايGC  درصد و  5/55حدود
 3/37حدود  GCهاي كد كننده پروتئيني كمترين توالي

 IGSدر  GCدرصد بودند و در منطقه غيركدكننده محتوي 
 75/36و  58/35و اينترون بترتيب براي هر گونه برابر با 

  .درصد بود

  چهار گونه ژنوم كلروپلاست  GCمحتوي  -2جدول

G.thurberi
- Coding Region - - Non Coding Region - - - - 
- Protein tRNA rRNA Total IGS Intron Total Complete 

Genome
LSC SSC IR 

Length 79740 2775 8970 91485 49915 20436 70351 160264 88737 20271 25628 

Proportion 76/49 73/1 60/5 08/57 15/31 75/12 90/43 00/100 37/55 65/12 99/15 

T% 05/31 14/23 32/22 34/30 32/34 28/32 73/33 83/31 15/33 43/34 25/28 

A% 85/29 58/24 17/22 31/29 10/34 97/30 19/33 95/30 67/31 92/33 54/28 

C% 28/19 13/26 7927 56/20 99/15 12/19 90/19 99/18 11/18 54/16 66/20 

G% 42/18 16/20 71/27 76/19 58/15 63/17 18/16 23/18 09/17 09/15 29/22 

A+T% 90/60 71/47 49/44 65/59 42/68 25/63 92/66 78/62 81/64 38/68 05/57 

C+G% 69/37 29/52 51/55 35/40 58/31 75/36 08/33 22/37 19/35 62/31 95/42 

G.arboreum 
- Coding Region - - Non Coding Region - - - -

- Protein tRNA rRNA Total IGS Intron Total Complete 
Genome

LSC SSC IR 

Length 79253 2769 8349 90371 49333 20526 69859 160230 88721 20287 25611 

Proportion 46/49 53/1 21/5 40/56 80/30 80/12 60/43 00/100 37/55 66/12 98/15 

T% 40/31 80/22 30/22 20/30 40/34 00/32 70/33 80/31 20/33 90/33 50/28 

A% 30/30 00/24 30/22 40/29 00/34 10/31 20/33 00/31 60/31 40/34 50/28 

C% 30/19 20/27 70/27 40/20 00/16 00/19 80/16 80/18 10/18 10/15 50/21 

G% 00/19 00/26 70/27 10/20 60/15 90/17 30/16 40/17 10/17 60/16 50/21 

A+T% 70/61 70/46 50/44 60/59 40/68 10/63 90/66 80/62 80/64 20/68 00/57 

C+G% 30/38 20/53 50/55 40/40 60/31 90/36 10/33 30/37 20/35 70/31 00/43 

G.barbadense 
- Coding Region - - Non Coding Region - - - - 

- Protein tRNA rRNA Total IGS Intron Total Complete 
Genome

LSC SSC IR 
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Length 78675  2791 9050 90516 48556 21245 69801 160317 88897 20036 25692 

Proportion 07/49  74/1 64/5 46/56 28/30 27/13 53/43 00/100 45/55 49/12 03/16 

T% 50/31 30/23 30/22 40/30 30/34 00/32 70/33 80/31 10/33 40/34 50/28 

A% 20/30 90/23 30/22 30/29 10/34 20/31 20/33 90/33 70/31 80/33 50/28 

C% 60/19 70/26 70/27 60/20 60/16 00/19 80/16 00/19 10/18 60/16 50/21 

G% 70/18 10/26 70/27 70/19 60/19 80/17 20/16 20/18 10/17 30/15 50/21 

A+T% 70/61 10/47 60/44 70/59 70/68 20/63 90/66 30/62 80/64 10/68 90/56 

C+G% 30/38 80/52 40/55 30/40 60/31 80/36 10/33 20/37 20/35 90/31 10/43 

G.hirsutum
-  Coding Region - Non Coding Region - - - - 

- Protein tRNA rRNA Total IGS Intron Total Complete 
Genome

LSC SSC IR 

Length 78531 2801 9048 90380 48798 21123 69921 160301 88862 20509 25464 

Proportion 98/48 74/1 64/5 38/56 44/30 20/13 61/43 00/100 43/55 79/12 88/15 

T% 40/31 80/22 30/22 20/30 00/34 90/31 70/33 70/31 20/33 90/33 50/28 

A% 40/30 90/23 30/22 40/29 90/33 30/31 20/33 00/31 60/31 40/34 50/28 

C% 30/19 10/27 70/27 30/20 00/16 90/18 90/16 80/18 10/18 10/15 50/21 

G% 00/19 20/26 70/27 10/20 60/15 90/17 30/16 40/18 10/17 50/16 50/21 

A+T% 80/61 70/46 50/44 90/56 70/68 20/63 80/66 50/62 80/64 30/68 00/57 

C+G% 20/38 30/53 50/55 40/40 60/31 80/36 20/33 20/37 20/35 70/31 50/43 
  

براي هر  )NC )Number of Codonsنمودار : NCمودار ن
رسم شد و نتايج  2چهار ژنوم مورد مطالعه مطابق با شكل 

ها تقريباً يكسان بدست آمد به مربوط به آن براي تمام گونه
را مرجع قرار داده  G.thurberiهمين جهت تنها يك گونه 

نشان  1شكل . زيه و تحليل بر اساس آن انجام گرفتو تج
دهد كه تعداد قابل توجهي از نقاط روي منحني قرار مي

- فقير است مي GCاي كه از نظر اند و به سمت ناحيهگرفته

گيرد اما باشند كه اين از تركيب نوكلئوتيدي شديد منشأ مي
 NCموضوع جالب توجه اين است كه اكثر نقاط با مقادير

اند و در زير منحني قابل انتظار با فاصله زياد قرار گرفتهكم 
 G.thurberiها  در دهند كه برخي ژناين نتايج نشان مي

كاربرد كدوني مستقل از تركيب نوكلئوتيدي مشتق از فشار 
- جهشي و متأثر از عوامل ديگري كه مستقل از محدوديت

  .باشندهاي تركيبي مي

 

  دو گونه ديپلوئيد اختار ژنومو س يژن يسازمانده -1شكل 
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 چهار گونه  NCنمودار  -2شكل 

  G.hirsutumو G.thurberi ،G.arboreum ،G.barbadense: از بالا و از چپ به راست بترتيب: يادداشت

آناليزهاي تطبيقي براي دستيابي به  :آناليزهاي تطبيقي
ها در نمودار آناليز تطبيقي فاكتورهاي مسئول توزيع ژن

)COA=(Correspondence Analysis) Plot ( بوسيله تعيين
هاي با شاخص) axis4-axis1(همبستگي بين چهار محور 

 100ژن كدكننده با طول بيش از  57ترجيح كدوني براي 
نتايج در جدول . هاي مورد مطالعه انجام شدكدون در گونه

  ..نشان داده شده است 3و شكل  3

  يح كدوني با محورهاي توزيع ژني در چهار ژنومهاي ترجهمبستگي شاخص -3جدول 

G.thurberi 
- ENc CAI Fop T3s C3s A3s G3s GC3s GC L_sym Gravy 

Axis1 049/0-  070/0-  112/0  131/0-  203/0  050/0-  087/0-  105/0  108/0  092/0  012/0  
Axis2 

*294/0 -  223/0  **380/0  169/0-  374/0 ** 085/0-  124/0-  252/0  294/0 * 070/0-  261/0-  

Axis3 260/0-  289/0 * 132/0  177/0  007/0  137/0-  344/0- ** 201/0-  099/0  095/0-  214/0  

Axis4 001/0-  474/0 ** 299/0 * 164/0  227/0  228/0-  198/0-  020/0  180/0  020/0  348/0 **

G.arboreum
- ENc CAI Fop T3s C3s A3s G3s GC3s GC L_sym Gravy 

Axis1 209/0  358/0- ** 372/0 ** 010/0-  252/0-  112/0  *268/0 059/0-  *264/0 -  060/0  141/0  

Axis2 189/0  168/0  143/0  **370/0  314/0- * 139/0  248/0-  *559/0 -  *280/0 -  143/0-  300/0-  

Axis3 033/0  *526/0  *436/0  149/0  *341/0  057/0-  *392/0 -  021/0-  245/0  013/0  **368/0  

Axis4 
*552/0  217/0  335/0  001/0  116/0  057/0-  290/0-  085/0-  089/0  161/0-  039/0  
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G.barbadense
- ENc CAI Fop T3s C3s A3s G3s GC3s GC L_sym Gravy 

Axis1 241/0-  078/0-  252/0-  036/0  *408/0 - 220/0  036/0  *277/0 - 213/0-  106/0-  023/0  

Axis2 085/0  *457/0 -  *519/0 -  043/0  **426/0- 232/0  203/0  237/0-  **399/0-  014/0  109/0  

Axis3 463/0 ** 253/0-  109/0-  214/0-  100/0  030/0-  475/0 ** 406/0 ** 046/0  220/0  194/0-  

Axis4 078/0  442/0 ** 304/0  159/0  092/0  067/0-  277/0 * 138/0-  123/0  021/0-  364/0 * 

G.hirsutum 

 - ENc CAI Fop T3s C3s A3s G3s GC3s GC L_sym Gravy 

Axis1 185/0-  097/0  033/0-  009/0  240/0-  180/0  030/0-  188/0-  052/0-  093/0-  059/0-  

Axis2 131/0  212/0- * 450/0- ** 083/0  485/0- ** 226/0  206/0  275/0- * 379/0- ** 005/0  186/0  

Axis3 442/0- ** 430/0 ** 229/0  *335/0 032/0-  084/0-  **529/0- **422/0- 030/0-  214/0-  *325/0
Axis4 121/0-  *431/0 -  *377/0 -  105/0-  *305/0 - 190/0  256/0  049/0-  243/0-  019/0-  288/0-

  

  
  براي چهار گونه COAنمودار  -3شكل 

 G.hirsutumو G.thurberi ،G.arboreum ،G.barbadense: از بالا و از چپ به راست بترتيب: يادداشت
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ر چهار ژنوم طبق گزارشات نتايج مربوط به اين آناليز، در ه
مورد مطالعه بسيار مشابه هم بود و لذا براي ممانعت از 
تكرار مطالب توضيحات مربوط به اين آناليز بر مبناي اعداد 

 G.thurberiجدول و نمودار مربوط به ژنوم كلروپلاست 
و سه محور بعدي بترتيب  3/10محور اول . صورت گرفت

ي را بيان درصد از تغييرات ترجيح كدون 16/7و  9، 93/7
 كند، همچنين نتايج نشان داد كه محور دوم با مي

C3)r=0.374, p<0.01(، GC )r=0.294, p<0.05 ( وFop 
)r=0.380, p<0.01 ( همبستگي مثبت نشان داد، محور سوم

 CAIهمبستگي مثبت و با ) G3)r=-0.344, p<0.01 با 
)r=0.289, p<0.05 ( همبستگي منفي داشت همچنين محور

 ,r=0.299( Fopو ) CAI)r=0.474, p<0.01 ا چهارم ب

p<0.05 (همبستگي مثبت نشان داد كه وجود ارتباط معني -

دار بين هر كدام از محورها و بازهاي نوكلئوتيدي احتمال 
گيري ترجيح كدوني را اثر تركيب نوكلئوتيدي در شكل

با توجه به اين در هر چهار گونه تعداد دو . دهدنشان مي
 CAI )Frequency of Optimalدار با معنيمحور ارتباط 

Codon Usage (وFop  )Codon Adaptation Index( 
بيني شد كه سطوح بيان ژن بطور اندك داشت پيش

انتخاب (الگوهاي ترجيح كدوني را تحت تأثير قرار دهد 
تنها در يك محور   Gravyداريو نيز بدليل معني) ضعيف
نيروي انتخاب  G.hirsutumو G.barbadenseهاي در گونه

طبق نتايج . باشداثرگذار بر ترجيح كدوني ضعيف مي
) مشتق از فشار جهشي(بدست آمده تركيب نوكلئوتيدي 

فاكتور مهم اثرگذار بر تغييرات ترجيح كدوني همتراز در 
  .ها گزارش شدژنوم كلروپلاست اين گونه

  بحث و نتيجه گيري
 باشديم GC3s ريعمود بر مقاد NC ريكه مقاد NC نمودار

نشان دادن  يكه برا دهنديم ليرا تشك xو  y  يو محورها
 SCU=Synonymous Codon( ترازهم يكدون حيترج رييتغ

Usage (كيدرون  اي هاگونه نبي در هااز ژن يشمار نيب 
عمود بر  NCرينمودار مقاد). 10( شوديگونه استفاده م

GC3s ژن انيدر مكشف تنوع كاربرد كدون  يبرا توانديم-

قابل  عتوزي با هاژن يواقع عيتوز سهمقاي و باشد موثر ها
 ريتحت تاث يكدون حيترج شيكه گرا دهديانتظار نشان م

باشد و  توانديم يبيترك هايتيمحدودبه جز  يچه عوامل
بوده  GC3رتاثيبطور كامل تحت يكدون حيترج شيگرا

 GC3s نيقابل انتظار ب يمنحن يرو ديبا NCريباشد و مقاد
طبق آناليزهاي ترجيح كدوني براي چهار  ).3(باشد  NCو

بعنوان كدون  RSCU=1با  TAAگونه موجود كدون پايان 
 Panax و) Alsophila  )5پايان ترجيح داده شده مشابه با 

schinseng Nees )7 (مقدار . گزارش شدRSCU  اغلب
-ها بيشتر از يك گزارش شده است كه اين نشان ميكدون

ها با تناوب بيشتري مورد استفاده قرار اين كدون دهد
در جايگاه سوم خود  Tيا  Aها از اغلب كدون. اندگرفته

. كننداستفاده مي) بدون تشابه در جايگاه اول و دوم(
در  A+Tدهد محتواي ها نشان ميبررسي ساختار كدون

باشد كه بيشتر از مقدار آن در درصد مي 4/71جايگاه سوم 
دكننده پروتئين و كل ژنوم در هر چهار ژنوم ناحيه ك

چهار گونه مورد  باشد و اين نشان داد كهكلروپلاست مي
دارند  Tيا  Aهايي را كه در جايگاه سومشان بررسي كدون

در بررسي نتايج آناليزهاي ترجيح . دهندبيشتر ترجيح مي
گونه  كدوني عامل اثرگذار بر ترجيح كدوني در چهار

همراه انتخاب ضعيف گزارش وكلئوتيدي بموجود تركيب ن
برخلاف نتيجه بدست . بود) 10(هاي شد كه مشابه با يافته

در بررسي عامل ) 2011(آمده در پژوهش خو و همكاران 
اثرگذار بر ترجيح كدوني در ژنوم كلروپلاست 

Oncicidium gower دار بودن شاخص علت معنيب
ني متأثر از دريافتند كه ترجيح كدو Gravyآمينواسيدي 

مطالعات قبلي ). 14(باشد سطح هيدروپسي هر پروتئين مي
روي ترجيح كدوني عمدتا روي گرايش كدوني در ژنوم 

اند و چنين بيان شده كه گرايش اي متمركز بودههسته
كدوني منعكس كننده تعادل بين گرايشات جهشي و 

تا به ). 6(باشد سازي ترجمه ميانتخاب طبيعي براي بهينه
هاي ثبت مروز مطالعات جامعي بر روي ژنوم كلروپلاستا
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عنوان تواند بانجام نگرفته و اين مطالعه مي  NCBIشده در
هاي زراعي يك پژوهش پيشرو در زمينه آناليز ژنوم گونه

پنبه ثبت شود و مطمئنا نتايج حاصل از اين پژوهش در 
 .هد شدادامه مطالعات بنيادي در اين زمينه مفيد واقع خوا

هاي بهينه براي كمك به شود كه كدونچنين تصور مي
. ر استهاي بالا در ترجمه و دقت بالاتدستيابي به سرعت

دهد، كه نشان ميشواهدي پرداختيم در اين تحقيق، به ارائه 
،  G.thurberiكلروپلاستانحراف كدوني در ژنوم 

G.arboreum ،G.barbadense  وG.hirsutum ارتباط 
. نوكلئوتيدي ناشي از فشار جهشي داردنزديكي تركيب 

اي گرايش تر در مورد تجزيه و تحليل مقايسهتحقيقات بيش
كدوني و عوامل دخيل در شكل دادن به الگوهاي ترجيح 

هاي ميتوكندريايي، كلروپلاست و هسته كدون در ميان ژن
بين ژنوم است بتواند به روشن شدن رابطه  در آينده، ممكن

كمك  ميتوكندري درجنس گوسيپيوم هسته، كلروپلاست و
ن يك تحقيق جامع و مفصل كند، و اين باعث فراهم آمد

اندوسيمبيوتيك و يك چهارچوب از آن براي درباره فرضيه 
جهت بهبود درك ما از تكامل هاي قويتر مدلساخت 

براي هاي مولكولي لكولي و بويژه چگونگي تفسير دادهمو
  .شودبازسازي الگوهاي فيلوژني مي

  سپاسگزاري

 و و آموزش كشاورزي تحقيقات مركز از مقاله نگارندگان
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Abstract 

Analysis of codon usage is very important to optimize the production of proteins in 
gene expression system. Gossypium spp. is the most important fiber crop in the modern 
world. In this research the complete nucleotide sequence of the chloroplast genomes of 
two wild cotton species was studied and analyzed using codon W software. 
Synonymous codon usage of 57 protein coding genes in chloroplast genome of 
G.thurberi and G.arboreum was analyzed to find out the possible factors contributing 
codon bias. All preferred synonymous codons were found to use A/T ending codons as 
chloroplast genomes are rich in AT. Correspondence analysis and method of effective 
number of codon as NC-plot were conducted to analyze synonymous codon usage. ENC 
Vs GC3 plot grouped majority of the analyzed genes on or just below the left side of the 
expected GC3 curve indicating the influence of base compositional constraints in 
regulating codon usage. According to the corresponding analysis, codon bias in the 
chloroplast genome of G.thurberi and G.arboreum are related to their gene length, 
mutation bias, gene hydropathic level of each protein, gene function and selection or 
gene expression only subtly affect codon usage. This study provided insights into the 
Key words: Correspondence Analysis, Chloroplast Genome, NC Plot 


