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 گیاهان پست و عالی ژنوم خصوصیاتای آنالیز مقایسه
 *پورمحمد اسماعیل

 داریایران، تبریز، دانشگاه تبریز، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی اهر، گروه جنگل

 17/01/1403تاریخ پذیرش:     11/09/1402تاریخ دریافت: 

 چکیده

خصوص با به انجام نشده است منظور مقایسه ژنومی بین گیاهان پست و عالیدهد مطالعات جامعی بهبررسی منابع نشان می     

( Physcomitrium patensرو، در این پژوهش، ژنوم خزه )از این .شودروزرسانی میها بهاین که اطلاعات ژنومی آنتوجه به

اندازه در این پژوهش، . عنوان گیاه عالی مورد مقایسه قرار گرفتبه( Populus trichocarpaعنوان گیاه پست با ژنوم صنوبر )به

های ژن کوچک، RNAs ن،یپروتئ رمزکننده یهاژنها، تعداد کل ژن، (GCگوانین )-سیتوزین یکل یمحتواتعداد کروموزوم، ژنوم، 

 دارایبزرگتر و  خزهژنوم نتایج نشان داد اندازه  .استخراج شد پژوهشهای ژنوم دو گونه مورد وارهریزماه وعناصر متحرک  ،کاذب

که ژن  34621 دارایکوچکتر و  صنوبرژنوم اندازه کننده پروتئین وجود داشت. رمزژن  20454 ،هادر میان این ژنکه ژن  23747

و  863ترتیب برای ژنوم خزه و صنوبر به کوچک RNAsتعداد  وجود داشت. ژن رمزکننده پروتئین 29617 ،هادر میان این ژن

ها فقط در خزه یافت شدند. عناصر متحرک برخی از ژنبرابر ژنوم خزه بود.  9/2های کاذب در ژنوم صنوبر بود. تعداد ژن 1347

Gypsy اند. در مجموع، عناصر متحرک در ادهدرصد از کل ژنوم را به خود اختصاص د 93/14و  9/47ترتیب در خزه و صنوبر به

فرآیند برابر گیاه عالی صنوبر بود.  5/1و  6/1ترتیب در ژنوم خزه به ریزماهوارهبرابر ژنوم صنوبر بود. تعداد و ترکم  6/1ژنوم خزه 

های ها( و افزایش تعداد ژنریزماهوارههای غیرکارکردی )عناصر متحرک و احتمالا سبب کاهش تعداد و تراکم ژندر گیاهان تکامل 

های راه را برای اجرای طرح دـناتومیای مطالعات ژنومیکس مقایسهاین قبیل از  لـحاص مفید تاـطلاعاشده است. کارکردی 

 .کاربردی هموارتر نماید

 هاتکامل، ژنوم، ریزماهواره: واژه های کلیدی

  m.esmaeilpour@tabrizu.ac.ir الکترونیکی: ، پست   09387949030مسئول، تلفن:  * نویسنده

  

 مقدمه

های زیستی است ای از پژوهشای زمینهژنومیکس مقایسه

های ژنومی موجودات مختلف مورد که در آن ویژگی

ای به مطالعه (. ژنومیکس مقایسه36گیرد )مقایسه قرار می

شناسایی روابط تکاملی بین موجودات مختلف و همچنین 

های اختصاصی هر گونه، شده یا ژنهای حفاظتژن

های نه تنها به ژنوم ای(. ژنومیکس مقایسه16پردازد )می

شده، بلکه به ابزارهای بیوانفورماتیک قدرتمند و یابیتوالی

و  بودهمبتنی بر وب وابسته است که رایگان در دسترس 

(. 11باشد )شناسان تجربی آسان استفاده از آنها برای زیست

یابی های توالیهای تولیدشده توسط شرکتانبوهی از داده

ای تواند در ژنومیک مقایسههای گزاف میمختلف با هزینه

ها صورت از پتانسیل آنبرداری قرار گرفته و بدینمورد بهره

ای در ژنومیکس مقایسه .طور کامل استفاده شودبه

های ژنومی مختلفی مانند اندازه ژنوم، تعداد ویژگی

 هاریزماهوارههای رمزکننده پروتئین، کروموزوم، تعداد ژن

 Transposable)عناصر متحرک . و غیره مورد توجه است

elements ) نوعی توالیDNA  بوده که قادر به حرکت از

ها ریزماهواره(. 25) یک مکان به مکان دیگر در ژنوم هستند

 هستند بارزچندشکل و هم ،یچندآلل یمولکول ینشانگرها

 (.46)های مختلف وجود دارند که بر روی ژنوم گونه
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ریزماهواره اطلاعات ژنتیکی بیشتری را در هر نشانگر 

نسبت به نشانگرهای دو آللی مانند چندشکلی تک 

 (.35)دهند جمعیت ارائه می نوکلئوتیدی در سطح

تنوع  اتمطالع یبرا ریزماهواره یمولکول ینگرهانشا

مطالعات  ،یکیژنت یبردارنقشه ت،یساختار جمع ،یکیژنت

کاربرد رقم و انتخاب به کمک نشانگر  ییشناسا ،یکیلوژنتیف

مطالعات زیادی روی ژنوم گیاهان انجام  (.29، 5)دارند 

عنوان ای بهطور گستردهها بهژنومو این شده است 

های نژادی، بررسیهای بهرهای مفیدی برای طرحنشانگ

  .اندها مورد استفاده قرار گرفتهسیستماتیک و تکامل گونه

ها آن یو چرخه زندگ یو مورفولوژ بوده تیوفیها برخزه

 (.9) متفاوت استدار عالی گل اهانیبا گ یتوجهطور قابلبه

بر نسل ( دولاد) تیاسپوروف نسل دارگل اهانیدر گ

که عکس آن در  یدر حال بودهغالب ( لادتک) تیگامتوف

 یمولکول یهاسمیمکاناز طرف دیگر،  .افتدیها اتفاق مخزه

 نور گنالیانتقال س یهامانند شبکه یکیولوژیزیف یندهایفرآ

 رندهیکه گ توکروم،یف ژنشده و تظاحف کیزیآبس دیاس و

دار، گلعالی  اهانیدر گ ،کندیم رمزقرمز دور را و نور قرمز 

ها و تفاوت (.28) شده است کلونها خزهروی ژنوم از 

گیاهان  ومانند صنوبر دار گلعالی  اهانیگ نیب یهاشباهت

 .شده باشدمنعکس نیز در ژنوم آنها  دیباها پست مانند خزه

برای گیاهان بدون ( Physcomitrium patens)گونه خزه 

 Populus)( و درخت صنوبر 30ها )خزهدانه مانند 

trichocarpa )( گونه 38و  15دار )برای گیاهان عالی گل

 .P) های مدل خزهگونهژنوم مدل است. توالی کامل 

patens )(17)  و صنوبر(P. trichocarpa( )37 ) در

فناوری هایی مانند مرکز ملی اطلاعات زیستپایگاه داده

 برای همه قابل دسترس Phytozome( و NCBIآمریکا )

ای گیاهان هایی در زمینه ژنومیکس مقایسهپژوهش  است.

در پژوهشی ژنوم چهار گونه . برای مثال، انجام شده است

، (Mb 374)، برنج (Mb 119)گیاهی شامل آرابیدوپسیس 

با تاکید بر ( Mb 392)و صنوبر ( Gb 2/2)ذرت 

مورد بررسی قرار گرفته  های تکرار تتراتریکوپپتیدپروتئین

ژن برای این پروتئین  243و  211، 216، 177ترتیب و به

هش دیگری مشخص شد پژو(. در 40)شناسایی شده است 

، (P. patens)دار، در خزه بر خلاف ژنوم گیاهان عالی گل

مناطق غنی از ژن، یک توزیع کلی یکنواخت را در طول 

اندامک ژنوم  در پژوهشی،(. 17)دهد ها نشان میکروموزوم

 .Tو  Tamarix arceuthoides دو گونه کلروپلاست

ramosissima  .این اندامک در  ژنوم طولمقایسه شد T. 

arceuthoides وT. ramosissima و  156198 بیبه ترت

 123 یدارامورد مطالعه، ژنوم  دوهر  باز بود.جفت 156172

که این ،  CERهای ژن(. در پژوهشی، ویژگی39) ژن بودند

که جزء مهم کوتیکول هستند های آلکان ژن در بیوسنتز موم

گونه از جنس اکالیپتوس، مورد مقایسه  28در نقش دارد، 

گیری شد که توضیح رابطه بین تغییر در قرار گرفت و نتیجه

های مختلف جنس این ژن با میزان سازگاری گونه

های متنوع، هنوز به صورت یک چالش اکالیپتوس به محیط

، Oriza barthiiنه ژنوم چهار گو ،(. در پژوهشی14است )

O. glaberrima،O. rufipogon   و O. nivara مورد

های مقایسه قرار گرفت. نتایج نشان داد رتروترانسپوزون

Gypsy ها ای در تغییر اندازه ژنوم این گونهسهم عمده

دهد حال، مرور منابع نشان میهر(. به21داشته است )

جهت درک و صنوبر، در  مقایسه ژنوم دو گونه مدل خزه

کامل ژنوم گیاهان کمتر مورد توجه بوده است به خصوص 

نویسی ژنوم این که اطلاعات و حاشیهبا توجه به

(Genome annotationگونه ) های مختلف، به روزرسانی

در زمینه محتوای ژنتیکی  های جدیدارائه یافته. شودمی

سازگاری نحوه منجر به درک بهتر مختلف  گیاهیهای گونه

نتایج حاصل از مطالعات ژنومیکس  (.3) دشومی هاگونه این

باشد تواند در ژنتیک حفاظت کاربرد داشته ای میمقایسه

نشانگرهای توسعه تواند در ای می(. ژنومیکس مقایسه12)

DNA  مورد نیاز برای مطالعات فیلوژنی کاربرد داشته بارکد

شناسایی ( و از طرف دیگر، مطالعات فیلوژنی و 20باشد )

حفاظت  ی براینیازها پیشها و زیرگونهدرست انواع گونه

گونه است. پژوهش انجام شده بر روی ژنوم دو گونه برنج 
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های و گندم تأییدکننده وجود تشابهات ژنتیکی و ژن

نژادی در جهت تواند در امر بهها بود که میارتولوگ میان آن

ابل استفاده های محیطی قافزایش عملکرد و تحمل به تنش

ها نیز کاربرد نژادی گونهای در بهژنومیکس مقایسهباشد لذا 

مقایسه توالی کامل (. هدف پژوهش حاضر 2و  42دارد )

ژنوم گیاهان پست )خزه( و گیاهان عالی )صنوبر( با استفاده 

از نظر خصوصیات ژنوم یابی شده های توالیاز آخرین داده

-سیتوزینمحتوای وم، شامل اندازه ژنوم، تعداد کروموز

شده های شناختهها، تعداد ژن(، تعداد کل ژنGCگوانین )

های کوچک، تعداد ژن RNAsرمزکننده پروتئین، تعداد 

 .ها بودکاذب، عناصر متحرک و ریزماهواره

 مواد و روشها

متعلق به خانواده ( P. patens)خزه  در این پژوهش از ژنوم

Funariaceae  مرکز ملی اطلاعات با شماره دسترسی

  GCF_000002425.4( NCBI)فناوری آمریکا زیست

 (P. trichocarpa) صنوبردرخت و عنوان گیاه پست به

با شماره  (Salicaceae)بیدیان خانواده متعلق به 

 عنوان گیاه عالیبه  GCF_000002775.5دسترسی

هر دو گونه مدل بوده و ژنوم آنها در سطح . اده شداستف

. شده است( Assembly)بندی کروموزوم سرهم

اندازه ژنوم  شامل پژوهشمورد  یهاژنوم گونه یهایژگیو

(bp) ، ،گوانین -سیتوزین یکل یمحتواتعداد کروموزوم

(GC) ،ن،یپروتئ رمزکننده یهاتعداد ژنها، تعداد کل ژن 

از سایت مرکز  های کاذبژن تعداد کوچک و RNAsتعداد 

استخراج  (NCBIفناوری آمریکا )ملی اطلاعات زیست

مشخص کردن  نمودار ون برایبرای رسم همچنین،  .شد

از سایت  های مشترک بین دو گونه خزه و صنوبرتعداد ژن

(https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/

Venn) عناصر متحرک . استفاده شد(Transposable 

elements ) و صنوبر( 17)ژنوم گونه خزه موجود بر روی 

 Misa  (MIcroSAtelliteافزاراز نرم. استخراج شد (48)

identification tool )نویسی در محیط برنامهPerl  برای

 پژوهشهای مورد های ریزماهواره کل ژنومشناسایی توالی

های مرکب تواند ریزماهوارهاین برنامه می (.8) استفاده شد

ریزماهواره برای  فیتعر یارهایمع. و کامل را شناسایی کند

 یتکرار برا 16 :صورت زیر بودهر دو گونه یکسان و به

 شش، دو نوکلئوتیدی یتکرار برا هشت، تک نوکلئوتیدی

چهار  یتکرار برا پنج، سه نوکلئوتیدی یتکرار برا

و  پنج و شش نوکلئوتیدی یتکرار براچهار ، نوکلئوتیدی

هفت، هشت و نه نوکلئوتیدی  یهافیموت یتکرار برا سه

ای که برای حداکثر فاصله (.34) در نظر گفته شد

جفت باز  100های مرکب در نظر گرفته شد نیز ریزماهواره

ریزماهواره  های ریزماهواره و تراکممجموع اندازه. بود

( ریزماهواره به اندازه ژنومهای نسبت مجموع اندازه)

های های با اندازهمحاسبه و نمودار درصد ریزماهواره

 .شدترسیم  Excelافزار مختلف در نرم

 نتایج

صنوبر درخت و اندازه ژنوم  Mb 9/471خزه ژنوم اندازه 

Mb 2/392  .و تعداد  27های خزه تعداد کروموزمبود

محتوای عدد شمارش شده است.  19های صنوبر کروموزوم

 5/33ترتیب ژنوم خزه و صنوبر به( GCگوانین )-سیتوزین

در میان که ژن  23747 دارای خزهژنوم درصد بود.  0/34و 

کننده پروتئین وجود داشت. ژنوم رمزژن  20454ها این ژن

ژن  29617ها در میان این ژنکه  ژن 34621 دارای صنوبر

 RNAsتعداد  وجود داشت. شده رمزکننده پروتئینشناخته

بود.  1347و  863ترتیب برای ژنوم خزه و صنوبر به کوچک

 1372و  475ترتیب های کاذب در خزه و صنوبر بهتعداد ژن

 (. 1)جدول  برابر شده است 9/2که بود 

 های ژنوم گیاهان پست )گونه خزه( و عالی )درخت صنوبر(مقایسه ویژگی -1 جدول
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 های ژنومویژگی

 

 تغییر ژنوم صنوبر نسبت به خزه )برابر( (P. trichocarpaصنوبر ) (P. patens)خزه 

 9/471 2/392 8/0 (Mbاندازه ژنوم )

 7/0 19 27 تعداد کروموزوم

 0/1 0/34 5/33 به درصد( GCگوانین )-محتوای سیتوزین

 5/1 34621 23747 هاتعداد کل ژن

 4/1 29617 20454 شده رمزکننده پروتئینهای شناختهتعداد ژن

 6/1 1347 863 کوچک RNAsتعداد 

 9/2 1372 475 های کاذبتعداد ژن

 

ژن منحصر به فرد برای  14177مطابق نمودار ون، به تعداد 

نام ژن مخصوص گونه صنوبر بود.  19566خزه و به تعداد 

بر (. 1ژن مشترک بین دو گونه بود )شکل  1681به تعداد 

مرکز ملی طبق اطلاعات حاشیه نویسی ژنوم موجود در 

ها برخی از ژن( NCBI)فناوری آمریکا اطلاعات زیست

 Macrophage migrationو  Aminoacylase-1-likeمانند 

inhibitory factor homolog  فقط در گیاه پست خزه و

 Terpeneو  Nibrin homologها مانند برخی از ژن

synthase 10  فقط در گیاه عالی صنوبر یافت شدند )جدول

 ضمیمه(.  1

 
 های دو گونه خزه و صنوبرفهرست نام ژننمودار ون برای  -1شکل 

 

 97/4و  5/3ترتیب در خزه و صنوبر به Copiaهای توالی

درصد از کل ژنوم را به خود اختصاص دادند. جالب توجه 

 9/47ترتیب در خزه و صنوبر به Gypsyهای است که توالی

درصد از کل ژنوم را به خود اختصاص دادند  93/14و 

( bp260000 در ژنوم خزه ) LINEsهای (. توالی2)جدول 

( بود. در مجموع، عناصر bp 3901125کمتر از صنوبر )

 برابر ژنوم صنوبر بود.   6/1متحرک در ژنوم خزه 
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 های مدل خزه و صنوبرگونهعناصر متحرک در برخی  -2 جدول

تغییر ژنوم خزه 

نسبت به صنوبر 

 )برابر(

 عناصر متحرک (P. patens)خزه   (P. trichocarpaصنوبر )

  (bpطول )  درصد ژنوم  (bpطول )  درصد ژنوم 

9/0 97/4 19332460  5/3 16630000 Copia 

9/3 93/14 58096622  9/47 226864000 Gypsy 

1/0 00/1 3901125  1/0 260000 LINEs 

 دیگر عناصر 29127000 2/6  88393994 7/22 3/0

 کل 272881000 7/57  169724201 60/43 6/1

 

 

شناسایی شده بر روی  ریزماهوارهدر این تحقیق تعداد کل 

بود. نتایج به  77024و بر ژنوم صنوبر  125700ژنوم خزه 

های خزه و صنوبر دهد که ژنومدست آمده نشان می

های ریزماهواره توالی Mb 10/2و  Mb 69/3ترتیب از به

نسبت مجموع اندازه ) ریزماهوارهتشکیل شده است. تراکم 

صنوبر برابر  5/1ه ( در ژنوم خزبه اندازه ژنوم ریزماهواره

 (.3بود )جدول 

  
 های ژنوم گیاهان پست )خزه( و عالی )صنوبر(مقایسه ریزماهواره – 3جدول 

تغییر ژنوم خزه نسبت به 

 صنوبر )برابر(
 های ژنومریزماهواره (P. patens)خزه  (P. trichocarpaصنوبر )

 ریزماهوارهتعداد کل  125700 77024 6/1

8/1 
2097051 

 

 (bp) ریزماهواره هایمجموع اندازه 3686099

5/1 
534527/0 

 

781197/0 

 

  ریزماهوارهتراکم 

 

ها با ریزماهواره یدهد که فراوانینشان م پژوهش نیا جینتا

 کهطوریبه ابد،ییکاهش م دهایتعداد نوکلئوت شیافزا

 نیشتریب یدارا یدینوکلئوت دوتک و  یهاریزماهواره

 نهو  هشت هایریزماهوارهکه  یهستند، در حال یفراوان

به . (4)جدول  هستند یفراوان کمترین یدارا یدینوکلئوت

عبارت دیگر، تعداد ریزماهواره با واحدهای تکرار شونده 

های با واحدهای تکرار شونده بالا نسبت به ریزماهواره

با بیشترین تکرار  ده ریزماهواره 5جدول پایین، کمتر است. 

 69بیش از  دهد.های مورد پژوهش را نشان میدر گونه

 شناسایی شده متعلق به ده هایریزماهواره درصد از

درصد  58ریزماهواره با تکرار بالا در گونه خزه و بیش از 

ره با ریزماهوا های شناسایی شده متعلق به دهریزماهواره از

 ATتکرار بالا در گونه صنوبر بود. موتیف دو نوکلئوتیدی 

 72/25فراوانترین موتیف در هر دو گونه گیاهی پست خزه )
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ترین %( بود. در بین فراوان 35/15%( و گیاه عالی صنوبر )

%AAAT (13/1  )%( و  19/1) TGهای ده موتیف، موتیف

 TTAو %CT (39/2  )های فقط در ژنوم خزه و موتیف

فقط در ژنوم گونه صنوبر مشاهده شده است %(  94/1)

نوع موتیف  2778به تعداد (. لازم به ذکر است 5)جدول 

نوع موتیف در ژنوم صنوبر  2898در ژنوم خزه و به تعداد 

های ترکیبی در خزه و ریزماهواره تعدادشناسایی شد. 

 بود.  7683و  17296ترتیب صنوبر به

 
 های ریزماهواره روی ژنوم دو گونه خزه و صنوبرتشخیص موتیف – 4جدول 

  

 
 ده موتیف ریزماهواره با بیشترین فراوانی بر روی ژنوم دو گونه خزه و صنوبر – 5جدول 

   ( P. patens)خزه   ( P. trichocarpaصنوبر )

 ردیف  موتیف درصد  موتیف درصد

35/15 AT  72/25 AT  1 

10/13 TA  31/20 TA  2 

44/8 A  71/8 A  3 

21/8 T  60/8 T  4 

78/2 AG  19/1 AC  5 

39/2 CT  19/1 AAT  6 

28/2 TC  19/1 TG  7 

17/2 AAT  13/1 AAAT  8 

05/2 AC  01/1 TC  9 

94/1 TTA  91/0 AG  10 

71/58  
 

96/69  
جمع  

 )درصد(

 مجموع
نه 

 نوکلئوتید

هشت 

 نوکلئوتید

هفت 

 نوکلئوتید

شش 

 نوکلئوتید

پنج 

 نوکلئوتید

چهار 

 نوکلئوتید

سه 

 نوکلئوتید

دو 

 نوکلئوتید

تک 

 نوکلئوتید
 گونه

125700 665 2066 5973 1839 6992 9463 9024 66804 22874 

 خزه

 (P. patens ) 

 

77024  128 492 4632 2564 3978 3240 14106 33560 14324 

 صنوبر 

(P. trichocarpa ) 
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های مختلف را در های با اندازهریزماهواره درصد 2شکل 

 الگوی توزیع .دهدژنوم دو گونه مورد پژوهش نشان می

های سه نوکلئوتیدی و سپس دو ها در توالیریزماهواره

نوکلئوتیدی در دو گونه مورد بررسی اختلاف زیادی داشت 

ولی از نظر پنج و نه نوکلئوتیدی شباهت زیادی با هم 

درصد تک  20/18داشتند. از نظر واحد تکرار در ژنوم خزه، 

درصد  18/7درصد دو نوکلئوتیدی،  15/53نوکلئوتیدی، 

از  .درصد چهار نوکلئوتیدی بودند 53/7کلئوتیدی و سه نو

درصد  60/18نظر واحد تکرار در ژنوم گیاه عالی صنوبر، 

 31/18درصد دو نوکلئوتیدی،  57/43تک نوکلئوتیدی، 

درصد واحد تکرار چهار  21/4درصد سه نوکلئوتیدی و 

 نوکلئوتیدی بودند.

 
 های خزه و صنوبرهای مختلف در ژنومهای با اندازهیزماهوارهر درصد – 2شکل 

 

 گیریبحث و نتیجه

یابی کامل یابی، سبب توالیهای توالیآوریشتاب در فن

ژنوم طیفی از موجودات شده که امکان تجزیه و تحلیل 

های مختلف مانند اندازه گونهتری از خصوصیات ژنوم دقیق

های کاذب و غیره را فراهم های ریزماهواره، ژنژنوم، توالی

های در مجموع، بررسی تنوع ژنومی در گونه .کرده است

مختلف نقش مهمی در مطالعات ژنومیک عملکردی و 

 پژوهشدر این (. 19اصلاح مولکولی ایفا خواهد کرد )

ریزماهواره گیاهان  هایهای مختلف ژنوم و توالیویژگی

اندازه ژنوم خزه بزرگتر پست و عالی با یکدیگر مقایسه شد. 

افزایش اندازه ژنوم الزاما به معنی از اندازه ژنوم صنوبر بود. 

تر شدن موجود، در طی روند تکاملی نیست. پیشرفته

هرچند، افزایش اندازه ژنوم، ظرفیت لازم برای حمل 

و این، به معنی توانایی آن کند های بیشتر را فراهم میژن

تر های متنوعویژگی اخذهای بیشتر و پروتئین تولیددر  گونه

 لحاظبه چه اگرمانند کاج  برگ یسوزندرختان  .است

ی نسبت به شتریب DNA مقدار یول ترند،ییابتدا یتکامل

این تناقض که  (.41) دارند برگ مانند صنوبردرختان پهن

های یوکاریوتی مشاهده های گونههنگام مقایسه اندازه ژنوم

کند که اندازه ژنوم شود، این فرضیه را تقویت میمی

صورت خطی با پیچیدگی تکاملی ظاهری گونه افزایش به

در زمینه محتوای ژنتیکی  های جدیدارائه یافتهیابد. نمی

سازگاری این  منجر به درک بهترمختلف  گیاهیهای گونه

بین اندازه ژنوم و نتایج پژوهشی نشان داد د. شومی هاگونه

0

10

20

30

40

50

60

di tri tetra penta hexa hepta octa nona

ره
هوا

زما
 ری

صد
در

اندازه های ریزماهواره

Physcomitrium patens Populus trichocarpa

https://doi.org/10.22034/jpr.2024.8310.3312


 1404، 4، شماره 38جلد                                                             مجله پژوهشهای گیاهی )مجله زیست شناسی ایران(                            
2024.8310.3312jpr./10.22034DOI:                 421-437مقاله پژوهشی، صفحات 

یعنی سازگاری مورفولوژیک و آب و هوایی های ویژگی

(. اندازه ژنوم در بین 3دارد )داری وجود رابطه معنیگونه 

های گیاهی متفاوت است و اهمیت تکاملی و عملی گونه

های کروموزومتعداد این تنوع موضوع قابل توجهی است. 

است. در واقع عدد  برابر( 4/1) خزه بیشتر از صنوبر

کند و ها را توصیف میکروموزومی سازمان ژنومی گونه

های مختلف تظاهر ها در گونهتنوع تعداد کروموزوم

های خارجی فرآیندهای ژنومی پویا بوده و شامل بازآرایی

است  DNA ساختاری کروموزوم و تغییرات در محتوای

های تکراری از نظر تئوری افزایش تعداد کپی(. 23)

(Repeat copy numbers بستر بیشتری را برای اصلاح )

، (Double strand breaks)ای دو رشته اشتباهی شکست

اندازه و مورفولوژی  (.23)کند طی دیسپلوئیدی فراهم می

و ترمیم  DNA در ایدورشته ها از طریق شکستکروموزوم

اندازه ژنوم  کند.نقاط شکست، تغییر مینادرست این 

های با تواند بر تعداد کروموزوم تأثیر بگذارد. در ژنوممی

(. 47)افتد پلوئیدی شدن کمتر اتفاق میتر، پلیاندازه بزرگ

در ژنوم دو گونه خزه ( GCگوانین )-سیتوزین محتوای کلی

برابر( باقی مانده است  0/1و صنوبر تقریباً بدون تغییر )

( GCگوانین )-سیتوزین (. تنوع در محتوای کلی1جدول )

ممکن است پیامدهای تکاملی برای سازگاری گونه با محیط 

تغییر ژنوم صنوبر نسبت (. در خصوص 32آنها داشته باشد )

برابر و  5/1ها تقریبا تعداد کل ژنبه خزه باید بیان کرد 

 هایژنبرابر شده است.  9/2های کاذب تقریبا تعداد ژن

ها بوده و با تکثیر مستقیم های غیرعملکردی ژنکاذب نسخه

یک ژن ساختاری در طول همانندسازی  DNA توالی

شوند ایجاد می mRNA هایها یا از روی مولکولکروموزوم

(. ژن کاذب توانایی تولید پروتئین عملکردی را از 41)

های کاذب برای (. از آنجایی که ژن24دست داده است )

شود که ناکارآمد شوند، اغلب فرض میها رمز نمیپروتئین

شوند. گذاری میناخواسته برچسب DNA عنوانهستند و به

های کاذب از نظر رونویسی در حالی که برخی از ژن

خاموش هستند، برخی دیگر فعال بوده و ممکن است 

(. 6شود )های رمزکننده استفاده توسط سلول برای تنظیم ژن

ژن مشترک بین گیاهان پست و عالی  1681در این تحقیق 

ها مخصوص خزه بوده و در مشخص شد. تعدادی از ژن

دار صنوبر غایب هستند. در پژوهشی ژنوم گیاه عالی گل

ژنوم دو گونه خزه و آرابیدوپسیس مورد مقایسه قرار گرفت 

ها مخصوص گونه خزه هستند و بیان شد که برخی از ژن

 OASTL-Like هایتری ژنپرومومقایسه نواحی (. 26)

ترتیب به نشان داد که آرابیدوپسیس و برنج نوم دو گونهژ در

(. 1) وجود دارد در این نواحی نوع عنصر تنظیمی 48و  47

برابر  6/1کوچک ژنوم صنوبر نسبت به خزه  RNAsتعداد 

کوچک غیرکدکننده  RNAs کوچک یا  RNAsاست. 

ند فرآیند در انواع عملکردهای سلول مان  sncRNAیا

دهی مولکولی، تکثیر سلولی و تمایز مشارکت دارند پیام

(. نتایج پژوهشی نشان داد افراد متعلق به یک جنس، 44)

RNAs مشابهی دارند، در حالی که افراد متعلق به  کوچک

نسبت کمی را از این نظر های مختلف، اشتراکات بهجنس

شاره شد (. همانطوری که در بخش نتایج ا7دهند )نشان می

( کمتر از نصف ژنوم صنوبر و بیشتر از نصف 2)جدول 

های دهند. توالیژنوم خزه را عناصر متحرک تشکیل می

Gypsy های متحرک در ژنوم خزه بزرگترین گروه از توالی

بودند. در مجموع مقدار عناصر متحرک در ژنوم خزه بیشتر 

کنترل  رسد نیاز بهبرابر ژنوم صنوبر بود. به نظر می 6/1و 

عناصر متحرک از ژنومی به ژنوم دیگر متفاوت  و حذف

طور موثر حذف عناصر متحرک را به بوده و برخی از گیاهان

دهند که این عناصر به آرامی توسط کنند و اجازه مینمی

ها تخریب شوند، هرچند در این حالت اندازه ژنوم جهش

ژنوم یابد، همانطوری که این حقیقت در مورد افزایش می

(. موتیف ریزماهواره سه 27کند )بازدانگان صدق می

های تکراری در ترین موتیفنوکلئوتیدی یکی از فراوان

ژنوم درختان است، زیرا احتمال کمتری دارد که سبب تغییر 

(. فرض بر 33رمزکننده شود ) DNA چارچوب در توالی

های سه و شش نوکلئوتیدی سبب این است که ریزماهواره

شوند، زیرا مضربی از سه نوکلئوتید ییر قاب نمیجهش تغ
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به  های تکراری،وجود موتیفرسد ینظر م به (.18هستند )

ژن،  انیمانند ب زیستی یندهایها در فرآدخالت آن لیدل

 از نظر ،هیثانو تیمتابولسنتز  یرهایو مس نیاتصال به پروتئ

 دهدشواهد در حال ظهور نشان می (.22مهم باشند ) یتکامل

دار ها ممکن است رونویسی ژن، ترجمه، متیلریزماهواره که

، ساختار کروماتین و mRNA، پایداریDNAشدن 

تکرار  یتوال رییتغ(. 33های متابولیکی را تنظیم کنند )فعالیت

و شود، بلکه ساختار یم نهیآم دیاس ریینه تنها منجر به تغ

و در  دادهقرار  ریتحت تأث تواندمیرا  نیپروتئعملکرد 

(. 31) دهدیقرار م ریرا تحت تأث سامانه زیستیکل  تینها

در   C/G بیشتر از موتیف A/T در این پژوهش، موتیف

( 49، 45، 43های مورد پژوهش بود که با نتایج )گونه

 خوانی دارد. مطالعات اخیر نشان داده است که موتیفهم

 با نقاط داغ نوترکیبی میوز مرتبط است  A/Tریزماهواره

در گیاهان عالی بیشتر از گیاه پست خزه  AT (. موتیف13)

تجزیه و تحلیل وقوع شایان ذکر است (. 49است )

های گیاهی و جانوری نشان ها در برخی گونهریزماهواره

 دهد که هیچ ارتباط آشکاری بین اندازه ژنوم و تراکممی

SSR ( 10وجود ندارد .) های گسترده در ریزماهوارهمقایسه

لحاظ تکاملی حائز اهمیت گیاهان پست و عالی به ژنوم

رسد فرایند تکامل گیاهان احتمالا سبب است. به نظر می

ها و ریزماهوارهکاهش تعداد و تراکم عناصر متحرک و 

شده است. های کارکردی در سطح ژنوم افزایش تعداد ژن

از جنس  دو گونهدر کلروپلاست اندامک ژنوم  وهشی،ژدر پ

  G. arboreum و  Gossypium thurberi هایپنبه به نام

نوم ژ. نتایج نشان داد که مورد مطالعه قرار گرفت

ترتیب به  G. arboreumو G. thurberiکلروپلاست 

گیری شد نتیجهدر این تحقیق است. ن ژ 128و  134حاوی 

های مختلف اندامک کلروپلاست گونه ژنوممقایسه که 

مطالعات تکامل ملکولی راه را برای تواند می جنس پنبه

در تواند می گونه تحقیقاتنتایج این  (.4) هموارتر نماید

 گیاهان فراهم آوردن زمینه برای مطالعات تکامل ملکولی

این گونه تحقیقات درک ما را از باشد. استفاده قابل

و  ژنوم مانند عناصر متحرک و ریزماهواره هایویژگی

کند. تر میعملکردهای زیستی بالقوه آنها در گیاهان عمیق

در  صوـخص به تمطالعااز  لـحاص تاـطلاعا تجمیع

 ی برنامههاییـحاطر هـب رـمنج دـناتومی یموـنژ طحـس

 ها شود.نژادی گونهبهو  حفاظت ایبر مناسب

 سپاسگزاری

از نظر در اختیار قرار دادن های دانشگاه تبریز از حمایت

 شود.  میو قدردانی تشکر رایانه و اینترنت مناسب، 

 نابعم

 .م ،رضادوست .،ا ،عابدی .،ر ،بادآشیرزادیان خرم .،م ،رجبی فرشمی. 1

ی تبارزایی، ساختار و تظاهر خانواده ژنی . مطالعه1403 ،ح.

OASTL-Like  سیس و برنج با رویکرددر گستره ژنوم آرابیدوپ 

in silico  ،شناسی ایران(های گیاهی )مجله زیستمجله پژوهش ،

37 :30-43. 

 ،فکرت و .،ع ،، سیفی.ف ،، شهریاری.ح ،، مرعشی.م ،جبلیسعادتی -2 

ت تنوع ژنومی ارقام پسته مقاوم و حساس به آفبررسی . 1401.، ل

دسی ژنتیک و مهنم، یابی کل ژنوپسیل با استفاده از روش توالی

 .71-64: 11ی، ایمنی زیست

ارتباط  .1397زاده، ق.، عصاره، م.، و لوریرو، ژ.، شریعت، آ.، کریم.  3

های بین اندازه ژنوم و صفات مورفولوژیکی و اکولوژیکی در گونه

 .173-163: 24شناسی ایران، (، مجله گیاهSatureja sp)مرزه 

آنالیز . 1398.، م ،انرجانبدری.، س ،نژادحسنی.، ف ،طلعت. 4

بیوانفورماتیک کدونی ژنوم کلروپلاست گونه های دیپلوئید و 

های گیاهی مجله پژوهش، مقایسه با ژنوم دو گونه تتراپلوئید پنبه

 .871-862: 32، شناسی ایران()مجله زیست
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Abstract 

     Review of resources shows that no comprehensive studies have been done to compare 

genomes between lower and higher plants, especially considering that their genomic 

information is being updated. Therefore, the genome of moss (Physcomitrium patens) as 

a lower plant has been compared with poplar (Populus trichocarpa) as a higher plant. 

Genome size, chromosome number, GC, total number of genes, protein coding genes, 

small RNAs, pseudogenes, transposable elements and microsatellites of the genomes 

were extracted. The results showed genome size of moss is larger and has 23747 genes, 

among which there were 20454 protein encoding genes. The genome size of the poplar is 

smaller and has 34621 genes, among which there were 29617 protein coding genes. The 

number of small RNAs for moss and polar genomes was 863 and 1347, respectively. The 

number of pseudogene genes in the poplar genome was 2.9 times that of the moss. Some 

genes were found only in mosses. Gypsy in moss and poplar occupy 47.9% and 14.93% 

of the whole genome, respectively. In total, the transposable in the moss genome were 

1.6 times that of the poplar genome. The number and abundance of microsatellites 

detected in the genome of moss was 1.6 and 1.5 times that of the higher poplar plant, 

respectively. The process of evolution in plants has probably reduced the number and 

density of non-functional genes (Transposable and microsatellites) and increased the 

number of functional genes. Useful information obtained from comparative genomics 

studies can pave the way for the implementation of practical plans. 
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