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دهیکچ
زیادیتعدادشاملگروهایناست.افزایشحالدرآنداروییاثراتوغذاییارزشدلیلبهبراسیکاجنسمحبوبیتامروزه،

ژنومحاضر،مطالعهدراست.كلزاروغنیهایدانههمچنینوخردلكلم،گلبروكلی،كلمكلم،مانندگیاهیغذاهایاز

نوعدوبا(n=10,A)rapa.Bو(n=9,C)oleracea.BبوشبخانوادهدیپلوئیدنوعدوكلروپلاستDNAكامل

هایگونهبیندردادنشاننتایجشد.ارزیابیومطالعه(n=18,AB)juncea.Bو(n=19,AC)napus.Bآلوتتراپلوئید

juncea.Bوrapa.Bگونهدووبودهنوكلئوتیدیطولترینكوتاهدارایبازجفت152860باnapus.Bگونهشده،انتخاب

جفت153364برابرoleracea.Bگونهدرنوكلئوتیدیتوالیطولوبودهمساویطولدارایبازجفت153483باهركدام

CDSناحیهدربازجفت79715باnapus.Bگونهكهشدمشخصژنوم،چهارهركنندهكدنواحیبررسیدرباشد.میباز

دارایCDSناحیهدربازجفت80463باكدامهرjuncea.Bوrapa.Bگونهدووناحیهایندرتوالیطولترینكوتاهدارای

كنندهكدغیرنواحیباشد.میبازجفت80559برابرناحیهاینطولoleracea.Bمورددروبودهمساویبازیطول

باز(جفت30195)juncea.Bبابازجفتدوفقطكهباز(جفت30197)طولترینبیشترینباrapa.Bگونهدراینترونی

دارایبازجفت298660باnapus.Bگونهوبودهبازجفت30178برابرoleracea.Bدرناحیهاینطولدارد.اختلاف

.باشدمیاینترونیكنندهكدغیرناحیهدرطولترینكوتاه
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IRدرمضاعفیاوتکهایژن،tRNAوrRNAهایژن
شد.خواهندمقایسهوتحلیل


 ها روش  و  مواد

 ژنوم  کامل  توالی  دانلود
موردهایگونهکلروپلاستژنومکاملتوالیحاضر،تحقیقدر

;NC_041167.1)oleracea.Bدیپلوئیدگونهدوشاملبحث
C,n=9)وB.rapa(NC_040849.1;A,n=10)گونهدوو

.Bو(n=19,AC;NC_016734.1)napus.Bتتراپلوئید
juncea(NC_028272.1;AB,n=18)پایگاهازNCBIبه
گردیدند.بارگیریGenbankوFastAفرمت


 شده  انجام  آنالیزهای

4هردرهاژنومتوالیدرهاژنتوزیعوهاژنومساختارنقشهابتدا،
OGDRAWافزارنرمازامر،اینبرایگردید.مشخصگونه

اندامکژنومهاژنومدسترسیشمارهدریافتباکهکردیماستفاده
ژنومنقشهوگرافیکیقالبها،گونهازکدامهرکلروپلاست

وترسیمکروموزوم(واقعی)شکلحلقویصورتبهرامربوطه
ویابیمکانخودواقعیترتیببهحلقهمحیطدرراژنومهایژن
شاملبرنامهگرافیکیهایخروجیشد.انجامگذارینام

ATPسیتوکروم،b/fهایکمپلکس،IIوIهایفتوسیستم
ها،اینترونسیسترونیک،پلیهایترانسکریپشنسنتتاز،

RNAروبیسکو،بزرگزیرواحدهای،NADHدهیدروژناز
هایچهارچوب،LSUوSSUریبوزمیهایپروتئینپلیمرازها،

RNAsناقل،RNAs،ycfهاکلروپلاستتصوریتقریر
،(FramesReadingOpen)ORFsتکثیر،مبادیریبوزمی،

clpPوmatK،باشد.میهاژنسایرو
افزارنرماز(Annotation)نویسیحاشیهبرایادامهدر

GeSeqگیاهانژنومتوالیآنالیز،ازبخشایندرشد.استفاده
اسمبررسیجهتافزارنرمدرشدهبارگیریFASTAقالبدر
ژنی،مختلفهایگروهبهمربوطهایژنها،گونهژنومهایژن

دقیقتعدادومحلها،ژنتکتکموقعیتشناسایی
سایروهااینترونوهااگزونتوالی،درژنهرنوکلئوتیدهای

ژنی،بیننواحیآنالیز،اینادامهدرشد.بارگزاریهاژنومنواحی

وtRNA،CDS)کنندهرمزنواحیطولها،ژنپوشانیهم
rRNA،)اینترونکنندهرمزغیرنواحی(وIGS)آمد.دستبه

ازکدامهرژنومیتوالیFASTAقالبREPuterافزارنرماز
نتایجتکراریهایتوالیتحلیلازبعدوکردهدریافتراهاگونه
اول،قسمتتکرارطولشاملکهTEXTهایفایلقالبدررا

قسمتتکرارطولتطابق،جهتاول،قسمتآغازیننقطه
مقداروتکراریتوالیفاصلهثانوی،قسمتآغازیننقطهثانوی،

ازاعمتکراریهایتوالیازکدامهر(e-value)محاسباتی
مشخصراپالیندرومیومتمممعکوس،مستقیم،هایتوالی
کردیم
هایاندامکژنومایمقایسهمطالعهدرمهمموضوعاتاز
مطالعهآنهافیلوژنیکبررسیوخانوادهیکهایگونهدرسلولی
(GوC،T،A)مختلفهاینوکلئوتیددرصدومحتوی

تمامGCوATمحتویدرصدمطالعهطرفیازباشد.می
بیننواحیواینتروننواحیها،پروتئینازاعمژنومهایقسمت
حاضر،مطالعهدراست.برخوردارزیادیاهمیتازغیرهوژنی
آنمختلفهایقسمتوژنومATوGCمحتوایبررسیبرای
استفادهv5.15.0AssemblerBaserDNAافزارنرماز

گردید.
فایلدریافتباCounterPercentBaseDNAبرنامه

مقدارژنومی،فایلهریاوهاگونهازکدامهرFASTAقالب
همراهبهراژنومتوالیدهندهتشکیلهایبازازکدامهردرصد
ارائهومحاسبهراهاگونهازکدامهرATوGCدرصدمقدار
مختلفنواحیهایمنونوکلئوتیدمحتویتعیینبرعلاوهدهد.می
جداسازی،DNAmanافزارنرمازاستفادهباگونهچهارهرژنوم
گونهچهارهرژنوممختلفهایقسمتاطلاعاتیبانکتهیهو

وSSC،IR،GENES،INTRON،EXON،CDSازاعم
LSCوSOURCEبرنامهدرExcelوهاماکرووتهیه
هامنونوکلئوتیدتلفیقوشمارشوشناسائیجهتلازمهایبرنامه
تحلیلدررفتهبکاردستورهایعمدهشد،اجراوتهیهExcelدر
 باشند.میزیربصورتمطالعهازقسمتاین

=LEN(cellNo) 
=LEN(cellNo)-
LEN(SUBSTITUTE(cellNo,"char","")) 
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:D،B. napus:C،B. rapa:B،B. oleracea:A؛GeSeqنقشهحاشیهنویسیشدهژنومکلروپلاستچهارگونهموردمطالعهبااستفادهازبرنامه-1شکل

B. juncea 
 

 بحث  و  نتایج
نویسیحاشیهوOGDrawبرنامهاجرایازحاصلنتایج

(Annotation)افزارنرمازاستفادهباGeSeqنقشهنمایشبرای
است.شدهارائه4تا1اشکالدرمطالعهموردهایگونهژنومکلی
گونهوبودهحلقویبررسیموردژنومچهارهرکلروپلاستژنوم

B.oleracea،153364طولبهنوکلئوتیدیترکیبیکبا
ازمتشکلrapa.Bکلروپلاستژنومباشد.میبازجفت

بازجفت152860ازمتشکلnapus.Bباز،جفت153483
دوباشند.میبازجفت153483ازمتشکلنیزjuncea.Bو

ناحیهدوتوسطکوچکیگانهکپیناحیهوبزرگیگانهکپیناحیه
ترکیباند.شدهجداهمازIRbوIRaمعکوستکرار

ساسبرامطالعهموردگونهچهارکلروپلاستژنومنوکلئوتیدی
هایدادهاست.شدهارائه1جدولدرOGDrawبرنامههایداده

ژنومدرLSCناحیهبهمربوططولاست،اینازحاکی1جدول
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بازجفت32759برابرویکسانگونهچهارهرکلروپلاست
باjuncea.Bوrapa.BدوگونهدرSSCناحیهولیباشد.می

متفاوتدیگرگونهدومورددرولیبرابربازجفت17775
مربوطبازجفت17760باSSCترینکوتاهضمندرباشند.می
باشد.میnapus.Bگونهبه

هایژنناحیهدادنشانGeSeqبرنامهخروجینتایج
ناحیهدربازجفت133400باnapus.Bگونهدرکدکننده

ناحیهبهژنومکلازدرصد27/87اختصاصوکدکنندههایژن
ودرصد25/80باoleracea.Bبامقایسهدرکدکنندههایژن
B.rapaدرصد18/80باB.junceaناحیهدرصد18/80با

بهمربوطدرصد(.1)شکلشودمیشاملرابیشتریکدکننده
ازیکهرمورددرtRNAوrRNAوپروتئینکدکنندههایژن

ومقادیراست.شدهارائه2جدولدربررسیموردژنومچهار
هایژننواحیازاعمژنومنواحیازکدامهرمختصهایدرصد

Introns–inter-genicهااینترون،Exonsهااگزونکدکننده،
Regions،ژنیبیننواحیIntra_genicRegions،نواحی

قابلژنومکلویگانهکپینواحیهمچنینمعکوس،تکرار
.باشندمیمشاهده

 بکارگیریبرنامه کهمشتملبرنمایشخطیDNAmanبا
هایموردمطالعهبهصورتداینوکلئوتید)بازهایکلژنومگونه

قسمت موقعیت که شده( ازجفت اعم ژنوم مختلف های
،نواحیمیانGenesهاها،ژنتوالیCDSهایکدکنندهقسمت

اینترون ژنی Intronsها اگزونی نواحی باExonsو و بررسی
برنامه از DNAmanاستفاده نمایش هرDotplotبرای ژنوم

گونه از بصورتکدام که مطالعه مورد Self_alignmentهای
آنالیز مانسته روش این شد، گرفته بکار است، شده تهیه

Self_BlastدرماژولBlastسایت،NCBIبررسیمی باشد.
 تکنیک ژنومSelf_Blastنتایج که است این از حاکی ،

گونه کاملاهاکلروپلاست بخش چهار از مطالعه مورد ی
2اند،نتایجحاصلازاینتکنیکدرشکلمشخصتشکیلشده

ارائهشدهاست.

 
 Brassicacea ترکیب نوکلئوتیدی ژنوم کلروپلاست چهار گونه مورد مطالعه خانواده -1جدول 

CP.Genome GlobalNc distribution length in Brassicacea family 

No. Brassica family 
Features Source 

Genes Intron LSC SSC IRa IRb Complete Genome 
1 B. oleracea 123080 30178 32759 17834 26197 26197 153364 
2 B. rapa 123061 30197 32759 17775 26213 26213 153483 
3 B. napus 133400 29866 32759 17760 26035 26035 152860 
4 B. juncea 123059 30195 32759 17775 26211 26211 153483 


Brassicaceaهایخانوادهتوزیعنوکلئوتیدینواحیمختلفژنومیدرتوالیژنوم-2جدول
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 Self_alignement ژنوم چهار گونه مورد مطالعه به صورت Dotplot خروجی -2شکل 

 

هابودهوداشتنساختارژنومکلروپلاست،مشابهپروکاریوت
میتوالی نظر غیرمعمولبه مقیاسبزرگ، رسد.هایتکراریدر

و موقعیت مطالعه و نویسی حاشیه از بعد حاضر، مطالعه در
ژ از کدام هر و کدکننده نواحی شناسائینمشخصات ها،

 .B،B. oleraceaهایهایتکراریگونهچگونگیتوزیعتوالی
rapa،B. napusوB. junceaازنرمافزارREPuterاستفاده

 کل در توالی4شد. شامل تکرار مستقیمنوع تکرار ،1های
شناساییشدند.4وپالیندرومیک3،مکمل2معکوس
طولدارندبرایجفتباز20توالیتکراریکهبیشاز50

3Sژنومهرچهارگونهموردبررسیدرجداول ارائهشده6Sتا

                                                           
1 forward or direct match 
2 reverse match 
3 complement match 
4 palindromic or inverted match 

است.جداولمذکورحاویاطلاعاتیازقبیل،طولتوالیتکرار،
شروع نقطه تکرار، توالی نوع تکرار، اول قسمت شروع مبدا

هایتکرارباشند.توالیمیeقسمتدومتکرارومقدارمحاسباتی
کلروپلاس مکملB. oleraceaتژنوم تکرار توالی یک شامل

(C) 10، مستقیم تکراری (F)توالی تکرار25، توالی
 (P)پالیندرومیک و 14، معکوس تکرار می(R)توالی باشد،

 توالی3S)جدول ژنوم(. تکرار گونههای کلروپلاست هایهای
B. rapaوB. junceaمشابهبودهکههرکدامشاملیکتوالی
 تکرار (C)مکمل 12، مستقیم تکراری (F)توالی توالی23،

 پالیندرومیک (P)تکرار و 12، معکوس تکرار ،(R)توالی
شاملیکتوالیB. napus(.گونه6Sو4Sباشند)جدولمی

توالیتکرار26،(F)توالیتکراریمستقیم8،(C)تکرارمکمل
 (P)پالیندرومیک و 15، معکوس تکرار می(R)توالی باشد،
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نتایجنشاندادندکهکوتاه5S)جدول ترینتوالیتکراردردو(.
42ترینآنباجفتبازوبلند20باB. junceaوB. rapaگونه

می باز جفت در که حالی در ترینکوتاهB. oleraceaباشد،
جفتبازودرمورد47ترینآنوبلند20توالیتکرارمشتملبر

ترینآنوبلند20ترینتوالیتکرارشاملکوتاهB. napusگونه
باشد.جفتبازمی40

بنابراین استو محافظتشده یکژنوم کلروپلاست، ژنوم
می نظر توالیبه فاقد حالیکه،رسد در باشد، هایتکراریساده
هاگزارششدهدرژنومکلروپلاستبسیاریازگونهSSRحضور
درSSR[گزارشکردندکه4](2006وهمکاران)Kimاست.

باشد،حتیاگردرژنومکلروپلاستهارایجمیژنومکلروپلاست
توالی نکند. کلروپلاستبروز در ساده تکرار برایهای ها،

می استفاده قابل و مهم ژنتیکی، تنوع درمطالعات و باشند
Maritime pineگرفته قرار استفاده ]مورد لحاظ5اند به .]

علاوهبرمطالعهSSRsهایتکراریسادهشانگریتوالیقابلیتن
پالیندرومی و مکمل معکوس، مستقیم، مرسوم، تکرارهای

سادهتوالی تکراری شدند.SSR)1های مطالعه وجود نیز )
موردبررسی، هایتکراریسادههرچهارژنومکلروپلاستتوالی

دکهژنومارائهشد.نتایجنشاندا11S-8Sشناساییودرجداول
 گونه B. rapaکلروپلاستدو B. junceaو دارای دو 17هر

توالیبین طول نوکلئوتیدیبا دو 32توالیتکراریساده 54تا
 گونه و B. oleraceaبوده، دو18دارای ساده تکراری توالی

18باB. napusوگونه46تا32نوکلئوتیدیباطولتوالیبین
 دو توالیبینتوالیتکراریساده طول 32نوکلئوتیدیبا 67تا

گونهمی ژنوم باشد. B. rapaهای ،B. juncea B. napusو
 دارای و58هرکدام نوکلئوتیدی سه ساده تکرار توالی

B. oleracea می59دارای نوکلئوتیدی سه تکرار باشد.توالی
چهارتوالی نوکلئوتید، سه نوکلئوتید، دو با ساده تکرار های

موتیف همچنین و بیشتر و گونهنوکلئوتید چهار ناقصهر های
ارائهشدهاست.7موردمطالعهدرجدول


 محتوای ژنی 

کلروپلاستگونهژن ژنوم در مطهایکدکننده درهایمورد العه
دهندکهدرهرچهارآوردهشدهاست.نتایجنشانمی12جدول

                                                           
1 simple sequence repeats 

 ژنبودهکهشامل117ژنومکلروپلاستیادشده،کلژنومحاوی
80 پروتئین، کننده کد 4ژن RNAژن ژن33یریبوزومیو

RNA78توانگفتدرکل،باشدکهبهعبارتدیگرمیناقلمی
واقعدرناحیه2ایچندنسخهژندوویا39ایوژنتکنسخه

باشند.همهتکرارمعکوسمشمولهرچهارژنومموردبررسیمی
میژن ژن عملکرد اساس بر بررسی مورد عنوانهای به توانند
هایسیستمژنتیکعملکردی،سیستمفتوسنتزیوتعدادینیزژن

 بندیشوند.باعملکردناشناختهطبقه
هایموردمطالعهتعدادگونهدرهریکازژنومکلروپلاست

هایشناسایی،وبهعنوانژنycfژنباعملکردناشناختهبنام4
هابهشدتضروریگیاهاندرنظرگرفتهشده،کهدرمیانگونه

]محافظتشده ژنوم6اند در بدستآمده، نتایج به توجه با .]
می اهمیت حائز ژن دو ژنکلروپلاست، آنها از یکی باشند.

rps12 به انتهای2استو اگزون یکیبا که در5´قطعه واقع
LSC انتهای اگزون با دیگری 3´و در یکIRواقع )توسط

می جدا گونهاینترون( تمام در شده ژنشکافته تنها که هاگردد،
کیلوبازطولداشته 5/1،ژندیگریاستکهmatk[.7باشد]می

اساییشدهاست،کهتنهاشنtrnK/UUUیاینترونودرناحیه
وپروتئین کدمیmaturase Kژنواقعدراینترونبوده کند.را

(دارایهردوقطعهمتغیروmatkگزارششدهاستکهاینژن)
باشدواینویژگیموجبشدهکهدرمطالعاتمحافظتشدهمی

[.8-11فیلوژنتیکیبطورمکررمورداستفادهقرارگیرد]
کلروپلا ولیژنوم است، شده محافظت ژنوم یک ست
هادرطیتکامل،حذفاندکهتعدادیازژنتحقیقاتنشانداده

کندآغازینترجمهراکدمی1،فاکتورinfAاند.ژنیامنتقلشده
،دفعاتزیادیبهژنومهسته11،12] ایمنتقل[.اینژناحتمالا 

 تا باعثشده اینامر که است، عنinfAگردیده وانشناختهبه
[.11ترینژنمتحرککلروپلاستدرگیاهانگزارششود]شده
[.13حذفگردیدهاست]CassavaدرکلروپلاستinfAژن

هایدرهرچهارژنومکلروپلاستگونهinfAنتایجنشاندادکه
درژنومکلروپلاستقهوهبهinfAموردمطالعهحضوردارد.ژن

هانیزتودربعضیازگونهصورتدستنخوردهیافتشدهاس
نتایجحاصلنشان14بهعنوانژنکاذبشناختهشدهاست] .]

 ژن که بررسیحذفtrnP-GGGداد مورد ژنوم چهار هر در

                                                           
2 Duplicated  
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وجود نیز نهاندانگان در ژن این مطالعات، طبق است. گردیده
 در ولی استCryptomeria japonicaندارد شناساییشده ،

چنی15] رو این از می[. نظر به ازن قبل شاید ژن این که رسد
شکل ژن است. گردیده حذف نهاندانگان کهrpl22گیری ،

پروتئین واحد بزرگ می22های کد را ژنومریبوزومی در کند،

گونه چهار هر وکلروپلاست شد شناسایی بررسی مورد ی
پنبه در اینژن ناحیه¬همچنینحضور در IRbیهایدیپلوئید

16است]گزارششده لگوم درسه این، بر علاوه .]Glycine،
LotusوMedicago  نیزحذفگردیدهاست.

 
 Brassicaceaهای مورد مطالعه خانواده  گونه SSRsهای تکراری ساده  تعداد و نوع توالی -7جدول 

Simple Sequence Repeats (SSRs) Brassicacea Family 
No. Brassicacea Family 2Nt SSRs 3Nt SSRs 4-more Nt SSRs Imperfect Motifes 

1 B. oleracea 
18 43 310 930 

32-46 32-59 32-150 32-172 

2 B. rapa 
17 58 312 933 

32-54 32-63 32-171 32-193 

3 B. napus 
18 58 317 928 

32-67 32-96 32-195 32-242 

4 B. juncea 
17 58 312 932 

32-54 32-63 32-171 32-193 


 B. junceaوB. napus،B. rapa،B. oleraceaهایکدکنندهژنومکلروپلاستژن-12جدول
Title Group Gene name 

Protein genes 

Subunit of Acetyl-CoA-
carboxylase 

AccD 

Small subunit of rubisco rbcL 
Subunit of NADH-dehydrogenase ndhA*, ndhB*§, ndhC, ndhD, ndhE, ndhF, ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK 
Subunits of ATP synthase atpA, atpB, atpE, atpF*, atpH, atpI 
Subunits of cytochrome b/f complex petN, petA, petL, petG, petB*, petD* 

Subunits of photosystem I AND II 
psbA, psbK, psbI, psbM, psbD, psbC, psaB, psaA, psaI, psbJ, psbL, psbF, 
psbE, psaJ, psbT, psbN, psbH, psaC, psbZ, psbB 

DNA dependent RNA polymerase rpoA, rpoB, rpoC2, rpoC1* 
Large subunit of ribosome rpl2*§, rpl14, rpl16*, rpl20, rpl22, rpl23§, rpl32, rpl33, rpl36, 

Small subunit of ribosome 
rps2, rps3, rps4, rps7§, rps8, rps11, rps12*§, rps14, rps15, rps16*, rps18, 
rps19 

Others matK, cemA, clpP**, infA, ccsA 
Function unknown ycf3**, ycf4, ycf1§, ycf2§ 

RNA genes 

Ribosomal RNA genes rrn16§, rrn23§, rrn4.5§, rrn5§ 

 Transfer RNA genes 

trnY-GUA, trnW-CCA, trnV-UAC, trnV-GAC, trnT-UGU, trnT-GGU, 
trnT-CGU, trnS-UGA, trnS-GGA, trnS-GCU, trnR-UCU, trnR-UCG, trnR-
ACG, trnQ-UUG, trnP-UGG, trnN-GUU, trnM-CAU, trnf trnM-CAU trnI, 
trnM-CAU, trnL-UAG, trnL-UAA, trnL-CAA, trnK-UUU, trnI-GAU--
trnE, trnI-GAU, trnH-GUG, trnG-UCC, trnG-GCC, trnF-GAA, trnE-UUC, 
trnD-GUC, trnC-GCA, trnA-UGC 

 باشد.اینترونمیهایحاویدوهایحاوییکاینترونوژن،ژنIRییموقعیتژندرناحیهدهنده،*و**بهترتیبنشان§
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 کاربرد کدون
پروتئین دهنده تشکیل اسیدهای آمینه زندهتعداد موجودات های

 می20جمعا عدد این 20باشد، با آمینه اسید کدون64عدد
هایمترادفشوند.فراوانیکاربردکدونشناسائیوانتقالوفیوژنمی

گون میان ژنهدر حتی اندامکو مختلف، است.های متفاوت ها
هایکدکنندهژنومکلروپلاستهرچهارهادرناحیهژنکاربردکدون

کهشامل16S-13Sگونهژنومموردمطالعهبررسیشدودرجداول
آمینواسیدهایمربوطهوتعدادکدونکدون و شده هایهایاستفاده

 با شده آوردهRSCUاستفاده مربوطه است. )کدونAUGشده
کنندومقداربهترتیب،متیونینوتریپتوفانراکدمیUGGآغازی(و

RSCUباشد.مقدارآنهاطبقنتایجبدستآمده،یکمیRSCU
 پایانی کدون UGAسه ،UAA برایUAGو ترتیب به

B. juncea،B. napus ،B. rapaوB. oleracea93/0برابر)،
32/1 )75/0، 11/1(، 14/1، )75/0، 02/1(، 14/1، و44/0، )
(گزارششد.ایننتایجحاکیازایناستکه76/0،21/1،03/1)

کدوندیگربهعنوانکدون2رابیشترازUAAهرچهارژنوم،کدون
هابیشترازیکاغلبکدونRSCUدهند.مقدارپایانیترجیحمی
ا شده میگزارش نشان این که کدونست، این تناوبدهد، با ها

گرفته قرار استفاده همهبیشتریمورد بهاند. تا ینتایجگزارششده
 مورد در و17]Alsophilaاینجا، ]Panax schinseng Nees

[نیزمشابهگزارششدهاست.18]
بررسی در اهمیتآن و اهمیتترکیببازیژنوم به هاینظر

سنجهفیلوژنتیکو هایمختلفکاربردکدون،جداولارتباطآنبا
17S-24Sژنسنجه ناحیه کدوندر هایکدهایمختلفکاربرد

ژنوم یکاز هر برایژنکننده را بررسی مورد تعدادهای که هائی
 از بیشتر آنها می100کدون برنامهعدد از استفاده با و باشد

CodonW است. شده ارائه است، اینبدستآمده از استفاده با
توزیع نمودار کهشاخصNcجداول، Encهای، آنGC3sو در

دخیلهستند،برایهرچهارژنومکلروپلاستموردمطالعهتهیهودر
آوردهشدهاست.باتوجهبهاینکهنتایجمربوطبهاینآنالیز3شکل

برایهرچهارژنومتقریبایکسانبدستآمد،لذاژنومکلروپلاست
 اساسآنB. oleraceaگونه توضیحاتبر و داده قرار مرجع را

متغیراست،که79/59تا87/35ازENCصورتگرفت.مقادیر
باشد.ناهمگنیمی49/5وانحرافاستاندارد95/49دارایمیانگین

تا159/0استکهازGC3کاربردکدونبیشتربهدلیلتنوعمقادیر

دارا575/0 و بوده متغیر میانگین استاندارد391/0ی انحراف و
درNCپیشنهادکردهکهنمودارمقادیرWrightباشد.می1001/0
هاتواندبرایکشفتنوعکاربردکدوندرمیانژنمیGC3sمقابل

] باشد توزیعواقعی19موثر مقایسه استکه چنینبیانکرده او .]
نشانمیژن توزیعقابلانتظار، با کدوندهدکهها انحرافکاربرد

تواندباشد.اگرهایترکیبیمیتحتتاثیرچهعواملیبجزمحدودیت
بودهباشد،مقادیرGC3انحرافکاربردکدونبطورکاملتحتتاثیر

NCبایدرویمنحنیقابلانتظاربینGC3sوNC3باشد.شکل
دودهدکهتعدادکمیازنقاط،رویمنحنیقرارگرفتهاننشانمی

باشندکهاینفقیراست،میGCایکهازنظرمتمایلبهسمتناحیه
اماموضوعجالبتوجهاینگیردازترکیبنوکلئوتیدیشدیدمنشأمی

کم،درزیرمنحنیقابلانتظارقرارNCاستکهاکثرنقاطبامقادیر
ایننتایجنشانمیگرفته اکثرژناند.  .Bهایانتخابیدردهندکه

oleraceaکاربردکدونیمستقلازترکیبنوکلئوتیدیمشتقازفشار
کهمستقلازمحدودیت متأثرازعواملدیگردارند، هایجهشیو

باشند.ترکیبیمی
تاثیرکمترفشارجهشیودخیلبودنعواملدیگردرسوگیری

هایبازیراسوالبرکاربردکدونعملاآنالیزهایتطبیقیباترکیب
میانگ برایژنیز لذا برایهرنمایاند. انتخابشده کننده هایکد

داده گرفتن قرار لحاظ به مطالعه مورد گونه ناحیهچهار در ها
Lowbiasآنالیز از مربعکایحاصلشدکه آزمون هایآماریو

دهد.مطالعاتقبلی،عمدتارویآنالیزهایتطبیقیرامیسرنشاننمی
ژنوم بودههستهانحرافکدونیدر شدهایمتمرکز چنینبیان و اند

استکهانحرافکدونی،منعکسکنندهتعادلبینانحرافاتجهشی
[.گزارششده20باشد]سازیترجمهمیوانتخابطبیعیبرایبهینه

هایبهسرعتدرحالهایبهینهدرمیکروارگانیسماستکهکدون
[منعکسکننده21ا]رشدمثلاشرشیاکلییاساکارومایسزسرویسی

 ژنومی مخزن میمیtRNAترکیب تصور چنین کهباشند. شود
هایبالادرترجمههایبهینهبرایکمکبهدستیابیبهسرعتکدون

ودقتبالاتراست.تصوربرایناستکهانحرافکدونیباطولژن
شودکهایننتیجهانتخاباستوارتباطدارد،وچنیناستدلالمی

حداکثررساندنسرعتترجمه،بهحداقلرساندنپیامدهای یبهبرا
کردن ترجمه1تصحیح صحت و دقت رساندن حداکثر به یا ،

باشد.می

                                                           
1 proofreading 
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وتحلیلمقایسه ایانحرافتحقیقاتبیشتردرموردتجزیه
کدونیوعواملدخیلدرشکلدادنبهالگوهایکاربردکدوندر

لاستوهستهدرآینده،ممکنهایمیتوکندریایی،کلروپمیانژن
استبتواندبهروشنشدنرابطهبینژنومهسته،کلروپلاستو

کلروپلاست بیوانفورماتیکی مطالعات در کمکمیتوکندری ها
واینباعثفراهمآمدنیکتحقیقجامعومفصلدرباره کند،
ساخت برای آن از چهارچوب یک و اندوسیمبیوتیک فرضیه

ازتکاملمولکولیوبویژهترجهایقویمدل هتبهبوددرکما
داده تفسیر الگوهایچگونگی بازسازی برای مولکولی های

شود.فیلوژنیمی


 ها و اینترون IRوسعت 
 بینگونهIRمحدوده معمولامتفاوتاستوگستردگیودر ها
،IRشود.گستردگیازلحاظسایزژنوم،مهمتلقیمیIRادغام

،IRهایموجوددرمناطقاتصالغالباسایزبزرگژنوموشبهژن
LSCیاSSCدهد.درهرچهارژنومموردراتحتتاثیرقرارمی

 تعداد )10مطالعه، اینترون حاوی می2ژن کهتایی( باشند،
 ]Panax schinsengمشابه ژن18بوده در اینترون ولی ،]

rpoC1وclpPدرB. oldhamiiوD. latiflorusیافتنشده

] نظر22است به کلروپلاست، در اینترون محل و تعداد .]
حاکیاز25هاطبقجدولآید.مقایسهاینترونمحافظتشدهمی

دارای گونه چهار هر دارای29ایناستکه 1ژن اینترون2یا
،ژن10باشندکهمی وtRNAهایعددازآنها عدددیگر19،
کنژن پروتئینمیهایکد طویلنده ژنومباشند. در تریناینترون

B. rapa  .BوB. oleraceaجفتباز،کهدرمورد2573با
junceaجفتبازودرمورد2572برابرB. napus2458برابر

باشد.کهجایگاهآنهادرموردهرچهارژنومدرژنجفتبازمی
trnR-UCGکوتاه دارند، قرار با اینترون در16ترین جفتباز
trnI-GAUموقعیتاینترون و طول دارد، بهجای هایمربوط

ژن کلیه گونه دو B. rapaهای  محافظتشدهB. junceaو
ژنمی حالیکه در باشد. گونه در اینترون حاوی  .Bهای

oleraceaتفاوت اینترون، لحاظطول موراز در دهایجزئیو
دهد.بطوریکهگونههاچشمگیرنشانمیتفاوتB. napusگونه

B. napusهایحاویاینترونزیر)فقطدرژنndhB ،petD،
rpl2 ،rpoC1 ،rps12 ،rnn23 ،TrnA-UGC ،TrnI-

GAU ،TrnL-UAA دیگرTrnV-UACو گونه سه با )
.مشابههستند



 
برایژنومکلروپلاستچهارگونهموردمطالعهGC3sدربرابرNC3sنمودارمقادیر-3شکل
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 Brassicaceaهایموردمطالعهخانوادههایاینترونیدرگونهمقایسهطولتوالی-25جدول
Intron Analysis B. oleracea B. rapa B. napus B. juncea 

No Feature Gene  Length Length Length Length 
1 intron atpF C 721 715 716 715 
2 intron clpP1 C 936 933 571 933 
3 intron clpP1 C 570 571 935 571 
4 intron ndhA C 1098 1091 1101 1091 
5 intron ndhB C 679 679 679 679 
6 intron ndhB  679 679 679 679 

7 intron petB  781 781 780 781 

8 intron petD  733 733 733 733 
9 intron rpl16 C 1064 1068 1076 1068 
10 intron rpl2 C 687 687 687 687 
11 intron rpl2  687 687 687 687 
12 intron rpoC1 C 778 785 785 785 
13 intron rps12 C 537 537 537 537 
14 intron rps12  537 537 537 537 
15 intron rps16 C 859 866 859 866 
16 intron rrn23  199 199 199 199 
17 intron rrn23 C 199 199 199 199 
18 intron trnA-UGC  800 800 40 800 

19 intron trnA-UGC  40 40 800 40 

20 intron trnA-UGC  800 800 800 800 

 
 Brassicacea مطالعهخانوادههایموردهایاینترونیدرگونهمقایسهطولتوالی-25ادامهجدول

Intron Analysis B. oleracea B. rapa B. napus B. juncea 
No Feature Gene  Length Length Length Length 
21 intron trnA-UGC C 800 800 800 800 
22 intron trnA-UGC C 800 800 800 800 
23 intron trnA-UGC C 40 40 40 40 
24 intron trnE-UUC  809 809 781 809 
25 intron trnE-UUC C 809 809 781 809 
26 intron trnG-UCC  717 717 718 717 

27 intron trnI-GAU  809 809 16 809 

28 intron trnI-GAU  16 16 781 16 
29 intron trnI-GAU C 809 809 781 809 
30 intron trnI-GAU C 16 16 16 16 
31 intron trnK-UUU C 2557 2561 2559 2561 
32 intron trnL-UAA  313 313 313 313 

33 intron trnL-UAA  313 313 313 313 
34 intron trnR-UCG C 2572 2573 2458 2572 
35 intron trnR-UCG  2572 2573 2458 2572 

36 intron trnT-CGU  712 712 713 712 
37 intron trnV-UAC C 601 609 600 609 
38 intron trnV-UAC C 17 17 17 17 
39 intron ycf3 C 730 730 790 730 
40 intron ycf3 C 782 784 731 784 



 GCمحتوای 
 .B،B. oleraceaهایگونه،کلژنومکلروپلاستGCمحتوای

rapa ،B. napus B. junceaو حدود در و بود هم 36شبیه
می نظیردرصد دیگر گیاهان برای آن مشابه عدد که باشد،

Solanum lycopersicumدرصد(، 86/37) Nicotiana 
tabacum85/37) 56/37)Atropa belladonaدرصد(،
 و است.34)Glycin maxدرصد( گزارششده نیز درصد(

ژنوم،دارایمحتوایمناطقکدکنندهوغیرکدکنندهدرهرچهار
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GC حدود در و می40کم محتوایدرصد در تفاوت باشند.
GCناحیهژنومکلروپلاستهرچهارژنومموردبررسی4،برای

منعکسشدهاست.نتایج29S-26Sواقعگردیدکهدرجداول
 ناحیه که داد لحاظIRنشان اینترینمیغنیGCاز و باشد،

[مطابقتدارد.7(]2009وهمکاران)Kimهایمطلببایافته
rrna4.5هایریبوزومی)رسدکهژنچنینبهنظرمی ،rrna5،

rrna16 ]rrna23و نواحیکدکننده و مسئول7،13،17،23( ]
درIRدرناحیهGCباشند.محتوایIRدرGCمحتوایغنای
B. oleraceaدرصدبود،درحالیکهمحتوای 35/42،GCدر

SSC ترتیبLSCو 09/29به گزارششد81/33و .درصد
 محتوای موردGCتوزیع گونه چهار هر ژنوم از منطقه هر در
گونه با ]بررسی، بود مشابه دیگر به4،7،23های توجه با .]

همکارانش)Gaoمطالعات ]2009و محتوای17( ،]GCدر
باشد.،دارایتوزیعنابرابرمیAlsophilaطولژنومکلروپلاست

 روی بر که مطالعاتی با Alsophila spinulosaمحققان
 محتوای که کردند گزارش دادند، ژنومGCانجام در

هایژنی،کهازلحاظعملکردمتفاوتکلروپلاست،دربینگروه
 نیست؛ یکسان باشند،  rRNA (55.18%) > tRNAمی

(54.55%) > photosynthetic (43.85 %) > genetic 
system (40.80%) > NADH (39.54%)[.درمورد17]، 

B. oleracea ،B. rapa ،B. napus نتایجB. junceaو نیز
 کننده کد ناحیه در شد. اخذ ژنB. oleraceaمشابه های،

rRNAدارایبیشترینمحتوایGC ژن36/55، هایدرصدو
59/36،بهمقدارGCکدکنندهپروتئیندارایکمترینمحتوای
،IGS+JunkدرGCدرصدبود.درمنطقهغیرکدکننده،محتوای

اینترون42/38 برابر در درصدو برابر درصدگزارش39/40ها
 )جدول 30شد محتوای .)GCویژگی از ژنوم، مهم های

می شمار به سایتکلروپلاست تعداد با که اتصالرود، های
microRNA24] موقعیتعناصر سرعت25عملکردی][، ،]

] ژن توزیع و ویرایش26نوترکیبی ،]RNA] و27اندامکی ]
] ژن بیان طول28تنظیم در ژنی محتوای است. ارتباط در ]

5´UTR3،مناطقتوالیکدکنندهو’UTR[.25متفاوتاست]
روی بر محتوایRNAiمحتوایژنیهمچنین زیرا دارد، تاثیر

GCبادسترسیبهسایتهدف،RNAiشدیدادرارتباطاستو
پایینازGC[.محتوای29ارتباطمنفیدارد]RNAiبافعالیت

رودباشد،کهاحتمالمیمشخصاتقابلتوجهژنومپلاستیدمی
(توسطهمانندسازیendosymbiosisپسازدرونهمزیستی)

DNA] باشد شده تشکیل آن، اصلاح ویروس30و در ها،[.
ساGCمحتوای ژنبه نمیختار وابسته موقعیتها ولیبا باشد.

[.31آندرارتباطاست]

 گیری کلی نتیجه

نرم کاربرد از حاصل ونتایج بیوانفورماتیکی افزارهای
نرمبررسی اجرای از حاصل اطلاعات تحلیل و افزارهایها

آنالیزمقایسه ایژنومکاملکلروپلاست،چهارگونهمختلفدر
خان مطالعه مورد درBrassicaceaواده استکه این از حاکی

B. napusهایانتخابشده،گونهبینگونه جفت152860با
ودوگونهبازدارایکوتاه وB. rapaترینطولنوکلئوتیدیبوده

B. juncea با مساوی153483هرکدام دارایطول جفتباز
 گونه در نوکلئوتیدی توالی طول و برابرB. oleraceaبوده

می153364 باز اغلبجفت کلروپلاست ژنوم مانند باشد.
گیاهانفتوسنتزکننده،هرچهارژنومکلروپلاستموردمطالعه،
معکوس تکرار ناحیه شاملدو که جزئی، چهار یکساختار از

IRیکناحیهکپییگانهبزرگ،LSCویکناحیهکپییگانه


 Brassicaceaخانواده هایموردمطالعهطولنوکلئوتیدینواحیمختلفژنومکلروپلاستدرگونه-30جدول
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باشند.دربررسینواحیکدکنندههربرخوردارمیSSCکوچک
 گونه مشخصشدکه ژنوم، B. napusچهار جفت79715با

ترینطولتوالیدراینناحیهودودارایکوتاهCDSبازدرناحیه
B. junceaوB. rapaگونه با جفتبازدر80463هرکدام

 موردCDSناحیه در و بوده مساوی بازی طول دارای
B. oleraceaباشد.جفتبازمی80559طولاینناحیهبرابر

اینترونیدرگونه بیشترینB. rapaنواحیغیرکدکننده ترینبا
) 30197طول با جفتباز فقطدو که B. junceaجفتباز(

در30195) ناحیه این طول دارد. اختلاف باز( جفت
B. oleraceaجفتبازبودهوگونه30178برابرB. napusبا

ترینطولدرناحیهغیرکدکنندهجفتبازدارایکوتاه298660
می اینترونی بلند یگانه کپی ناحیه توالی طول باLSCباشد.

جفتبازدرموردهرچهارگونهمساویبودهولیطول32759
مساویوهرB. junceaوB. rapaناحیهکپییگانهکوتاهدر

 برابر جفت17775کدام گونه مورد در و برابرB. napusباز
کوتاهجفتبازکهکوتاه17760 ناحیهکپییگانه ترینطولدر

معکوسمی تکرار نواحی در توالی طول IRaباشد. درIRbو
Napusچهارگونهمتفاوتبود،بطوریکهطولاینناحیهدرگونه

 مجموع کوتاه52070با جفتباز گونه در و ابB. rapaترین
جفتباز،بلندترینطولناحیهتکرارمعکوسدر52426طول

بودوایندر بهخوداختصاصداده بیناعضایموردمطالعهرا
جفتباز،فقطدر52422باB. junceaحالیاستکهباگونه

گونه4 معکوسدر تکرار ناحیه طول تفاوتداشت، جفتباز
B. oleracea52394برابر درموردهرچهارجفتبازاست.
جفتبازطولدارند20توالیتکراریکهبیشاز50گونه،تعداد

توالی کلروپلاستشناسائیشد. ژنوم B. oleraceaهایتکرار
 مکمل تکرار یکتوالی (C)شامل مستقیم10، تکراری توالی

(F) 25، پالیندرومیک تکرار (P)توالی تکرار14و توالی
می(R)معکوس ، ژنومتوالیباشد. هایکلروپلاستهایتکرار

مشابهبودهکههرکدامشاملB. junceaوB. rapaهایگونه
23،(F)توالیتکراریمستقیم12،(C)یکتوالیتکرارمکمل

پالیندرومیک (P)توالیتکرار معکوس12و ،(R)توالیتکرار
8،(C)شاملیکتوالیتکرارمکملB. napusباشند.گونهمی

و(P)توالیتکرارپالیندرومیک26،(F)توالیتکراریمستقیم
15 معکوس تکرار می(R)توالی که، شد مشخص باشد.

کوتاه گونه دو در B. rapaترینتوالیتکرار 20B. junceaو
باشد،درحالیکهدرجفتبازمی42جفتبازوبلندترینآن

B. oleraceaکوتاه ترینتوالیتکرار بلندترین20مشتملبر و
 47آن گونه مورد در و باز توالیکوتاهB. napusجفت ترین

 شامل 20تکرار آن بلندترین می40و بررسیجفتباز باشد.
توالی به مربوط اغلبنتایج که است این از حاکی تکرار های

(قراردارند،علاوهIGSوفواصلبینژنی)ycf2تکرارهادرژن
(SSRتکرارگزارششده،تعدادیتوالیتکراریساده)نوع4بر

نیزشناساییشدندکهتکرارهایدونوکلئوتیدیوسهنوکلئوتیدی
هایکدکنندههاینادقیقنیزشناسائیشدند.مطالعهژنوموتیف

هایموردمطالعهحاکیازایناستکهدرژنومکلروپلاستگونه
 ژنبودهکهشامل117،حاویها،کلتوالیدرهرکدامازژنوم

80 پروتئین، کننده کد 4ژن RNAژن ژن33یریبوزومیو
RNAژن78باشد.درضمنمشخصشدکهدرکل،یناقلمی

واقعدرناحیهتکرار1ایژندوویاچندنسخه39ایوتکنسخه
هایموردبررسیبراساسعملکردمعکوسوجوددارد.همهژن

هایسیستمژنتیکعملکردی،سیستمهعنوانژنتوانندبژنمی
بندیشوند.درفتوسنتزی،وتعدادینیزباعملکردناشناختهطبقه

ژنبا4هایموردمطالعهتعدادهریکازژنومکلروپلاستگونه
بنام ناشناخته کلروپلاست،ycfعملکرد ژنوم در شناساییشد.
استوبهrps12ژنباشند.یکیازآنهادوژنحائزاهمیتمی

انتهای2 اگزون یکیبا که 5´قطعه در دیگریباLSCواقع و
گردد،)توسطیکاینترون(جدامیIRواقعدر3´اگزونانتهای

matkباشد.ژندیگرهامیکهتنهاژنشکافتهشدهدرتمامگونه
 واقعشدهtrnK/UUUکیلوبازطولکهدرناحیهاینترون5/1با

رسدکهباشد.بهنظرمیتنهاژنواقعشدهدراینترونمیاست،و
در اینترون محل و تعداد مطالعه، مورد ژنوم چهار هر در

هانشاندادها،محافظتشدهباشند.مقایسهاینترونکلروپلاست
29کهدرهرچهارگونه 10اینترونوجودداردکه2یا1ژنبا

ژن آنها از tRNAهایعدد ژنعد19و دیگر کنندهد هایکد
2573باB. rapaتریناینتروندرژنومباشند.طویلپروتئینمی

2572برابرB. junceaوB. oleraceaجفتبازکهدرمورد
باشدجفتبازمی2458برابرB. napusجفتبازودرمورد

درموردهرچهارژنومدرژن آنها قرارtrnR-UCGکهجایگاه

                                                           
1 Duplicated  



 و همکار فرشید طلعت/  ...با یانبو خانواده شب B. junceaو  B. napusو دو گونه تتراپلوئید  B. rapaو  B. oleraceaدیپلوئید  گونهدو  ژنوم کلروپلاستی آنالیز 80

 

 

کو تاهدارند، با 16تریناینترون در جایtrnI-GAUجفتباز
هایدوگونههایمربوطبهکلیهژندارد،طولوموقعیتاینترون

B. rapa میB. junceaو شده حالیکهمحافظت در باشد.
ژن گونه در اینترون حاوی طولB. oleraceaهای لحاظ از

تفاوت اینترون، هاتفاوتB. napusهایجزئیودرموردگونه
می نشان چشمگیر گونه بطوریکه درB. napusدهد. فقط

)ژن زیر اینترون حاوی ndhBهای ،petD ،rpl2 ،rpoC1،
rps12 ،rnn23 ،TrnA-UGC ،TrnI-GAU ،TrnL-
UAAوTrnV-UACباسهگونهدیگرمشابههستند.محتوای)

GCهایگونه،کلژنومکلروپلاستB. oleracea ،B. rapa،
B. napusوB. juncea درصدبود،36شبیههمودرحدود

مناطقکدکنندهوغیرکدکنندهدرهرچهارژنوم،دارایمحتوای
GC حدود در و می40کم محتوایدرصد در تفاوت باشند.
GCناحیهژنومکلروپلاستبرایهرچهارژنومموردبررسی4،

ترینغنیGCازلحاظIRواقعگردیدومشخصشدکهناحیه
می ناحیه محتوای GCباشد، ناحیه IRدر B. oleraceaدر

LSCوSSCدرGCدرصدبود،درحالیکهمحتوای 35/42
GCتوزیعمحتوای.باشددرصدمی81/33و09/29بهترتیب

هایدرهرمنطقهازژنومهرچهارگونهموردبررسی،باسایرگونه
این در بود. مشابه شده کهمطالعه شواهدیرسیدیم به تحقیق،

گونهنشانمی B. rapaهایدهد ژنتیکیB. junceaو نظر از
هایفنوتیپیایندوگیاهقرابتخیلینزدیکیبههمدارندکهداده

ازنظرقرابتژنتیکیB. napusکند،گونهنیزاینامرراتائیدمی
انتخابژن زیادیباسهگونهدیگردارد. هایبیشترفاصلهنسبتا

درآنالیزهایکاربردکدونیشایدبتواندبهعمقشکافموجوددر
هایخانوادهبیافزایدباسایرگونهB. junceaقرابتژنتیکیگونه

حقایقواطلاعاتدقیقیدرموردانشقاقوتباراینگونهبدهدو
زیادیرادرموردتکاملاعضایاینخانوادهروشنبنماید.
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