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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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 مقدمه
‏‏نهاد‏‏علت‏‏به‏‏عالی‏‏گیاهان‏‏گرو‏‏در‏‏عالی‏‏موجودات‏‏حیات‏‏ادامه
‏‏است.‏‏غذا‏‏تامین‏‏برای‏‏بیوسنتز‏‏و‏‏اکسیژن‏‏تامین‏‏برای‏‏فتوسنتز‏‏پدیده

‏‏تامین‏‏با‏‏فتوسنتز،‏‏اصلی‏‏های‏کانون‏‏مثابه‏‏به‏‏ها‏کلروپلاست
‏‏باشند.‏می‏‏زمین‏‏کره‏‏روی‏‏در‏‏حیات‏‏ادامه‏‏متضمن‏‏غذا،‏‏و‏‏اکسیژن

‏‏جهت‏‏در‏‏بیوتکنولوژی‏‏و‏‏ژنتیک‏‏مهندسی‏‏های‏روش‏‏گیری‏بکار‏‏لذا
‏‏تولید،‏‏های‏هزینه‏‏کاهش‏‏یا‏‏و‏‏نباتی‏‏محصولات‏‏کیف‏‏و‏‏کم‏‏بهبود

‏‏با‏‏که‏‏باشد،‏می‏‏فرآیندها‏‏و‏‏عملکردها‏‏اجزاء،‏‏شناخت‏‏مستلزم
‏‏تامین‏‏برای‏‏لذا‏‏شد.‏‏خواهد‏‏میسر‏‏‏آن‏‏های‏کنش‏‏و‏‏ها‏ژن‏‏مطالعه

‏‏در‏‏مهندسی‏‏کاربرد‏‏بشر،‏‏نوع‏‏فزاینده‏‏جمعیت‏‏غذائی‏‏های‏نیاز
‏‏این‏‏از‏‏باشد.‏می‏‏ناپذیر‏‏اجتناب‏‏امری‏‏ها‏ژن‏‏عملکرد‏‏و‏‏ساختار
‏‏عنوان‏‏به‏‏ها‏پلاست‏‏شناخت‏‏و‏‏انفورماتیکی‏بیو‏‏مطالعه‏‏روی

‏‏کلیه‏‏وکنترل‏‏نتیکیژ‏‏ماده‏‏محتوای‏‏با‏‏سلولی‏‏درون‏‏های‏اندامک
‏‏و‏‏ها‏کربوهیدرات‏‏بیوسنتز‏‏مسیر‏‏آنزیمی‏‏های‏مکانیزم

‏‏ضروری‏‏پیش‏‏از‏‏بیش‏‏را‏‏آنها‏‏مطالعه‏‏II‏‏و‏‏I‏‏های‏فتوسیستم
‏‏بین‏‏دانشی‏‏عنوان‏‏به‏‏بیوانفورماتیک‏‏علم‏‏میان‏‏این‏‏در‏‏نماید.‏می
‏‏شناسی‏زیست‏‏احتمالات،‏‏و‏‏آمار‏‏ای،‏رایانه‏‏علوم‏‏در‏‏ای‏رشته

‏‏نظیر‏‏هائی‏فعالیت‏‏با‏‏مرتبط،‏‏علوم‏‏سایر‏‏و‏‏ژنتیک‏‏مولکولی،‏‏سلولی
‏‏تنطیم‏‏ها،‏ژن‏‏کشف‏‏و‏‏گوناگون‏‏موجودات‏‏ژنوم‏‏توالی‏‏تعیین

‏‏و‏‏فرگشت‏‏مدلسازی‏‏ژن،‏‏بیان‏‏بینی‏پیش‏‏ها،‏پروتئین‏‏ساختار
‏‏قرن‏‏در‏‏فنون‏‏و‏‏علوم‏‏شگرف‏‏آوردهای‏‏دست‏‏از‏‏فیلوژنیک‏‏بازسازی
‏‏نظریه‏‏که‏‏بعد‏‏به‏‏1960‏‏سال‏‏از‏‏آید.‏می‏‏بحساب‏‏حاضر‏‏و‏‏گذشته

Endosymbiotic‏‏زیادی‏‏تحقیقات‏‏شد،‏‏پذیرفته‏‏رسمی‏‏طور‏‏به‏‏
‏‏شده‏‏انجام‏‏یوکاریوتی‏‏های‏یاخته‏‏پلاست‏‏منشاء‏‏و‏‏عملکرد‏‏روی
‏‏عنوان‏‏به‏‏ها‏میتوکندری‏‏و‏‏ها‏پلاست‏‏نظریه،‏‏این‏‏طبق‏‏است.
‏‏های‏یاخته‏‏در‏‏همزیست‏‏صورت‏‏به‏‏پروکاریوتی،‏‏های‏واحد

‏‏رسوب‏‏پلاستیدی‏‏ژنوم‏‏صریح،‏‏بیان‏‏به‏‏اند.‏یافته‏‏تکامل‏‏یوکاریوتی
‏‏جمله‏‏از‏‏[.1]‏‏باشد‏می‏‏سیانوباکتریائی‏‏ژنوم‏‏نوع‏‏یک‏‏فرگشتی
‏‏دلایل‏‏کرونولوژیک،‏‏دلایل‏‏بر‏‏علاوه‏‏پدیده،‏‏این‏‏شواهد

‏‏با‏‏ها‏پلاست‏‏ساختار‏‏مانستگی‏‏بر‏‏مبنی‏‏زیادی‏‏بیوشیمیایی
‏‏،DNA‏‏حلقوی‏‏شکل‏‏نظیر،‏‏دارد،‏‏وجود‏‏پروکاریوتی‏‏های‏یاخته
‏‏همچنین‏‏و‏‏ها‏ریبوزوم‏‏تشابه‏‏نوکلئوزمی،‏‏ساختار‏‏وجود‏‏عدم

‏‏و‏‏دوتایی‏‏تقسیم‏‏سنتزی،‏‏بلوکرهای‏‏به‏‏پاسخ‏‏برداری،‏نسخه‏‏کیفیت
‏‏گیاهان‏‏کلروپلاست‏‏ژنوم‏‏خصوصیات‏‏از‏‏[.2]‏‏نمود‏‏اشاره‏‏غیره
‏‏حفاظت‏‏ها،‏ژن‏‏تعداد‏‏بودن‏‏کم‏‏نظیر،‏‏مواردی‏‏به‏‏توان‏می‏‏عالی

‏‏ژنوم‏‏کرد،‏‏اشاره‏‏آن‏‏حلقوی‏‏ساختار‏‏و‏‏ژنتیکی‏‏ماده‏‏شدید
‏‏(LSC)‏‏نام‏‏به‏‏بلند‏‏یگانه‏‏کپی‏‏ناحیه‏‏ناحیه،‏‏چهار‏‏در‏‏کلروپلاست

‏‏دو‏‏و‏‏20Kb‏‏با‏‏(SSC)‏‏نام‏‏به‏‏کوتاه‏‏یگانه‏‏کپی‏‏ناحیه‏‏و‏‏80Kb‏‏با
‏‏تشخیص‏‏قابل‏‏25Kb‏‏با‏‏کدام‏‏هر‏‏،‏‏(IR)معکوس‏‏تکرار‏‏ناحیه
‏‏هم‏‏از‏‏معکوس‏‏تکرار‏‏ناحیه‏‏دو‏‏توسط‏‏یگانه‏‏کپی‏‏نواحی‏‏که،‏‏است
‏‏مهم‏‏های‏بخش‏‏از‏‏کلروپلاست،‏‏ژنوم‏‏توالی‏‏تعیین‏‏اند.‏شده‏‏جدا

‏‏رابطه‏‏و‏‏عملکرد‏‏شناخت‏‏سویی‏‏از‏‏باشد،‏می‏‏ها‏پلاست‏‏مطالعات
‏‏مطالعات‏‏در‏‏سلول‏‏دیگر‏‏های‏قسمت‏‏با‏‏کلروپلاست‏‏متقابل
‏‏چلیپائیان‏‏سبزیجات‏‏[.3]‏‏است‏‏نهفته‏‏ها‏کلروپلاست‏‏به‏‏مربوط

(Cruciferae)،‏‏گیاهان‏‏عنوان‏‏به‏‏کَلَمیان‏‏یا‏‏صلیبی‏‏سبزیجات‏‏یا‏‏
‏‏های‏طعم‏‏با‏‏متنوع‏‏گیاهان‏‏از‏‏بزرگی‏‏گروه‏‏تغذیه،‏‏علوم‏‏در‏‏خوراکی،

‏‏کلم‏‏بروکلی،‏‏کلم‏‏مانند‏‏سبزیجاتی‏‏دهند.‏می‏‏تشکیل‏‏را‏‏قوی
‏‏.هستند‏‏خانواده‏‏این‏‏از‏‏(kale)‏‏کیل‏‏و‏‏کلم‏‏گل‏‏پیچ،‏‏کلم‏‏بروکسل،
‏‏غالبا‏‏هائی‏برگ‏‏با‏‏علفی‏‏(Cruciferae)‏‏بویان‏شب‏‏تیره‏‏گیاهان
‏‏به‏‏متعلَق‏‏گیاهان‏‏هستند.‏‏گوشواره‏‏بدون‏‏و‏‏منقسم‏‏یا‏‏ساده‏‏متناوب،
‏‏غذایی‏‏صنایع‏‏در‏‏عمدتا ‏‏‏و‏‏دارند‏‏فراوانی‏‏مصارف‏‏بو‏شب‏‏خانواده
‏‏گیاهان‏‏زینتی،‏‏گیاهان‏‏علوفه،‏‏عنوان‏‏به‏‏و‏‏داشته‏‏زیادی‏‏مصرف
‏‏قرار‏‏استفاده‏‏مورد‏‏شهدآور،‏‏گیاهان‏‏عنوان‏‏به‏‏همچنین‏‏و‏‏دارویی

‏‏وجود‏‏علت‏‏به‏‏تیره‏‏این‏‏ازگیاهان‏‏زیادی‏‏تعداد‏‏مصرف‏‏گیرند.‏می
‏‏همین‏‏وجود‏‏اثر‏‏بر‏‏است‏‏آنها‏‏در‏‏دار‏گوگرد‏‏های‏اسانس‏‏گلوکزید

‏‏زدایی‏سم‏‏جهت‏‏دارو‏‏عنوان‏‏به‏‏یا‏‏و‏‏روند‏می‏‏بکار‏‏نیز‏‏تغذیه‏‏در‏‏مواد
‏‏این‏‏از‏‏بعضی‏‏شوند.‏می‏‏مصرف‏‏آفلاتوکسین‏‏مانند‏‏زا‏‏سرطان‏‏مواد

‏‏برای‏‏مختلف‏‏های‏روغن‏‏آنها‏‏از‏‏و‏‏دارند‏‏دار‏روغن‏‏های‏دانه‏‏گیاهان
‏‏پژوهش‏‏در‏‏گردد.‏می‏‏تهیه‏‏صنعتی‏‏یا‏‏و‏‏درمانی‏‏تغذیه‏‏مصارف
‏‏DNA‏‏در‏‏موجود‏‏های‏ژن‏‏عملکرد‏‏و‏‏ساختار‏‏شناخت،‏‏به‏‏حاضر

‏‏از‏‏پلوئیدی‏پلی‏‏های‏گونه‏‏اشتقاق‏‏چگونگی‏‏و‏‏کلروپلاست
‏‏در‏‏ژنومی‏‏توالی‏‏افتراق‏‏و‏‏انطباق‏‏همچنین‏‏و‏‏دیپلوئید‏‏های‏گونه

‏‏ژنوم‏‏راستا‏‏این‏‏در‏‏پرداخت.‏‏خواهیم‏‏Brassicaceae‏‏خانواده
‏بو‏شب‏‏خانواده‏‏دیپلوئید‏‏نوع‏‏دو‏‏کلروپلاست‏‏DNA‏‏کامل

B.‏‏oleracea‏‏(C,‏‏n=9)‏‏و‏‏B.‏‏rapa‏‏(A,‏‏n=10)‏‏نوع‏‏دو‏‏با‏‏
‏‏,AB)‏‏juncea‏‏.Bو‏‏(n=19‏‏,AC)‏‏napus‏‏.B‏‏آلوتتراپلوئید

n=18)‏‏هر‏‏موقعیت‏‏تعیین‏‏باب‏‏از‏‏و‏‏گرفت‏‏قرار‏‏ارزیابی‏‏و‏‏مطالعه‏‏
‏‏ها،‏اینترون‏‏ژنی،‏بین‏‏نواحی‏‏نوکلئوتیدها،‏‏تعداد‏‏ها،‏ژن‏‏از‏‏کدام

‏‏همچنین‏‏و‏‏پروتئین‏‏کننده‏‏‏کد‏‏های‏ژن‏‏و‏‏معکوس‏‏تکرار‏‏نواحی

https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%86%D9%84%DB%8C%D9%BE%D8%A7%D8%A6%DB%8C%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%81%D9%84%D8%A7%D8%AA%D9%88%DA%A9%D8%B3%DB%8C%D9%86
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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
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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  
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‏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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