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  چكيده
 اين. دارند طول نوكلئوتيد 24 تا 18 يباًتقر داراي كه باشندمي پروتئين غيررمزكننده كوچك هايRNA از گروه يك هاRNA ميكرو
RNAكنندهسركوب نقش هايوكاريوت در رونويسي از پس تغييرات در كوچك هاي mRNA ميكرو. دارند هعهدبه را هدف RNAها 

 پاسخ و گليكوليز چرب، اسيدهاي متابوليسم ،وسازسوخت گلدهي، زمان ،شناسييختر نمو، و رشد مانند فرآيندهاي بر مستقيم طوربه
 هايتوالي. گرفت انجام زيستي هايداده روش به هاRNA ميكرو شناسايي. هستند يرگذارتأث گياهان در يرزندهغ و زنده هايتنش به

miRAN داده پايگاه از گياهي و جانوري گونه زيادي شمار از شدهشناخته بالغ miRBase هايتوالي از. گرديد دانلود miRNA 
 كلزا گياه هايGSS با هاmiRNA بين همساني جستجوي پايه بر شدهحفاظت هايmiRNA يافتن براي شدهشناخته توالي عنوانبه

 براي. شدند BLASTn شدهشناخته هايmiRNA برابر در NCBI اطلاعاتي بانك از كلزا گياه در GSS هايتوالي ابتدا. شد استفاده
 miRNA عدد پنج يتدرنها. شد استفاده هدف رونوشت و miRNA بين معكوس مكمل تشابه از هدف هايژن و هارونوشت شناسايي

 به كه CNOT11 و NST1، HST، WSD1، LUC7L3، UEL1D، LBD41، CIPK26 مانند هايژن. گرديد شناسايي جديد بالغ
 مانند افزارهاينرم و سرورها از تحقيق اين در. شد ييشناسا داشتند، تعلق مختلف بيولوژيكي عملكردهاي با ژني خانواده چندين
Mfold، miRBase، psRNATarget و GC content شد استفاده.  

  هدف mRNA كلزا، يوكاريوت، زيستي، هايداده روش ،GSS توالي كليدي: هايواژه

  مقدمه
 تيره از و كروموزوم جفت 19 با آلوتتراپلوئيد گياهي كلزا

Brassicaceae است )Navabpour and Haddad, 
 آيدمي حساببه جهان در روغني گياه سومين كلزا). 2010

)Tan et al., 2017 .(  
 كوچك هايRNA از گروهي هاRNA ميكرو

 نوكلئوتيد 24 تا 18 يباًتقر طول با پروتئين غيررمزكننده
 قشن هايوكاريوت در رونويسي از پس تغييرات در كه هستند

. دارند عهده به را پروتئين كننده كد هايژن كنندهيمتنظ
 صورتبه II پليمراز RNA توسط هاRNA ميكرو

 سنتز) Pre-miRNA( تاخورده سازپيش هايمولكول
 ,Megha et al., 2018; Noori and Alvandi( شوندمي

2006; Chi et al.2011( .ميكرو RNAتشكيل از پس ها 
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 منظوربه) AGO( 1آرگونات خانواده هايپروتئين يسوبه
 شوندمي بارگيري RISC2 پروتئيني مجموعه تشكيل

)Megha et al., 2018 ميكرو يگردعبارتبه)؛ RNA بيان 
 ترجمه سركوب با يا هدف رونوشت تجزيه طريق از يا را ژن

mRNA ،كندمي كنترل هدف )Megha et al., 2018; 
Akdogan et al., 2015 .(بودن مكمل ميزان به فرايند اين 

 اگر دارد، بستگي هدف RNA توالي با RNA ميكرو توالي
 توسط هدف RNA گيرد، صورت كامل طوربه اتصال اين

 شكل به دو اين اگر ،شودمي تجزيه و بريده RISC مجموعه
 كردن خاموش آن، نتيجه نشوند، متصل يكديگر با كامل

 Megha et( باشدمي هدف ژن پروتئين بيان مهار و ترجمه
al., 2018 .(ميكرو كشف زمان ازRNA سال در ياهاندر گ 

 از را ژن بيان هاRNAميكرو كه شده است دادهنشان ،2002
 و زنده هايتنش طي در رونويسي فاكتورهاي القاء طريق

  ). Megha et al., 2018( نمايندمي تنظيم را غيرزنده
 تكاملي فرآيندهاي انواع در كليدي نقش هاRNA ميكرو

 فاز از انتقال ها،اندام تشكيل اكسين، دهيسيگنال مانند
 ،ريشه جنيني مريستم تنظيم گلدهي، مرحله به رويشي
 مهم زراعي صفات كنترل و گياه ايريشه شبكه و برگ توسعه

 Li and ؛Megha et al., 2018( كنندمي ايفا را گياهان در
Zhang, 2016 .(ميكرو نقش RNAهايتنش به پاسخ در ها 

 برنج، مانند گياهاني در خشكي تنش مانند غيرزنده
 هلو، ،Medicago truncatula آرابيدوپسيس، ،يفرنگگوجه

). Akdogan et al., 2015( است شده گزارش گندم و جو
 حضور در مختلف هايRNA ميكرو بيان ميزان برنج در

 Sharma et( شده است گزارش آرسنيك بدون و آرسنيك
al., 2015 .(ميكرو از برخي نقش پژوهشي در RNAو ها 

 در Boron تنش به پاسخ در مربوطه هدف هايژن سركوب
 گياه در). Ozhuner et al., 2013( است يدهگرد گزارش جو
 در ديگر كوچك هايRNA و هاRNAميكرو انواع بيان جو

 شده است بررسي خشكي تنش و آبياري شرايط
)Hackenberg et al., 2015 .(كه نقشي به پژوهشي در 

 ذرت هيبريد و اينبرد هايلاين در مختلف هايRNAميكرو
 است شده اشاره دارند، شوري و خشكي تنش به پاسخ در
)Kong et al., 2010 .(براي جديد و نوظهور هاينقش 

                                                                                                                                                             
Argonaute family proteins 1.  

ncing complexeinduced sil-RNA2.   
Subject 1.  
Homology 2.  

 مختلف گياهان در خشكي تنش به پاسخ در هاRNAميكرو
 نقش به تحقيقي در). Ding et al., 2013( شده است گزارش
 تكامل و توسعه در اختصاصي ابزار يك عنوانبه RNAميكرو
 اين از هدف). Jaiswal et al., 2019( شده است اشاره گندم

 نقش بررسي و جديد هايRNAميكرو شناسايي پژوهش
 كلزا در هاآن به مرتبط هدف هايژن سركوب در هاآن
  .باشدمي

  
  هامواد و روش

  miRNA جستجوي منابع
 شمار از شدهشناخته بالغ miRAN توالي 38589 تعداد
 به miRBase داده پايگاه از گياهي جانوري، گونه زيادي
. شد دانلود www.mirbase.org//:http اينترنتي آدرس
 يافتن براي ٣شدهشناخته توالي عنوانبه miRNA هايتوالي

miRNAبين 4همساني جستجوي پايه بر شدهحفاظت هاي 
miRNAبا ها ESTو 5ها GSSشد استفاده كلزا گياه هاي.  

  
 بين همساني جستجوي براي هاGSS و هاEST منابع
  كلزا در هاmiRNA با هاآن

 كلزا گياه براي GSS 103369 و EST 653648 ،درمجموع
 اينترنتي آدرس به NCBI اطلاعاتي بانك از

https://www.ncbi.nlm.nih.gov هايتوالي. شد دانلود 
 براي BLASTn الگوريتم در گياهي miRNA بالغ

 كلزا گياه هايGSS و هاEST برابر در همولوژي جستجوي
 BLASTn هايتنظيم. شدند آپلود لينوكس عامليستمس در
 گرديد تنظيم 006/0 6انتظار مورد ميزان گرفتن نظر در با
)Karimi et al., 2017 .(هايتوالي miRNA توالي عنوانبه 

 هايتوالي عنوانبه GSS و EST هايتوالي و شدهشناخته
. دشدن مقايسه همساني جستجوي براي يكديگر با 7ترديدي
 miRNA بالغ هايتوالي با كه هايGSS و هاEST سپس

 نامزد عنوانبه داشتند 8يشدگجفت عدم چهار تا حداكثر
  ).Zhang, 2005( شدند انتخاب

  
BLASTx شناسايي براي miRNAرمزكننده غير هاي  

Expressed sequence tags 3.  
value-E 4.  

Query 5.  
Mismatch 6.  
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 بين اينكه به توجه با شد، انجام BLASTx مرحله اين در
 داشت وجود همساني miRNA هايتوالي با EST هايتوالي

 غير miRNA هايتوالي ها،EST كم تعداد دليل به اما
 هاmiRNA چون ياز طرف. نشد پيدا هاآن براي رمزكننده

به  GSS9 هايتوالي از توانندمي EST هايتوالي بر علاوه
 GSS هايتوالي از EST هايتوالي بجاي بنابراين،؛ آيند وجود

 شدند حذف رمزكننده GSS هايتوالي ادامه در. شد استفاده
 ماندند باقي GSS غيررمزكننده هايتوالي فقط و
)Altschul, 1997; Karimi et al., 2017.(  

  
 يلهوسبه متمايز هايmiRNA ثانويه ساختار تعيين
  Mfold افزارنرم
 افزارنرم از نامزد هايmiRNA ثانويه ساختار بينييشپ براي

Mfold در وب تحت محاسباتي افزارنرم اين. شد استفاده 
  اينترنتي آدرس

http://frontend.bioinfo.rpi.edu/applications/mfol 
 form1.cgi-bin/rna-d/cgi است دسترسقابل )Zuker, 

 انرژي كمترين شاخص اساسبر Mfold هايخروجي). 2003
 شمار ساختار، هر در بازوها تعداد ،)MFE( فولدينگ آزاد

 هاحلقه داخلي تقارن و اندازه ،)T و C, G, A( نوكلئوتيدهاي
 جفت هايناحيه جايگاه بازوها، در مارپيچ اندازه بازوها، در

. شدند انتخاب) G + C( و) A + T( محتواي درصد و شده
 شدند محاسبه زير روش به MFEI و AMFE همچنين

)Zhang et al., 2006؛ Vivek, 2018.(  
AMFE=(MFE÷length of pre-miRNA 
sequence)×100  

MFEI = [AMFE / (G+C)]%    [1] 

 هايmiRNA بين همسان غير بازهاي شمار كه بايد در آن
 شاخص. باشد نوكلئوتيد شش تا حداكثر سازپيش و بالغ

 ديگر انواع از بالاتر )MFEI( فولدينگ انرژي كمترين
RNAفولدينگ منفي انرژي كمترين. باشد ديگر هاي 

)MFE( سازپيش براي miRNA، بقيه از بايد RNAكمتر ها 
 باشد نداشته دوجو بزرگشكاف بالغ miRNA توالي در. باشد

 .يردقرار گ miRNA سازپيش حلقه روي آن بالغ قسمت و
 محتواي. باشد باز 24 تا17 دامنه بايد بالغ miRNA طول

 درصد 70 تا 30 بين بايد miRNA سازپيش A + U بازهاي
  .باشد

                                                                                                                                                             
sequenceGenome survey  1. 

  كلزا در نامزد هايmiRNA براي هدف ژن بينيپيش
 تشابه از هاآن هدف هايژن و هارونوشت شناسايي براي

. شد استفاده هدف رونوشت و miRNA بين معكوس مكمل
، دارد تعلق براسيكاسه خانواده به كلزا اينكه به توجه با

 هايگونه بين از جديد هايmiRNA هدف هايژن بنابراين،
 psRNATATget سايتوب در براسيكاسه خانواده مختلف
 مانند شدهييشناسا جديد هايRNA ميكرو. گرديدند انتخاب

ath-miR5021 و ath-miR8175 آرابيدوپسيس، در bol-
miR9410 و bol-miR9411 و وحشي كلم در cas-

miR11592 گياه در Camelina sativa سايتوب از 
psRNATATget اينترنتي آدرس به 

https://plantgrn.noble.org/psRNATarget/analysis  
 هدف هايژن عملكرد به بردن پي براي. شدند انتخاب
 پارامترهاي به توجه با جديد هايRNA ميكرو روي منتخب،

 ،5 رابرب انتظار مورد ارزش بيشترين: شامل ،شدهگرفته نظر در
 تشابه نداشتن محدوده ،2 با برابر هدف مورد هايجايگاه تعداد

 ابهتش عدم بيشترين نوكلئوتيد، 10-11 بين مركزي بازهاي
 شد انجام BLASTn فاصله، گونهيچه بدون و 2 برابر

)Karimi et al., 2017; Dai and Zhao, 2011.(  
  

  نتايج و بحث
  كلزا در نامزد هايmiRNA شناسايي

 مانند هايروش جديد هايmiRNA شناسايي براي
microarray، ايكتابخانه يابي توالي RNAو كوچك هاي 

 روش از تحقيق اين در كه دارد وجود بيوانفورماتيك روش
 بودن آسان و ينههزكم دليل به بيوانفورماتيك محاسبات
 اغلب كه دهدمي نشان مطالعات). 1جدول( شد استفاده

miRNAهايگونه در تكاملي صورتبه شدهشناخته بالغ هاي 
 ,.Zhang et al( باشندمي شدهحفاظت گياهي مختلف
 ياهدر گ GSS هايتوالي بين BLASTn انجام از پس). 2006
 miRBase، 93 سايت از آمدهدستبه هايmiRNA و كلزا

 جستجوي اينكه به توجه با. آمد به دست همسان توالي
BLAST با E-value همانندي ناحيه تواندمي ترپايين 

 به بالغ هايmiRNA و ها GSS ميان را ترييناناطمقابل
 و همساني رصدد صد با هايتوالي ،يجهدرنت آورد، وجود

 انجام از پس. آمد به دست تشابه عدم ميزان كمترين
BLASTx و پروتئين رمزكننده هايتوالي حذف منظوربه 
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 درمجموع پروتئين، كننده رمز غير هايتوالي ماندن باقي
 گياهي، غيررمزكننده miRNA دو و هفتاد و صديك تعداد

 مجموعه اين بين از شد، شناسايي ويروسي و قارچي جانوري،
 بالغي miRNA هايتوالي هاآن از عدد هفت و پنجاه تعداد
 بررسي هدف چون. داشتند تعلق گياهان به كه بودند
؛ بود براسيكا خانواده به متعلق بالغ miRNA هايتوالي

 كه بالغ miRNA توالي ويكيس فقط هاآن بين از بنابراين،
 هايتوالي ساير و انتخاب داشت، تعلق براسيكا خانواده به

 اين در علمي مقالات و منابع بررسي با. شدند حذف گياهي
 فقط بالغ miRNA تعداد اين بين از كه شد مشخص زمينه
 قبلاً كه بودند جديدي بالغ هاي miRNA ،هاآن از عدد پنج
 كمك به مطالعه اين در و نشده بودند شناسايي كلزا در

به  GSS هايتوالي. شدند شناسايي بيوانفورماتيك محاسبات

 براي پروتئين غيررمزكننده بالغ هايmiRNA آورنده وجود
 نتايج شدند، منتقل Mfold سرور به ثانويه ساختار تعيين

 توالي تعيين براي دستي صورتبه Mfold از آمدهدستبه
 استفاده با مناسب حلقه - ساقه ساختار و miRNA سازپيش

 آزاد انرژي كمترين. شد يبررس موردنظر معيارهاي از
 ساختار تعيين براي مهم شاخص يك كه) MFE( فولدينگ

 محاسبه است DNA و RNA مانند نوكلئيك اسيدهاي ثانويه
 ساختار براي ترموديناميكي ازنظر ترپايين MFE گرديد،
 توالي. است پايدارتر مربوطه DNA يا RNA هايتوالي ثانويه
 بالاتري MFEI ارزش داريمعني طوربه miRNA سازپيش
 و tRNA مانند پروتئين غيررمزكننده هايRNA به نسبت

rRNA يا RNAدارند پروتئين رمزكننده هاي )Bonnet et 
al., 2004 .(  

  
  

  كلزا گياه در GSS هايتوالي بر اساس جديد هايRNAميكرو. 1جدول
Table 1. New miRNAs based on GSS sequences in Brassica napus 

Gap 
mismatch  
 L-miRNA  عدم تطابق

(nt)  
Identity (%)

  يكساني
Accession  
 RNA  miRNAنوع ميكرو اكسشن

0 0  18 100 DU105547  ميكروRNA 5021 miR5021 
0  0  19  100  DU099375  ميكروRNA 11592 miR11592 
0  0  18  100  DU099594  ميكروRNA 8175  miR8175 
0  0  19  100  DU103199  ميكروRNA 9410  miR9410 
0  0  22  95.45  DU107859  ميكروRNA 9411  miR9411 

 
  

 Table 1. Continued                                                                                                                     . ادامه1جدول 

bite score  E-value 
End-GSS 

Seq 
Start-GSS  

Seq 
End-miRNA(nt) 

  انتهاي
start-miRNA(nt) 

  ابتدا
36 4-10×8  384  367  18  1  
 38 4-10×2 763  745  19  1 
36 4-10×8 564  547  20  3 
38 4-10×3 161  143  20  2 
36 1×10-4 199  175  22  1 

  
  

 ديگر از هاmiRNA نادرست بينيپيش از جلوگيري براي
RNAاز كوچك هاي MFEI بسيار شاخص يك عنوانبه كه 
 ديگر از هاmiRNA شناسايي براي مطلوب و مناسب
RNAشاخص. شد استفاده آيد،مي حساببه كوچك هاي 

MFEI شد محاسبه ويوك روش به )Vivek, 2018 .(
 نوكلئوتيد 171 حدود سازپيشmiR5021 طول مثالعنوانبه
 آمد به دست -33/77 حدود آن براي MFEI شاخص و
 آلي بازهاي درصد ميزان و نوع همچنين. )2جدول(

 مشخص سازپيش هايRNAميكرو از يك هر دهندهيلتشك

 كد با سازپيش RNA ميكرو براي نمونه، عنوانبه گرديد،
miR11592 مقدار T/U 3جدول ( است درصد 30 برابر.(  

  
  جديد هايRNA ميكرو براي هدف هايژن بينيپيش

 miR5021: خانواده براي miR5021 هدف ژن چندين 
 و NST1 هدف ژن دو هاآن بين از كه شد ييشناسا

CNOT11 4جدول( شدند انتخاب متفاوت كاركردهاي با .(
 Stress response بنام پروتئين نوعي NST1 هدف ژن

protein NST1 ضخامت تنظيم در ژن اين كند،مي كد 
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 مقابل در آن انهدام از جلوگيري و گياهان در ثانويه ديواره
 هدف ژن). Mitsuda et al., 2005( دارد نقش هاتنش انواع

CNOT11 بنام بزرگ پروتئيني مجتمع نوعي CCR4-
NOT transcription complex subunit 11 كد را 

 و عملگر عنوانبه معمولاً بزرگ پروتئيني مجتمع اين كند،مي
. كندمي كنترل سلول در را پروتئين بيان سطوح كنندهيمتنظ
 مراحل از خيلي تنظيم در پروتئيني بزرگ مجموعه اين

 دارد، فعال مشاركت تجزيه تا ساخت از mRNA متابوليسم
 رينبيشت. است سلول سيتوپلاسم و هسته در آن توليد محل

 و دروزوفيلا مخمر، مطالعه از مجتمع اين براي ما اطلاعات
  ).Ukleja et al., 2016( استآمده دستبه انسان

miR8175: ژن CIPK26 براي هدف ژن عنوانبه 
 نوعي ژن اين). 4جدول( گرديد انتخاب miR8175 خانواده
-CBL-interacting serine/threonine بنام پروتئين

protein kinase 26 خاص سيگنال انتقال در كه كندمي كد 
 ندهايفرآي رونويسي و سلول چرخه پيشرفت تنظيم سلول، در

 Miranda etكندمي ايفاء نقش سلولي سيگنال يسازفعال
al., 2017) .(  

  
  

  كلزا در شدهشناسايي جديد هايmiRNA هايويژگي .2جدول
Table 2. Characteristics of newly identified miRNA in Brassica napus 

AMFI MFE 
(G+C) 

% 
(A+U) 

% 
LM 

 
LP 

 

LS (5' − 3')  
  طول توالي

  3'به  5'از  RNA ميكرو

Pre-miRNA 
  RNA ميكرو

  پيش ساز

GSS ID
   شماره اكسشن در توالي

GSS 
-77.23  -47.6  36.26  63.74  20  171 UGAGAAGAAGAAGA 

AGAAAA  
miR5021 

 RNA 5021ميكرو
DU105547 

105547اكسشن   
-58.12  -16.6  34.54  65.48  19  84  GAACCGAACCGAA 

CCGAAA  
miR11592 

  NA 11592 ميكرو
DU099375 

099375اكسشن   
-135.02 -127.6  50.26  49.74  20  189 GAUCCCCGGCAACG

GCGCCA 
miR8175 

 RNA 8175ميكرو
DU099594 

099594اكسشن   
-118.79 -45.4  39.8  60.2  22  98  UACUUAAUUAUAAG

UCGUCUGG 
miR9410 

  RNA 9410ميكرو
DU103199 

103199اكسشن   
-143.49 -49.9  37.23  62.77  22  94  UACUGGACGACUUA 

CACGGAAG  
miR9411

  RNA 9411ميكرو
DU107859

  107859اكسشن 
MFE :؛ برحسب كيلوكالري در مول كمترين انرژي آزاد فولدينگLP :طول ميكروRNA ؛ سازپيشLM :طول ميكروRNA؛ بالغ هايMFEI :انرژي كمترين شاخص 

مجموع : % (G+C)؛ مجموع دو باز آلي آدنين و اوراسيل به درصد: % (A+U)؛ RNAطول توالي ميكرو: LS؛ هاي ژنوميتواليبررسي : GSS ID؛ فولدينگ آزاد
 دو باز آلي گوانين و سيتوزين به درصد

MFEs: minimal folding free energies (kcal mol-1). LP: length of pre-miRNA. LM: length of mature miRNAs. MFEIs: minimal 
folding free energy indices. GSS ID: Genome Survey Sequences. LS: Length of miRNA Sequence 

  
  

  كلزا براي جديد هايmiRNA . نوع و درصد بازهاي آلي موجود در3جدول 
Table 3. Type and Percentage of organic Bases in miRNAs Precursor for Brassica napus 

Type and Percentage of Organic Bases  
 LP-miRNA  آلي) بازهاي درصد و (نوع

Precursor 
 سازپيش miRNA طول

miRNA Precursor 
 GSS  ساز)پيش RNA(ميكرو 

Accession  AU% GC% C G T/U A 

63.74  36.26  16 46 64 45 171  miR5021  DU105547.1 

65.48  34.52  15 14 30 25 84  miR11592  DU099375.1 

49.74  50.26  51 44 45 49 189  miR8175 DU099594.1 

60.2  39.8  20 19 31 28 98  miR9410 DU103199.1 

62.77 37.23 18 17 30 29 171  miR5021 DU107859.1 

LP :ميكرو طولRNA ؛ سازپيشGSS :ژنومي هايتوالي بررسي 
LP: length of miRNA precursor. GSS ID: Genome Survey Sequences. 
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miR9410 :خانواده براي miR9410 هدف ژن دو HST 
 پژوهش و يموردبررس هاآن عملكردهاي همراه به LBD41 و

 ازجمله زيستي فرآيندهاي در هدف هايژن اين گرفت، قرار
 دارند قشن ژن رونويسي تنظيم و پروپانوئيدها فنيل بيوسنتز

 آنزيمي كه است هدفي هايژن از يكي HST ژن). 4جدول(
 را Shikimate O-hydroxycinnamoyltransferase بنام
 پروپانوئيدفنيل بيوسنتز در آنزيم اين كند،مي كد گياهان در

 پروپانوئيدها دارد، مشاركت گياهان در گرما تنش و كنترل
 در گياه نموي مراحل طي در ثانويه هايمتابوليت عنوانبه

 ,.Lukasik et al( شوندمي سنتز تنش شرايط به پاسخ
 LOB بنام پروتئين نوعي LBD41 هدف ژن). 2013

domain-containing protein 41 در كه كندمي كد را 
 پس تنظيمات در و DNA الگو رشته از ژن رونويسي تنظيم

 Mohanpuria( دارد نقش و مشاركت رونويسي و ترجمه از
et al., 2018(: miR9411. خانواده براي miR9411 ژن 

WSD1 بنام پروتئيني ژن اين). 4جدول( گرديد انتخاب O-

acyltransferase WSD1 فرآيندهاي در كه كندمي كد را 
 در تيكوليكو واكس بيوسنتز و ليپيدگليسرو بيوسنتز مانند

  ). Li et al., 2008( دارد نقش گياهان
miR11592  :خانواده براي miR11592 به هدف ژن دو 

 .)4جدول( قرار گرفت يموردبررس هاآن عملكردهاي همراه
 Ubiquitin-conjugating پروتئين UEV1D ژن

enzyme E2 variant 1D در پروتئين اين كند،مي كد را 
 هنگام در DNA رشته تعمير آن، تمايز و سلولي چرخه فرآيند
 DNA به رسيدن آسيب از بعد هاسلول بقاء و رونويسي اشتباه
 نوع يك LUC7L3 ژن). Wen et al., 2008( دارد نقش

 به كه نمايدمي كد را Luc7-like protein 3 بنام پروتئين
cAMP براي تنظيمي عنصر يك عنوانبه و شودمي متصل 

 ،RNA پيرايش در و كندمي ايفاء نقش DNA توالي
mRNA توليد پروسه و mRNA دارد مشاركت نيز 

)Shipman et al., 2006.(  

  در كلزا نامزد هاي miRNA براي شدهبينييشپ ژني هايهدف. 4 جدول
Table 4. Predicted gene targets for candidate miRNAs in Brassica napus 

miRNA 
Target protein 
  (پروتئين هدف)

Biological function 
  (عملكرد زيستي)

Target gene 
  (ژن هدف)

Target accession 
  (اكسشن هدف)

ath-miR5021 CCR4-NOT transcription 
complex subunit 11 
 
 

Organize the protein-protein 
interactions platform, total 
scaffolding, the evolution of sexual 
organs in plants, RNA degradation 
and gene expression regulation. 

CNOT11 BnaC09g39370D 

Stress response protein NST1 

Adjustment of secondary wall 
s destruction ,thickness and prevent it

against all kinds of living and non-
living stresses in plants. 

NST1 BnaA09g32160D 

ath-miR8175 CBL-interacting 
serine/threonine-protein 
kinase 26 

Specific signal transmission in cells, 
Regulating cell cycle progression 
and transcriptional activation 
processes of cellular signaling. 

CIPK26 BnaC09g36730D 

bol-miR9410 Shikimate O- 
Hydroxycinnamoyltransferase 

Participate in the biosynthesis of 
phenylpropanoids. HST BnaC01g42010D 

LOB domain-containing 
protein 41 

Regulation of gene transcription 
from DNA template strands, 
Contribute to post-translation and 
transcription settings. 

LBD41 BnaC08g26570D 

bol-miR9411 : O-acyltransferase (WSD1-
like) family protein 

In processes such as glycerol lipid 
biosynthesis and cuticular wax 
biosynthesis is involved.  

WSD1 BnaA05g02390D 
 

cas-miR11592 
Ubiquitin-conjugating 
enzyme E2 variant 1D 

Cell cycle process and its 
differentiation, DNA repair when 
transcription errors, Cell survival 
after DNA damage. 

UEV1D BnaC08g23790D 

Luc7-like protein 3 

Binds to cAMP and acts as a 
regulatory element for DNA 
sequencing, 
It is involved in RNA splicing, 
mRNA and mRNA production 
processes. 

LUC7L3 BnaA10g08020D 
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 miRNA پنج براي حلقه-ساقه سازپيش ثانويه ساختار
  كلزا در متمايز
 انوادهخ پنج براي حلقه-ساقه ساختار سازپيش ثانويه ساختار
 ترسيم Mfold سرور از استفاده با كلزا در متمايز RNAميكرو

 ثانويه ساختار در جديد بالغ هايRNAميكرو. گرديد
 مشخص شكل در و داشته قرار )miRNA-Pre( سازپيش

  ).2 و 1 هايشكل( باشنديم

 

 
                            miR5021                                                               miR8175 

- مشخص زرد رنگ با miRNA بالغ قسمت كلزا، در شدهشناسايي جديد هايmiRNA سازپيش حلقه-ساقه ثانويه ساختارهاي. 1 شكل
 است شده

Fig. 1. Secondary stem-loop precursor structures of new miRNAs identified in rapeseed, the mature part of miRNA 
highlighted in yellow 
 

 هدف هايژن سركوب در هاآن نقش و هاRNAميكرو انواع
 جو مانند گياهاني در غيرزنده و زنده هايتنش بروز هنگام در
)Ozhuner et al., 2013(، گندم )Jaiswal et al., 2019(، 

 يونجه ،)Mao et al., 2012( خيار ،)Li et al., 2011( سويا
)Wang et al., 2011(، زيتون )Donaire et al., 2011 (و 

 پژوهش اين در. شده است گزارش) Xin et al., 2010( برنج

 در هاآن نقش و جديد هايRNAميكرو انواع كه شده سعي
 شناسايي كلزا گياه در بار اولين براي هدف هايژن سركوب

 بين از كه داد نشان تحقيق اين از آمدهدستبه نتايج. شود
 هايخانواده ،شدهييشناسا جديد هايRNAميكرو

miR5021 و miR9410 سركوب در كه نقشي با ترتيب به 
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 تنش بروز هنگام در بخصوص HST و NST1 هدف هايژن
  .دارند بيشتري اهميت كنند،مي بازي كلزا گياه در

 و هاRNAميكرو اين مولكولي مكانيسم شناسايي بنابراين،
 تنش به مقاوم ارقام انتخاب در تواندمي هاآن هدف هايژن

 مطالعه. نمايد كمك ما به كلزا براي گرما و خشكي
 ريشه و هابرگ در boron تنش به تحمل براي هاRNAميكرو

 جديد RNAميكرو چهار بين از كه داد نشان جو
 در ديگر RNAميكرو سه از بيشتر miR408 ،شدهييشناسا
 است داشته نقش هابرگ در سلولي دهيسيگنال تنظيم

)Ozhuner et al., 2013 .(و هيبريد هايينلا در همچنين 
 نمك و خشكي تنش شرايط در miR172 براي ذرت اينبرد

 بنابراين،؛ )Kong et al., 2010( نشده است گزارش پاسخي

 جديد هايRNAميكرو براي سلولي تنظيم مكانيسم شناخت
 اكسيدانآنتي هايآنزيم فعاليت مسير تنظيم چگونگي ازجمله
 و ريشه برگ، مانند هاياندام در ديسموتازسوپراكسيد مانند
 در ريبيشت تحقيقات مستلزم تنش هنگام در كلزا گياه ساقه
  .است زمينه اين

  
  گيري نهايينتيجه

 ابزار نوعي عنوانبه توانمي هاRNAميكرو شناخت و مطالعه از
 موجود كلاسيك اصلاحي هايروش كنار در مولكولي جديد
 هب تحمل ارتقاء جهت در گياهان ژنتيكي وضعيت بهبود براي
 .دنمو استفاده گياهان اصلاح در غيرزنده و زنده هايتنش انواع

  

 
miR11592                                               miR9411                                              miR9410

 شده مشخص زرد رنگ با miRNA بالغ قسمت كلزا، در شدهييشناسا جديد هايmiRNA سازپيش حلقه-ساقه ثانويه ساختارهاي. 2 شكل
  است

T Fig. 2. Secondary stem-loop precursor structures of new miRNAs identified in rapeseed, the mature part of miRNA 
highlighted in yellow 
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