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 چکیده
ها  miRNA ها است.mRNAژن در سطح  انيکاهش بای هستند که نقش اصلی آنها کنندهميتنظعناصر (، miRNAsهای )ژن     

 یهابه تنش خپاس مورفوژنز، آپوپتوزیز و، تمایز، ريمهم سلولی مانند رشد، تکث یهاتيفعالدر چندین مسير گياهی مرتبط با  نيهمچن
های هدف آنها با و ژن شدهحفاظت هایmiRNAشناسایی  منظوربهاین تحقيق  .کنندیمهمی ایفا م یهانقش یستیو ز یستیز ريغ

 كيوانفورماتيب یهااگرچه روش. انجام شد (Mill. Rosa damascenaنسل جدید در گل محمدی ) یابییتوالهای استفاده از داده
 تقاضا مورد اريبالا هنوز بس ییبا کارا یشیآزما یهاراهبرد ،اندافتهیتوسعههدف  miRNA ییشناسا یبرا راهبرد نیعنوان کارآمدتربه

ر گل دی هدف درگير در مسير توليد رایحه و رنگ هاژنشناسی ی و تعيين هستینيبشيپ، دیجدی هاmiRNAبرای شناسایی  .هستند
 Real-time) آزمایشگاهی روشعلاوه به Blast2GO وCmii ،psRNATarget، WEGOبه ترتيب از ابزارهای بيوانفورماتيکی  محمدی

PCR ی هاداده( استفاده شد. با استفاده ازEST  وRNA-seq  مبتنی بر همولوژی گياهRosa lucieae خانواده  چهار تینها درmiRNA ،
ارزیابی کمی  برایی نامزد انتخاب شدند. در مرحله بعد هاmiRNA عنوانبه miR838 و miR5021، miR2673 ،miR156 شامل:

Real-time PCR  برای اعتبارسنجی سطح بیانmiR5021  و مرحله بيولوژیکی )جوان و غنچه(  (در دو نمونه )سفيد و صورتیمنتخب
   ساعت بيشترین بيان نسبی 04جاسمونات به مدت ميکرومولار متيل 033شاهد( و صفر )های پاشی با غلظتگل محمدی، محلول

miR5021  را در مورد  ندهیآ اندازچشممطالعات  هاافتهی نیا. داددر مرحله نموی جوان نشان را  رنگیصورتمتعلق به نمونه
 .بخشدیمسرعت  Rosa damascenaها درmiRNA یميتنظ یهاسازوکار

 
 هدف یهاژنغيررمزآور،  RNA، بيوانفورماتيك، EST، MicroRNA ،RNA-seq: کلیدی یهاواژه

 

 مقدمه

 گونه كی Mill. damascena. Rعلمی  نام باگل محمدی    
 Rosaceae( متعلق به خانواده x= 4 n2 28 =) ديآلوتراپلوئ

 یهایژگیو و گل بوی و عطر با Rosoideaeو زیر تيره 
 منشأ (. 2013et alBendahmane ,.) استعالی  رنگی

دیگر نقاط  پيدایش اوليه این گياه ایران بوده است که به
 عنوانبه (.khui,-Khosh 2014) جهان پراکنش کرده است

 .Herm J. moschata Rو  .Lgallica  R.از هيبریدی 
.R و  .L. gallica Rا)برای گل محمدی تابستانی( ی

Boiss. phenicia پایيزی( است  )برای گل محمدی
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(., 2016et alBaydar .)  بخش  عنوانبهاندام گلبرگ
در گل  عطر و برای توليد گلاب استفاده مورداقتصادی 

 نام بامحمدی است. روغن فرار حاصل از گلبرگ رز 
یك محصول ارزشمند در صنایع  عنوانبه «رزاتو»

 et alBoskabady,. بهداشتی کاربرد اساسی دارد )_آرایشی

، کنندهیضدعفون یهایندافرهمچنين در  .(2011
 یکروبيو ضد م ییایضد باکتر ،یدانياکسیآنت ،یضدافسردگ

 رنگ و رایحه .( 2019et alAkhtar ,.) مؤثر است اريبس
و ( PE-2) اتانول فنيل-2 مانند گل محمدی اصلی

 است شده مشتق شيکيمات مسير از آنتوسيانين

(., 2013et alBendahmane .) 
تفسير عناصر عملکردی ژنوم و درک بهتر تمام  منظوربه

ی درونی و هامحرکپاسخ به  ازجملهیندهای سلولی افر
، تحليل ترانسکریپتوم هاتيمتابولبيرونی و سنتز انواع 

;Foladvand  Naghavi & Karimi, 2018) ضرورت دارد

6., 201et al عوامل دخيل در کنترل بيان  نیمهمتر(. یکی از
هستند  یميعناصر تنظدر مسيرهای متابوليکی،  هاژن

(, 2021et al.Noormohammadi  .)miRNA عناصر ها
ژنی در گياهان  یهاشبکهدر تنظيم  مؤثرکليدی و  یميتنظ

ها در miRNAکشف  (. et alSamad ,.2017هستند )
 et Park) شدانجام  2332گياهان برای نخستين بار در سال 

., 2002al.) بالا و  ییبا کارا یتجرب یکردهایرو رياخ توسعه
ژن، امکان  انيب یهادر دسترس بودن رو به رشد داده

 ها را فراهم کرده استmiRNAجامع  یمطالعات عملکرد
(., 2023et alChang ). یسازهياز سه روش شب ،یطورکلبه 

 كيوانفورماتيو ب ميمستق كيژنت یهاروش م،يمستق
، شودیها استفاده مmiRNA ییشناسا یبرا یمحاسبات

 یهاو روش یميوشيب ك،يوانفورماتياز سه روش ب کهیدرحال
هدف استفاده  یهاژن ییشناسا یبرا omicsبر  یمبتن

و بسيار  ترعیسری محاسباتی هاروش. در این ميان شودیم
 ییشناسای دیگر هستند و برای هاروشاز  ترنهیهزکم

miRNAکاربرد دارندشده بالقوه بسيار های حفاظت 
(., 2010et alLi  ;., 2022et alKarimi .) ی هاروش

ی هادادهمحاسباتی، مبتنی بر همسانی و مقایسه پایگاه 

miRNAهای شناسایی( شدهhttp://www.mirbase.org با )
ی داده ارگانيسم هدف )مانند پایگاه داده رونوشت( هاگاهیپا

استفاده  شدهحفاظتهای بالقوه miRNAبرای شناسایی 
 (. 2015et alTian ,.) شوندیم

miRNAیك گروه از  هاRNAغيرکدکننده  یها
یندهایی ادر فرکه  هستند دتيوکلئون 21-19پروتئينی با طول 

هدف یا  یهاmRNAپس از رونویسی شکستن  ميتنظ مانند
طيف  در یو نقش مهم دخيل بوده آنهاسرکوب ترجمه 

رشد و نمو گياهی و پاسخ  مانندزیستی یندهای افر وسيعی از
د ندار ازآنپسدر سطح رونویسی و  هاتنشبه 

(., et alZhang Sabzehzari and Naghavi, 2019; 

پس از  یهاکنندهميتنظها miRNAدر گياهان،  (.2015
که در هستند تنش رونویسی بيان ژن مربوط به رشد، نمو و 

 Pareek) دارنديان متفاوت مراحل مختلف رشد گياه ميزبان ب

., 2015et al .,2015; Budaket al .)miRNAعلاوه بر  ها
در رشد و نمو گياه، این عناصر تنظيمی نقش محوری 

 et alBiswas ,.کنند )یمهای ثانویه ایفا بيوسنتز متابوليت

اینترونی بوده  منشأدارای  هاmiRNA(. بيش از نصف 2022
از  احتمالاًو  شوندینمی اختصاصی ایجاد هاژنو از 

اختصاصی  یبرهاشيپواحدهای رونویسی مستقل با 
 هاmiRNA (. 2006et alMallory ,.) شوندیمرونویسی 

جانوران سرکوب را در گياهان و  زاددرون یهاژنبيان 
از  هاmiRNA. ( 2023et alSamavatian ,.) کنندیم

RNAیارشتهتك یها (ssRNA)  طویل که تاخوردگی
و تشکيل یك ساختار سنجاق سری ناقص را  اندداکردهيپ
 یهاجایگاه . et al(Ha(2014 ,. شوندیممشتق  ،دهندیم

 یارترجمهيغدر ناحيه  معمولاً miRNAاتصال به 
(3'UTR) mRNA1'موجود در انتهای  دارند. دمُين قرار ها 

miRNA  برای  ،دارد 7تا  2که فاصله مشخصی از نوکلئوتيد
 «miRNAهسته »تشخيص هدف بسيار ضروری است و 

گياهی  هایmiRNA(.  2014et alHa ,.شود )یمناميده 
از طریق مکمل بودن کامل، اهداف خود را تنظيم  معمولاً

ها برای پاسخ miRNAاز  یبرخ (.2009et alai C ,.) کنندیم
 متيل جاسمونات ازجمله، اندشدهميتنظ تنشبه شرایط 

http://www.mirbase.org/
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(MeJA)اسيد ساليسيليك ، (SA)اسيد آبسيزیك ، (ABA،) 
 که دهدیمنشان  (RSV)برنج  راهراهملاتونين و ویروس 

miRNA هدف مربوطه  یهاژنها تنظيم پس از رونویسی
 et alShen ,.) کنندیمهدایت  پاسخ به تنشخود را برای 

., 2016et alYang 2010; .) ( اسيد جاسمونيكJAو ) 
کليدی هستند و نقش  رسانپيامهای مشتقات آن مولکول

 مانند مهار رشد، پيری زیستییندهای امهمی در بسياری از فر
متيل  (. 2013et alWasternack ,.) دفاع گياه دارند و

برای افزایش توليد  ،JAمشتقات  عنوانبه جاسمونات
های دفاعی در های ثانویه از طریق برانگيختن پاسخمتابوليت

 Amomumها، مانند ترپنوئيدهای فرار در بسياری از گونه

villosum (., 2014et alWang تری ،) ترپن درEuphorbia 

pekinensis (., 2015et alZhang )  و آلکالوئيدهای تروپان
 شدهاستفادهniger Hyoscyamus (., 2007et alZhang  )در 

  است.
و  شدهحفاظت هایmiRNAشناسایی  منظوربهاین تحقيق 

ی نسل جدید ابییتوالهای های هدف آنها با استفاده از دادهژن
 ESTداده  گاهیمطالعه از پا نیدر ا. انجام شددر گل محمدی 

 یهاmiRNAیی شناسا یبرا R. lucieae اهيگ RNASeqو 
عطر و  ديتول ريدر مس ريهدف درگ هایژن و شدهحفاظت

 یهاmiRNAیی . شناساشداستفاده یرنگ گل محمد
 یهاداده نيب یهمولوژ جستجوی اساس بر شدهحفاظت

با  miRBase تیو سا NCBI یاطلاعات گاهیموجود در پا
برای شناسایی عملکرد و نقش  .گردید انجام BLASTnانجام 
ی هدف هاژنی ثانویه، هاتيمتابولدر تنظيم  هاmiRNAاین 

miRNAی اطلاعاتی هابانكدر برابر  هاUniProt ،
TreMble ،NR  وKEGG  شدندجستجوی همسانی. 

و  شدهییشناساهای miRNAبرای اعتبارسنجی  تیدرنها
 qPCRمحرک متيل جاسمونات از  ريتأثاهداف آنها تحت 

 .قرار گرفتند
 

 هامواد و روش
 هادادهو کنترل کیفیت  RNAseq یهاداده یآورجمع

یك فناوری مبتنی بر  و Seq-Illumina RNAبا استفاده از 

را در  miRNAسطوح بيان  توانیمیابی نسل دوم، توالی
 (.et al Li ,.2019کرد )ی ريگاندازه نظر موردهای بافت

RNA (Seq-RNA ) یابییتوالحاصل از  یهادادهمجموعه 
 پایگاه دادهاز  .lucieae Rآن یعنی  خانوادههمگياهی  هگون

NCBI  بخشSRA تبدیل  منظوربهسپس  ؛شدند دریافت
 درموجود  dump-Fastqاز ابزار  "Fastq"به  SRAقالب 
و کنترل  ارزیابی .استفاده شد Toolkit-SRAافزاری نرم بسته

 al etde Sena Brandine ,.خام ) یهایتوالکيفيت اوليه 

 Fastqc (version 0.11.9) افزارنرم(، با استفاده از 2019
 تيفيک با یهایتوال(. سپس FastQC_Manual) انجام شد

 افزارنرم بوسيلهلينکری احتمالی  یهایآلودگپایين و 
Trimmomatic (version 0.39) دندحذف ش (et Sewe 

., 2014et al., 2022; Bolger al.) 
 

 هاخوانشنوپدید  یبندسرهم
 با یهاخوانش(، از Trimmingتریمينگ )یند افرپس از 

 یبندسرهمورودی برای  یهایتوال عنوانبه بالا تيفيک
نوپدید با  یبندسرهماستفاده شد.  .lucieae Rترنسکریپتوم 
 برایانجام شد.  Trinity( 2.14.0V) افزارنرماستفاده از 

یا به  de novoشده  بندیسرهم یهارونوشت یابیارز
افزار نرم ازعبارتی تعيين کيفيت ترانسکریپتوم حاصل 

(v 1.0.3) Transrate شد ) استفاده., et alUnna -Smith

حذف  برای  Cap3افزاراز نرمعلاوه بر این  (.2016
 شداستفاده  دوبارهبندی و سرهم اضافیهای کانتينگ

(Huang and Madan 1999.) 
 

 شدهظتهای حفاmiRNAشناسایی 

با  حاصل یهاگيکانتتکراری، از  یهاگيکانتپس از حذف 
 شدهحفاظت یهاmiRNAبرای شناسایی  fastaفرمت 

 mii-C افزارنرماز  هاmiRNAاستفاده شد. برای پيشگویی 
در  هاESTو  هاگيکانتبر مبنای جستجوی همولوژی بين 

استفاده در سایر گياهان  شدهییشناسا یهاmiRNAبرابر 
افزار با استفاده از (. این نرم 2012et alNumnark ,.) شد

شناسایی  mismatch ≤4و  value≤10-Eبا  BLASTnابزار 
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 یهاmiRNA یهایتوالبا بيشترین شباهت به  ییهارونوشت
با  یفیردهمحاصل از  یهایتوال. سپس دهدیمبالغ را انجام 

 یهانيپروتئدر برابر پایگاه داده  BLASTxاستفاده از ابزار 
( با Redundant protein database, NR-Nonغيرتکراری )

5-value≤10-E  کد  یهایتوالو  قرارگرفته یفیردهممورد
 یهاmiRNAمعيار انتخاب  پروتئينی حذف شدند. کننده

، Hairpin یبر روبالغ  miRNAکاندید بر اساس قرارگيری 
با رشته مقابل و نداشتن هيچ  رمشابهيغحداکثر شش باز 

منفی  و A+Uی ادرصد بودن محتو 73تا  03 ساختار لوپ،
( MFEI)بالا بودن حداقل انرژی آزاد تاخوردگی و شاخص 

 .( 2006et alZhang ,.است ) ریپذامکانآن 
 

 هاmiRNAهدف  یهاژنشناسایی 
ابزار  وسيلههب هاmiRNAهدف  یهاژنشناسایی 

psRNATarget  با جستجوی همولوژی بينmiRNAیها 
همان  یهاESTو  گيکانتکاندید هر گياه با  شدهییشناسا

 :انجام شدگياه بر اساس معيارهای زیر 
 رمشابهيغباز  0و ژن هدف آن بيشتر از  miRNA( بين 1

  .وجود نداشته باشد
( باید دارای یك MFE) ( حداقل انرژی آزاد تاخوردگی2

 .مقدار منفی باشد
وجود داشته  1-9در موقعيت  رمشابهيغ( فقط یك باز 0
 .باشد
وجود  11و  13( هيچ نوع باز غير مشابهی در موقعيت 0

 .نداشته باشد
 متوالی وجود نداشته باشد رمشابهيغ( بيشتر از دو باز 1

(., 2016et alSingh ).  
هدف  یهارونوشتمستندسازی و تفسير عملکردی 

miRNAافزارنرمدر  ها mii-C  با استفاده از ابزار
BLASTx  در برابر پایگاهTrEMBL-Uniprot  باvalue -E

 .انجام شد 10 ≥-5
 هاشناسی ژنهستی شبکه و تحلیل

 سهیهدف در مقا یهاعملکرد رونوشت شتريب یابیارز یبرا
ژن با استفاده  یشناسیهست ليوتحلهیتجز با رونوشت مرجع،

افزار . از نرمانجام شد  WEGOو  Blast2GOاز ابزار
Blast2GO  یشناسیهستبرای به دست آوردن الگوهای 

ها استفاده شد miRNAهای هدف ترانسکریپتوم مرجع و ژن
(., 2005et alConesa از نر .)زار افمWEGO  نيز برای

برای این . (p<0.05استفاده شد ) GOترسيم الگوهای 
های miRNAهای هدف کل ژنشناسی هستیمنظور، 

R.lucieae  شدند ليوتحلهیتجزدر برابر ترانسکریپتوم گونه. 
 

 هاmiRNAآزمایشگاهی  دییتأ
روز از ماه اردیبهشت سال  13 در فاصلهبرداری نمونه

دو مرحله نموی غنچه و جوان از دو صورت به 1031
)سفيد و صورتی( گل محمدی ژنوتيپ  نمونه

پژوهشی گروه  -مزرعه آموزشیدر شرقی آذربایجان
زراعت و اصلاح نباتات پردیس کشاورزی و منابع طبيعی 

انجام  دانشگاه تهران واقع در مهرشهر کرج )استان البرز(
محلول در اتانول،  صورتبه. تيمار متيل جاسمونات نيز شد

 کرومولاريم 033(،  et alMa,. 2017) صفر در دو سطح
بر بيان  آنها ريتأث ،مطالعهبرای  .( 20et alSalimi ,.12)بود 

miRNA  کرومولاريم 033اعمال شد. برای تهيه غلظت 
با حلال اتانول  MeJAمولار  31/3وک مقدار معين از است

شاهد با استفاده  اهانيگ ده شد.يو آب مقطر به حجم رسان
از آب مقطر حاوی چند قطره اتانول اسپری شدند و 

پاشی انجام شد. ساعت بعد از محلول 04 هانمونهبرداشت 
گلبرگ گل  یهابافتکل از  دياسكيبونوکلئیراستخراج 

طبق  CTABجوان و غنچه با استفاده از روش دستی 
 تغيير انجام یکم با(  2007et alKhan ,.) دستورالعمل

 DNaseI (company)برای رفع آلودگی ژنومی با گردید. 
با نانودراپ )نسبت  شدهاستخراج RNAتيمار شدند. کميت 

A260/280 1( و کيفيت آن نيز با الکتروفورز ژل آگارز 
، ابتدا miRNAاز  cDNAبرای سنتز بررسی گردید.  درصد

( primer-Stem loop RT)حلقه -آغازگر اختصاصی ساقه
 miR5021برای  time PCR-realو آغازگر اختصاصی ژن 

 شیآزما(. سپس  2005et alChen ,.طراحی شد )
سنتز  ستميبا استفاده از س miRNAمعکوس  یسیرونو
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 انجام شد Superscript III (Invitrogen)رشته اول 

(., 2007et alGasic -Varkonyi). 
 طراحی آغازگرها

ها برای ژن طراحی آغازگر Primer3 افزارنرمبا استفاده از 
رهای پيشنهادی انجام گردید. آغازگ miRNAاکتين )مرجع( و 
دارا بودن  نظر از Oligo Analyzerافزار آنلاین با استفاده از نرم

و  (Hairpinو  Dimer-Self ،Dimer-Heteroمهم ) یهایژگیو
غازگرها توسط شرکت آزمون شدند. آآغازگر اتصال  یدما

ژن مرجع در این آزمایش اکتين گردید. سيناکلون سنتز 
(KT965025.1 .در نظر گرفته شد ) جفت آغازگرها برای ژن

آغازگر برای  یهایتوالدار و ژن خانه عنوانبه اکتين
miRNAآورده شده است. 2و  1به ترتيب در جدول  ها 

 

 نیژن بتااکت یو شماره دسترس ینام، توال -1جدول 
actin gene-Name, sequence and accession number of beta -Table1  

Name Sequence in 5′-3’direction Accession Number (Gene Bank) 

Actin F: GTATCCATGAGACCACCTACAAC KT965025.1 

Actin R: GTCAGCAATACCAGGGAACATA  

 

 R.damascenaدر گیاه  miRNAآغازگر برای  یهایتوال -2جدول  

plant R. damascenaPrimer sequences for miRNA in  -Table 2 
(5’→3’) miRNA 

miR5021 

stem-loop RT-primer: 

GTTGGCTCTGGTGCAGGGTCCGAGGTATTCGCACcagagccaACTTTTCT 

Forward: CCATTGTTAATCGAGTGAGAAGAAGAAGA 

Universal Reverse: GTGCAGGGTCCGAGGT 
  

 time PCR-Real لیوتحلهیتجز

 SYBR® Green Real Time PCR Masterاز کيت     

Mix  شرکتpars tous فلورسنتدارای رنگ  که -Syber

green  انجام آزمایش است برایPCR-RTq  استفاده
، با استفاده از time PCR-Realگردید. انجام واکنش 

واقع در  Qiageneاز شرکت  gene-Rotor Qدستگاه 
گروه زراعت و اصلاح نباتات پردیس کشاورزی و منابع 

کيت انجام شد.  دستورالعملطبيعی دانشگاه تهران طبق 
کنترل داخلی و برای  عنوانبهدار اکتين ژن خانه

در نظر گرفته شد. برنامه واکنش شامل  هاداده یسازنرمال
 91: چرخه 03دقيقه و  11گراد به مدت درجه سانتی 91

گراد سانتیدرجه  13ثانيه، 11برای  گرادسانتی درجه
 ثانيه بود. 23برای  گرادسانتی درجه 72ثانيه و  23 برای

 هریك و یکیولوژيحداقل سه تکرار ب هاواکنشتمام 
تکرار  یآمار ليوتحلهیتجز یبرا یتوسط دو تکرار فن

 Ct∆∆-2 فرمولبا استفاده از  هاژن ینسب انيشدند و ب
 (.  2002et alPfaffl ,.) محاسبه شد

 
 نتایج
 ینیبشیپو  هاmiRNA ییشناسا ،هاداده یسازآماده

 هدف یهاژن

های مطالعه، بعد از ادغام تمام مجموعه دادهاین در 
RNASeq  گياهR.lucieae بالا به  تيفيک باهایی خوانش

 شدهیآورجمعهای دست آمد. نتایج ارزیابی کيفيت داده
-دنبال تعيين کيفيت اوليه و حذف خوانشنشان داد که به

پایين مواردی از قبيل ميانگين کيفيت  تيفيک باهای 
ها، فراوانی هر یك نوکلئوتيدها، ميانگين کيفيت رونوشت

 يت مطلوبیاز وضع GCاز نوکلئوتيدها و ميانگين درصد 
ترانسکریپتوم  نشيباز چبرای (. 1برخوردار هستند )شکل 

استفاده شد و پروفایل  Trinity(V 2.14.0) افزارنرماز 
با  رونوشت 201021بندی شده شامل بيانی سرهم

 N50جفت باز بود. آماره  07/494ميانگين طول 
 و درصدجفت باز  1191 شده بندیترانسکریپتوم سرهم

GC  از حذف  بعد(. 0جدول ) گزارش شد 00آن برابر با
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، تعداد Cap3 افزارنرمتوسط  تکراری یهایتوال
 کاهش یافت. 11037به  R. lucieae در هانگيکانت

ESTها و contig  افزار نرمها درCmii شناسایی  برای
miRNAبارگذاری شدند. پس از انجام  هاBLASTx  و

کد کننده پروتئين، ساختارهای ثانویه  یهایتوالحذف 
-های احتمالی توسط نرمmiRNAحاوی  یهارونوشت

 ترسيم شد. mii-Cدر  UNAFoldافزار 

 

 
 :dنوکلئوتیدها،  ک ازفراوانی هر ی :c ها،میانگین کیفیت خوانش :bمیانگین کیفیت نوکلئوتیدها، : aها. . نتایج تعیین کیفیت خوانش1شکل 

 هاخوانش GCمیانگین درصد 
Figure 1. The results of determining the quality of reads. a: Per base sequence quality, b: Per sequence quality 

scores, c: Per base sequence content, d: Per sequence GC content 
 

 R.lucieaeدر  جادشدهیا یهاگیکانت . مشخصات کمی و کیفی3جدول 

lucieae R.Summary statistics on de nevo assembly of  Table 3. 
 Quantity مقادیر Characteristics هاویژگی

 Total number of transcripts 245421 تعداد کل رونوشت
N50 N50 1591 

 Average length (bp) 898.47 (bpميانگين طول )

 The shortest transcript size (bp) 201 (bpاندازه رونوشت ) نیترکوتاه

 Longest transcript size (bp) 73442 (bpبلندترین اندازه رونوشت )

 Number of transcripts with open reading frames 5371 دارای قاب خوانش یهاتعداد رونوشت

 GC content (%) 43 )درصد( GCمحتوای 
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miRNA  در  شدهحفاظتهای.lucieae R  بر اساس
شناسایی شدند. مطالعه ما نشان داد با   MFEIو  GCدرصد

 129درمجموع  هانگيکانتو  EST یهادادهاستفاده از 

miRNA  جستجوی همولوژی  بر اساسخانواده  10از
بر اساس تمام  هیپالاپس از اعمال  تیدرنهاشناسایی شد. 

 miRNA خانواده چهار، شدهانيبهای مشخصه
که ( miR838 و miR5021، miR2673، miR156)شامل:

 های گياهان عالی داشتندmiRNAهمولوژی بالایی با 

انتخاب شدند؛  شدهحفاظت یهاmiRNA عنوانبه
. قابل مشاهده است 0 در جدول هریكمشخصات انحصاری 
 یهاmiRNAحلقه -ساقه سازشيپساختارهای ثانویه 

در  UNAFold افزارنرمکاندید توسط  عنوانبه شدهییشناسا
mii-C  (. با 2شد )شکل ترسيم  فردمنحصربهبا مشخصات

شرط مهم و اساسی ترسيم ساختار ثانویه  2توجه به شکل 
در قسمت  قاًيدق هاmiRNAرعایت شده و قسمت بالغ  کاملاً

 قرار داشت. miRNA سازشيپحلقه ساختار ثانویه 
 

 R.lucieaeدر  شدهییشناساجدید  یهاmiRNA یهایژگیو. 4جدول 
R.lucieaeTable 4. Characteristics of newly identified miRNA in  

 موقعیت هدف
Hit positions 

MFEI 
(Kcal/mol) 

MFE 
(Kcal/mol) GC% NM 

 تعداد نوکلئوتید

Nucleotide content 
 طول توالی

lengthSequence  miRNA 
N C G U A  

479-460 0.97- 188.566- 37.47 4 0 79 114 160 162 515 miR5021 
220-199 0.95- 76.672- 3151. 4 0 36 44 48 31 159 miR2673 
779-759 0.87- 241.26- 35.55 4 0 117 160 339 163 779 miR838 
781-762 0.87- 128.151- 46.22 4 0 63 84 113 58 318 miR156 

 

 
 است( شده مشخصهای بالغ با رنگ قرمز miRNA)توالی  R.lucieae در شدهمحافظتهای  miRNAحلقه-. ساختار ثانویه ساقه2شکل 

putatively.miRNAs luciea  .Rloop structure of newly identified precursor -. Secondary stem2Figure  
(The sequence of mature miRNAs is marked in red.) 



 ...شدهحفاظتی هاmiRNAشناسایی  142

 

، بر اساس جستجوی miRNAهای هدف شناسایی ژن
شده بالغ در برابر شناسایی یهاmiRNAهمسانی بين 
Uniprot- داده گاهیپادر برابر  BLASTxرونوشت با 

TrEMBL (5-value ≤ 10-Eتوسط نرم ) افزارCmii  انجام
 چهارهدف برای  ژن 10، شدهانيببر اساس معيارهای  شد.

miRNA  درlucieae R.  .شناسایی شدMFE  ساختارهای
محاسبه شد و نتایج از دامنه  miRNAهدف  یهاژنثانویه 

( در kcal/molمول ) کيلوکالری بر -0/01تا  -1/7
lucieae R.  .لهيوسهدف به یهاژن ییشگويپمتغير بود 

miRNAبا  یشدگاز جفت ییدرجه بالا ليبه دل یاهيگ یها
(.  201et alDevi ,.8) شودیمهدفشان انجام  هایژن

 یهدف برا یهانيپروتئ یستیژن و عملکرد ز یشناسیهست
شده  نشان داده 1در جدول  شدهییشناسا miRNAچهار 
 است.

 

 lucieaeR.در  شدهییشناسا یهاmiRNAهدف برای  یهانیپروتئ. فهرست 5جدول 
lucieaeR.Table 5. List of target proteins for miRNAs identified in  

 ژن یشناسیهست
GO ontology شناسایی هدف 

Target ID 
 عملکرد زیستی

Biological function 
 پروتئين هدف

Target protein 
miRNA 

 فعاليت بيولوژیکی

Biological function 
 فعاليت مولکولی

Molecular function 

 جوانهزنی بذر
Seed germination 
 سازماندهی کلروپلاست

Chloroplast 

organization 

 فعاليت حامل الکترون
Electron carrier activity 

 فعاليت عامل شروع ترجمه
Translation initation 

factor activity 
 فعاليت تراسفراز

Transferase activity 
 اتصال

binding 

D7KU74 
 

Q6XZ7 
 

A9PF28 

 کاتاليز انتقال ریبوزومی
Ribosomal transfer 

catalysis 

و  هیعطرما وسنتزيب ميتنظ
 هیثانو یهاتيمتابول

Regulation of essential oil 

biosynthesis and 

secondary metabolites 
 کربنحفظ شار 

Maintaining carbon flux 

Elongation factor 

G, chloroplastic 
 

Fructokinase-1 
 

Protein kinase 

domain 

Ath-miR5021 

 پروتئوليز
Proteolysis 

 تزریق پروتئين
Protein neddylation 

 نياصلاح پروتئ ندیافر

Protein 

modification 

process 

 

فعاليت کانال یونی خارج 
 سلولی-گلوتامات

Extracellular-

glutamate-gated ion 

channel activity 

 فعاليت پيپتيداز از نوع سيستئين

activity cysteine-type 

peptidase 

 و یون روی ATPاتصال 

binding of ATP and 

zinc ion 

B9RTW5 

 پيشرفت چرخه سلولی

progress of cell cycle 

 یديآستروئی هارندهيگکاهش فعاليت 

duction of activity of re

steroid receptors 

 پاسخ به استرس

response to stress 

NEDD8-

activating enzyme 

E1 catalytic 

subunit 

Aly-miR838 

 

 DNA اتصال 

DNA binding 
 اتصال کلاترین

Clathrin binding 

B9RI61 
 

B9T128 

 DNAترميم 
DNA repair 

 واسطه پاسخ به استرس
response mediatorStress  

 بيوسنتز آلکالوئيدها
Biosynthesis of alkaloids 

 

PICALM DNA 

binding protein 

 
Clathrin assembly 

protein 

Ath-miR156 

 

 ونقلحمل تيفعال

Transporter activity 

 فعاليت کانال یونی گيرنده ليگاند

gated ion -Ligand

channel activity 

A5BEC0 

 سلولیسنتز دیواره 

Cell wall synthesis 

 رشد و تقسيم سلولی

Cell growth and division 

 پاسخ به استرس

Response to stress 

PBPe domain-

containing protein 
mtr-miR2673 
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 از گونه گياهی miR5021ی هدف هانيپروتئ
Arabidopsis thaliana  افزارنرم توسط 1جدول در cmii 
ی هدف برای هانيپروتئو  GOشناسایی شدند. نتایج 

miR5021  :سوکسينات دهيدروژناز،  1واحد  ریزشامل
 1، ریبوزوم RNA ،PTST homolog 2-پروتئين اتصال

- 1،1تری فسفات -0،0،1، اینوزیتول 2 زومرازیافسفات 
کيناز بودند که نقش بسزایی در فرایندهای بيولوژیکی و 

 داشتند. عملکرد سلولی

و پروتئين مونتاژ  DNAمتصل شونده به  یهانيپروتئ
از گونه گياهی آرابيدوپسيس نيز  miR156کلاترین در 

 هدف یهاژن یشناسیهستشناسایی شدند. اطلاعات 
داشته زیستی و فعاليت مولکولی از عملکرد  حکایت ،مربوطه

 .است
 Arabidopsisاز گونه گياهی ) miR838پروتئين هدف 

lyrata) با شماره دسترسیB9RTW5   به نام-NEDD8

activating enzyme E1 catalytic subunit .شناسایی شد 
 از گونه گياهی یونجه miR2673-mtrپروتئين هدف 

با شماره دسترسی  (Medicago truncatulaسربریده )
(A5BEC0)  به نام پروتئينcontaining -PBPe domain

protein  دارای ميل  هاگروه از پروتئينشناسایی شد. این
سيلين هستند. معمولاً در هر ارگانيسم تعداد اتصال به پنی

که آنها هم  سيلين وجود داردبه پنی متصلزیادی پروتئين 
 شوند.غشایی و هم سيتوپلاسمی یافت می صورتبه

هدف  یهاژنبرای آناليز بيشتر، تفسير عملکردی 
 BLASTxبا استفاده از ابزار  Blast2GO افزارنرمتوسط 

. شدانجام  value ≤ 10-E-5با  NRدر برابر پایگاه داده 
متعلق به  رز لوسياهدف  یهاژن، GOبر مبنای آناليز 

 )شش درصد(،مولکولی  یعملکردها گروهیکی از سه 
درصد(  44ی )و ترکيبات سلول )شش درصد( زیستی
مربوط به  یهاژندر گروه عملکردهای مولکولی،  .بودند

Binding (79 درصد ،)Transferase activity ( هشت
( درصد 11و فعاليت کيناز و دهيدروژناز ) درصد(

که در  استاین در حالی  .بيشترین فراوانی را داشتند
یندهای افر نهيزم دریندهای بيولوژیکی، اگروه فر

( و درصد 01یندهای سلولی )ا(، فردرصد 00متابوليکی )
 در گروه ( بود.درصد 20) فرایندهای بيولوژیکیتنظيم 

 17) (، گلژیدرصد 21کلروپلاست ) ترکيبات سلولی نيز
. رسم نمودار با ( بودنددرصد 12و کلاترین )درصد( 

 .(0)شکل  شدانجام  WEGO برخط افزارنرم
در برابر پایگاه  BLASTnبا استفاده از جستجوی 

ذکرشده  miRNA توالی بالغ value ≤10-5با  NCBIداده 
کليدی مسير بيوسنتز ترپنوئيدها و فنيل  هاژنبا توالی 

درصد  گردید. بر اساس نتایج، BLASTپروپانوئيدها 
داری داشتند برای بررسی هایی را که همولوگ معنیژن

 UTR'3در نظر گرفت. ناحيه  توانیممحاسبات مولکولی 
( none codingغيرقابل ترجمه ) قسمت درواقعکه 
 فنيل استالدهيد ردوکتاز در گل محمدی و DXRای هژن

ی بسيار خوبی نشان دادند. چسبندگ  miR5021با است
درصد،  133ميزان شباهت  حکایت از Blast n نتيجه

query cover 80  درصد و ميزانvalue 0.056-e  داشت
ژن  یتوال، بين آمدهعملبهطی بررسی  (.1)جدول 

 ليژران (،FLSز )فلاونول سنتا، (ANSز )سنتا نيانيآنتوس
ز ژنايداکسيکاروتنوئ( و GGPPSز )فسفات سنتا ید
(CCD1 درگير در توليد رنگ گلبرگ با )5021-mir 

رو، نتيجه ازاین چسبندگی و شباهت خوبی مشاهده شد.
 رگذاريتأثروی رنگ گل نيز  miRNAحاصل شد که این 

R.  در CCD1و  GGPPSژن  mRNAاست. توالی 

 aDamescen باmiR5021 ی خوبی نشان داد چسبندگ
کارتنوئيد در  دانهرنگ(. این دو ژن با ميزان 1جدول )

 (. 2022et alKarimi ,.گلبرگ مرتبط است )
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 .lucieae R اهیگدر  شدهییشناسای هاmiRNAی هدف برای هاژنی شناسیهستآنالیز  .3شکل 

Figure 3. Gene Ontology analysis of target genes for miRNAs identified in R.lucieae 
 

 هدف مرتبط با عطر و رنگ گل محمدی یهاژنتوالی  با miR5021درصد شباهت )همولوگ(  .6جدول 

Table 6. Percentage homolog of miR5021 with the sequence of target genes related to the scent and color in 
R.damascena 

Identity Per. E value Query cover Gene name 
100% 0.16 90% RhPAR 
100% 0.36 35% RhANS 
100% 0.17 80% MYB 
100% 0.67 65% GGPPS 
100% 0.056 80% DXR 
100% 0.90 75% CHS 
100% 0.065 100% CCD1 
100% 0.22 100% FLS 

PAR: phenylacetaldehyde reductase, ANS: anthocyanidin synthase, MYB: transcription factor MYB1, GGPPS: geranylgeranyl 
diphosphate synthase, DXR: 1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate, CHS: chalcone synthase, CCD1: carotenoid cleavage dioxygenase 1, 
FLS: flavonol synthase 

 
Real- با شدهینیبشیپکاندید  miRNA بیان لیوتحلهیتجز

time PCR 

سطح  دیيتأبرای  time PCR-Realدر این تحقيق از 

نتایج  ( استفاده شد.11000 نگيکانت) miR5021 نسبی بيان
درگير در مسير توليد عطر و  5021Rmiنسبی  انيب تحليل
در دو حالت شاهد )بدون اعمال  .damascena Rرنگ 
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و حالت تحت تيمار متيل  (تيمار متيل جاسمونات
ساعت پيش از  04ميکرومولار  033جاسمونات با غلظت 

 5021Rmi نسبی بيان ميزان که (0ل شک) دادبرداشت، نشان 
 به ترتيب رنگیصورتو جوان نمونه سفيد  رشدی در مرحله

 باًیتقر نسبت به شاهد کهشده  برآورد 40/0و  32/3حدود 
متيل جاسمونات  ريتأثاما ؛ است افتهیبرابر کاهشپنج  حدود

 یبرابر 21 منجر به کاهش ديسفگلگلبرگ  غنچه در مرحله
نيز  10/3نسبت به شاهد و در مرحله جوان با مقدار نسبی 

. است برابری بيان نسبت به شاهد شده هفت منجر به کاهش
گلبرگ گل صورتی در مرحله غنچه  این محرک در ريتأث

مرحله جوان منجر به  و درمنجر به کاهش سه برابری 
 افزایش جزئی نسبت به شاهد شده است.

 

 
: جوان، J: غنچه )شاهد(، B) گل محمدی اندام گلبرگ دو مرحله نموی )غنچه و جوان( در miR5021 نسبی یانب وتحلیلتجزیه .4 شکل

Bmدار، : غنچه متیلjmدار(: جوان متیل 
 Figure 4. Analysis of the relative expression of miR5021 in the petal organ of two developmental stages (bud and 

young) of R.damascena. (B: bud (control), J: young, Bm: methylated bud, jm: methylated young) 

 

 بحث
یابی و های توالیبا استفاده از نسل جدید فناوری   

برای  miRNAبيوانفورماتيك پيشرفته، مطالعه مربوط به 
صرف شده است و تعداد  مدل ريغهای گياهی گونه

miRNA های چشمگيری در سال طوربه شدهییشناساهای
تقریباً در تمام  هاmiRNA است. افتهی شیافزاگذشته 

یندهای بيولوژیکی و متابوليك نقش مهمی دارند و یك افر
دهند. برای بهبود گياهان ارائه می فردمنحصربه راهبرد

توده گياهی از طریق کنترل توسعه گياه و افزایش زیست
تغيير فاز یکی از دستاوردهای بيوتکنولوژی مبتنی بر 

miRNA  و  یستیز ريغبوده است. تحمل گياه به تنش
 طوربه فردمنحصربه miRNAزیستی نيز با تنظيم بيان یك 

 (. et alWang ,.2019افزایش یافت ) یتوجهقابل
زیستی مبتنی بر  یهادادهاز روش در این مطالعه 

استفاده شد و جدید  یهاmiRNAشناسایی  برایهمولوژی 
 هیساختار ثانو مانند هاmiRNAاصلی  یهایژگیوتمام 

برای برخی از  یشدگحفاظت، سطح بالای یسرسنجاق
miRNAفولدینگ  و حداقل شاخص انرژی آزاد ها

(MFEI )ًاست شده گرفتهدر نظر  کاملا (et Karimi 

.,2018al تعيين ساختار ثانویه  برای(. شاخص برتر
 miRNAاشتباه  ینيبشيپاسيدهای نوکلئيك و جلوگيری از 

)حداقل انرژی  MFEکوچك به ترتيب  یهاRNA گریداز 
کمتر  MFEمقدار هرچه البته . است MFEIآزاد فولدینگ( و 

 هیساختار ثانو( باشد منجر به افزایش پایداری تریمنف)
 et alKarimi;2017 ,. ) گرددیم DNAو  RNA یهایتوال

., 2004et alBonnet ). 

های miRNAکه هدف آن شناسایی  در مطالعات مشابه
 .Taraxacum sppو   rebaudianaSteviaدر  شدهحفاظت
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و  seq-RNA یهادادهبود، کارایی بالایی با استفاده از 
 شدهحفاظتهای miRNAبرای شناسایی  آنهامونتاژ جدید 

 et alMehta  ., 2022;et alKarimi ,.نشان داده شد )

Samandari-)و همکاران سمندری  در مطالعه (.2016

., 2022et al Bahraseman،) رونوشت زیره سياه  نشيبازچ
و تفسير عملکردی   Trinityافزارنرموسيله ایرانی به

 توسط پایگاه داده ماهوارهزیرهای دربرگيرنده توالی
WEGO نشانگرهای  های منفرد حاوینشان داد که ژن

های زیستی گياه زیره ای از فعاليتطيف گسترده ماهوارهزیر
رگير در نمو دانه، های ددهند و ژنسياه ایرانی را پوشش می

 حد بالایی از بيان را دارند.
جدید، همواره شناسایی   miRNAشناسایی یك با

هستند ضروریست. در این   miRNAکه هدف این ییهاژن
 یهاژن ینيبشيپمهم نيز، بيوانفورماتيك کمك شایانی در 

 یهاژندرواقع شناسایی  .استده کر  miRNAهدف یك
پی بردن به نقش  براییك مرحله خيلی مهم  miRNAهدف 

miRNA یندهای اکاندید در عملکرد سلولی و فر زیمتما
 (. 2018et alKarimi ,.) استبيولوژیکی 

فاکتور افزایش  ازجمله miR5021هدف  یهانيپروتئ
کلروپلاست موضعی، در سنتز پروتئين در  G-EFطول 

ز ممکن است فروکتوکيناز ني نيپروتئپلاستيدها نقش دارد. 
نقش مهمی در حفظ شار کربن به سمت تشکيل نشاسته در 

 یهانيپروتئبر  NAmiRاین  ريتأثآندوسپرم داشته باشد. 
های تقریباً در تمام جنبه ميطور مستقازی نيز به کين

های فعاليت یند داخل سلولی وااز قبيل تنظيم فر فيزیولوژی
سلولی از زمان رشد تا هنگام مرگ، انتقال سيگنال و 

و  شودیمفسفریله کردن پروتئين که منجر به خاموشی آن 
های التهابی ها و بيماریگام ضروری در برخی از سرطان

طبق  .( 2022et alModi ,.) است دخالت داشته باشد
تز برای تنظيم بيوسن miR-5021فان و همکاران،  ینيبشيپ

 et alFan ,.) کنندیمعمل  triterpenoidرکن ترپنوئيد 

 miR156داد با توجه به نقش  نشان ،Singhگزارش (. 2015
در تنظيم مسيرهای متابوليك ثانویه در  miR5021و 

spp. Mentha ژن بيوسنتز اسانس ممکن  کنندهميتنظ، سيستم

 Ananasدر برگ  (. 2016et alSingh ,.) است کنترل شود

Bracteatus var. comosus،  آنزیم رمزگذاری  00حدود
رونویسی  ليتحل و هیتجزاز طریق  ژن یونیشده 
که در بيوسنتز ترپنوئيدها نقش دارند. علاوه بر  شدهییشناسا
 و miR ،5251-miR ،838-miR ،5021-miR-2919این، 

5658 -miR از کنترلFerula gummosis  برای بيوسنتز
، فاکتورهای حالنیباا .دارند نيز نقش هاترپن

که  Arabidopsis از  ATHB13و SPL7 ،SPL11رونویسی
 miR-کنند، احتمالاً توسطمیدر بيوسنتز ترپنوئيدی عمل 

 al etOwusu Adjei ,.شوند )تنظيم می miR- 5658و 5021

, 2018Najafabadi and Naghavi 2021;). 

miR- ( دارایMentha) عاست که نعنا شده مشخص

156،414-miR 5021و -miR مسئول تنظيم  که است
خاص  طوربه miR156، حالنیباابيوسنتز اسانس هستند. 

 شده آشکاربرای مشارکت در بيوسنتز فلاون و آلکالوئيدها 
 در پژوهش دیگر نيز به اثبات رسيد که تأثير .است

miR156  بر گلدهی پيچيده و شامل مسيرهای مختلف است
در ژن  وانفعالاتفعل نیتریاتيح. اندشدهنکه هنوز کشف 

miR156-SPL  منجر به انتقال گياه از مرحله رویشی به
 (. 2022et alAhmad ,.شود )یمزایشی 

miR838  در نيزthaliana A. توسط استرس گرمایی ،
نقش مهمی در  miR2673 (. 2022et alArif ,.) شودیمالقا 

سلول  یسازفعالسلول به سلول و  یدهگناليسرشد سلولی، 
 ممکن است ژن miR2673 (. 2022et alYuan ,.دارد )

( را تنظيم کند و (P5CR کربوکسيلات ردوکتاز-1-پيرولين
دارد در تنظيم تجمع پرولين در پاسخ به استرس نيز نقش 

(., 2013et alYang .) 
کليدی مسير بيوسنتز ترپنوئيدها و فنيل  یهاژنبرخی از 

که در توليد عطر و رنگ  KEEGانوئيدها در پایگاه پروپ
 et alZhang ,.در گل محمدی دخيل بودند ) خصوصبه

., 2022et al2022; Glagoleva  .بررسی و انتخاب شدند )
 ژن mRNA با miR5021که  نشان داد BLASTnنتایج 
DXR (در ميزان افزایش اسانس و ميزان ترکيبات  مؤثر
فنيل استالدهيد  در گل محمدی،اسانس گل(  دهندهليتشک
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2-های درگير در مسير توليد ردوکتاز که از مهمترین آنزیم

phenyl ethanol  دهندهليتشکهمچنين مهمترین ترکيب 
R . یهاگونه(، در  2018et alRasouli ,.عطر گل است )

damascena، R.rugosa، Rosa chinensis  وRosa 

moschataشباهت و ، y coverquer   بسيار خوبی با ميزان
value-E .پایين نشان داد 
 miRNAبرای شناسایی اثر  psRNATarget افزارنرماز 

هدف  یهاژنمتمایز کاندید مربوط به ترپنوئيدها، بر روی 
و نتایج نشان داد  (Dai and Zhao, 2011) استفاده شد آنها

را  آنهاهدف،  یهارونوشتها با برش miRNAکه همه 
 هاmiRNAنسبت به بقيه  miR5021. دهندیمهدف قرار 

که در  منتخب miRNA عنوانبهفراوانی بيشتر داشت و 
دخيل در مسير  یهاژنبر روی  ريتأثبيوسنتز رایحه گل با 

( و همچنين رنگ گل CHS ،MYB ،PAR ،DXRترپنوئيدی )
منتخب درگير در سنتز آنتوسيانين و  یهاژنبر  ريتأثبا 

( مورد ANS ،FLS ،CCD1 ،GGPPSوئيدها )کارتن
بيان  نیبالاترآزمایشگاهی قرار گرفت.  ليوتحلهیتجز

miR5021  گل  رنگیصورت نمونهنسبت به شاهد متعلق به
بيشتر و  ريتأثبيانگر  که محمدی در مرحله گلبرگ جوان بود

منفی منجر به  ريتأث. این ستاهدف  یهاژنمهارکنندگی بر 
مصارف مختلف  برایکاهش رایحه و اسانس و توليد رنگ 

با که  دارداز آن  حکایتاین نتيجه . گرددیم در صنعت
های مرتبط با عطر بر روی ژن miR5021منفی  ريتأث فرض

 miRNAاین  تيفعالکاهش بيان و  ،و رنگ گل محمدی
مربوطه خواهد  یهامثبت و افزایشی در بيان ژن ريتأث

و هر دو مرحله  رنگیصورتداشت؛ بنابراین تيمار غنچه 
 033رنگ با اعمال غلظت  ديسفگلنموی )غنچه و جوان( 

-هورمون متيل جاسمونات در افزایش بيان ژن کرومولاريم

در مطالعه  .واقع شود مؤثرتواند می نظر موردهای 
های هدف برای ژن دیيتأ دليلو همکاران به نورمحمدی 

از  Cmii افزارنرمتوسط  شدهییشناسا miRNAشش 
 233جاسمونات با غلظت محرک متيل یپاشمحلول

 72استفاده شد و افزایش بيان نسبی پس از  کرومولاريم
 .( 2022et alNoormohammadi ,.) ساعت مشاهده شد

miRNAکنند،یم یمنف ميها را تنظژن انيها معمولاً ب 
et al Wie ,.) همکاران و ویپژوهش  اساسبر  نیبنابرا

که  miR5021سطوح  شیکه افزا رودیانتظار م (2015
 PNS (Panax notoginseng ريرا در مس یوسنتزيب یهاژن

saponinsبا سطوح  دهد،یقرار م ( هدفPNS یهمبستگ 
اما در مقایسه بين مرحله بيولوژیکی  ؛معکوس داشته باشد

متعلق به مرحله غنچه بوده  درنگيسف نمونهبيشترین بيان در 
بيان ژن در مرحله جوان مشهود  رنگیصورت نمونهو در 

 شیافزا .amascenad R دیگر بر روی یامطالعهاست. در 
 كيجاسمون ديمولار اسیليم 1در غلظت  miR169e بيان

 Nouriداد )نشان  DXR ژن انيدر ب یتوجه قابلکاهش 

Jahangirloo, 2017). به دليل تأثير منفی حالنیباا ،
miR5021  بر روی ژن هدف آن، از فناوریdsRNA  در

برای  توانیم(  2022et alkarimi ,.مهندسی ژنتيك )
برای بهبود کميت و کيفيت رایحه  miR5021خاموش کردن 
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Abstract 

miRNAs genes are regulatory elements that their main role is to downregulate gene expression 

at the mRNAs level. miRNAs also play important roles in several plant pathways related to 

important cellular activities such as growth, reproduction, differentiation, morphogenesis, 

apoptosis and, response to abiotic and biotic stresses. This research was conducted to identify 

conserved miRNAs and their target genes using next generation sequencing data in the damask 

rose (Rosa damascena Mill.). Although bioinformatics methods have been developed as the 

most efficient strategy for target miRNA identification, high-throughput experimental strategies 

are still in high demand. Bioinformatics tools (Cmii, psRNATarget, WEGO, Blast2GO) and 

laboratory method (real-time PCR) were used to identify new miRNAs, predict and determine 

the ontology of the target genes involved in the production of scent and color in the damask 

rose, respectively. Using EST and RNA-seq data based on Rosa lucieae homology, four miRNA 

families, including: miR5021, miR2673, miR156, and miR838, were selected as candidate 

miRNAs. In the next step, for the quantitative evaluation of the real-time PCR to validate the 

expression level of the selected miR5021 in two samples (white and hot-pink) and the biological 

stage (young and bud) of the damask rose, foliar spraying with the concentrations of zero 

(control) and 300 μM of methyl Jasmonate for 48 hours was made. Result showed the highest 

relative expression of miR5021 belonging to the pink sample on the young development stage. 

These findings accelerate future prospective studies on the regulatory mechanisms of miRNAs 

in Rosa damascena. 
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