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  چکیده
) گیاهی هرز با ارزش دارویی بالا است که به دلیل وجود خواب عمیق فقط در یکی از دو بذر درون یـک کپسـول ایـن    .Xanthium strumarium Lگیاه توق خاردار (

ها در مورد آن در سطح براي مطالعات خواب بذر بسیار مورد علاقه پژوهشگران است. با این وجود، نبود اطلاعات ژنومیک در این گیاه، سبب شده است که دانستهگیاه، 
، بـا هـدف شناسـایی و بررسـی     Illuminaبسیار پایینی باشد. در این تحقیق، ترانسکریپتوم بذرهاي کوچک و بـزرگ ایـن گیـاه در طـول دوره نمـو بـا اسـتفاده از پلتفـرم         

یـن دو    هاي شناسایی شده بین دو بذر با یکدیگر مقایسه شدند و رونوشتیابی شد. توالیهاي با بیان متفاوت میان دو بذر، توالیعملکردي رونوشت هاي با بیـان متفـاوت ب
باز شناسایی شد. آنالیزهاي تشابه توالی و تفسیر عملکردي جفت 69/989میانگین طول  توالی ژن با 191192بذر مورد تفسیر عملکردي قرار گرفتند. در این پژوهش تعداد 

درصد) داشتند.  41/83، بیشترین تشابه را با آفتابگردان زراعی (top hitsهاي با بیان متفاوت، از نظر ژنانجام شد.  KEGGو  GO، آنالیز nrها برعلیه پایگاه داده این توالی
نـتزي بـود. نتـایج ایـن تحقیـق          GOترین گروه شد. فراوان 36تفسیر عملکردي در  615اسایی سبب شن GOآنالیز  یافت شده در دسته فراینـد بیولوژیـک، فراینـدهاي بیوس

  تر و نقش تنظیمی کلیدي رونویسی را در دوره نمو بذر نشان داد.فرایندهاي بیوسنتزي و متابولیک بیشتر را در بذر بزرگ نسبت به بذر کوچک

 یابیتوق خاردار، ترانسکریپتوم، بذرهاي بزرگ و کوچک، نمو، توالی کلمات کلیدي:
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Abstract 
Common cocklebur (Xanthium strumarium L.) is a widespread weed with high medical value and interested for 
researchers because of deep dormancy in one of its two seeds in one bur. However, lack of genomic data has led to low 
information about it. Transcriptome large and small seeds were sequenced using Illumina platform to identify and 
functional analysis of differentially expressed transcripts in two seeds. Identified sequences in each seeds were compared 
and differentially expressed genes were functionally annotated. In this research 191192 sequence with a mean of 989.69 
bp were detected. Sequence similarity analysis and functional analysis was carried out aginst nr, GO and KEGG 
databases. Differentially expressed genes had the most similarity with sunflower (83.41 per cent) in terms of top hits. GO 
analysis led to identify 615 functional annotation distributed in 36 categories. The most abomdant GO in biological 
process was biosynthesis. Results of our research shows the higher biosynthetic and metabolic processes in large seed of 
certain bur rather than the small one and also key regulatory role of transcription during seed development. 
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  مقدمه

ژنومیـک بـذراین اسـت     هاي مطالعهیکی از پیچیدگی
هاي گیـاه، بـذر داراي سـه بخـش     که بر خلاف سایر بافت

که از نظر ژنتیکی کاملا متفاوت از یکدیگر هسـتند:  است 
درصـد منشـا    50درصـد منشـا مـادري و     50) بـا  2nجنین (

سـوم  سوم منشا مـادري و یـک  ) با دو 3nپدري، اندوسپرم (
) با منشا کاملا مادري. این موضـوع  2nمنشا پدري، پوسته (

شود که بدانیم در دوره نمـو بـذر، بیـان    تر میزمانی پیچیده
هاي مختلف بذر به طور ناشـناخته  هاي مختلف در بافتژن

 (Belmonte et al. 2013)اي در نوسان است شدهو کنترل
ــراي  ــد مقیــاس و ب ــان، بای ــد ســطح بی ــراي شناســایی رون ــا ب ه

هاي برداشت شده را به شـدت  جداسازي زمانی و مکانی نمونه
تـر انتخــاب کـرد. اوج پیچیـدگی نیــز زمـانی ظــاهر     کوچـک 

شود که بـدانیم، ژنـوم مـادري و پـدري، عـلاوه بـر توزیـع         می
هاي مختلف بذر، بیان متفاوت زمـانی  نامتقارن مکانی در بافت

. به طور کلی (Autran et al. 2011) نمو بذر دارند هدر دور
ــارور شـــده  ــم بـ ــه تخـ ــادر بـ ــال،  گـــذار از پـــدر و مـ فعـ

هـاي  هایی منحصر به فرد دارد که در سایر انـدام  پیچیدگی
  .بذر وجود ندارد

هــاي نمــو بــذر، بــا هــدف تــرین پــژوهشیکــی از جــامع
هاي تنظیم ژنی مسئول نمـو  ها و معرفی شبکهشناسایی تمام ژن

) بـه چـاپ رسـیده    2013و همکـاران (  Belmonteبذر توسـط  
 5زیربخش بـذر در طـی    36. (Belmonte et al. 2013)است 

اي را از ، الگوهـاي غالـب پیچیـده   Arabidopsisمرحله نموي 
ها، هم در فضا و هـم در زمـان، نشـان داد. ترکیـب     فعالیت ژن

LMD  وATH1 GeneChip 17594 ، موجـــب شناســــایی 
mRNA ه در مراحــل نمــو بــذر قابــل یافــت مجــزا گردیــد کــ

عدد، بـه طـور    1316ها حداقل  mRNAباشند و از بین این  می
ــذر  ــژه در ب ــدامArabidopsisوی ــه در ان ــی و ، و ن ــاي رویش ه

ــان مــی هــا . آن(Belmonte et al. 2013)شــوند زایشــی، بی
هـاي عملکـردي   همپوشانی غیرقابل انتظاري را نیز در ویژگـی 

ــایج  زیـــربخش ــذر شناســـایی کردنـــد. نتـ   هـــاي مختلـــف بـ

الگوهـاي دقیـق جداسـازي مکـانی      دهنده مشابهی نیز که نشان
mRNA  در بــــــذر هســــــتند، در آزمایشــــــاتی کــــــه از  

Affymetrix soybean GeneChip هـاي  براي آنالیز  زیرنمونه
ــد و      ــت آم ــه دس ــد، ب ــتفاده ش ــذر اس ــوي ب ــه نم ــار مرحل چه

هـا را بـراي بـذر، و نـه بـه      اختصاصی بودن برخی از رونوشـت 
ــدام   ــا انـ ــترك بـ ــورت مشـ ــان داد   صـ ــوایی، نشـ ــاي هـ   هـ

(Le et al. 2007).  
مزایـاي زیـادي نسـبت بـه      NGS1یـابی  تکنیک تـوالی 

هـاي بـا   دارد که شامل توانـایی یـافتن رونوشـت    2ریزآرایه
، نیـاز  mRNAهـاي جدیـد   فراوانی اندك، تعیین ایزوفـرم 

در ارتباط با موجود، حساسـیت بـالا    prioriکمتر به دانش 
نتایج با تکرارپذیري بیشتر، ها با بیان افتراقی، در کشف ژن

توانایی مقایسه الگوي بیان بین موجودات جداگانه مـرتبط  
، RNAیـابی  باشند. بـه عنـوان مثـال، تـوالی    با یکدیگر، می

مطالعه تجمع روغن را در چهار دانه روغنی غیر مدل (و یـا  
ــزا3در حــال مــدل شــدن)، شــامل کرچــک  ، شمشــاد 4، کل

تسـهیل   (Troncoso-Ponce et al. 2011) 6و لادن 5بالـدار 
ها در محل تجمع روغـن، ترکیـب و مقـدار    کرد. این گونه

گلیسـرول،  بـا یکـدیگر تفـاوت دارنـد. آنـالیز نتـایج        تري
ــایی  ــب شناسـ  ــ موجـ ــیر آنزیمـ ــد  مسـ ــر در تولیـ ی درگیـ

گلیسرول شد که الگوي بیان آن از نظر زمانی در تمام  تري
دهنـده ارتبـاط تکـاملی در تولیـد     ها مشابه بود و نشانگونه

باشد. دو تحقیق عمـده نیـز در رابطـه بـا     هاي بذر میروغن
سویا در این زمینه وجود دارد، یکی آنالیز کـل بـذر سـویا    

ــازه زمــانی   ــه و در ب ــا  10در هفــت مرحل ــس از  42ت روز پ
و مطالعه دیگر، آنالیز کل  (Severin et al. 2010)باروري 

 Chen et)روز پـس از بـاروري    65تا  15ه بذر سویا در باز

al. 2012)    ــد کــه ــات نشــان دادن ــن مطالع ــود. ای  49151ب
 12000رونوشت در دوره نمو بذر یافت شـدند کـه تقریبـا    

mRNA رونوشت به دست آمده از آرایـه   37500، بیش از
                                                        
1 Next-Generation Sequencing 
2 Microarray 
3 Ricinus communis 
4 Brassica napus 
5 Euonymus alatus 
6 Tropaeolum majus 
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هـاي  سویا بود. علاوه بر آن، رونوشت Affymetrixجاري 
داراي بیان متفاوت نسبت به مراحل ابتدایی نمـو بـذر، بـین    

9930-14058 (Severin et al. 2010)   16255-11592تـا 
(Chen et al. 2012) اند.گزارش شده  

با آغاز دوره ژنومیـک فعلـی، از بسـیاري از مسـیرهاي     
بـرداري شـده   تنظیمی و نموي مسـئول سـاخت بـذر، پـرده    

هـاي  ا این حـال هنـوز تـا شـناخت کامـل مکانیسـم      است. ب
ــگ ــت ژن هماهن ــده فعالی ــش  کنن ــو بخ ــی نم ــا، ط ــا و ه ه
هـاي مختلـف بـذر، راه زیـادي در پـیش داریـم.       زیربخش

کننـده مربـوط بـه متابولیسـم     هاي تنظیمبسیاري از مکانیسم
ــا و ژن 1پــذیرياولیــه و ثانویــه، تنظــیم هورمــونی، نقــش ه

اي، همگـی بـه   اي و پسـاترجمه تنظیمات رونویسی، ترجمه
انـدازي فراینـدهاي   صورت هماهنگ با یکدیگر، براي راه

ها توسـط  کنند. این فعالیتطی نمو بذر، فعالیت می پیچیده
شوند کـه اغلـب بـه دلیـل     صدها و یا هزاران ژن کنترل می

هاي ژنتیکی، مبهم و ناشناخته هستند و شناسـایی  پیچیدگی
ال ژنتیکـی رو بـه جلـو، بسـیار     هاي غربآنها از طریق روش

. بهتــرین راه بــراي (Curtin et al. 2011)ســخت اســت 
مطالعه فرایندهاي هماهنگی نظیر سرنوشت سلولی، تمایز و 

زایی در بذر در حال نمو، مشاهده بیان تعداد زیادي ریخت
ــه ــیاز مجموعـ ــاي ژنـ ــا تکنیـــک هـ ــف و بـ ــاي مختلـ هـ

یــابی اســت. ســپس آنالیزهــاي     هــاي تــوالی   اســتراتژي
ــی  ــک م ــبکه   بیوانفورماتی ــایی ش ــراي شناس ــد ب هــا و توان

هاي کلیدي نمو بذر، مورد استفاده قرار گیـرد.  کننده تنظیم
هاي مربوط بـه  هدف از انجام این تحقیق، بررسی رونوشت

) .Xanthium strumarium Lبذرهاي گیاه توق خـاردار ( 
ها با یکدیگر بود. ایـن  این رونوشت در دوره نمو و مقایسه

هایی است که در هر کدام، دو بذر قرار گیاه داراي کپسول
ــذر     ــک ب ــواب و ی ــدون خ ــزرگ و ب ــذر ب ــک ب ــد؛ ی دارن
کوچکتر و داراي خواب عمیق. این موضوع سبب حـذف  
تـاثیر متفـاوت عوامــل محیطـی بـر بــذرهاي مـورد مطالعــه      

تـري بـین دو بـذر از نظـر     توان مقایسـه دقیـق  شود و می می
الگوي ترانسکریپتوم انجام داد. با توجـه بـه اینکـه دو بـذر     
                                                        
1 Imprinting 

زنی با یکـدیگر   موجود در یک غلاف از نظر ابعاد و جوانه
تفاوت دارند، انتظار بر این بود که تفاوت در الگـوي بیـان   

هـا  تنمـو، عامـل بـروز ایـن تفـاو      هاي دو بذر در دورهژن
هاي موثر بر باشد. بنابراین براي شناسایی چگونگی بیان ژن

هـا در دو بـذر درون    نمو بذر و بررسی بیان افتراقی ایـن ژن 
  یک میوه، این آزمایش اجرا شد.

  هامواد و روش

 ).Xanthium strumarium Lبذرهاي گیاه توق خاردار (
از مزرعه پژوهشی پردیس کشـاورزي و منـابع    95در پاییز 

ثانیـه   21دقیقـه و   92درجه و  80/35طبیعی کرج، واقع در 
ــه و  70درجــه و  96/50شــمالی و  ــه شــرقی در  44دقیق ثانی

آوري شـده و پـس از   متر از سطح دریا، جمع 1300ارتفاع 
یک نسل کشت و بذرگیري، بذرهاي فاقد خواب نسل بعد 

ت در آزمایش اصلی مورد استفاده قـرار گرفتنـد.   براي کش
بــه منظــور کشــت بــذرهاي برداشــت شــده از کشــت اول، 

 10اي بـا قطـر   هاي شیشهبذرهاي ضدعفونی شده، در پتري
هـا دو لایـه کاغـذ    متري قرار داده شدند که کف آنسانتی

درجـه   23روز در دمـاي   14واتمن قرار داشت و بـه مـدت   
هـا  ناتور قرار گرفتند تـا گیاهچـه  سلسیوس در دستگاه ژرمی

لیتري حـاوي   4هاي ها به گلدانظاهر شوند. سپس گیاهچه
درصـد خـاك مزرعـه منتقـل شـدند.       50درصد پیت و  50

-(شـب  18-16هـاي رشـد و در دمـاي    ها در اتاقکگلدان
سـاعت بـا    8روز) درجه سلسیوس و طـول دوره روشـنایی   

ي شـدند و  ماه نگهـدار  4لوکس، به مدت  9000شدت نور 
روز) درجـه  -(شـب  25-21پس از آن به گلخانه بـا دمـاي   

ساعت منتقل شـدند تـا    14سلسیوس و طول دوره روشنایی 
وارد فاز زایشی شوند. پس از ورود به فاز زایشـی، در دوره  

روز پـس از   30، 20، 10، 3هاي نمو بذر به ترتیب در زمان
بـرداري  افشانی و یک مرحله نیـز از بـذر بـالغ، نمونـه    گرده

ها به دقـت توسـط تیـغ اسـتریل از گیـاه      انجام شد. کپسول
مادري جدا و بلافاصله در ازت مایع قرار داده شدند. سپس 
ــر میــوه، در      ــود در ه ــزرگ موج ــک و ب ــذرهاي کوچ ب
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ــان     ــا زم ــده و ت ــتریل جــدا ش ــغ اس ــط تی آزمایشــگاه، توس
درجه سلسـیوس نگهـداري    -80در فریزر  RNAاستخراج 

  شدند.

  RNAاستخراج 
ــتخراج  ــول   RNAاســــ ــتفاده از محلــــ ــا اســــ   بــــ

TRIzol (Invitrogen)    و بـر اســاس دسـتورالعمل شــرکت
سازنده انجـام شـد. بـا اسـتفاده از دسـتگاه نـانودراپ و ژل       

به دست آمده ارزیابی  RNAالکتروفورز، کمیت و کیفیت 
ها نیـز در انسـتیتو ژنـومیکس    نمونه RINشد. همچنین عدد 

بـرآورد   Agilent 2100 Bioanalyzer) توسط BGIپکن (
  شد.

  cDNAساخت کتابخانه 
RNA     ــت تیمــار ــتخراج شــده، تح ــرار  DNaseاس ق

، با اسـتفاده از  Aهاي داراي دم پلی mRNAگرفت؛ سپس 
Oligo dT     ،جداسازي شـدند. بـه دنبـال آنmRNA   هـا بـه

ــزیم      ــتفاده از آن ــا اس ــده و ب ــدیل ش ــوچکتر تب ــات ک قطع
تبـدیل شـدند. رشـته دوم     cDNAترانسکریپتاز معکوس به 

به آن  Aپلیمراز سنتز شد و زنجیره پلی  DNAبا استفاده از 
یابی نیز به آن متصل شد. افزوده شده و آداپتور ویژه توالی

و بر اسـاس دسـتور    Illuminaیابی با استفاده از کیت توالی
و  cDNAشرکت سازنده انجام شد. تمـام مراحـل سـاخت    

) و بـا اسـتفاده   BGIژنومیکس پکن ( یابی، در انستیتوتوالی
  انجام شد. Illumina HiSeq2000از پلتفرم 

  یابیآنالیز نتایج توالی
هاي در قالب فایل BGIیابی توسط شرکت نتایج توالی

fastq   ارسـال شــدند. ارزیــابی و کنتــرل کیفیــت اولیــه، بــر
یـابی بـراي هـر نوکلئوتیـد     اساس اطلاعات کیفیـت تـوالی  

ــت. آداپ  ــورت گرفـ ــوانش صـ ــا و خـ هـــاي داراي تورهـ
نوکلئوتیدهاي ناشناخته، پیش از آنالیزهاي اصـلی، توسـط   

حـذف شـدند و شـاخص کیفیـت      Fastx Toolkitافزار نرم
Q>20  هـاي باکیفیــت و اســتفاده در  بـراي غربــال خــوانش

هـا بـه   آنالیزهاي اصلی، به کـار رفـت. بازسـازي رونوشـت    

ــتفاده از نـــرم De novoصـــورت  ــا اسـ ــزار بـ  Trinityافـ
(Grabherr et al. 2011)     افـزار،  انجـام شـد. در ایـن نـرم

هـاي کوتـاه   همگذاري و همردیف کردن و اتصـال تـوالی  
ها مورد اسـتفاده  براي بازسازي رونوشت و تشکیل کانتیگ

هایی که بیان متفـاوت  ژنبراي شناسایی تکگیرد. قرار می
 EdgeR (Robinson, Mccarthy, andافزار داشتند از نرم

Smyth 2010)  ــرم ــته ن ــزاري و بس  RSEM (Li andاف

Dewey 2011)  ــرم ــد. نـــ ــتفاده شـــ ــاي اســـ   افزاهـــ
Blast2Go (5.0.13)  وMapMan (3.0.0)  ــراي تفســیر ب

قـرار  هاي داراي بیان متفاوت مـورد اسـتفاده    عملکردي ژن
  گرفتند.

هــاي همترازهــاي تــوالی تفسـیر عملکــردي بــا مقایســه 
عمـومی انجــام شــد.   هــاي دادهشــده بـا پایگــاه بنــديدسـته 

ها نیز بـا ابـزار   ترانسکریپتهاي یونیجستجوي تشابه توالی
BLASTX هاي همتراز ژنصورت گرفت. هومولوگ تک

ــز در  ــا  NCBI non-redundant protein (Nr)شــده نی ب
فـرض جسـتجو شـدند. نتـایج     اده از پارامترهـاي پـیش  استف

BLASTX      بــه دســت آمــده بــر علیــهNr   در مجموعــه
Blast2GO    ــدند تــا عملیــات ، بازیــابی mappingوارد ش

Gene Ontology (GO)  وunique enzyme code (EC) 
هـاي بـه   GOهاي همتـراز شـده صـورت گیـرد.     ژنبر تک

اختصـاص داده  هـاي مـورد بررسـی    دست آمده، به تـوالی 
هــاي حاضــر در ترانســکریپتوم، در ســه دســته  شــدند و ژن

بنـدي  سلولی، عملکرد ملکولی و فراینـد بیولوژیـک دسـته   
  شدند.

هاي مربوط به تفسیر نتایج کلی و مسیرهاي رسم شکل
  انجام شد. Blast2Goبیوسنتزي، در محیط 

  نتایج و بحث

ــوالی ــابی تـ ــه  Paired Endیـ و  cDNAکتابخانـ
  هارونوشت De novoهمترازي 

استفاده شده در ایـن آزمـایش داراي    RNAهاي نمونه
ها، مربوط به نمونه RINکیفیت بالایی بودند. میانگین عدد 

دهـد.  بود کـه کیفیـت بسـیار عـالی آنهـا را نشـان مـی        4/8
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ــابی تــوالی ــا اســتفاده از  cDNAکتابخانــه  Paired Endی ب
HiSeqTM 2000 ها خـوانش بـا طـول    میلیونbp150   تولیـد

هـاي  هـاي آداپتـور و خـوانش   کرد. پـس از حـذف تـوالی   
ــا  ــایین ب ــول کــل > 20phred scoreداراي کیفیــت پ ، ط

بـود. بـا اسـتفاده از     189220182هاي با کیفیت بالا خوانش
توالی ژن ایجـاد شـد کـه     191192تعداد  Trinityهمگذار 

و  69/989با میـانگین   13863تا  201طول آنها در محدوده 
N50  هاي باز بود. بیشترین تعداد رونوشتجفت1620برابر

هایی داراي کلاسترشده در این همگذاري، در گروه توالی
تـوالی) بـود و پـس از     81362باز (جفت 500طول کمتر از 

بـاز،  جفـت  999تـا   500توالی داراي طول بـین   42398آن 
 17636بـاز،  جفت 1499تا  1000توالی داراي طول  24955
تـوالی بـا    10940بـاز،  جفـت  1999تـا   1500با طـول  توالی 
تـوالی داراي طـول    6085بـاز و  جفـت  2499تا  2000طول 
هـا بـر   باز بودند. توزیع تعداد رونوشتجفت 2999تا  2500

  نشان داده شده است. 1اساس طول، در شکل 
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  بر اساس طول توالیدر بذرهاي کوچک و بزرگ توق خاردار هاي شناسایی شده توزیع تعداد توالی - 1شکل 
Figure 1-Identified sequences distribution in small and large seeds of common cocklebur according to length 

  
نشـان   2هاي با بیان متفـاوت، در شـکل   الگوي بیان ژن

هاي شناسایی شده در دو بذر داده شده است. مقایسه توالی
ها با یکدیگر در ایـن آزمـایش نشـان داد کـه     و مقایسه آن

متفـاوت  ژن از نظـر فراوانـی،    324هاي مربوط به رونوشت
ژن، کاهش بیـان داشـتند بـه     188ها، بودند. از میان این ژن

برابـر و   06/11تـا   04/2طوري که میزان کاهش بیان، بـین  
ژن نیـز   136هاي مربوط به بود. رونوشت -20/7با میانگین 
، افزایش بیان نشان دادند. بـر  80/7برابر  log FCبا میانگین 

تـر  ر بـذر بـزرگ  هـایی کـه د  اساس ایـن نتـایج، تعـداد ژن   
هایی بود که کـاهش بیـان   افزایش بیان داشتند، بیش از ژن

). با این وجود، با توجه به تعداد کل A2نشان دادند (شکل 
هاي به دست آمده در این آزمایش، همپوشانی بسیار توالی

هـا در دوره نمـو بـذر    بالایی میـان دو بـذر از نظـر بیـان ژن    

ــدکی (   ــد ان ــت و درص ــود داش ــل  در 16/0وج ــد) از ک ص
دار هاي شناسـایی شـده، میـان دو بـذر تفـاوت معنـی       توالی

  ).B2نشان دادند (شکل 
هـایی  بر اساس نمودار حرارتیبه دست آمده، تعـداد ژن 

که افزایش بیان داشتند، در بذر کوچک مطالعه شده، بیش 
). نمـودار آتشفشـانی نیـز    A2از بذر بـزرگ بودنـد (شـکل    

متفـاوت را در دو نـوع بـذر    هاي با بیان ژنتوزیع کلی تک
  ).C2دهد (شکل  مورد مطالعه نشان می

تفسیر عملکردي ترانسکریپتوم بـذرهاي در حـال   
  نمو توق خاردار

هـاي تـراز شـده داراي بیـان متفـاوت بـا       ژنتفسیر تک
-Eبــا  Nrبرعلیــه پایگــاه داده  BLASTXاسـتفاده از ابــزار  

value < 1e-6 .انجام شد  
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  . ها در دو بذر بزرگ و کوچک درون کپسول بذر توق خاردارالگوي بیان متفاوت ژن - 2شکل 

Aحرارتی؛  : منحنیBها؛  : ماتریکس همبستگی میان نمونهCمنحنی آتشفشانی :  
Figure 2- Identified sequences distribution according to length.  
A: thermal plots; B: sample correlation matrix; C: volcano plot 

 

بر اساس نتایج تفسیر پایگاه داده  E-valueآنالیز توزیع 
Nr    ــب ــه ترتی ــه ب ــان داد ک ــد از  53/71و  20/50نش درص

ــوالی ــق ت ــاي تطبی ــه، داراي ه ــابهی E-valueیافت ــین  تش   ب
بودنـد و   E-value < 1e-20و  E-value < 1e-15تـا   1-6 >

 E-valueیافتـه، از نظـر   هـاي تطبیـق  درصد از توالی 22/39
  ).3بودند (شکل  E-value < 1e-34تا  1e-15 >  تشابهی، بین

 30/56نشـان داد کـه    BLAST hitsآنالیز توزیع تشابه 
درصـد را نشـان    80هـا تشـابه بـیش از    درصد از کل تـوالی 

  ).4دادند (شکل 
هـاي داراي  ژنتشـابه تـک   اي،بر اساس آنالیز توزیع گونه

بیان متفاوت توق خاردار در چندین گونه گیاهی دیگر یافـت  
). بیشترین شـباهت بـا آفتـابگردان    A5و  Bهاي اند (شکل شده

درصـد و  30/13بـه میـزان   ) .Helianthus annus L( زراعی
بـا   Cynara cardunculus var. scolymus پـس از آن نیـز  

نیـز   Top hits. از نظـر  )B5درصد تشابه بـود (شـکل    92/4
هاي توق خاردار با آفتـابگردان   ژنبیشترین تشابه میان تک

بود کـه   Cynara cardunculus var. scolymusزراعی و 
  درصــد تشــابه بودنــد    63/6درصــد و 41/83بــه ترتیــب  

  ).A5(شکل 
ها با بیـان متفـاوت در بـذرهاي در حـال نمـو      رونوشت

هـاي  GOتوق خـاردار، بـر اسـاس هومولـوگی تـوالی، بـه       
مختلف اختصاص داده شدند. در مجموع بر اسـاس نتـایج   

تفســیر بــه دسـت آمــد (شــکل   BLAST+ ،615حاصـل از  
A6 این .(GO گروه عملکـردي توزیـع شـده کـه      36ها در
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ولی و همگـی در ســه دسـته بخــش سـلولی، عملکــرد ملک ــ  
شـدند. در دسـته بخـش سـلولی،     فرایند بیولوژیـک توزیـع   

اجزاي سلولی، هسته و ترکیبات حاوي پروتیین به ترتیب با 
هـاي مشـاهده شـده    GOتـرین  توالی، فـراوان  12و  17، 24

هـاي مشـاهده شـده در    ). بیشـترین گـروه  B6بودند (شـکل  
هـا، فراینـد   دسته فراینـد بیولوژیـک پـس از تطبیـق تـوالی     

سنتزي، فرایند متابولیـک ترکیبـات نیتروژنـی سـلولی و     بیو
 9و  9، 13فرایند اصلاحات پروتیینی سلولی بـا اختصـاص   

). در گـروه  C6هـا بودنـد (شـکل    GOتـرین  توالی، فراوان
هاي مشـاهده شـده   GOترین عملکرد مولکولی نیز، فراوان

 15تـوالی)، اتصـال بـه پـروتیین (     33شامل اتصال به یـون ( 
  ).D6توالی) بودند (شکل  15( DNAاتصال به  توالی) و

 
  هاي تراز شده با بیان متفاوت در دو بذر بزرگ و کوچک درون کپسول توق خاردارژنتک E-valueتوزیع  - 3شکل 

Figure 3- E-value distribution of assembled differentially expressed unigenes in large and small seeds in 
common cocklebur bur 

  

 
 هاي تراز شده با بیان متفاوت در دو بذر بزرگ و کوچک درون کپسول توق خاردارژنمربوط به تک Blast hitsنمودار توزیع تشابه   - 4شکل 

Figure 4- Blast hits similariry of assembled differentially expressed unigenes in large and small seeds in 
common cocklebur bur 
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نشـان داد کـه در مجمـوع،     دادهجستجو بر علیه پایگـاه 
ژن با بیـان متفـاوت، بـا کـدهاي آنزیمـی مختلـف       تک 51

کدهاي آنزیمی تفسـیر شـده در شـش گـروه     تفسیر شدند. 
ــته ــیدوردوکتازها (  دس ــامل اکس ــه ش ــدند ک ــدي ش  80/9بن

 10/45درصد)، هیـدرولازها (  41/29درصد)، ترانسفرازها (
درصــد)  88/5درصــد) و لیگازهــا ( 80/9درصــد)، لیازهــا (

  ).7بودند (شکل 

 
 شده با بیان متفاوت بر اساس انطباق با کدهاي آنزیمیناساییهاي شژنبندي تکگروه-7شکل 

Figure 7- Grouping of assembled differentially expressed according to enzyme codes 
 

  KEGGآنالیز مسیرهاي متابولیسمی با استفاده از 
ــالیز مســیرهاي متابولیســمی، نقــش بســیار مهمــی در   آن

ــومیکس دارد.   ــترده ژنـ ــات گسـ ــی از  KEGGمطالعـ یکـ
هاي  که اطلاعات ارزشمندي از سیستمهاي داده است  پایگاه

  هــــا را در خــــود دارد بیولوژیـــک و روابــــط میـــان آن  
(Kanehisa et al. 2015) در این آزمایش، تفسیر مسیرهاي .

KEGG  وEC شده  تراز هاي ترانسکریپت با استفاده از یونی
هـاي مختلـف ترسـیم    GOبا بیان متفاوت در دو بذر که در 

بـه   EC 26شده بودند، صورت گرفت. در مجموع، تعـداد  
مسیر متابولیسمی اختصاص داده شدند و بـراي نمـایش    26

ــیرهاي  ــت و ژن KEGGمس ــی یاف ــاي فرض ــورد ه ــده، م ش
 استفاده قرار گرفتند.

  TCAچرخه 
دومین مرحله از تنفس هوازي اسـت کـه    TCAچرخه 

در تمـام موجـودات هـوازي بـه منظـور آزادسـازي انـرژي        

هـا بـه   روتیینها و پ ـها، چربیکربنذخیره شده در هیدرات
شـود. نتـایج بـه دسـت آمـده از ایـن       انجام می ATPشکل 

کننـده دو آنـزیم   هاي بیانآزمایش، تغییر در میزان بیان ژن
هـا شــامل  نشــان داد. ایـن آنـزیم   درگیـر در ایـن چرخـه را   

) و آکونیتـاز  EC: 1.8.1.4( 1هیدرولیپویل دهیـدروژناز  دي
ــدراتاز یپویل هیـــدرول) بودنـــد. ديEC: 4.2.1.3( 2هیـ

ــدروژناز میتوکنــدریایی (  ــزیم  mtLPDدهی ــک فلاوآن ) ی
هومودایمر از خـانواده آنزیمـی اکسـیدوردوکتاز پیریـدین     

شـده  سولفید اسـت کـه سـاختاري حفاظـت    دي-نوکلئوتید
به  LPDهاي هوازي وجود دارد. داشته و در تمام ارگانیسم

ــرووات  ــراه پی ــدروژناز و ديدههم ــدرولیپویلی ــرانسهی   ت
آنزیمـی  یک بخش ضروري از کمـپلکس مـولتی   استیلاز،

پیرووات دهیدروژناز اسـت کـه وظیفـه دکربوکسیلاسـیون     
و  Aکــوآنزیم اکســیداتیو پیــرووات بــراي تشــکیل اســتیل

                                                        
1 Dihydrolipoamide dehydrogenase 
2 aconitate hydratase 
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NADH  در ابتداي چرخهTCA    را بر عهده دارنـد. بخـش
ــده  ــت mtLPDعمـ ــنتزکننده بـــراي   در بافـ ــاي فتوسـ   هـ
شود کـه بـراي   ) استفاده میGDCدکربوکسیلاز (گلایسین

تبدیل گلایسین به سرین در شـرایط تـنفس نـوري شـدید،     
سبب افزایش فتوسنتز  mtLPDضروري است. افزایش بیان 

شـده   Arabidopsisتـوده در  و به دنبال آن، تجمـع زیسـت  
. بـر اسـاس تحقیقـات انجـام     (Timm et al. 2015)اسـت  

سـبب کـاهش جریـان کـربن از      GDCشده، فعالیت زیـاد  
شود که سـبب کـاهش تجمـع    طریق مسیر تنفس نوري می

هـاي  هاي مربوط به تنفس نوري، به ویژه متابولیتمتابولیت
و افـزایش احتمـالی فعالیـت    کننده فعالیت روبیسـکو  مختل

گـردد. افـزایش   بنسون مـی -هاي چرخه کلوینسایر آنزیم
سـبب افـزایش کـارآیی بـه دام انـداختن نـور        CO2تثبیت 

. به طور کلی این آنزیم بـا  (Timm et al. 2015)گردد  می
 CO2افزایش کارآیی استفاده از نور سبب افـزایش تثبیـت   

شود کـه موجـب افـزایش تـنفس نـوري و در مجمـوع       می
گـردد. تنظـیم متابولیسـم    سبب افزایش فتوسنتز خالص می

هـایی  باعث افزایش رشد در لایـن  کربن صورت گرفته نیز
هـا رخ داده باشـد   در آن mtLPDشود که افزایش بیـان  می

(Timm et al. 2015) آنالیز .KEGG   نتایج به دست آمـده
از این آزمایش تغییر در محتواي توالی مربوط به رونوشت 
این آنزیم را در مسـیرهاي متابولیسـم گلایسـین، سـرین و     
ــونین و گلوکونئـــوژنز نشـــان داد. دو مـــاده بـــراي      ترئـ

ــرووات   ــپلکس پی ــط کم ــیون توس ــدروژناز، اکسیداس دهی
و گلوکز هستند. کاتالیز دکربوکسیلاسیون اسیدهاي چرب 

اکسیداتیو پیرووات توسط کمپلکس پیـروات دهیـدروژناز   
شـود و از ایـن طریـق،    می Aکوآنزیم منجر به تولید استیل

متابولیسم گلـوکز و اسـیدهاي چـرب بـا یکـدیگر مـرتبط       
 .(Timm et al. 2015)هستند 

) که به نام آکونیتاز هیدراتاز نیز ACOآنزیم آکونیتاز (
ســولفور اســت و -شــود، یــک پــروتیین آهــنشــناخته مــی

ــه  ــه در چرخـ ــاي آنزیمـــی کلیـــدي اســـت کـ و  TCAهـ
ات به ایزوسیترات را به اکسیلات، ایزومریزاسیون سیتر گلی

کنـد.  آکونیتاز به عنوان یک واسط، کاتالیز می-cisوسیله 

هــاي مربــوط بــه ایــن افـزایش مشــاهده شــده در رونوشــت 
تواند بیانگر افزایش ایزومریزاسیون سـیترات بـه   آنزیم، می

ایزوسیترات در مسیرهاي نام برده باشد که منجر به افزایش 
ون میوه گیاه توق خـاردار  فراهمی انرژي در بذر بزرگ در

  خواهد شد.

  فسفریلاسیون اکسیداتیو
ــه داده ــذرهاي  مجموعـــ ــکریپتوم بـــ ــاي ترانســـ   هـــ
X. stumarium L. هاي مسـیر  نشان داد که برخی از آنزیم

فسفریلاسیون اکسـیداتیو نیـز از نظـر سـطح بیـان، تفـاوت       
). افـزایش بیـان ژن   8داري با یکدیگر داشتند (شـکل  معنی

) در EC: 1.6.99.3دهیـدروژناز (  NADHمربوط به آنزیم 
تر گیاه توق خاردار مشاهده شد. این آنزیم، که بذر بزرگ

گــوگرد اســت،  -یــک فلاووپــروتیین بــا مرکــز آهــن    
ــایی در ابتــداي زنجیــره انتقــال   کاتالیزکننــده واکــنش احی

ی است و با جداسازي یک الکتـرون  الکترون میتوکندریای
و انتقال آن بـه پذیرنـده الکتـرون (کـه در ایـن       NADHاز 

ــوبی ــده و  بخــش، ی ــاي پذیرن ــت) ســبب احی ــون اس کویین
شـود.  در بخش درونی میتوکندري می +NADگیري  شکل

ــزیم   ــان آن ــزایش بی ــوبی-NADHاف ــاز  ی ــون ردوکت   کویین
)EC: 1.6.5.3   نیز به عنوان بخشـی از کمـپلکس (I   انتقـال

الکترون میتوکندریایی، در این آزمایش مشاهده شد. نتایج 
به دست آمده از آزمایش حاضر، تغییر در سطح رونوشـت  

  فســـفات فســـفوهیدرولاز یـــا   مربـــوط بـــه آنـــزیم دي  
inorganic diphosphatase  ــن 8را نشــان داد (شــکل ). ای

زنجیره انتقال الکتـرون قـرار دارد و    Vآنزیم در کمپلکس 
ــدرو ــالیز   لیز ديهی ــفات کات ــول فس ــه دو ملک ــفات را ب فس

ــه افــزایش بیــان ژن  مــی ــا توجــه ب ــه کنــد. ب ــاي مربــوط ب ه
هاي درگیر در زنجیره انتقال الکترون میتوکنـدریایی   آنزیم

و ماهیت عمل این زنجیره که آزادسازي انرژي را بر عهده 
رسـد کـه انـرژِي فـراهم شـده بـراي بـذر        دارد، به نظر مـی 

تـر  میوه توق خاردار بیش از بـذر کوچـک   تر درونبزرگ
تواند در توجیه رشد بیشتر این بـذر  است و این موضوع می

  به ما کمک کند.
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ــت   ــر در رونوش ــات، تغیی ــوز و گلوکورون در مســیر پنت
) مشاهده شـد. ایـن   EC: 3.1.1.11استراز (مربوط به پکتین

هـاي سـلولی و بـه شـکل چنـدین      آنزیم همواره در دیـواره 
اسـتراز، کاتالیزکننــده  جـود دارد. آنــزیم پکتـین  ایزوفـرم و 

هاي دیـواره سـلولی و   استر پکتینهاي متیلهیدرولیز گروه
تشکیل متانول و پکتات است. تغییر در فعالیت ایـن آنـزیم   

شـود. بـر   هـاي سـلولی مـی   سبب تقویت یا تضعیف دیواره
ــر      ــزیم ب ــن آن ــت ای ــده، فعالی ــام ش ــات انج ــاس تحقیق اس
HIGHLY METHYL ESTERIFIED SEEDS (HMS) 

هاي سلولی حاوي پکتین، عاملی موثر بـر تنظـیم   در دیواره
. (Levesque-Tremblay et al. 2015)رشـد سـلول اسـت    

هـاي جنـین   پیشنهاد شده اسـت کـه کـاهش انـدازه سـلول     
Arabidopsis thaliana    که موجب تغییـر در مورفولـوژي

شود، در نتیجه عدم توسعه دیـواره سـلولی   طبیعی جنین می

هاي مربـوط  است. افزایش مشاهده شده در میزان رونوشت
تواند سبب افزایش هیرولیز پکتین استراز میبه آنزیم پکتین

دیواره سلولی جنین شود. فعالیت این آنزیم سبب تضعیف 
دیواره سلولی جنین و رشد آن و در نتیجـه موجـب تجمـع    

ــره ــواد ذخیـــ ــرمـــ ــد اي بـــ ــین خواهـــــد شـــ   اي جنـــ
(Levesque-Tremblay et al. 2015).  

 DNA-directed RNAرونوشـت مربـوط بـه آنـزیم     

polymerase (EC: 2.7.7.6)    در مســیرهاي متابولیســم
ــدین دا ــورین و پیریمی ــین  پ ــود. همچن ــاوت ب ــان متف راي بی

هاي درگیر در متابولیسـم پـورین کـه در ایـن آزمـایش       ژن
تریوزفسـفاتاز  داراي بیان متفـاوتی بودنـد، شـامل آدنـوزین    

)EC: 3.6.1.3 ــري ــد تـ ــفات) و نوکلئوزیـ ــفاتاز فسـ   فسـ
)EC: 3.6.1.15.بودند (  

 
  با بیان متفاوت در ترانسکریپتوم بذرهاي توق در مسیر فسفوریلاسیون اکسیداتیوهاي کدشده آنزیم -8شکل 

Figure 8- Common cocklebur transcriptome differentially expressed encoded enzymes involved in  
oxidative phosphotylation 
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تجمــع آن در بــذر لیـزین اســیدآمینه ضـروري اســت کـه    
غلات اندك است زیرا این اسیدآمینه به جاي تجمع در بـذر،  

. (Arruda et al. 2000)شـود  از مسیر ساکاروپین تخریب مـی 
ــره ــري از     زنجی ــک س ــال ی ــه دنب ــان ب ــی در گیاه ــاي لیزین ه
شـوند. یکـی از   پی تبدیل بـه کـارنیتین مـی   درهاي پی واکنش
- N- لیــزینهــا، هیســتونهــاي درگیــر در ایــن واکــنشآنــزیم

) است. توالی رونوشت مربـوط  EC: 2.1.1.43ترانسفراز ( متیل
رون به این آنزیم در این آزمایش با بیان متفاوت بین دو بـذر د 

یک میوه گیاه توق خاردار مشاهده شد. بر اسـاس آنـالیز بیـان    
هاي دو بذر، بیان کمتر ژن مربوط به این آنـزیم در  متفاوت ژن

ــزرگ  ــذر ب ــتون   ب ــزیم هیس ــد. آن ــاهده ش ــر مش ــزینت - N- لی
ترانسفراز در سه مرحلـه متـوالی بـر زنجیـره لیزینـی تـاثیر        متیل

افزایـد.  جیره مـی گذاشته و در هر مرحله یک گروه متیل به زن
هاي مراحـل بعـد، در پایـان کـارنیتین تشـکیل      پس از واکنش

. بـا  )Bourdin, Adenier, and Perrin 2007( شـود مـی 
هـاي گیـاهی بسـیار    که محتـواي کـارنیتین در بافـت   وجود این

کـارنیتین از کـل   هاي حیوانی است و سهم آسیلکمتر از بافت
کمتر از حیوانات اسـت،  محتواي کارنیتین نیز در گیاهان بسیار 

ولی این ماده در متابولیسم اسیدهاي چرب گیاهی نقش مهمی 
در . (Bourdin, Adenier, and Perrin 2007) دارد

کـه ذخـایر لیپیـدي خـود را از      Arabidopsisهاي گیاهچه
اند، افزایش سطح کارنیتین نیز مشاهده شده است دست داده

که احتمال ارتبـاط میـان کـارنیتین و متابولیسـم لیپیـدها را      
 .(Bourdin, Adenier, and Perrin 2007)دهد افزایش می
هـاي  رسد که کاهش مشاهده شـده در رونوشـت  به نظر می

ترانسفراز، عاملی در متیل-N-لیزینمربوط به آنزیم هیستون
کاهش سنتز کارنیتین بوده و در مجموع ذخایر لیپیـدي در  

تــر درون میــوه تــوق، بــیش از بــذر کــوچکتر بــذر بــزرگ
هاي  باشد. از سوي دیگر با توجه به افزایش فعالیت آنزیم می

د که منبع رس کربن، به نظر میدرگیر در متابولیسم هیدرات
تر، در هاي بذر بزرگ اصلی براي تامین انرژي جهت فعالیت

  هاي درون بذر.ها باشد و نه چربیدوره نمو، کربوهیدرات
ترهالوز یکـی از قنـدهایی اسـت کـه عـلاوه بـر نقـش        

رسـان در ترارسـانی سـیگنال نیـز     متابولیک، به عنـوان پیـام  

. (Ponnu, Wahl, and Schmid 2011)کنـد  فعالیـت مـی  
گیرد. در مرحله اول سنتز ترهالوز در دو مرحله صورت می

شــود و محصــول ) تشــکیل مــیT6Pفســفات (-6-ترهــالوز
کننـده مرحلـه   مرحله دوم، قند ترهالوز است. آنزیم کاتالیز

  فســــفات فســــفاتاز -6-دوم ســــنتز ترهــــالوز، ترهــــالوز
)EC: 3.1.3.12) (TPP    است. بـر اسـاس آنـالیز (KEGG ،

ــه  ــوط ب در مســیر متابولیســم نشاســته و  TPPرونوشــت مرب
ساکارز یافت شـد و نتـایج بـه دسـت آمـده از آنـالیز بیـان        

هاي مربـوط بـه ایـن    نیز کاهش سطح رونوشت افتراقی ژن
در بذر بزرگ درون میوه توق خاردار در مقایسـه   آنزیم را

با بذر کوچک نشان داد. بر اساس نتـایج تحقیقـات انجـام    
ــاه   T6Pشــده، تنظــیم ســطح  ــراي نمــو طبیعــی جنــین گی ب

فسـفات  -6-هاي ترهالوزیافتهضروري است و جنین جهش
است،  T6P) که مسئول کاتالیز واکنش تولید TPSسینتاز (

هـا  مانده، چرخه سـلولی ایـن جنـین   در مرحله اژدري باقی 
هـاي  تري نسبت به جنینمختل شده و دیواره سلولی نازك
بـر سـایر مراحـل     TPS، عادي دارند. علاوه بـر نمـو جنـین   

هـاي  یافتـه بـر جهـش   TPSنموي نیز تاثیر دارد. القاي بیـان  
زنـی، کــاهش  حـذف ایـن آنـزیم، سـبب تـاخیر در جوانـه      

و کوتاه ماندن گیاه شـد  سرعت نمو، اختلال در رشد ریشه 
(Ponnu, Wahl, and Schmid 2011) . گزارش شده است

و  ABAممکن است از طریـق مکانیسـمی کـه بـا      T6Pکه 
متابولیسم قندها درگیر است بلوغ جنین و رشـد رویشـی را   

سـایر   .(Ponnu, Wahl, and Schmid 2011)تنظـیم کنـد   
ــاي مشــاهده شــده در مســیر متابولیســم نشاســته و  رونوشــت ه

 EC: 2.4.1.34 (1,3-beta-glucan synthaseسـاکارز شـامل (  
 alpha-glucan branching enzyme (EC: 2.4.1.18)-1,4و 

 بودند.

  آلانین، تیروزین و تریپتوفانمسیر بیوسنتز فنیل
آلانــین، تیــروزین و هــاي آروماتیــک فنیــلاســیدآمینه

هاي مختلف، داراي اهمیت هسـتند. ایـن   تریپتوفان از جنبه
ها عـلاوه بـر اینکـه در متابولیسـم گیـاهی داراي      اسیدآمینه

هـاي ضـروري در   نقش مرکزي هستند، به عنوان اسیدآمینه
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هـا نیـز محسـوب    ايمعـده رژیم غذایی انسان و سـایر تـک  
هـا در صـنعت نیـز بـراي سـاخت      ایـن اسـیدآمینه   شوند. می

کـالري آسـپارتام،   کننده کمترکیبات مختلف مانند شیرین
نفرین و بسیاري ترکیبات دیگر داروهایی مانند دوپامین، اپی

. مسیر (Tzin and Gad 2010) گیرندمورد استفاده قرار می
 ها در گیاهان، مسیر اسید شیکیمیکبیوسنتز این اسیدآمینه

اسـید  هاي آروماتیک سنتز شـده از مسـیر   است. اسیدآمینه
ها، به عنوان ر سنتز پروتیینشیکیمیک علاوه بر مشارکت د

هاي گیاهی مانند اکسین و اسید ساز برخی از هورمونپیش

هـاي ثانویـه   بوده و در سنتز برخی از متابولیـت  سالیسیلیک
ــف و ارزش   ــاي مختلـ ــا عملکردهـ ــک بـ ــاي آروماتیـ هـ

. (Vogt 2010)بیوتکنولوژیـک متفـاوت نیـز نقـش دارنـد      
هاي به دست آمده از آزمـایش حاضـر،   داده KEGGآنالیز 

 هـاي کویینات/شـیکیمات دهیـدروژناز   بیان متفاوت آنـزیم 
)EC: 1.1.1.282) شیکیمات دهیدروژناز ،(EC: 1.1.1.25 ،(
آرگونات  )،EC: 4.2.1.10دهیدروکویینات دهیدراتاز (-3

  فنـــات دهیـــدراتاز  ) و پـــريEC: 4.2.1.91دهیـــدراتاز (
)EC: 4.2.1.51 9) میان دو بذر را نشان داد (شکل.(  

 
  آلانین، تیروزین و تریپتوفاندر مسیر بیوسنتز فنیلهاي کدشده با بیان متفاوت در ترانسکریپتوم بذرهاي توق آنزیم -9شکل

Figure9- Common cocklebur transcriptome differentially expressed encoded enzymes involved in 
phenylalanine, tyrosine and tryptophan 
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آنزیم کویینات/شیکیمات دهیدروژناز، آنزیمـی اسـت   
کویینات و هم از شیکیمات به عنوان سوبسترا -Lکه هم از 

و هم از  +NADکند. همچنین این آنزیم هم از استفاده می
NADP+ کند و از این نظـر بـا   به عنوان گیرنده استفاده می

) تفـاوت دارد. در  EC: 1.1.1.25شـیکیمات دهیـدروژناز (  
ــوان      ــه عن ــیکیمات ب ــا ش ــات ی ــتفاده از کویین ــورت اس ص

دهیدروکویینات -3سوبسترا، محصول نهایی نیز به ترتیب، 
دهیدروشیکیمات خواهد بود. از سـوي دیگـر آنـزیم    -3یا 

دهیدروژناز فقط از شیکیمات به عنـوان سوبسـترا   شیکیمات
ــه عنـــوان گیرنـــده اســـتفاده مـــی +NADPو  ــد. بـ -3کنـ

دهیـدروکویینات  -3دهیدروکویینات دهیدراتاز نیز تبـدیل  
یمات بـا جداسـازي یـک ملکـول آب را     دهیدروشیک-3به 

پیـرووات  فنات به فنیـل کند. واکنش تبدیل پريکاتالیز می
فنـات  اکسیدکربن نیـز توسـط پـري   با آزادسازي آب و دي

شود. آرگونات دهیدراتاز نیز کاتـالیز  دهیدراتاز کاتالیز می
L- آرگونات بهL-دهد.آلانین را انجام میفنیل 

-پیـرووات، عــلاوه بـر آنــزیم دي  در مسـیر متابولیســم  

ــدروژناز ( ــورد EC: 1.8.1.4هیــدرولیپویل دهی ) کــه در م
فعالیت آن توضـیح داده شـد، آنـزیم فسـفوانول پیـرووات      

نیز مشـاهده شـد.    PEPC) یا EC: 4.1.1.31کربوکسیلاز (
ــت  ــنش بازگشـ ــده واکـ ــزیم کاتالیزکننـ ــن آنـ ــذیر ایـ ناپـ

ر حضـور  ) دPEPپیـرووات ( بتاکربوکسیلاسیون فسـفوانول 
HCO3

ــز   +Mg2و  - ــنش نیـ ــن واکـ ــول ایـ ــت و محصـ اسـ
ــتات ( ــی ( OAAاگزالواسـ ــفات غیرآلـ ــت Pi) و فسـ   ) اسـ

(Izui et al. 2004) .PEPC   در تمـــام موجـــودات
ــان آونـــدي، جلبـــک  ــامل گیاهـ ــنتزکننده، شـ ــا، فتوسـ هـ

ــاکتري  ــیانوباکترها و ب ــین    س ــنتزکننده و همچن ــاي فتوس ه
هاي غیرفتوسنتزکننده و پروتوزوآ گسـترده هسـتند   باکتري

(Izui et al. 2004)هان آونـدي، واکـنش کاتـالیز    . در گیا
ــط   ــده توس ــربن در     PEPCش ــدایی ک ــت ابت مرحلــه تثبی

ــت  CAMو  C4متابولیســم  ــب باف ــر اســت. در اغل ــاي غی ه
ــرگ ــنتزي و در ب ــان فتوس ــاي گیاه ــه C3ه ــرد اولی ، عملک

PEPC اســت و مــواد میــانی در  1بــه صــورت آناپلروتیــک
                                                        
1 anaplerotic 

کند. این آنزیم در فراهمی مالات را تامین می TCAچرخه 
هـاي ریشـه   هاي محافظ روزنه و گرهمورد نیاز جهت سلول

. (Vidal and Chollet 1997)ها نیز نقش مهمی دارد لگوم
توسـط یـک    PEPCهاي بسیار گسترده، در برابر این نقش

ــی کوچــک کــد مــی  ــز در خــانواده ژن ــان آن نی شــود و بی
ــت ــی     بافـ ــورت مـ ــاهی صـ ــاي مختلـــف گیـ ــهـ   رد گیـ

(Gehrig, Heute, and Kluge 2001)  مشاهده این آنـزیم .
در مسیر متابولیسم متان در آزمایش حاضر نیـز تاییدکننـده   
نقـش مهـم ایــن آنـزیم در مســیرهاي مختلـف بیولوژیــک     

  است.
هاي دیگر یافـت شـده در مسـیرهاي بیولوژیـک     زیمآن

ــامل   ــاردار شـ ــوق خـ ــل -4بـــذرهاي تـ ــفاتاز نیتروفنیـ   فسـ
)EC: 3.1.3.41 در مسیر تخریب آمینوبنزووات، آکونیتاز (

اکسیلات ) در مسیر متابولیسم گلیEC: 4.2.1.3هیدراتاز (
  کربوکســیلات، نوکلئوتیــد تریوزفســفات فســفاتاز    و دي

)EC: 3.6.1.15مسـیر متابولیسـم تیـامین، نیکوتینــات     ) در
-) و نیکوتینـات EC: 6.3.4.21فسـفوریبوزیل ترانسـفراز (  

ــد دي ــفوریلاز (نوکلئوتیـ ــیر EC: 2.4.2.19فسـ ) در مسـ
متابولیسم نیکوتینات و نیکوتینامید، استریکتوزیدین سینتاز 

)EC: 4.3.3.2  در مسیر بیوسنتز ایندول آلکالوید، لوسـین (
tRNA ) لیگازEC: 6.1.1.4  در بیوسنتز مسیر آمینوآسـیل (
tRNA  ) ــتراز ) در مســیر EC: 3.1.1.1و کربوکســیل اس

 هاست.متابولیسم دارو و سایر آنزیم

تحقیق حاضر گام نخست در آنالیز ترانسـکریپتوم بـذر   
Xanthium strumarium L.     اسـت. آنـالیز ترانسـکریپتوم

ه فرد آن هاي منحصر ببذر این گیاه، نه تنها به دلیل ویژگی
در زمینه خواب بذر بلکه به دلیل اهمیت بسـیار بـالاي ایـن    
گیاه در تولید داروهاي گیاهی بسیار ضروري است. بـذر و  

ــت  ــوق خــاردار داراي متابولی ــه رویشــی ت ــه بدن ــاي ثانوی ه
هـا،  متنوعی شامل ترکیبـات فنلـی، فلاونوییـدها، سـاپونین    

ریپتوم بذر گلیکوزیدها و آلکالوییدها است و آنالیز ترانسک
ــایی ســازوکارهاي      ــروري در جهــت شناس ــامی ض آن گ
ــایج     ــت. نت ــات اس ــن ترکیب ــد ای ــر در تولی ــولی درگی   ملک
ــرم    ــا اســتفاده از پلتف ــق حاضــر ب ــده از تحقی ــه دســت آم ب
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illumine HiSeq    هـا و  اطلاعـات ارزشـمندي از رونوشـت
هـاي دخیـل در فراینـدها، عملکردهـا و مسـیرهاي      پروتیین

تواننـد در زمینـه   ختیار ما قرار داده که میمتابولیک را در ا
پایه و شناسایی سازوکارهاي درگیر در تولید داروهاي گیاه

خواب بذر در تحقیقات بعدي استفاده قرار شوند. با توجـه  
به فقدان تحقیقات در زمینه آنـالیز ترانسـکریپتوم در مـورد    

بذر گیاهان وحشی به طور اعم و در مورد توق خـاردار بـه   
هـاي زیـادي را معرفـی    اخص، این تحقیـق رونوشـت  طور 

توانند در تحقیقات آتی جهت شناسایی کرده است که می
مسیرهاي بیولوژیک مربوط بـه نمـو بـذر، تولیـد داروهـا و      

 شناسایی خواب بذر مورد استفاده قرار گیرند.
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