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 چکیده     

 یطیمح یهابا تحمل بالا نسبت به تنش چند منظوره معتدله یمحصول دانه روغن کی (Carthamus tinctorius)گلرنگ      

 ییاز ارزش بالا ،رنگ خوراکی و هم چنین (اسید کیاولئ و کینولئی)ل تیفیباک روغنداشتن  لیاست که به دل یو شور یمانند خشک

ایفای  محیطیبا شرایط  انتوانند برای سازگاری گیاهها میتحقیقات اخیر در گیاهان نشان داده که میکروپروتئین .برخورداراست

ولی تاکنون نقش  باشدیت بالایی برخوردار مینقش کنند. از جمله شرایط تنشی مهم تنش خشکی است که در گیاه گلرنگ از اهم

ها به منظور  مطالعه نقش کلیدی میکروپروتئیناین تحقیق  در پاسخ به تنش خشکی در این گیاه بررسی نشده است. هامیکروپروتئین

 شرایطزمان واقعی )آر در سیهای کاندیدا از روش پیبرای بررسی بیان ژن در شرایط تنش خشکی انجام شد. در تنظیم بیان ژن،

های میکروپروتئین بالقوه به همراه پروتئین ۵۲ دتعدا  MipFinderبر اساس الگوریتم  .( استفاده شدآبیاری کامل و تنش خشکی

دار بیان نسبی در شرایط میکروپروتئین  دارای تغییر معنی ۵ها شناسایی شد. بررسی بیان نسبی ژن نشان داد که هدف متناظر با آن

ها کمک خواهد روتئینتنش خشکی بودند. نتایج این مطالعه به درک ما از چگونگی پاسخ به تنش خشکی در گلرنگ به کمک میکروپ

 کرد.

 

 ، گلرنگ تنش خشکی ، کلمات کلیدی: میکروپروتئین

 

 قدمهم      
 

 یرا برا یخاص یسازگار یهاسمیمکان اهانیاست. گ یکشاورز یمشکلات در سطح جهان برا نیتر یاز جد یکی یخشکتنش       

 یهاگنالیادراک و انتقال س ،یدر سطح مولکول تنشمهم در پاسخ به  دادیرو کی انددهدا توسعهو زنده ماندن  یپاسخ به تنش خشک



 
 
 

 

صفت  کی یتحمل به خشک .شودیم تنشدهنده به پاسخ یهااست که منجر به فعال شدن ژن دهندهگنالیس یاجزا قیاز طر تنش

 نیعملکرد ا توانیم ،یعملکرد کیژنوم کردید. با ظهور روباشیاز ژن ها م یادهیچیمشارکت مجموعه پ مستلزماست که  یچند ژن

با  اهژن نیا .شده است ییشناسا یاهیگ یاز گونه ها یعیوس فیدر ط یخشک پاسخ به یهااز ژن یادیها را درک کرد. تعداد زژن

ها در از سلول کنند،یکنترل م یرا در پاسخ به تنش خشک گنالیکه انتقال س ییهاژن میمهم و تنظ یکیمتابول یهانیپروتئ دیتول

باعث کاهش ارتفاع بوته، شاخص سطح برگ، وزن هزار دانه، عملکرد دانه،  یتنش خشک. [1]کنندیبرابر کمبود آب محافظت م

 .[2]شود یم کینولئیل دیو اس کیتیپالم دیاس ریروغن، عملکرد روغن، مقاد ی، محتواSPADشاخص برداشت،  ،یکیولوژیعملکرد ب

   پروتئین هستند. -کنش پروتئینمین برای برهماکیلو دالتونی با یک د 20تا  5پروتئین های کوچک  (miPsها )میکروپروتئین
 

 متن        

رسد که ها تعامل دارند مرتبط باشند. به نظر میهایی که با آنها از نظر تکاملی با پروتئینشود که میکروپروتئینبینی میپیش      

 ریمس کیدر  .[3]اندمینی بزرگ به وجود آمدهاهای چند دهای کدکننده پروتئینها در ژنتکرارها و حذفها پس از میکروپروتئین

ها به دو نوع میکروپروتئین. [4]ها در سطح پس از ترجمه نقش دارندنیپروتئ تیفعال قیدق میدر تنظ  miPs ،یمعمول نگیگنالیس

cis-miPs  وtrans-miPs شوند.بندی میطبقه Cis-miPهای ها از ایزوفرمmRNA  شوند. کدگذاری میمتفاوت  پیرایشدر اثر

Trans-miPمطالعات نشان داده است که [5].اند ن در این فرآیند پدید آمدهمیاها در اثر دو برابر شدگی ژنی و حذف یک د

وه بر این، نشان داده شده است که . علا[6]ندرشده گیاهی نقش تنظیمی در عمل فاکتورهای رونویسی داهای شناختهمیکروپروتئین

بیان تنظیم کرد. ژن سرکوب کننده بیش هپروتئین مربوط-پروتئین کنشبرهممین ابیان دبیشعوامل رونویسی را می توان با 

CONSTANS1 ،AGAMOUS و ،LATE Elongated Hypocotyl  و  آرابیدوپسیسدرBrachypodium 

distachyon [7]طه آنها به طور منفی تنظیم کردپروتئین مربو-پروتئین کنشبرهمهای مینابیان درا می توان با بیش .

های پروتئینی کمپلکس ایجاد اختلال در تشکیلامینی بزرگتر از طریق های چند دتوانند به تنظیم عمل پروتئینها میمیکروپروتئین

، استقدرتمند و به سرعت در حال تکامل تنها چند سالی است که در دسترس  فناورییک به عنوان  RNA-seqاگرچه  .[8]بپردازند

در گلرنگ جهت تجزیه و تحلیل بیان ژن و برای . [9]کنددر حال حاضر کمک قابل توجهی به درک ما از بیان و تنظیم ژنوم می

اگر توالی ژنوم برای ارگانیسم مورد مطالعه در دسترس باشد، باید بتوان رونوشت ها را با . رونویسی از این فناوری استفاده می شود

می تواند به تنهایی برای پروفایل رونویسی یا در ترکیب با RNA-seq  .خوانده شده بر روی ژنوم شناسایی کرد RNA-seqنگاشت 

هنگامی که یک ژنوم مرجع در دسترس است،  .ن استفاده شودهای ژنومیک عملکردی برای افزایش تجزیه و تحلیل بیان ژسایر روش

ها شود تا استنباط کند که کدام رونوشتها بر روی ژنوم مرجع یا رونوشت میمعمولاً شامل نگاشت قرائت RNA-seqتجزیه و تحلیل 

مختلف از جمله تنش خشکی نقش مهمی در پاسخ های فیزیولوژیکی و بیوشیمیایی به تنش های MicroRNA .[10]شوندبیان می

 یکننده ها میگذارد. تنظ یم ریتأث اهانیژن بر رشد و نمو گ انیب یبر الگوها ریبا تأث یطیمح یهاتنشدر گیاه گلرنگ ایفا می کنند.

ها:  miRNAها ) MicroRNAها.  microRNAو  (TFs) یسیرونو یکنند، از جمله فاکتورها یژن را کنترل م انیمختلف ب

شوند و نقش  یم یکدگذار II (RNP-II) مرازیپل RNAشده توسط  یسیرونو miRNA یطول( توسط ژن ها دینوکلئوت 21~

ها  miRNAهدف  ینشان داد که ژن ها (GOژن ) یشناس یهست لیو تحل هیدارند. تجز اهیگ یولوژیزیدر رشد و ف یدیکل یها

 miP خانواده نیاول .[11]هستند NACدامنه  یحاو یها نیپروتئ نیو همچن HD-ZIPو  AP2/ERFمانند  ییها TFاغلب 

 قیکه از طر یا دامنه است نیلوس پیز یدارا. بودند LITTLE ZIPPER (ZPR) یها نیاز خانواده پروتئ اهانیگه درگزارش شد

کرد  دییتا انیب لیو تحل هیتجز .  ]4[دکن یم میرا تنظ نیلوس پیز یمواد حاو ریکند و به صورت پس از ترجمه سا یآن تعامل م

، miR156 یافتراق انیب .[11]کنند فایا تنشدر مقاوم نگه داشتن گلرنگ در برابر  یاتیح یتوانند نقش یها م miRNAکه 



 
 
 

 

miR162 ،miR164 ،miR166 ،miR172 ،miR398  وmiR408 ژن ها  نی. اکندیم میهدف مربوطه را تنظ یهاژن انیب

از  ی. برخدشو یم یستیرزیغ یبه تنش ها ییایمیوشیو ب یکیولوژیزیف یکنند که منجر به پاسخ ها یرا فعال م ریمس نیچند

miRNA با توجه به کشف   .[11] شدند یم میتنظ یستیرزیغ یحفاظت شده توسط تنش ها یهاmicroRNA ( هاmiRNA 

 یبه تنش ها اهیدر رشد گلرنگ و بازخورد گ یها نقش مهم نیاست که ا ریامکان پذ ر،یاخ یها( و شناخت عملکرد آنها در سال ها

دارند.  nt 25-21در حدود  یهستند و طول ncRNA دیجد یها شامل مولکول ها MiRNA داشته باشند. یستیرزیو غ یستیز

 قیهدف از طر یها mRNAسرکوب  ایمهار ترجمه ژن  قیاز طر یسیاز ژن ها را در سطح پس از رونو یگسترده ا فیط انیآنها ب

شده و رابطه متقابل  ینیب شیپ یها miRNA دییتا یبرا.کنند  یم میتنظ یهدف خود به طور منف یها mRNAجفت شدن با 

به  qRT-PCRو  SL RT-PCRها،  miRNA انیب یالگو لیو تحل هیتجز نیهدف آنها، و همچن یها و ژن ها miRNA نیب

 miRNAاند که هفت نشان داده ریاخ یهاگزارش.و هفت ژن هدف انجام شد miRNAهفت  انینشان دادن سطح ب یبرا بیترت

 اهیگ یهادر پاسخ ینقش مهم(  miR408، و miR156 ،miR162 ،miR164 ،miR166 ،miR172 ،miR398ذکر شده )

 یم انیب یطیمح یها تنشاز اندام ها و در پاسخ به  یها تنها در برخ miRNAدر واقع،  .دارند یستیرزیو غ یستیز یهابه تنش

اند. جالب توجه است، ما ها در گلرنگ نشان دادهرا در پاسخ به تنش یمتفاوت انیب یالگوها miR398 خانوادهبه عنوان مثال.ندشو

 یهمبستگ با ژن هدف آنها نیو همچن افتیو برگ کاهش  شهیدر هر دو اندام ر یپس از درمان خشک miR398 که سطح میافتیدر

گرفت ، در سطح  جهیتوان نت ی. مشودیم تیهدا miRNA نیکه توسط ا استبه بافت خاص  یدهنده پاسخدارد که نشان یمنف

نقش  تهایاز متابول یاریبس  .[11]کند فایا یمقاومت به خشک یمیتنظ یدر شبکه ها یتواند نقش مهم یم miR398 ،یمولکول

توجه کنند. و  یبه تنش خشک اهیگ یکیبه پاسخ متابول یشتریب قانکنند که باعث شده است محق یم فایدر تحمل تنش ا یمهم

مختلف  یرهایها و مساز تعامل ژن شهیهم رایژن واحد بودند ز کینسبت به  یبهبود تحمل به خشک یبرا یهدف بهتر هاتیمتابول

 یکیولوژیروش ب کی کیو متابولوم پتومیرو، ترانسکر نیا زا . شدیم تنشدر پاسخ به  کیستمیاثر س کیکه منجر به  شدیم یناش

و  نییپا یتحمل به نمک، دما ،یمانند مقاومت به خشک دهیچیپ یها یژگیو حیتوض یقدرتمند برا یبودند که ابزار کیستماتیس

تحمل  یهاسمیکنند. مکان یآب کمک م تنشتحمل در برابر  شیمختلف به افزا یرهایاز ژن ها و مس یاریبالا بود. بس یتنش دما

 یهاسمیمکان ریسا ک،یزیآبس دیاس وسنتزیمنجر به بسته شدن روزنه، ب گنالیانتقال س یرهایمس ،یاسمز میعمدتاً شامل تنظ تنش

. [12] مختلف مرتبط با تحمل بود یعملکرد یهاژن یسیونوپس از ر میو تنظ یسیمختلف، و رونو یهارسانامیپ یتحمل با واسطه

 Realژن بیان شده در گلرنگ  4از برگ گلرنگ در مرحله پنجه دهی و سپس طراحی و سنتز پرایمر برای  RNAپس از استخراج 

Time PCR .انجام شد که این  فناوری تغییرات بیان ژن را بررسی  می کند  
 

 هامواد و روش      

انجام شد. در  گلرنگ یهانیدر مقابل همه پروتئ MipFiderبا الگوریتم  یبر همولوژ یها با روش مبتننیکروپروتئیم ییشناسا      

بالقوه با فرمول  یدایکاند یهانیکروپروتئیهدف و م یهانیپروتئبر اساس همولوژی  هاپس از تهیه لیست میکروپروتئیناین روش 

برای بررسی بیان ژن های کدکننده میکروپروتیین ها و پروتئین های هدف آنها از داده های  .[13]ی  انتخاب شدندازدهیامت

RNAseq  گیاه گلرنگ تحت شرایط تنش و بدون تنش )که قبلا در تیم تحقیقاتی ما تولید شده بود( استفاده شد. خوانش های

سازی با س از نرمالهای مکانیابی شده پترانسکریپت رشروی ژنوم رفرنس مکانیابی شد و داده های شما Hisat2با برنامه کوتاه 

ی شناسایی تحت تنش خشک( DEGs)  یافتراق انیبا ب یها نآنالیز شد و در نهایت ژ R در برنامه limmaو  edgeR یهاجیکپ

 شد. 



 
 
 

 

 نتایج و بحث      

بالقوه تارگت  37031واولیه میکروپروتئین  6902، تعداد در گلرنگ mipfinderبر اساس روش مبتنی برهمولوژی با الگوریتم       

ها را با روش ژنسپس بیان این میکروپروتئین بالقوه شناسایی شد.  ۵۲طبق الگوریتم یاد شده تعداد  .قرار گرفتندبررسی  مورد

RNAseq  .و  ۲ (.۱فتراقی بودند )جدول ا بیانمتناظر با آنها دارای تارگت  ۵و میکروپروتئین  ۵نتایج نشان داد که بررسی کردیم

ی متناظر با آنها لزوما دارای تارگت هامیکروپروتئین به ترتیب دارای بیان نسبی افزایشی و کاهشی بودند. این در حالی است که  ۳

 و  CtAH02T0200000های دارای افزایش بیان عبارت بودند از . میکروپروتئین(۱شکل   بیان مشابهی نبودند

CtAH10T0004100  به ترتیب کد کننده(Cellulose-synthase-like C6  وlipid transfer protein 4 و )

و  CtAH09T0247200و  CtAH12T0125100دارای کاهش بیان عبارت بودند از های میکروپروتئین

CtAH09T0207900  به ترتیب کد کننده(cytochrome P450  وphotosystem I subunit E-2  وYippee family 

putative zinc-binding protein.) 

 

 

 ها.های هدف متناظر با آنهای و پروتئینمیکروپروتئین -۱جدول 

MIP Description 

Expression 

type Target Description 

Expression 

type 

CtAH02T0200000.1 

Cellulose-

synthase-like C6 

Up 

CtAH02T0199700.1 

plant U-box 

9 
 

Up 

CtAH12T0125100.1 

cytochrome P450 

family protein 

Down 

CtAH05T0028600.1 NA 

Up 

CtAH09T0247200.1 

photosystem I 

subunit E-2 

Down 

CtAH08T0295400.1 

photosystem I 

reaction center 

subunit IV 

Down 

CtAH10T0004100.1 

lipid transfer 

protein 4 

Up 

CtAH10T0138500.1 

lipid transfer 

protein 4 

Unchanged 

CtAH09T0207900.1 

Yippee family 

putative zinc-

binding protein 

Down 

CtAH09T0208000.1 

Yippee family 

putative zinc-

binding protein 

Unchanged 

 



 
 
 

 

 

های متناظر با تارگت ها ونمودار حرارتی )هیت مپ( که بیانگر الگوی بیانی ژنهای رمزکننده میکروپروتئین -۱شکل 
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Identification of drought stress-responsive microproteins in safflower 

 

Abstract 

Safflower (Carthamus tinctorius) is a moderate multi-purpose oilseed product with high tolerance 

to environmental stresses such as drought and salinity, which is of high value due to its high-

quality oil (linoleic and oleic acid) and food coloring. Recent research in plants has shown that 

microproteins can play a role in adapting plants to environmental conditions. One of the important 

stress conditions is drought stress, which is of great importance in safflower plant, but the role of 

microproteins in response to drought stress in this plant has not been investigated yet. This research 

was conducted in order to study the key role of microproteins in the regulation of gene expression 

under drought stress conditions. Real-time PCR (full irrigation and drought stress conditions) was 

used to investigate the expression of Candida genes. Based on the MipFinder algorithm, 52 

potential microproteins were identified along with their corresponding target proteins. Analysis of 

relative gene expression showed that 5 microproteins had a significant change in relative 

expression under drought stress conditions. The results of this study will contribute to our 

understanding of how to respond to drought stress in safflower with the help of microproteins. 
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