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Extended abstract 

Introduction

Gall oak (Quercus infectoria) is one of the extraordinary tree species with functional medicinal properties within 
the oak family. Various studies have confirmed the presence of numerous secondary metabolites with therapeutic 
properties in this plant. Despite the significance of gall oak, its genetic structure remains elusive. Therefore, 
unraveling the genetic structure of gall ok may provide valuable insights into its potential applications across 
diverse industries. MicroRNAs emerge as pivotal genetic elements implicated in the biosynthesis of crucial 
metabolites across a wide range of different plant species. Despite the significant role of miRNAs in plants, as of 
yet, no miRNAs have been reported in Q. infectoria. To this end, in the present study, after assembling the 
transcriptome of Q. infectoria, conserved microRNAs were identified. 

Materials and methods 

During the summer season, leaf and root samples of Q. infectoria were collected from trees in the Shineh region, 
and 2-year-old seedlings were grown from mature oaks in Khorramabad (Lorestan Province, Iran). Collected 
samples were immediately frozen in liquid nitrogen, transferred to the laboratory, and stored at -80° C. Total RNA 
was extracted from roots and leaves using the Djami-Tchatchou method. After sequencing by the Illumina HiSeq 
2500 platform and checking the quality of all the generated reads, the adapter sequences were removed, and the 
high-quality reads were assembled using Trinity package with default settings. To identify miRNAs and their 
target genes, all plant miRNAs sequences were downloaded from the miRbase database. The BLASTn algorithm 
was employed to identify the highest similarity between unigenes and mature plant miRNAs. Furthermore, 
BLASTx was used to search against the non-redundant proteins (NR) database to remove protein-coding unigenes. 
The investigation of miRNA second-structure prediction involved assessing the similarity between potential 
unigenes and mature miRNA sequences using the mfold web tool. Identification of miRNA target genes and gene 
ontology (GO) was performed using the psRNAtarget web-tool and OmicsBox software, respectively.  
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Results and discussion 

In total, 276,852,255 clean reads of high quality were obtained from leaf and root samples. After assembling the 
transcriptome and removing redundant sequences, 89,335 unigenes were generated with an average length of 
1043.27 bp. miRNA precursors from non-protein-coding unigenes were selected. Finally, following a range of 
strict filtering criteria, four miRNAs belonging to conserved miRNAs families were identified, including qin-
miR156, qin-miR399, qin-miR160, and qin-miR172. We also identified a total of 521 target genes for these 
miRNAs. KEGG pathway analysis showed the unigene targets were classified in the citrate cycle (TCA cycle) 
pathway. Examining miRNA target genes in Q. infectoria and analyzing their interaction network, finally led to 
the identification of three hub genes. Identified miRNA target genes were associated with the biosynthesis of 
various enzyme groups, suggesting that most of miRNAs regulating hydrolases, transferases, and oxidoreductases. 
MiRNAs play a pivotal role in the production and accumulation of secondary metabolites by targeting genes 
encoding enzymes involved in their biosynthesis. In plants, miRNAs regulate genes associated with biotic and 
abiotic stresses. Q. infectoria leaves contain tannins, quercetin, and catechin are the phenolic compounds. Various 
enzymes, including oxidoreductases, ligases, and transferases, are involved in the biosynthesis of these 
compounds. The results of this study showed that numerous miRNAs, including miR160, miR172, and miR156, 
exert influence on the expression of genes involved in the biosynthesis of Q. infectoria compounds. There seem 
to be significant correlation between the activity of such miRNAs and their target genes involved in the 
biosynthesis Q. infectoria compounds. 

Conclusions 

Gall oak is an endangered and rare three species with important medicinal properties within the oak family. 
Multiple individual studies have reported the presence of numerous secondary metabolites with therapeutic 
activities in gall oak. Despite the significance of gall oak, its genetic structure remains elusive, limiting our 
comprehensive understanding of its potential applications. Understanding the genetic structure of gall oak may 
shed light into its potential applications across various industries. In this study, the gall oak transcriptome was used 
to identify conserved microRNAs. Using bioinformatics methods, the sequence of 4 conserved microRNAs 
including miR156, miR399, miR160, and miR172 was identified. This is the first report identifying microRNAs 
in gall oak. Further analysis was carried out to establish the relationship between the identified microRNAs and 
their target genes. Given the role of microRNAs in regulating transcription factors and their impact on genes 
involved in secondary metabolite biosynthesis, future breeding programs in Q. infectoria may benefit from the 
potential of such regulatory elements as a guide and key. 
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  چكيده 

مطالعات مختلف وجود    .بلوط است   خانواده   از كاربردي     هاي كمياب با خواص دارويي يكي از گونه   ) Quercus infectoria(   زا گال لوط  ب 

باقي مانده    مبهم   با وجود اهميت اين گياه، ساختار ژنتيكي آن   .اند كرده ييد  أ هاي ثانويه متعدد با خواص درماني را در اين درخت ت متابوليت 

. ريز  تواند بينش ارزشمندي در مورد كاربردهاي بالقوه آن در صنايع مختلف ارائه دهد شناخت ساختار ژنتيكي اين گياه مي   بنابراين   .است 

RNA رغم  علي  .دارند مؤثري هاي مختلف گياهي نقش هاي مهم در گونه تز متابوليت ترين عناصر ژنتيكي هستند كه در بيوسن يكي از مهم ها

بنابراين، در    .گزارش نشده است   Q. infectoriaدر    عضوي از اين عناصر تنظيمي كوچك ها در گياهان، تا به امروز هيچ  RNAريز  نقش مهم  

  .شده گرديد  محافظت هاي RNAريز اقدام به شناسايي ، Q. infectoria بياني پروفايل   بندي نوپديد يابي و سرهم توالي مطالعه حاضر، پس از 

  RNAاستخراج    براي   برداري شد. نه نمو آباد  خرم   در نهال هاي دوساله    شينه قلايي و   ه طق زا در من بلوط گال بدين منظور از برگ و ريشه درختان  

هاي  خوانش سنجي  و كيفيت  Illumina HiSeq 2500 با استفاده از پلتفرم   RNAيابي  پس از توالي   استفاده شد.   Djami-Tchatchouروش  كل از  

ريز    شناسايي   براي   بندي شدند. سرهم   Trinityافزاري  هاي با كيفيت بالا با استفاده از بسته نرم ايجاد شده، توالي آداپتورها حذف و خوانش 

RNA ريز    هاي توالي   تمام   ، ان ش هدف   هاي ژن   و   هاRNA   داده   پايگاه   از   گياهي  miRbase   الگوريتم   .شدند   دانلود  BLASTn   شناسايي   براي  

  داده پايگاه   جستجوي   براي   BLASTx  اين،   بر علاوه   .گرفت   قرار   استفاده   مورد   گياهي   بالغ   هاي RNAريز    و   ها ن ژ يوني   بين   شباهت   بالاترين 

  شباهت   ارزيابي   شامل   RNAريز    دوم   ساختار   بيني پيش   بررسي   .شد   استفاده   پروتئين   كدكننده   هاي ژن يوني   حذف   براي   تكراري   غير   هاي پروتئين 

  و   RNAريز    هدف   هاي   ژن   شناسايي   .صورت گرفت   mfold  وب   تحت ابزار   از   استفاده   با   بالغ   RNAريز    هاي توالي   و   بالقوه   هاي ژن   بين 

  ، پالايش دقيق و سختگيرانه پس از    .شد   انجام   OmicsBox  افزار نرم   و   psRNAtarget  وب   تحت   ابزار   از   استفاده   با   ترتيب به   ژن   شناسي هستي 

  qin-miR172  و   qin-miR156 ،  qin-miR399 ،  qin-miR160  جمله   از   شده، حفاظت   هاي RNA  ريز   هاي خانواده   به   متعلق   RNA  ريز   چهار 

  ريز   هدف   هاي   ژن   بررسي   .دارند   نقش   سيترات   چرخه   مسير   در   ژن   يوني   اهداف   كه   داد   نشان   KEGG  مسير   تحليل   و   تجزيه   .شدند   شناسايي 

RNA در   ا ه  Q. infectoria   ريز   هدف   ي ها ژن   .شد   منجر   هاب   ژن   سه   شناسايي   به   نهايت   در   ها، آن   كنشي برهم   شبكه   تحليل   و   تجزيه   و  

RNA ريز   اكثر   دهد مي   نشان   كه   بودند،   مرتبط   مختلف   آنزيمي   هاي گروه   بيوسنتز   با   شده   شناسايي   هاي  RNA و   ترانسفرازها   هيدرولازها،   ها  

  بيوسنتز   در   دخيل   هاي ژن   بر   ها آن  تأثير   و   رونويسي  بيان عوامل   تنظيم   در  ها RNA  ريز  نقش   به   توجه   ا ب   .كنند مي   تنظيم  را   اكسيدوردوكتازها 

.د ر ب   بهره   زا بلوط گال   بهنژادي   هاي برنامه در    كليد   و   راهنما   عنوان   به   تنظيمي   عناصر   چنين   پتانسيل   از توان  مي   ثانويه،   هاي بوليت متا 
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  مقدمه

  مناطق   از  درصد  چهل   حدود كه    زاگرس  هايجنگلدر  

مي  را  ايران  جنگلي ، ايراني  بلوطهاي  گونه  شود،شامل 

به خود اختصاص  پراكنش را بيشترين  زابلوط گال و لبناني

 Mir Drikvand and Samiei, 2020; Ahmadi et(اند  داده

al., 2018(  .ي  با نام علم زا  بلوط گالQuercus infectoria 

 Yusof and(  رانيا  يبوم  هايدرختچه  اياز درختان    يكي

Abdullah, 2020(  سخت    ي هاو برگي  تك جنس  يهاگل  با

ضخ  ,.Giron et al(  نورپسند  و  )Ahmad, 2016(  ميو 

از جنوب زاگرس  پراكنش آن در  بيشترين  كهاست    )2016

 ,.Askari et al(  شودمي  مشاهده  لرستان  استان  درجمله  

2020; Banc et al., 2023  .(عنوان يك گياه  به  زابلوط گال

از  يك، ياقتصادي درماني و ،يطيمحست يازنظر زبا ارزش، 

به دليل داشتن دامنه وسيعي از  است كه    يي هاگونه  نيمهمتر

شناخته    ييدارو  اهيعنوان گ هبخواص دارويي به طور سنتي  

استفاده قرار گرفته است   ;Kumar et al., 2021(  و مورد 

Mehrnia et al., 2013  .( هاي ثانويه فراوان وجود متابوليت

هاي اين گياه  ها در اندام تاننمانند    يفنول  باتيرك از جمله ت

هاي خويشاوندش ساير گونهها، اين گونه را از  ويژه گالبه

).  Tayel et al., 2018متمايز نموده است (نظر پزشكي  از  

اين گونه  را در    هيهاي ثانو ت ي وجود متابول  تعدديمطالعات م

نقش در  ها  آن   و  و    ي ، ضدقارچ ي كروب ي ضدم   ي ها ت ي فعال را 

 ,.Banc et al., 2023; Kaur et al(   است   تأييد نموده   ي ضدالتهاب 

2004; Tayel et al., 2018 .(   اين درخت هاي  در گذشته از گال  

رنگ به  و  منظور  سنگ  برروي  نقاشي  و  نقشه  تهيه  و  آميزي 

در  ها  آن   ها و افزايش استحكام آميزي نخ همچنين جهت رنگ 

 Askari et al., 2020; Banc(   ه است شد مي تهيه فرش استفاده  

et al., 2023 .(    در درمان    زا بلوط گال هاي  گال در طب سنتي

به التهاب هاي  بيماري  با  عنوان ماده ي و در داروسازي مدرن  اي 

ضد ديابت    و   خاصيت ضدباكتريايي، ضدقارچي، لارو كشي 

   ). Elham et al., 2020; Tayel et al., 2018(   شود استفاده مي 

گياهان   متفاوت،  محيطي  شرايط  از    ياگسترده  فيطدر 

اركانيكعنوان  بهرا    ه يثانو   يهات ي متابول از   سمي مكان  ي 

در    ياهي گ   يهاقرار گرفتن سلولكنند.  توليد مي خود  ي  دفاع

تنش و  ستيز  يهامعرض  آبشارها   ،يستي رزيغي    ي آغازگر 

منجر به    جهياست كه در نت)  Cascades reaction(   يواكنش

  ) Khare et al., 2020(  شوديم  اين تركيباتو تجمع    ديتول

و پاسخ    ياهيگ  يدفاع  ستمي در سكه علاوه بر نقش مهمي كه  

نيز   هاي گياهيدارند، در توسعه دارو  مختلف  يهابه تنش

دارند   فراواني  به .  )Loke et al., 2017(اهميت  توجه  با 

ط ب  يا گسترده  فيوجود  خواص  دارو  يكيولوژياز    يي و 

مس  ،ياهيگ   هيثانو   يهات ي متابول   ي وسنتزي ب  يرهايمطالعه 

. در بررسي  )Jeena et al., 2022(  دارد  يادي ز  ت ياهمها  آن 

ميشبكه مرجع  ژنوم  غياب  در  پيچيده  ژني  از  هاي  توان 

هاي  هاي حاصل از ترنسكريپتوم در جهت شناسايي ژنداده

در  مرتبط   درگير  تنظيمي  عناصر  بيوسنتزي  مسيرو  هاي 

    ).Vashisht et al., 2015( هاي ثانويه استفاده كرد متابوليت 

(RNAريز   مهمmicroRNA  ،miRNAها  از  يكي  ترين ) 

شبكه در  تنظيمي  ژن  عناصر  مسيرهاي  بيان  اغلب  در  ها 

  RNA  يهامولكول،  هاRNAروند. ريز  شمار ميزيستي به

با هدف قرار دادن اي هستند كه  كنندهكدر يغ  و   تك رشته

از   مختلفي  و  ها  mRNAانواع  كرده  كنترل  را  ژن  در  بيان 

 كنندي م  فايا  يسيرونو پس از  ي  مهم  يمينقش تنظ  اهانيگ 

)Hossain et al., 2022; Marcela et al., 2019  .(  ريز  اكثر

RNA  ي اهيگ   هيثانو   هاييت متابول  وسنتزي در بمؤثري  نقش  ها  

 يي بالا  لي پتانس  ،يمولكول  بهنژادي  يهاابزارعنوان  بهو    شتهدا

 Dengدر مطالعه دنگ و لو ( .)Zhang et al., 2022( دارند

and Lu, 2017  ريز سه  نقش   (RNA    شاملmiR828   و  

miR858  ريز    دوRNAپروپانوئيد   فنيل  بيوسنتز  تنظيم  در  ها  

مشخص   در برنج  گياهان مختلف مورد تأييد قرار گرفت.

  وسنتز ي بر ب   OsF3Hژنبا تنظيم بيان    miR396  شده است كه

تحقيقات در    ).Li et al., 2021(  گذارديم  ريتأث  هاديفلاونوئ

باريجه دارويي  كه   )Ferula gummosa(  گياه  داد  نشان 

miR2919 ،miR5251 ،miR838 ،miR5021  وmiR5658  

مس بود  هاترپن  وسنتزيب   ريبا  ازمرتبط  تعدادي  و    عوامل   ه 

مانند    ميتنظ  را  ATHB13و    SPL7  ،SPL11رونويسي 

دارويي    .)Marcela et al., 2019(  دكننمي گياه  در 

Podophyllum hexandrum   نيز مشخص شد كهmiR1438     و 
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miR1873 ن ي گن ي ل  وسنتز ي ب  ژه ي به و ي مختلف  ي ك ي متابول  ي ها ر ي مس  

طور  . به ) Hossain et al., 2022(   كنند ي م   م ي را تنظ   د ي و فلاونوئ 

در    ها RNAريز    يي شناسا   كلي،  اطلاعات ها  دارويي    گياهان 

هاي ژنومي،  كند تا علاوه بر توسعه داده ا فراهم مي ر   ي ارزشمند 

ند سنتز  خاص، مان   ند ي فرآ   ك ي مربوط به    م ي تنظ   بتوان مكانيسم 

هاي اصلي در  يكي از رويكرد   . كرد را درك    يك متابوليت ثانويه 

  درگير هاي مولكولي  تغييرات بيان و شناسايي مكانيسم   مطالعه 

يابي نسل جديد  هاي توالي در تنظيم بيان ژن استفاده از فناوري 

 )Next Generation Sequencing: NGS ( باشد  ) ميLiu et al., 

هاي  پلتفرم   ن ي مهمتر   ) از Seq-RNA(   RNAيابي  توالي .  ) 2015

ي مناسب  جايگزين عنوان  باشد كه به يد مي نسل جد   ي اب ي ي توال 

در موجودات مختلف    پروفايل بياني تهيه    ي سنتي ها روش   براي 

توان  مي   RNAيابي  هاي حاصل از توالي شود. از داده شناخته مي 

ريز   شناسايي  ترنسكريپتوم  RNAدر  در  شده  حفاظت  هاي 

 ;Ramezani et al., 2022; Sohrabi et al., 2020استفاده نمود ( 

Mir Drikvand et al., 2019; Martin and Wang, 2011 ( . 

درمانيزيست   ت ياهم  رغمعلي و  گال  محيطي  ، زابلوط 

 دارددر دسترس محققان قرار  ي كمي از آن  تيكاطلاعات ژن

 در مسير بررسي و مطالعه   ي بزرگچالشعنوان  اين امر بهكه  

ب  ژنتيكي گونه  مي هاين  اين  آيد.شمار  از    ،رواز  هدف 

  و   زابلوط گالبررسي ترنسكريپتوم درخت    حاضر  پژوهش

  هاي RNAريز    خصوصيت   تعيين  و  شناسايي  همچنين

-RNAيابي  حفاظت شده در آن با استفاده از فناوري توالي

Seqباشد. ، مي 

  ها مواد و روش

 RNAنمونه گياهي و استخراج 

با    يهااز جنگل  ييقلا  نهيش از    ١٥٥٠زاگرس  ارتفاع  متر 

  قه يدق  ٥٤درجه و    ٤٧  يياي و طول و عرض جغراف  ايسطح در

 زابلوط گال  مهم  يهاستگاهياز ز  دقيقه،  ٤٧  ودرجه  ٣٢و  

برگ    ي گياهيهانمونه  ).Pirbaluti et al., 2017(  باشديم

حاصل  ساله    ٢  يهااز نهال  شينه و  منطقه  درختان  از  شهيو ر

بذر    از منظقهكاشت  اين  درختان  از  نهالستان   حاصل    در 

و پس   منجمد  عيما  تروژني در نآباد انتخاب و بلافاصله  خرم

درجه    - ٨٠  يدر دمااز انتقال به آزمايشگاه، تا زمان استفاده  

ازشدند  ينگهدار  گراديسانت پس   هايروش  سهيمقا  . 

آزما  RNAاستخراج  مختلف    روش  از  ه،ياول  هايشيدر 

Djami-Tchatchou    به منظور استخراجRNA    شد استفاده

)Djami-Tchatchou and Straker, 2012  .( تي و كم  ت يفيك  

RNA  از شده    استخراج استفاده  با  نمونه  هر  از 

الكتروفورز   Pico200 Microliter اسپكتروفتومتر  ژل -و 

 .شددرصد بررسي  ١ آگارز

  ها بندي نوپديد خوانش سرهم ، پردازش و  RNAيابي  توالي 

به    RNA  يابييتوالبراي    Illumina HiSeq2500  پلتفرماز  

با طول   از دوسو خوانش  استفاده    نوكلئوتيد  ١٥٠صورت 

هاي بدست آمده و از  پس ازكنترل كيفيت همه خوانششد.  

هاي آداپتور  ها، تواليبين بردن خطاي احتمالي موجود در آن

سرهم و  (  بنديحذف   )De novo assemblyنوپديد 

- نرم  استفاده ازبا  فرض    شي پ  ماتيتنظ  باهاي كوتاه  خوانش

- ژناز يوني  در نهايت   .انجام گرفت   Trinity (v2.4.0)  افزار

هاي محافظت  هاRNAريز  اي حاصل در جهت شناسايي  ه

  شده استفاده شد. 

 محافظت شده ها RNAريز شناسايي 

هاي حاصل  ژن يوني   ، شده حافظت  م ها  RNAريز    يي شناسا   ي برا 

ريز  جو و كليه توالي  و عنوان پايگاه مورد جست بندي به از سرهم 

RNA  د ها پايگاه    ريافت بالغ  از  آدرس    miRBaseشده  به 

http://www.mirbase.org  ، ورودي( عنوان  بهquery  استفاده  (

بالغ از  ها  RNAريز  توالي  پس از دريافت  شد. براي اين منظور  

-BLASTn   )Eابزار    از گونه گياهي ثبت شده در اين پايگاه    ٨٨

value ≤ 10    وmismatch < 4 جو بيشترين  و ) در جهت جست

يوني  با  ژن شباهت   ,Griffiths-Jones(  بالغ   ها RNAريز  ها 

از    ) 2006 منظور  به   ) BLASTx   )E-value ≤ 0.001و 

پايگاه  و جست  عليه  غيرتكراري پروتئين جو  -Non(   هاي 

Redundant proteins: NR  ( يوني حذف  داراي    هاي ژن و 

توالي  با  داده    هاي انطباق  پايگاه  اين  شد پروتئيني    استفاده 

 )Numnark et al., 2012 .(  

  هاRNAريز بيني ساختار دوم پيش

ريز  هاي  هاي كانديد با تواليژنبا توجه به اينكه، تشابه يوني

RNAريز  بالغ، به تنهايي براي اعتبار سنجي    هايRNA ها  
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شباهت  باشد، علاوه بر  شناسايي شده كافي و مورد قبول نمي 

  نحوه ،  بالغ   ي ها RNAريز  هاي  هاي كانديد با توالي ژن بالاي يوني 

نيز    اوليه   ي ها RNAريز  آزاد ساختار  تاخوردگي و ميزان انرژي 

و   Mfoldابزار تحت وب  فرض با كمك  طبق پارامترهاي پيش 

 Minimal free energy( شاخص حداقل انرژي آزاد تاخوردگي  

index: MFEI  ( مورد بررسي قرار گرفت  )Gutiérrez-García 

et al., 2021 (  محدوده در    ١٠٠.  و    بالادست نوكلئوتيدي 

منظور بررسي و اطمينان  شناسايي شده به   RNAريز  دست  يين پا 

بالغ در محل و جهت صحيح    RNAريز  يري توالي  قرارگ از  

  استخراج شد.   Bedtoolsاحتمالي با استفاده از ابزار  

پارامترهاي نظير ساختار ثانويه ساقه و    تعيين و   GC/AUدرصد  

گرفتن   قرار  مناسب،  تاخوردگي  با  ريز    ي ها ي توال حلقه 

RNA نبود شكستگي در ساختار حلقه،  بازو   ك ي   در بالغ    ي ها ،

)  Minimal free energy(   تاخوردگي آزاد    ي انرژ   ل حفظ حداق 

تاخوردگي  و   آزاد  انرژي   Adjusted(   شده يح تصح حداقل 

minimal free energy: AMFE (   )  شده طريق محاسبه    از 

نوكلئوتيد غير منطبق،    جفت   ٧از  كمتر  )، وجود  ٣تا    ١هاي  رابطه 

و در    ها RNAريز  نوكلئوتيد در ساختار    ٣حداكثر اندازه فاصله  

از   بيشتر  تاخوردگي  انرژي  ميزان شاخص حداقل    ٨٥نهايت 

پتانسيل بالا  با يي ها RNAريز انتخاب  ي برا  كيلوكالري بر مول 

    ). Vashisht, et al., 2015(   مورد استفاده قرار گرفت 

 
١رابطه  حداقل انرژي آزاد تاخوردگي   = -ΔG 

(kcal/mol) 

٢رابطه  شدهيحتصححداقل انرژي آزاد تاخوردگي    

= (MFE /  طول ميرناي پيش) ساز × 100 

٣رابطه    /  = شاخص حداقل انرژي آزاد تاخوردگي 

شده)يحتصححداقل انرژي آزاد تاخوردگي   

GC%) 
 

  ي هاRNAريز  هاي هدف  ژنو تفسير كاركردي  شناسايي  

شده با   هاRNAريز    هدف  هاي ژن  ينبي يشپ:  شناسايي 

و توالي    انجام شد  psRNAtarget  ابزار تحت وب  استفاده از

يوني  يهاRNAريز   عليه  شده  موجود    هايژنشناسايي 

و بررسي قرار گرفتند. مستند تحليل  تفسير  مورد  و  سازي 

يوني هدف  ژنكاركرد  از    هاRNAريز  هاي  استفاده  با 

BLASTx  يوني اين  نهايت  در  و  گرفت  در ژنانجام  ها 

 پروتئيني غيرتكراري قرار گرفتند هايداده هايپايگاه مقابل

از   شناسي  جهت  OmicsBoxابزار  .  هستي  و    تحليل 

غني متابوليكي  مسيرهاي  توسط  شناسايي   هايژنشده 

  . استفاده شد هاRNAريز  هدف

  نتايج و بحث 

با توجه به پيچيدگي ژنوم  :  بندي نوپديد يابي و سرهمتوالي

تعداد محدودي از درختان  امروز تنها ژنوم  تا به  درختان، 

هاي  . در سال)Ye et al., 2019(  اندشدهيابي  جنگلي توالي

مطالعه    ،نسل جديديابي  توالي هاي  فناورياخير و با كمك  

گونه بررسي  يافتهو  افزايش  جنگلي   López de(  هاي 

Heredia and Vázquez-Poletti, 2016(    طور گسترده به و  

 هاي ژنتيكي،تكميل نقشه  به منظور  هاي نوينفناورياين    از

  ها ي ژناني هاي هم بشبكه  تجزيه و تحليل  ،ژن  اني ب  يبررس

ژنو   در  شناسايي  درگير  متابوليتي رهايمسهاي  مهم    ي 

كه    يموجودات  يبرا.  )Negi et al., 2022(  شوداستفاده مي

مرجع نيست  ها  آن  ژنوم  دسترس   دينوپد  يبندسرهمدر 

آن    پروفايل بيانيمطالعه    يبرا  يمناسب  نهيگز  ترنسكريپتوم

ها يبررس  ).Garg and Jain, 2013(آيد  حساب ميبه  موجود 

ازندهيمنشان   بتوان  كه  ژنتيكي  اطلاعات  كه  در  ها  آن  د 

استفاده نمود وجود   زابلوط گالهاي ژنتيكي برد برنامهپيش

يك   توليد  و  و    پتوميترنسكرنداشته  از  مجموعهمرجع  اي 

منحصربهداده گالبراي    فردهاي  توليد    هدف  با  زابلوط 

اين براي  ژنتيكي  را  ينهزمگونه،  محتواي  مناسبي    ي براي 

  كند كه فراهم ميهاي مختلف  زمينهدر    يمطالعات كاربرد

برامي ارزشمند    ستييزي  هاريمس   يبررس  يتواند  بسيار 

 باشد. 

اولين گزارش از ترنسكريپتوم بلوط عنوان  بهدر اين تحقيق  

هاي منتخب براي  نمونه، در مجموع از تمامي  زابلوط گال

) Raw reads(خوانش خام    ٢٩٢٩٧٢٠٤٨يابي، تعداد  توالي

اوليه    سنجي ايجاد شد. پس از كيفيت يابي  حاصل از توالي

پايين  خوانش كيفيت  با  و  هاي  نهايت  حذف  در 

دست آمد. از  هب)  Clean Reads(خوانش تميز    ٢٧٦٨٥٢٢٥٥
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ژن با يوني  ٨٩٣٣٥  ، تعدادهاي با كيفيت بندي خوانشسرهم

متوسط   و  جفت   ١٠٤٣/ ٢٧طول    معادل   N50شاخصباز 

  شد. ايجادباز جفت  ١٢٨٢

شده  يهاRNAريز  شناسايي     هاي گونه  در:  محافظت 

  هاي RNA  از  مهم  نوع  دو   siRNAsو   هاRNAريز    گياهي،

  مسير تكاملي   و  عملكرد  نظر  هستند كه از  كوچك  تنظيمي

  هاي RNA  اين   جانوران،  و   گياهان  در .  هستند  متفاوت

را ژن  بيان  و  بوده  شدهحفاظت   بسيار  كوچك  تنظيمي   ها 

استفادهمي  تنظيم   RNA  يابيتوالي  هايآوريفن  از  كنند. 

 كندمي ارائه رونوشت غيركدكننده اجزاء از وسيع تصويري

هاي  RNA  همه  جامع   نويسيحاشيه  و   شناسايي  امكان  و

 Vivek and(كند  مي  فراهم  هانمونه  بين  در  را  غيركدكننده

Kumar, 2021(هم نتايج  مجموع  .  از  كه  داد  نشان  رديفي 

بررسي،  يوني  ٨٩٣٣٥ مورد  بايوني  ٤٣٣٢ژن  ريز    ژن 

RNAآن    هاي از  پس  كه  داشتند  مطابقت  گياهي  بالغ 

، حذف شدند. Nrهاي با ركورد مشابه در پايگاه  رونوشت 

شناسايي    هايرهيافت  براي  وجود   هاRNAريز  مختلفي 

جست از  ودارد.  يكي  همولوژي،  بررسي  طريق  از  جو 

اما    )Mehta et al., 2016( است  ها  آن  هاي شناساييراهكار

همين دليل از بررسي ساختار ثانويه  تنهايي كافي نيست. بهبه

معيار  عنوان  به   mFold  ابزار تحت وباز طريق    هاRNAريز  

شناسايي   در  كننده  شده  محفاطت   يهاRNAريز  تكميل 

. پس از بررسي ساختار  )Mehta et al., 2016(استفاده شد  

توالي ثانويه  ساختار  در  حلقه  و  و  ساقه  نظر  مورد  هاي 

مجدد توالي  قرارگ محل    بررسي  در   RNAريز  يري  بالغ 

توالي ثانويه،  حداكثر ساختار  مقدار  نظر  از  نامطلوب  هاي 

خالي نوكلئوتيد    فضاي  تعداد  ساختار،   منطبقيرغو  در 

درصد   حذف پارامترهاي  بررسي  با  نهايت  در  و    AUو 

MFEI  ،ريز    ٤RNA    هاي  خانواده  متعلق بهمحافظت شده

miR156  ،miR399  ،miR160    وmiR172   شناسايي شدند

  اساس   هاي انتخاب شده برژنيوني). سطوح بيان  ١( شكل  

  داد   نشان  گرفت و نتايج  قرار  مورد بررسي FPKM مقادير

  برگ   بافت   دو  هر  در  مختلف  سطوح  در  هاژنيوني  اين  كه

در بافت    ها RNAريز  اند كه بيان تمامي  ريشه بيان شده  و

  برگ بالاتر از ميزان بيان آنان در ريشه بود. 

  هاي فنّاوري   و   ESTاستفاده از    رويكرد   دو   حاضر از   حال   در 

ها    ها RNAريز    مطالعه   براي   جديد   نسل   يابي توالي   بر   مبتني 

مي  ( استفاده  مطالعه   ). Luo et al., 2015شود  روي  در  بر  اي 

 ) كاري  در Murraya koenigiiدرخت  ريز    ١٤٢  مجموع   ) 

RNA   فناوري   از   با استفاده   محافظت شده  RNA-seq  شناسايي  

 ) و  Gutiérrez-García et al., 2021شد  لي  مطالعه  در   .(

  در   چاي  گياه   مختلف   بافت  ٩در   ) Li et al., 2021همكاران ( 

  شامل   كه  آمد   دست   به   افتراقي  بيان   با   RNAريز   ٢٧٢  مجموع 

 جديد بود.    ها RNAريز    ٧٤  و   شده   حفاظت   ها RNAريز    ١٩٨

ريز    شناسايي   براي   محاسباتي   هاي رويكرد   اصلي   اصول   از   يكي 

RNA  همه   كه   است   استوار   واقعيت   اين   بر ها  pre-  ريزRNA  ها

دارند، اما وجود    حلقه - ساختار ساقه   يك   خود   ثانويه   ساختار   در 

نمي  ساختار  به اين  براي  تواند  اختصاصي  ويژگي  يك  عنوان 

ريز   توالي RNAشناسايي  كند.  عمل  ريز    ساز   پيش   هاي ها 

RNA  را   بيشتري   بازهاي جفت   و   هيدروژني   پيوندهاي ها  

دهند كه وجود اين پيوند مي   تشكيل   ها RNA  ساير   به   نسبت 

  را   سازها پيش   سري   ساختار سنجاق   بيشتر،   هيدروژني   اي ه 

ها از هسته به سيتوپلاسم و  كنند كه در انتقال آن مي   پايدارتر 

آن  تشخيص  در  پيش همچنين  تبديل  فرآيند  در  به  ها  ساز 

ريز  در    MFEIد. همچنين مقدار  باش هاي بالغ موثر مي توالي 

RNA نسبت به ساير    هاRNA  نشان مي دهد  ها بيشتر است كه

از   ها RNAريز   تواند به راحتي براي تشخيص مي  MFEI كه 

شود  RNAساير  استفاده  كدكننده  و  غيركدكننده    و   هاي 

 ها RNAريز   عنوان معياري منحصر به فرد براي تشخيص به 

مي  حساب  شاخص  به  كمينه  مقدار  ريز    MFEIآيد.  براي 

RNA در نظر گرفته شده است و    مول   بر   كيلوكالري   ٠/ ٨٥  ها

بيش از آن باشد، توالي به احتمال بسيار     MFEI هنگامي كه 

خانواده  زياد  از  يكي  به  ريز  متعلق  مي RNAهاي  باشد  ها 

 )Zhang et al., 2006  .(  ثانويه ساختار  بررسي  ريز  نتايج 

RNA در اين مطالعه نشان داد كه ميانگين   شناسايي شده هاي

AU    درصد و ميانگين مقدار    ٥٥براي اين عناصرMFEI  ١/ ٠٤  

مقادير  بود.    مول   بر   كيلوكالري  براي  مقايسه  شده  ريز  ارائه 
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RNA  هاي حاصل در اين مطالعه با ساير منابع، صحت ساختار

  نمايد. ي م ييد  تأ ثانويه توالي شناسايي شده را  

 
  زا بلوط گالهاي شناسايي شده در RNA ريزهاي ويژگي -١جدول 

Table 1. Characteristics of identified microRNAs in Q.infectoria 

  هاويژگي
Feature  

  بالغ RNAريز نام 
Name of mature microRNAs 

qin-miR172 qin-miR399 qin-miR156i qin-miR160 

  نژينام يون
Unigene name 

evgLocus_159374 Contig3380 evgLocus_35663 evgLocus_120402 

 ژن طول يوني

Unigene length 
517 1245 646 1166 

  ي RNA ريزمختصات توالي 

 ژن بالغ روي يوني

Sequence coordinates of 
mature microRNA on Unigene  

230..252 294..314 142..163 1091..1111 

 تعداد نوكلئوتيدهاي غير منطبق 

Number of mismatch 
nucleotides 

0 0 0 0 

 ارزش مورد انتظار

E-value 
3.93E-06 4.85E-05 1.49E-05 4.85E-05 

bit score  44.9 41.1 43 41.1 
  سازطول توالي پيش

 باز)(جفت  RNA ريز

Pre-microRNA sequence 
length (bp) 

103 90 88 82 

  ي RNA ريزتوالي 

 باز)(جفت شناسايي شده 

Sequence of identified 
microRNA  

AUGCAGCAUCAU
CAAGAUUCUCA 

UGCCAAAGGAGAUU
UGCCCUG 

UGCUCACUUCUCU
UUCUGUCAU 

GGCAUACAGGGA
GCCAGGCA 

  ي RNA ريزطول 

 شناسايي شده (جفت باز) 

Length of identified 
microRNA (bp) 

23 21 22 20 

 GCدرصد 

GC% 
40.78 38.89 45.45 53.66 

 AUصد در

AU% 
59.22 61.11 54.55 46.34 

 حداقل انرژي آزاد تاخوردگي 

MFE (kcal/mol) 
-45.00 -40.00 -39.40 -42.50 

شاخص حداقل انرژي آزاد  

 تاخوردگي

AMFE 

-43.69 -44.44 -44.77 -51.83 

حداقل انرژي آزاد تاخوردگي  

  تصحيح شده 
MFEI  

1.07 1.14 0.99 0.97 
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qin-miR172       qin-miR399         qin-miR156i        qin-miR160 

بالغ با رنگ آبي   RNA ريز. توالي زابلوط گال ترنسكريپتوم شناسايي شده در  RNA ريزساز چهار ساختار پيش -١شكل 

 مشخص شده است. 

Figure 1. Predicted pre-microRNAs secondary structure of four microRNAs identified in Q.infectoria. The blue 
highlights correspond to the mature microRNA sequence. 

 

 هاي هدف احتمالي كه تحت كنترل فراواني ژن  ٢در جدول  

گيرند و نحوه كنترل شناسايي شده قرار ميهاي  RNAريز  

است.  هآنتوسط  ها  آن  بيان شده  ارائه  مجموع  ا    ٥٢١در 

شناسايي شده در اين مطالعه   هاي RNAريز  ژن توسط  يوني

مي كه  كنترل  غالب شوند  ها    فرآيند  ژن  اين  كنترل  از  در 

تخريب   مي  mRNAطريق  يونيگردانجام  بيشترين  ژن د. 

و كمترين آن مربوط    qin-miR160هدف مربوط به خانواده  

بررسي.  بود  qin-miR172  به نقش  در  گذشته  ريز  هاي 

RNAهاي رشدي مانند رشد ثانويه در در تنظيم فرآيند  ها

) مورد مطالعه قرار گرفته است  Q.suberبلوط چوب پنبه (
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)Chaves et al., 2014.(  زمان   كنندهدر بررسي عوامل تنظيم  

در -miR156-SPL  ماژول  بيان  سطوح،  Q.suber  گلدهي 

miR172  مورد مطالعه قرار    چندساله و  سالهيك  درختان  در

  در  نشانگر عنوان  به   اي گسترده   طور به   ژني   گرفت. اين ماژول 

  بلوط   در .  است   شده   استفاده   گلدهي   براي   گياه   شايستگي   تعيين 

  در  و   بالا   درختان جوان   در   miR156  سطوح   ، اي پنبه   چوب 

  بيان   الگوي   miR172  كه حالي   در   نشد،   شناسايي   بالغ   درختان 

و    Sobral et al., 2020 .(  miR156( داد    نشان   را   مخالف آن 

SPL   ) گياهي   قلمرو   در   شدت   به   آن)   هدف   هاي ژن عنوان  به  

اي  گسترده   ژني   كننده تنظيم   شبكه   يك   هم   با   و   اند شده   حفاظت 

  را در گياه  نمو   و   رشد   مختلف   هاي جنبه   كه   دهند مي   تشكيل   را 

ريز  يكي از    Aung et al., 2015  .(miR156(   د ن كن مي   كنترل 

RNA هاي  بسيار حفاظت شده در گياهان است كه گروه   هاي

همچنين    . دهد رونويسي را هدف قرار مي   عوامل مختلفي از  

هاي غير زيستي و بيان بالاي آن  در تحمل تنش   RNAريز  اين  

مطالعه ژنگ و همكاران    در تحريك متابوليسم ثانويه نقش دارد. 

 )Zhang et al., 2022 كه داد  نشان    در   ها RNAريز    اكثر   ) 

  با  ها RNAريز  دارند.    نقش   گياهي   هاي ثانويه متابوليت   بيوسنتز 

  سنجش   در   كليدي   نقش   رونويسي   بيان عوامل   سطوح   كنترل 

  يرات سريع به تغي   پاسخ   در   تنشي،   هاي واكنش   انتقال   و   اوليه 

ريز  مطالعه  ).  Pagano et al., 2021(   كنند   ايفا   شده   ايجاد 

RNA هاي ثانويه در  در تنظيم و توليد متابوليت ها  آن   و نقش   ها

نعناع  گونه  داد )  .Mentha spp( هاي    در   miR156  كه   نشان 

كند و  مي   شركت   ها ترپنوئيد   بيوسنتز   و   فلاونول   فلاون،   بيوسنتز 

 ,.Singh et al(   نقش دارند   bHLHرونويسي    عامل   در تنظيم 

نشان داد كه  )  Li et al., 2021مطالعه لي و همكاران ( . ) 2016

محتواي   در  نيز  از   گياه چاي  اكسيدان   برخي    بيان   با   ها آنتي 

miR156   بيان   با   اما   منفي   و   دار معني   همبستگي  miR166   و  

miR172   دهد. نشان مي   مثبت   همبستگي  

هاي مختلف آنزيمي  هاي درگير در سنتز گروه ژن فراواني يوني 

هستند    زا بلوط گال هاي شناسايي شده در  RNAكه هدف ريز  

ها مربوط به  ). بيشتر ژن ٢نيز مورد بررسي قرار گرفتند ( شكل 

  ها بودند.  سه گروه آنزيمي هيدرولاز، ترانسفراز و اكسيدوردوكتاز 

  ن ي و كاتچ   ن ي ها، كوئرست مانند تانن مختلفي    ي فنل   بات ي ترك وجود  

هاي  ). ژن Tayel et al., 2018اند ( شده گزارش  زا بلوط گال در 

DFR  ،CYP73A  ،F3H  ،CCR    وLAR    آنزيمي گروه  از 

اين   سنتز  مسير  در  كه  هستند    بات ي ترك اكسيدوردوكتاز 

بيان ژن    miR156ي نقش دارند. در گياه چاي، د ي پروپانوئ ل ي فن 

DFR   كند و  را تنظيم ميmiR529d   و miR156g-3p    ب ي به ترت  

 Li et(   دارند   ي منف   ي همبستگ  F3H و  CHI هدف   ي ها با ژن 

al., 2021 ها منجر  ها در مسير بيوسنتزي فلاونوئيد ). اين آنزيم

هاي  شود كه در توليد واحد ها مي به تشكيل لوكوآنتوسيانيدين 

پروآنتوسيانيدين  متداول  (مونومري  هستند  مؤثر   He etها 

al., 2008  .(miR858    وmiR156    درگياهان و در مسير سنتز

(پروآنتوسيانيدين دارند  تنطيمي  نقش   ,.Zhang et alها 

كه  )2022 است  شده  مشخص  گياه  .   Podophyllumدر 

peltatum  ،miR172i  همراه  بهmiR829    با هدف قرار دادن

و  4CL  )4-coumarate--CoA ligaseآنزيم    (CHS 

)Chalcone synthase  در دارند    بيوسنتز)  نقش  فلاونوئيد 

)Hossain et al., 2022.(   

 

در   هاي هدفبيان ژنتنظيم  ها درمكانيسم عمل آنهاي شناسايي شده و  RNA ريزهاي هدف فراوني ژن -٢جدول 

  زاترنسكريپتوم بلوط گال
Table 2. Frequency of identified microRNA target genes and mechanism of regulation of target genes 

expression present in gall oak transcriptome . 

 نام
Name  

 بازدارندگي
Inhibition   مجموع 

Total   تخريبmRNA 
mRNA degradation  

 ممانعت از ترجمه 
Inhibition of translation  

qin-miR156 122 14 136 
qin-miR160 131 21 152 
qin-miR172 84 14 98 
qin-miR399 124 11 135 
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  زا بلوط گال   ترنسكريپتوم در    شده يي شناسا   ي ها RNAريز  كه توسط    ي م ي مختلف آنز   ي ها كدكننده گروه   ي ها ژن   ي فراوان   ع ي توز   -   ٢شكل  

 . شوند ي م   م ي تنظ 

Figure 2. Frequency distribution of genes encoding different groups of enzymes being regulated by identified miRNAs in 

the gall oak transcriptome . 

هاي هدف به منظور تعيين نقش تحليل هستي شناسي ژن

هاي زيستي با استفاده از نرم ها در فرآينداين گروه از ژن

هاي هدف در سه  ژنانجام گرفت و يوني  OmicsBoxافزار  

مولكولي     گروه ،  )Molecular Function, MF(عملكرد 

و اجزاي    )Biological Processes, BP( فرآيندهاي زيستي

گرفتند    )Cellular Components, CC( سلولي   قرار 

 هاي فرآيند  و  مولكولي  عملكرد  گروه  ). درA-C،  ٣(شكل

 پروتئين   دهنده  انتقال ATPase فعاليت   ترم GO زيستي

 Chloroplast protein transporting(   كلروپلاست

ATPase activity  (ريز    هدف  هايژن  از  بالايي  فراواني

RNA  بزرگ  زيرواحد.  دادند  اختصاص   خود  به  راها 

 cytosolic large ribosomal(  سيتوزولي  ريبوزوم

subunit(،  هاپلاستيد  داخلي  غشاي  )plastids inner 

membrane( كلروپلاست   داخلي  غشاي  و)chloroplast 

inner membrane( ريز    اهداف  بيشترين   نيزRNA هاي  

 هاپلاستيد بودند.  سلولي  اجزا  گروه  در  شده  شناسايي

  هاي تنش  به  گياه   پاسخ   محوري   هاي كنندهتنظيم  عنوان به

  ساير   و  هسته  باها  آن   .اندشده  ظاهر  غيرزيستي  و  زيستي

  نامساعد   شرايط  در   ماندن  زنده  براي  سلولي  هاياندامك

 محيطي  حسگرهايعنوان  به  همچنين.  كنندمي  برقرار  ارتباط

  هاي ژن  القاي  با   تنش،  تحمل  براي  هامولكول  سنتز   بر   علاوه

 هاتنش  مقابل  در  پذيرانعطاف  ارائه پاسخ  اي موجب هسته

 حياتي   هاياندامكعنوان  به  هاكلروپلاست شوند.  ¬مي

 و   توليد  فتوسنتز،  بر  علاوه  و  كنندمي   عمل  گياهي  سلول

  انجام   را نيز  زيستي  هايمولكول  از  ايمجموعه  سازيذخيره

  هاي متابوليت   ها،رنگدانه  انواع  سنتز  تواناييها  آن   .دهندمي

  تحمل   و   مقاومت   به   كه  دارند  را  ها فيتوهورمون  و  ثانويه 

  د نكنمي  كمك  نامطلوب  شرايط  در  گياهي  هايسلول

)Song et al., 2021  .(گياه  ترنسكريپتوم  بررسي Ginkgo 

biloba ريز    كه  داد  نشانRNA هدف   هايژن  و  مختلف  هاي 

  هاي هورمون  ومتابوليسم  كلروپلاست   توسعه  درها  آن 

 ,.Li et al(د  نباش  ثر ؤ م  تواندمي  هابرگ  رنگ  كنندهتنظيم

 سوپراكسيد   فعاليت   توانندمي  ها RNAريز   از  برخي  ).2019

  مالون   محتواي  و  پرولين  محتواي  قند،  محتواي  ديسموتاز،

افزايش  را  آلدئيد  دي  ,.Owusu Adjei et al(  دهند  نيز 

.  گذاردمي  تأثير  ها RNAريز    فعاليت   تنظيم  بر  نور).  2021

  ايجاد   با  هاكلروپلاست   توسط  نوري  هايمحرك   درك 

  هاي ژن   بيان   هسته،   به  كلروپلاست  از ها  آن   انتقال   و   ها ¬ سيگنال 

در    ). Barczak-Brzyżek et al., 2022(   دهد مي   تغيير   را   اي هسته 

ريز    نقش )  Aguirre and Pilon, 2016مطالعه آگوير و پيلون ( 
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RNA جمله   از   مختلف   هاي  miR156   تنش   به   پاسخ   در  

  سنگين و انتقال   فلزات   جابجايي   فتوسنتزي و   فعاليت   اكسيداتيو، 

گزارش شده    كلروپلاست   در   تيلاكوئيد   غشاي   سطح   در   عناصر 

  يي منظور شناسا به   KEGG  هاي غني شده بررسي مسير  است. 

غني شده (چرخه  تنها يك مسير    ها RNAريز  هدف    هاي ژن 

عنوان  به   كه   سيترات،   ). چرخه D- ٣را نشان داد (شكل  سيترات)  

  براي   حياتي   مسير   يك   شود، مي   شناخته نيز    TCA  چرخه 

  همچنين   و   بود   ها سلول   در   كربن   چرخه   و   انرژي   متابوليسم 

  فعاليت .  كند مي   متصل   هم   به   را   گلوتامات   و   آسپارتات   متابوليسم 

  اسمزي   مواد   و   انرژي   كردن   فراهم   با   سيترات   چرخه   بالاي 

اين مسير    . كند  كمك  ها روزنه   مداوم  شدن   باز  حفظ  به  تواند مي 

  . ) Wu et al., 2023(   در پاسخ به تنش سرمايي نيز نقش دارند 

  گياهان   به  گسترده  آسيب   باعث   مختلفي  زايتنش  عوامل

  با   گياهان   سازگاري  و  پاسخ  پيچيده  سناريوي   در.  شوندمي

  و  دارند  اساسي  نظارتي  نقشها  RNAريز    عوامل،  اين

 در ها  RNAريز    توسط  تنظيم  مورد  در  توجهيقابل  شواهد

  از   كه  آنچه.  است   شده  گزارش  بافتي  و  سلولي  سطوح

ريز    كه  دهدمي  نشان  آمده  دست به  مختلف  هايبررسي

RNA هاي گونه  به   بسته  خاصي هايمسير  با  است   ممكنها  

نوع   هابافت   يا  اندام  فيزيولوژيكي،   مرحله   گياهي، يا    و 

نتايج    .باشند  مرتبط   تنش  از   خاصي شناسي  يهست طبق 

همچنين  ژن و  هدف  ژنمسهاي  كه  زيستي  هاي  يرهايي 

، اندبودههاي شناسايي شده در آن درگير  RNAهدف ريز  

تأثير يم تحت  بيشتر  كننده  فتوسنتز  كه سيستم  توان گفت 

  قرار گرفته است. 
 

 A_ الف B_ ب

   
  

 C_ ج D_ د

   
الف: گروه    شوند. تنظيم مي   زا بلوط گال هاي شناسايي شده در  RNA  ريز   ي كه توسط هاي هدف سازي عملكردي ژن تحليل غني   - ٣شكل  

 فرآيندهاي زيستي؛ ب: گروه جايگاه سلولي؛ ج: گروه عملكرد مولكولي؛ د: مسيرهاي متابوليكي  

Figure 3. Functional enrichment analysis of target genes that are regulated by microRNAs identified in Q. infectoria. A: 
Biological processes; B: cellular components; C: Molecular functional group; D: Metabolic pathways 
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بررسي  :  ها RNAريز  هاي هدف  كنش ژن شبكه برهم   تحليل 

هدف  ژن  شبكه  تحليل  و    زا گال بلوط  در    ها RNAريز  هاي 

يا  ها  آن   كنش برهم  باعث شناسايي سه ژن مركزي  در نهايت 

شد ( شكل    RPL9Dو    RPS3AB  ،RPL23AB  شامل   هاب ژن 

  كمپلكس   تثبيت   و   تشكيل   در   ) RPريبوزومي (   هاي ). پروتئين ٣

  و   شده   شناخته   خوبي به   ، پروتئين   سنتز   واسطه   و   ريبوزومي 

  كدگذاري   ها يوكاريوت   همه   در   ريبوزومي   ژن   ٨٠  تا   ٦٠  توسط 

زيستي    و   محيطي   عوامل   توسط   RP  هاي ژن   شوند. تنظيم مي 

  بيوژنز   نهايت   در   و   گياه   رشد   بر   طور مستقيم به   كه   شود انجام مي 

در  .  ) Moin et al., 2017(   گذارند مي   تأثير   ريبوزوم 

هاي  هاي گوناگوني وظيفه كد كردن پروتئين ژن آرابيدوپسيس  

را   عهده  ريبوزومي  از يك   اعضاي   در   جهش و    دارند بر    ي 

  پيامدهاي   است   ممكن   ريبوزومي   هاي پروتئين هاي  خانواده 

  RPL9Dو    RPL9Cموتاسيون در  باشد.    داشته   متفاوتي   فنوتيپي 

از دست دادن  و    ر اوايل مرحله رشدي د   اخير در رشد أ موجب ت 

فراواني  دهد كه  اين نشان مي   شود. مرگ رويان مي ها موجب  آن 

و عملكرد    ها بسيار مهم و حياتي است اين ژن تعداد نسخه  و  

ژني  هاي  به تعداد نسخه بسيار وابسته  )  RPL9اين خانواده ژني ( 

است  در سلول  ريبوزومي    هاي پروتئين بيان    افزايش   . موجود 

در   شرايط تنش باشد.   به پاسخ دهنده  تواند نوعي مكانيسم  مي 

- به   هاي مهم از ژن   RPL9D  هاي ريبوزومي، ساخت پروتئين 

مرور منابع نشان مشخص    و   ) Devis et al., 2015(   آيد مار مي ش 

اين   كه  اهداف   ژن نمود  مي به   miR172  از    رود شمار 

 )Pasandideh Arjmand et al., 2021  .( تنظيمي بين ژن   روابط -

پروتئين   هاي پروتئين   كننده   كد   اي ه  و  هاي شوك  ريبوزومي 

  HSPs  هاي پروتئين   و ممكن است   ) وجود دارد HSPsحرارتي( 

ريبوزومي تحت شرايط تنش نقش    هاي در محافظت از پروتئين 

  نقشي   بر   علاوه   ها Ramsøe et al., 2020 .(HSP(   داشته باشند 

  رساني پيام  مسير  چندين  دارند،   متعدد  هاي تنش  به  پاسخ  در  كه 

برخي از شواهد    . ) Clément et al., 2011(   كنند مي   تنظيم   نيز   را 

  بيان بيش  طريق  از  توان مي  تراريخته  درگياهان دهد كه نشان مي 

هاي  تنش به  تحمل   ، RPL23A مانند  ريبوزوم  با  مرتبط  هاي ژن 

را   زيستي  ژن Karami et al., 2023(   بخشيد   بهبود غير   .(  

RPL23Ab   زمان    تنظيم   يكي از دو ايزوفرم اين ژن بوده كه در

در  .  دارند   نقش   ترجمه   و همچنين   رونويسي   از   پس   رونويسي، 

كم تنش  تحت  برنج  كهگياه  داد  نشان  نتايج   ژن  آبي 

RPL23A  هايژن  با  RPL  و  RPS  باشدبيان ميهم   ديگر . 

  در   بلكه  تكامل،  و  رشد  در   تنهانه  RPS  و  RPL  هايژن

 نقش  غيرزيستي  و  زيستي  هايتنش  به  تحمل  و  دهيپاسخ

   ).Moin et al., 2017(دارند 

 

 

 زا بلوط گالهاي شناسايي شده در  RNA ريزهاي هدف ژن شبكه برهمكنش -٣شكل 

Figure 3. Interaction network of target genes regulating by identified microRNAs in Q.infectoria 
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مهم   دارويي  با خواصهاي كمياب  يكي از گونه  زابلوط گال

هاي ثانويه  متابوليت وجود  .  روديمشمار  خانواده بلوط به  از

درماني  با  فراوان   درخاصيت  درخت  اين  مطالعات    در 

اهميت و    غلي رغماست.    تأييد قرار گرفته مختلف مورد  

گياه   اين  ژنتيكيتاكنون  نقش  در    كمكي  اطلاعات  آن  از 

ها را  امكان بررسي بيان ژن  RNAيابي  . توالياست دسترس  

گونه چنين  ژنومي  براي  توالي  فاقد  كه    شده نييتعهايي 

كند. در اين مطالعه از رفرنس ترنسكريپتوم  هستند فراهم مي

محافظت شده    هايRNAريز  ايجاد شده جهت شناسايي  

از   استفاده  با  گياه   اين  در  بار  اولين  براي  و  شد  استفاده 

محافظت    RNAريز    چهارهاي بيوانفورماتيكي، توالي  روش

چهار به  متعلق  ، miR156  ،miR399  شامل  خانواده  شده 

miR160    و miR17  .اين در حالي بود كه    شناسايي شدند

گزارشي   هيچ  كنون  ريز  تا  اين    هاRNAدر خصوص  در 

از   استفاده  با  است.  نشده  ارائه  بلوط  از  و    تجزيهگونه 

پايينتحليل بين  دستي  هاي  منطقي   هاي RNAريز  ارتباط 

. با  شناسايي شدمورد    هاهاي هدف آن شناسايي شده و ژن

نقش   به  و    هاRNAريز  توجه  رونويسي  تنظيم عوامل  در 

مي  هاي ثانويه  هاي درگير در سنتز متابوليت بر ژنها  آن   ثيرأت

عنوان بهشناسايي شده    اين عناصر تنظيميتوان از پتانسيل  

 زا بلوط گالدر    هاي ژنتيكي آيندهراهنما و كليدي در برنامه

  استفاده نمود. 
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