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Abstract 
Strawberry belongs to the genus Fragaria and family Rosaceae. Nowadays, the species 
chiloensis, virginia, and hybrid between them, namely, ananasae, are cultivated. This 
perennial herb has a small genome that is prone to the transfer of Fragaria ananasae 
cultivated strawberry genes and other important economic plants from the Rosaceae 
family. Present study was conducted to study and compare the complete chloroplast 
sequence of Fragaria vesca, analyses of its genome structure, gene content and 
organization, repeated sequences, codon usage and comparison with two cultivated 
octaploid sequenced Fragaria species (F. chiloensis and F. virginiana). F. vesca 
chloroplast (cp) genome is 155691 bp in length with conserved quadripartite structure. 
Single copy region of cp genome is separated by the two inverted regions. The large single 
copy region is 85561 bp, and the small single copy region is 20204 bp whereas the 
inverted repeat is 24963 bp each. The plastidic genome has 130 single genes and 18 
duplicated genes located in inverted repeats. The singletons encode 85 proteins, 8 
ribosomal RNA genes and 37 transfer RNA genes. Amongst all plastidic genes only 18 
genes appeared to have 1-2 introns and when compared with DNA of two cultivated 
octaploeids, rps18 was the only duplicated gene in F. vesca and rps 12, rpl 2 and trn I-
GAU are genes which are located in inverted repeats. Despite the high level of 
conservation in chloroplast SSRs, these are useful in analysis of genetic diversity due to 
their greater efficiency as opposed to genomic SSRs. 
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 چكيده

 شــيلنســيس هايرقماز  در حال حاضــر، اســت. Rosaceae خانوادةو  Fragaria جنس متعلق بهفرنگي توت
(Chiloensis) ،يا ناسآو يعني بين اين د و هيبريد (Virginiana)نا ويرجين فاد (Ananasae) نا ـــت زراعي  ةاس

ــودمي ــاله يعلف اهيگ نيا .ش ــت يفرنگبه انتقال ژن توت ليمتما ژنوم كوچك ،چندس ــدكش  Fragaria ةش

ananasae ة از خانواد يصـــادقتامهم  اهانيگ گريو دRosaceae و  بررســـي يبرا پژوهش حاضـــر، .را دارد
و  يتكرار يهايتوال، ژن يو محتوا يدهســازماني، ســاختار ژنوم ي، تحليلكامل كلروپلاســت يتوال ةســيمقا
انجام  F. virginianaو F. chiloensis ةشـــدكشـــت رقم اكتاپلوئيدبا دو  يجنگل يفرنگتوتي كدون ليتما

ة منطق .داردطول  بازجفت 155691 قسمتي باچهار ة شدساختمان حفاظت F. vescaي كلروپلاست ژنوم شد.
شده ةدو منطقا كوچك ب يكپتكرار  ست.  تكرار معكوس جدا  سخهتكة طول منطقا ؛ 85561 ،بزرگ يان
 .داشــتند بازجفت 24963معادل  يهردو طول، و مناطق تكرار معكوس 20204 ،كوچك يانســخهتكة منطق

ـــت ها ژن نيا انيم . همچنين،تكرار معكوس قرار دارند ةژن در منطق 18كه  داردژن  130ي، ژنوم كلروپلاس
 يهاژن همة انيمرسد به نظر مي. ندوجود داشت نيپروتئ ةكنندژن كد 85و  tRNAژن  rRNA ،37هشت ژن 

ــت ــت DNA با كههنگاميو  دارند نترونيا 2تا  1 ،ژن 18تنها ي، ديپلاس ــهيمقا دياكتاپلوئ رقمدو  يكلروپلاس  س
تكرار  ةدر منطق rps 12و  trn I-GAU ،rpl 2ي هاژنشــده اســت و تنها ژن مضــاعف rps18 ، ژندنشــويم

 يوربا توجه به بهره ي ودر ژنوم كلروپلاست SSRهاي از نشانگرزياد باوجود حفاظت و  معكوس وجود دارند
  تر هستند.ديمفي كيتنوع ژنت ليدر تحل هاي ژنومي،SSRنسبت به خود  شتريب

  فرنگيژنوم، كلروپلاست توت بيوانفورماتيك، تحليل ساختاري، :يديكل يهاواژه
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  مقدمه
اصلي در  عامل ،با پيشرفت علم ژنتيك، ژن

 تنظيمدنبال آن ريزي عملكرد سلول و بهبرنامه
 ،اين ترتيبزنده شناخته شد. به هاي موجودويژگي

توجيه  برايها تمايل براي شناخت هرچه بيشتر ژن
 كههاي زيستي و بهبود زندگي انسان پديده
چشمگيري افزايش ظور ه، باست ترين موجودپيچيده
اخير، تجهيرات مورد  ةكه در چند دهبه طوري يافت؛ 

اي افزايش طور گستردههنياز در تحقيقات مولكولي ب
 ،مولكولي هايپژوهش ضر،در حال حاو  انديافته
. هستند هاي زيستيرايج آزمايشگاه هايبررسي ءجز

هاي تعيين توالي ژنوم موجودات مختلف از پروژه
روند شمار ميهاي بسيار رايج به پروژه

(Khrustalev and Barkovsky, 2009; Saski et 

al., 2011) .از علم است  ياشاخه ،كيوانفورماتيب
تا اطلاعات  ردبيبهره م محاسباتيعلوم كه از 
 اي DNA يهاي، تواليمولكول -شناسي زيست
 محاسباتي يو با ابزارها رهيذخ رايانهها را در نيپروتئ

. كند ليتحل ياضيقدرتمند ر يهاتميو الگور
مختلف  زندةموجوداتمربوط به  DNA يهايتوال
در  گريكديآنها با  ةسيو مقا عيسر يدسترس براي
 كردننهيبه راي. بدنشويم رهيداده ذخ يهاگاهيپا
 يالگو ليتحل ،يانيب يهاستميدر س نيپروتئ ديتول

 اريبس نهيبه يهاكدون نييمترادف و تع يهاكدون
 ةانداز دليلبهكلروپلاست  ،راستا ني. در اهستندمهم 

 تياهم اديز يبرداريكپژنوم كوچك و تعداد 
 يهاكدون يالگو ليرو به تحل نياز ا دارد؛ ياژهيو

در كلروپلاست  نهيبه يهاكدون نييمترادف و تع

شود ه ميپرداخت كيانفورماتويب يهابا روشان اهيگ
(Persson, 2000; Hirao et al., 2008; Perrow, 

و جنس  Rosaceaeفرنگي از خانوادة توت .(2011
Fragaria هاي متعددي دارد. است و گونه

و تنوع در  X=7تعدادكروموزوم پايه در اين گياه 
سطح پلوئيدي در آن زياد است. در پژوهش حاضر، 

 .F. virginiana , Fژنوم كامل كلروپلاستي 

chiloensis  ،و مشهورترين گونة اين جنسF. 

vesca بررسي شدند. پژوهش حاضر، با هدف ،
، F. vescaكامل كلروپلاست بررسي و مقايسة توالي 

F. chiloensis  وF.virginiana فرنگي، ميوة توت
هاي و تواليتحليل ساختار ژنوم، محتواي ژنوم

هاي بين ژنوم و مقايسة تكراري، كاربرد كدون
هاي بررسي حاضر، شامل موجود انجام شد. فرضيه

هاي ژنوم كلروپلاست يعني هدف اصلي در پژوهش
هاي دخيل در اين ان، شناسايي ژنبيوتكنولوژي گياه

ژنوم و نقش آنها در سيستم ژنتيكي گياه است كه 
كمك مؤثري به بهبود توليدات مرتبط با سيستم 
فتوسنتزي گياه خواهد كرد. همچنين شناسايي نقش 

هاي موجود در ژنوم كلروپلاست و توانايي اين ژن
ها در بيان بيشينه از اهداف بررسي حاضر است كه ژن
در هاي گياهي را ممكن خواهد كرد. ليد واكسنتو

مولكولي  شناسي، پيشرفت در زيستگذشته ةچند ده
افزايش  ،در اين زمينه هالازم براي بررسيو تجهيزات 
هاي گونه از ن توالي ژنوم بسياريسريع تعيي
توالي ژنوم  در حال حاضر، .باعث شدرا  موجودات

ها تا باكتري بسياري از موجودات ساده مانند
يچيده هاي پمانند يوكاريوت موجودات بسيار پيشرفته
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شناسايي ژنوم انسان در  ةاست. پروژ شناسايي شده
پايان يافت و  2003آغاز شد و در سال  1990سال 

 24 اكنون اطلاعات كامل مربوط به توالي هر
 ,.Cordenunsi et al)ت نسان موجود اسكروموزوم ا

2003; Debnath and Teixeira da Silva, 2007; 

Diekmann et al., 2009) . گسترش روزافزون
هاي ژنومي و نياز به ذخيره، بازيابي و داده زيادحجم 

پيدايش علم بيوانفورماتيك  هاتحيل مناسب اين داده
 يدانش صورتبه اين دانش نوظهور شد. موجبرا 
 موجود در هايروش كند بامي تلاش ايرشتهبين

ك، شيمي، فيزيك و ژنتي ،رياضيات ،ايرايانهعلوم 
شناختي را ل مختلف زيستئمسا، علوم مرتبط ديگر

كه معمولاً در سطح مولكولي هستند حل كند. 
هاي پژوهشي اصلي در اين رشته عبارتند از: تلاش

، تنظيم ژنوم ، گردآوريژن تطابق توالي، كشف
بيني ساختارهاي دوم و سوم ساختار پروتئيني، پيش

 - بيني بيان ژن و تعاملات پروتئينپروتئين، پيش
و  Talat. (Kim et al., 2009) سازيپروتئين و مدل

Wang )2015 تحليل بيوانفورماتيك ژنوم (
كلروپلاست پنبة ديپلوئيد وحشي و دو گونة 
آلوتتراپلوئيد را انجام دادند. نتايج بررسي آنها نشان 

 G. thurberi ،160264دادند ژنوم كلروپلاست 
باز طول دارد و با ساختاري چهارگانه، جفت

اي از نسخة تكي ژنوم محافظت شده است. ناحيه
ي از دو رشتة معكوس جدا شده است. كلروپلاست

تر باز و قطعة كوچكجفت 88737تر، قطعة بزرگ
باز دارد؛ در حالي كه نواحي تكرار جفت 20271

  باز طول داشتند.جفت 25628معكوس هركدام 

  هامواد و روش
 رقمژنوم كامل كلروپلاست سه  ي:ابييتوال
و  F.chiloensis ،F.vescaي فرنگتوت

F.virginiana هاي يدسترسه با شمار بيترتهب
NC_019601.2 ،NC_019601.1  و
NC_015206.1  پايگاهاز NCBI فرمت اب FASTA 

  دانلود شدند.
 اريبس يطور سنتهژن ب ريتفس :ژن ريتفس
ژن  ريتفس ،نيهمچن .كننده و مستعد خطا استخسته

 و معمولاً ستيازنظر نام ژن سازگار ن يدر بانك ژن
 ،گذشته در .ستنديروز نبه) ORFيا  ycfsها (خواندن

با انجام  يژنوم كلروپلاست يهاياز توال ياريبس
BLAST N و BLAST X مشروح  يدر بانك ژن

 DOGMA افزارنرم با؛ اما در حال حاضر، شدنديم
 پايانو به  افتهيكاهش  ،مشكلات نياز ا ياريبس
افزار د؛ بنابراين در پژوهش حاضر از نرمناهديرس

DOGMA  استفاده شد. 2017سال  
شكل ژنوم يارهيداة نقش :نقشه و ساختار ژنوم

ژن  عيساختار و توز ةمشاهد يبرا يكامل كلروپلاست
گذشته  يرهايبا ارجاع به تفس شدهبررسي رقمهر سه 

افزار نرمبا  دادن شمارة دسترسي موجود هر ژنوم و
OGDRAW  شد. جاديا 2017سال  

 ي:توال تحليلو  يساختار ژنوم كلروپلاست
Codon Usage  اشاره به تفاوت در تعداد تكرار

 ،كدون. دارد DNAي سينوكدون مترادف در برنامه
 ايآمينواسيد ويژهاست كه  دياز سه نوكلئوتمتشكل 
 ةخاتميا كدون  كنديم رمزرا  اي ديپپتيپل ةريدر زنج
  .كنداست كه هيچ آمينواسيدي رمز نمي ترجمه
مختلف در  يهامترادف به كدون يهاكدون نسبت

سال  Codon Wافزار با نرم (RSCU) ژن ةهر نمون
 Codonمحاسبه شد.  نيآنلاة برنام صورتبه 2018
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W ةريمتغچند ليتحل يبرا ايساده ةشديطراح ةبرنام 
شاخص  ةمحاسب ياست كه برا دينواسيكدون و آم

  .شودياستاندارد كدون استفاده م
مهم در  اريبس عاملي GC يمحتوا :GC يمحتوا

 ريثأثبات ژنوم تبر است كه  يژنوم كلروپلاست
 رقمموجود در سه  GC. محتوا و درصد گذاردمي

 پايگاهمربوطه از  يهاژن يبا داشتن توال يادشده
NCBI استخراج شد و با قراردادن  يبانك ژن ليو فا

 Visual Bioinformatics افزارممربوطه در نر يتوال
  .دست آمده درصد مربوط به هر منطقه ب، 2017سال 
 از ژنوم هستند ييهابخش هانترونيا :ها نترونيا
 ترجمه اما شود؛مي انجام آنها روي از رونويسيكه 
در ژنوم سه  هانترونيمقدار ا ةسيمقا يبراشوند. نمي

سال  DOGMA نيآنلاافزار نرماز  شدهيبررس ةگون
  .استفاده شد 2017
  
  نتايج

ساختار  ي:ژنوم كلروپلاست ريساختار و تفس
آورده شده  1ژنوم كلروپلاستي سه گونه در شكل 

ژنوم كامل  مجموعدهد است و نشان مي
 .Fو  F. vesca ،F. chiloensis شكليارهيدا

virginiana 155691معادل  هاييطول ،بيترتهب، 
مناطق  شاملكه  باز دارندجفت 155621و  155603

، (SSC)كوچك مناطق تكرار ،(LSC) تكرار بزرگ
 يو ساختار چهارجزئ (IR) ستكرار معكوة دو منطق
هستند.
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و  F. virginiana (C)و  F. vesca ssp. vesca (A) ،F. chiloensis (B) گونة 3روپلاستي شكل ساختار ژنوم كليارهيدا ةنقش -1شكل 

هاي ساعت اند، در خلاف جهت حركت عقربههايي كه در خارج از حلقه نشان داده شدهژن -شده در ژنوم كلروپلاستييژن شناسا 130
  شوند.هاي ساعت رونويسي ميهايي كه در داخل حلقه هستند، در جهت حركت عقربهو ژن
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مهم در  اريبس عاملي GC يمحتوا :GC محتواي
اثر ثبات ژنوم بر است كه  يژنوم كلروپلاست

 ،كيو ژنت يمولكول يشناسستيزر د گذارد.مي
از  يدرصد ،نيتوزيس - نيناگو اي GC يمحتوا

است كه در  DNAدر مولكول  يتروژنين يهاگاهيپا
كه ممكن است به  داردقرار  نيميو ت نيمقابل آدن

. كل ژنوم مربوط باشد اي RNA اي DNAاز  ايقطعه
مختلف در ة چهار منطق انيم ،GC يمحتوا در تنوع

 2شكل در  شدهبررسي رقمسه  يژنوم كلروپلاست
برحسب  GC ينشان داده شده است. مقدار محتوا

 شده كه شامليسينوز مناطق برنامها كيدرصد در هر
 اطقمنهستند،  rRNA و tRNA يهاها و ژننيپروتئ

 ي وژننيمناطق ب شده كه شامليگذارزرمريغ
و مناطق  يژنوم كلروپلاست يكل توال، هانترونيا

 يلاكه تو هستند و تكرار معكوس يانسخهتك

دانلود شد  NCBI پايگاهاز  يصورت دستهكدام بره
 يهايتوال CP Gavas نيآنلا ةبا برنام نيو همچن

دست ه ب نيپروتئو  rRNA ،tRNA دردسترس
ه مشابه ب جينتا شده،بررسي رقمدر هر سه  .ندآمد

 CG view با ،آمدهدستهب يهاهو داد نددست آمد
 رقمهر سه  يشكل برايارهيدا يژنوم ةنقش ي يكرو
و انحراف  GCي بر محتواعلاوه .ندداده شد شينما

GC ،ي هاژنCDS ،ORF ،rRNA  وtRNA ها و
با شدند.  انيبر نقشه نماهاي شروع و پايان كدون

 يهاژن ه،شديرمزگذار ةمنطق ، درجينتاتوجه به 
rRNA مقدار  نيكمتر ي،نيپروتئ يهاو ژن نيشتريب

GC عيتحول سرغيركدكننده،  مناطق .را داشتند 
ق مناطق نسبت به مناط نيا ،جهيدرنت؛ نندكيتجربه م
  .نددار يتريغن Codingو  GCديگر، 
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 .F. vesca ssp. vesca (A) ،F گونة 3در  rRNAو  tRNA يهاژن يو فراوان گاهيجا، GCمقدار ة دهندنشان يارهيدا ةنقش -2شكل 

chiloensis (B)  وF. virginiana (C)  
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كه  NCنمودار توزيع :NCنمودار توزيع 
در آن دخيل هستند  GC3Sو  ENCهاي شاخص

شده در شكل براي هر سه ژنوم كلروپلاست بررسي
نشان داده شده است. از آنجا كه نتايج مربوط به  3

اين تحليل براي هرسه ژنوم، تقريباً يكسان به دست 
مرجع  Fragaria vescaآمدند، ژنوم كلروپلاست 

قرار داده شد و توضيحات، براساس آن ارائه 
متغير  72/61تا  72/38از  ENCشوند. مقادير مي

 56/5و انحراف استاندارد  22/50هستند كه ميانگين 
دليل تنوع دارند. ناهمگوني كاربرد كدون، بيشتر به

درصد متغير است  58تا  17است كه از  GC3مقادير 
درصد  10درصد و انحراف استاندارد  41و ميانگين 

طور كامل بر انحراف كاربرد به GC3دارد. اگر 
روي نمودار، بين  NCكدون تأثير بگذارد، مقادير 

GC3S وNC شود. تعداد درخورتوجهي بيني ميپيش
سمت اند و بهاز نقاط، روي نمودار قرار گرفته

فقير است كه اين از  GCاي هستند كه ازنظرناحيه
گيرد؛ اما تركيب نوكلئوتيدي شديد منشاء مي

لب توجه اين است كه بيشتر نقاط با موضوع جا
شده قرار بينيكم در زير نمودار پيش NCمقادير 
ها در دهند برخي ژناند. اين نتايج نشان ميگرفته

Fragaria vesca  كاربرد كدوني مستقل از تركيب
نوكلوتيدي مشتق از فشار جهشي و متأثر از عوامل 

هاي تركيبي ديگر دارند كه مستقل از محدوديت
  هستند.
از ژنوم هستندكه  ييهابخش هانترونيا :نترونيا
 ياز رو يسي، رونوDNAيرمزها يسيرونو ندايدر فر

برداشته  شيرايپ ندايدر فر يول ؛دشويآنها انجام م
 هانيپروتئ ي،رمزخوان ندايرو در فر نياز ا ؛شونديم

 به آنها به همين دليل،. دنشويآنها ساخته نم ياز رو
در  DNA دمانيها در چاينترون .شوديگفته م اينترون

س از پ RNAن دمايژن و در چ يرمزها انيم
ها بخش نيا .شونديم دهيد DNA يرمزها يسيرونو
 هاروسيو يدر برخ يحت واز موجودات  ياريدر بس

 اريبس مكن استآنها م ةشوند. اندازيم دهيد زين
  بزرگ باشد.
وتكرار  يانسخهها در مناطق تكژن يفراوان

كردن مناطق دايتحول كلروپلاست پ در :معكوس

كارآمد  كردنكپارچهي يبرا يژننيمناسب ب

و  يفرنگدر گوجه مهم است. اريها بسژنترانس

، rps 12 ،trnV ،accD از ي، پژوهشگراننيزمبيس

rpcL ،trnG ،trnfM يژننيمناطق ب و rRNA16s-

ORF 70B تنباكو استفاده  يژننيادغام مناطق ب يبرا

ة نسخ كي ،نيبنابرا؛ (Kim et al., 2009)د انكرده

ناقص از  يكپ كي و rps 19دوم ژن  يكامل از كپ

rpl 22 مجاورت  درtrnH يتكرار نيدارد. ا وجود 

در  IR Bبا توجه به گسترش  ادياست كه به احتمال ز

مشترك در ژنوم  يندايفر ،LSCمحل اتصال 

 در. (Talat and Wang, 2015) كلروپلاست است

و  يريقرارگ ، روش4 شكلبا مطابق  پژوهش حاضر،

 ,LSC/IRطول مربوط به هر ژن در محل اتصال 

SSC/IR  نداداده شده نشانبا سه گونة مرجع.  
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 F. chiloensisو  F. vesca ssp. vesca (A) ،F. virginiana (B) گونة 3در ژنوم كلروپلاستي  NCدر مقابل  GC3Sمقادير  -3شكل 

(C)  
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  شدهرقم بررسيها در سه نترونيا گاهيتفاوت در طول و جا -1جدول 
F. virginiana  F. chiloensis F. vesca  اينترون

536 729/536 230/536 Rps12 
31 35 35 trnK-UUU 

856 856 869 Rps16 
692 692 692 trnG-GCC 
756 756 756 Rpo C1 

721/805 721/805 723/805 ycf 3 
420 420 420 trnL-UUU 
598 598 598 trnV-UAC 

825/660 825/661 825/657 clp P 
991 991 991 rpl 16 
676 676 676 ndh B 
852 952 905 trnI- GAU 
811 811 811 rtnA- UGC 

1189 1189 1188 ndh A 
770 770 770 pet B 
714 714 714 pet D 
681 681 681 rpl 2 
676 676 676 ndh B  

  
  

  
هاي رديف -شدههاي بررسياز سه گونة مرجع با ژنوم معكوس و تكرار يانسخهها بر مناطق تكژن يريمحل قرارگ نييتعة نقش -4شكل

اند.) اقتباس شدهWang )2015و  Talatاز منبع  6و  5، 4
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  بحث
ي ژنوم كلروپلاست ،آمدهدستهب جياساس نتابر

F. chiloensis ،F. virginiana  وF. vesca  ساختار
شكل يارهي. مجموع ژنوم كامل دادارد يچهاروجه

F.chiloensis جفت باز  155603برابر  يبا طول
 .Fو ) F. virginiana )155621رقم تر از دو كوتاه

vesva )155691مناطق  همة رقم،در هرسه  .) است
تكرار معكوس از ة دو منطق اكوچك ب يتكرار كپ

 يبا توجه به تنوع ژنوم كلروپلاستاند كه هم جدا شده
هنوز  د.دنبو گريكديبه  هيشب اريبس ،ارقام نيا نيب

مناطق  بينتنوع  زانيم بارةدر اندكي ارياطلاعات بس
در وجود دارد و  يوپلاستژنوم كلر ةشدنيرمزگذار

 بين همةسطح تنوع  ينسب يابيارزدر  بررسي حاضر،
ژنوم  يكوچك كپ ةمنطق رمزگذارريمناطق غ
 دهيد چند مورد استثناء ميطور مستقهب يكلروپلاست

 دارددو تكرار معكوس  ي،كه ژنوم كلروپلاست شد
 ريو تصو كيلو باز دارد 25 يبيطور تقرهكه هركدام ب

با  .ندهستمكمل ژن  صورتهب گريكدياز  يانهيآ
، F. chiloensisهاي رقم در كل ژنوم توجه به تحليل

F. virginiana  وF. vesca،  طول مناطق تكرار
 85520، 85539، 85561، بيترتهب آنها بزرگ
ك آنها كوچ يتكرار كپ ةطول منطق باز،جفت

و طول باز جفت 20300و 20300، 20204، بيترتبه
 24891، 24963 بيترتهبآنها  تكرار معكوسمناطق 

 يشباهت توالة دهندبود كه نشانباز جفت 24891و 
هاي براي رقم ني. همچناستارقام  نيا نيب زياد اريبس

 بيترتهشده بيسينوبرنامه ةطول منطق يادشده،
ة و طول منطقباز جفت 83795و  83795، 83925
 65789و  65784، 66044ترتيب هنشده بيسينوبرنامه

 اريتفاوت بس ةدهنددست آمدكه نشانه بباز جفت
 نااينيرجيشيلنسيس و و رقمو دو  است يدر توال يجزئ
ژنوم  .دارند يسينوبرنامهة مشابه درمنطق يطول

ن را يپروتئدرصد از  7/44سه رقم،  يكلروپلاست
مناطق  انينسبت م نيهمچن .كنديم يرمزگذار

كه در  بيترت نيبد ؛ها مشاهده شدنترونيو ا يژننيب
F. vesca ترتيببه نترونيو ا يژننيب ةطول منطق 

ترتيب به F. virginianaدرصد، در  07/12و  53/30
 F. chiloensisبراي درصد و  07/12و  52/30
. دست آمده بدرصد  07/12و  51/30ترتيب به

شيلنسيس، و  نااينيرجيو هايرقمدر  GC يمحتوا
بود درصد  F. vesca ،21/37 رقمدر  ودرصد  45/36

 درصد) 73/36( آني به مقدار جهان كينزد اريكه بس
و  F. chiloensis ،F. virginianaي هارقمدر  .است

F. vesca، يمحتوا GC شدهيسينوبرنامه ةدر منطق، 
در و درصد  09/36و  02/37، 02/37 برابر با بيترتهب

، 97/31 با برابر بيترتهنشده بيسينوبرنامهة منطق
هردو  دهدمي بود كه نشان درصد 93/31و  95/31

 مسئله، نيا لي. دلدارند GC اندكيمنطقه مقدار 
شده در يو مناطق رمزگذار يبوزومير يهاوجود ژن

مناطق  است. GC زيادداشتن مقدار  يبرا IR ةمنطق
 ؛كننديرا تجربه م عيسر يتحول، رمزگذارريغ

 GC رمزگذار،مناطق نسبت به مناطق  نيا ،جهيدرنت
 يهايژگياز و يكي GCي محتوا .نددار يتريغن

 اتصال هايجايگاهاز  يتعداد امهم ژنوم است كه ب
micro RNA يمحتوا. همبسته است GC در سمت 

5'UTR 3 و'UTR همچنين متفاوت است .
آن  ليدارد كه دل RNAiبر  ياثر GCيمحتوا

و  RNAi زياد يدسترس جايگاه نيب زياد يهمبستگ
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ژنوم  ريتفس با است. RNAi تيبا فعال يمنف يتگهمبس
 يدرمجموع برا شده،بحث رقمسه  يكلروپلاست

كه  ندشد افتي يژن كلروپلاست 130ها رقماز  كيهر
 يبندمطابق با عمل ژن آنها به چهار گروه طبقه

مرتبط با خود  يهاژن كه عبارتند از: شونديم
مرتبط  يهاژن ،مرتبط با فتوسنتز يهاني، ژنيگزيجا

 نيا انيم ناشناخته. اعمالبا  يهاو ژن گريبا اعمال د
ژن  85و  tRNAژن  rRNA، 37هشت ژن ، هاژن

 نهايا نيهستند.كه ب رقمدر هرسه  نيپروتئ ةكدكنند
تكرار ة در منطق rRNAو چهار ژن  tRNAهفت ژن 

، 5طور مرتب در هب rRNAژن  شدند. انيمعكوس نما
 ميتنظ IRدر هردو طرف  srRNA و 5و  16، 23، 4

 يديپلاست يهايتوال همةدر  باًيتقر ycf 1است.  شده
در  شوديم ينيبشيتا به امروز وجود داشته است و پ

در  اي يسلول سميدر متابول ياساس يرهاياز مس يبرخ
محافظت  يبرا ياز اعمال ساختمان يخدمت برخ

 ycf 1 استفرض شده  نيهمچن. باشد ديپلاست
كلروپلاست را بر  يدرون يغشا يكدگذار تيمسئول

 قيطور دقهب ycf 1حال عمل  نيا ا؛ بعهده دارد
 يبقا يبرا رسديبه نظر م يول است؛ مشخص نشده

 نيا ي،ژنوم كلروپلاست يدر توال باشد. يضرور اهيگ
 .قرار دارد SSCو  IRمرز مناطق  ةدر دهان ژن معمولاً

در ژنوم  ycf 1مشترك ژن  گاهيبا توجه به جا
 IRA/SSCين از آن در مرز ب يكپ كي يكلروپلاست

 IR نيدر مرز ب ycf 1ژن كوتاه از شبه يكپ كي و

b/SSC  رقمدر F. vesca  و  شيلنسيس هايرقمو در
دست ه ب بازجفت 5647و  1103 با بيترتهب نااينيرجيو

ها در محل اتصال ژنشبه گاهيجا ارقام، نيآمد. در ا
LSC/SSC  وIR دقرار دار.  

  بنديجمع
 هايپژوهش يبرا يانهيزم بررسي حاضر،

 بررسيعلم  ،كسيپروتئوماست.  كسيپروتئوم
 پس از راتييتغ ان،يب ةپروتئوم شامل مطالع ةگسترد

 ريبا سا هانيكنش پروتئبرهم بررسيترجمه و 
با هدف  هانيجامع پروتئ تحليلها است. لكولوم

ها و پاسخ به تفاوت بررسي ،يكيتنوع ژنت يبررس
 كسيپروتئوم يارشتهنيعلم ب يها موضوع اصلتنش

 يمياز علوم ش يريگبا بهره كسياست. پروتئوم
به  يشناسستيو ز كيوانفورماتيب ها،نيپروتئ
پس از  راتييتغ بررسي ،يسنجتيكم ،ييشناسا
. هدف پردازديم هانيپروتئ يهاكنشو برهم مهترج

براساس  ديجد يهانيپروتئ ييشناسا ،كسيپروتئوم
 يهاستميآنها در س انيب روش بررسيو  فهينقش، وظ

 بخش اصلي در حال حاضر،است.  يميتنظ
 يهانيپروتئ ، جداكردنكسيپروتئوم يهاتيفعال

قب متعا ييو شناسا يالكتروفورز دوبعد باها بافت
نتايج حاصل از . است يجرم يسنجفيط باآنها 

هاي مشابه، با در اختيار قرار پژوهش حاضر و بررسي
هاي ژني و يابيدادن اطلاعات تكميلي از توالي

برداري را از اين هاي سلولي، زمينة بهرهمتابوليت
شده فراهم خواهند هاي سنتزها در تحليل پروتئينداده

كرد. پژوهش حاضر، آغاز پروژة ترانسكريپتوميكس 
شدة هاي بررسيوميكس در گونهو پروتئ

  پژوهان در زمينة علوم ژنوميكس است.دانش
  

  سپاسگزاري
از مركز تحقيقات و آموزش  مقاله نگارندگان

كشاورزي و منابع طبيعي استان آذربايجان غربي و 
گروه علوم باغباني دانشكدة كشاورزي مؤسسة 

 پژوهش انجام حمايت از دليلآموزش عالي صبا به
  .كنندگزاري ميسپاس حاضر
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