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Abstract 
Aim and Background: Brassica napus has one of the most important oilseed crops in the world, which 
has undergone extensive genome reconstruction following an interspecies hybridization of Brassica rapa and 
Brassica oleracea. In order to understand the functional changes of B. napus genome during the evolution, 
comparison of gene expression was performed in three species of Brassica. 

Materials and Methods: Seed preliminary data of three Brassica libraries were collected from the 
Harvard university database. To find similarities between three libraries, all EST sequences were assembled 
using EGassembler software. Then, all contigs were analyzed by X-blast using CLC Protein workbench 
software against nonredundant proteins of gene bank. IDEG6 software was used to identify genes with 
different expression between libraries. MapMan comparative classification tool was used to classify 
functional catalogs. 
Results: Comparison of gene expression between the three species showed that 23 genes in 5 functional 
groups including fatty acids, storage proteins, amino acids, transcriptional regulation and signaling were 
statistically significant. 
Conclusion: While B. rapa and B. oleracea encode the largest number of ESTs involved in the biosynthesis 
of erucic acid and linolenic acid, genome in B. napus has evolved to produce more oleic acid and linoleic 
acid, which may have resulted from the deletion or duplication of the genome during evolution. In addition, 
Cruciferin transcripts accounted for 40% of total seed storage protein transcripts. This study paves the way 
for further research on the genetic consequences of polyploidy during canola breeding evolution.  
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 چکیده
 باین  هیبریداسایون  دنباا  با   کا   اسات  ی در جهاان محصولات روغن ترینمهمیکی از دارای  Brassica napus :سابقه و هدف

کاارکردی   هاای تغییر درکمنظور ب . است گرفت  قرار ژنوم گسترده بازسازی ، تحتBrassica oleracea و Brassica rapa ای گون 
  .انجام شد Brassicaس  گون  مقایس  بیان ژن در  ،در طی تکامل B. napusژنوم 

. بارای پیادا کاردن    شاد  آوری جما   هاروارد دانشگاه اطلاعات بانک از Brassica کتابخان  س  بذراولی   اطلاعات ها: مواد و روش
وسیل  ها ب  شدند. سپس هم  کانتیگ بندی دست  EGassemblerافزار  با استفاده از نرم ESTهای  کتابخان ، هم  توالی س شباهت بین 

بارای   های غیر تکاراری باناک ژن آناالیز شادند.     در مقابل پروتئین CLC Protein Workbench افزارتوسط نرم Xجستجوگر بلاست 
 هاای  کاتاالو   بنادی  دسات   بارای  ماورد اساتفاده قارار گرفات.      IDEG6افازار ها، نرم های با بیان متفاوت در بین کتابخان شناسایی ژن
 استفاده شد. MapMan بندی طبق  ابزار عملکردی،

ای،  هاای خییاره    پاروتئین اسایدهای رار ،   گروه کارکردی شاامل   5 درژن  23نشان داد ک   گون  3بین مقایس  بیان ژن ها: یافته
 .  دارنددار  از نظر آماری تفاوت معنی رسانی پیامتنظیم رونویسی و مین ، آهای  اسید

اروسایک و اساید   رار   در بیوسانتز اساید    ثرؤما  ESTتارین تعاداد   بای   B. oleraceaو  B. rapaک  در حالی نتیجه گیری:
تر تکامل یافت  است ک  ممکان  سمت تولید اسید اولئیک و اسید لینولئیک بی ب  B. napusژنوم در  ،کنند لینولنیک را رمزگذاری می

-رونوشات کل درصد  40کروسیفرین های علاوه، رونوشتب  شدگی ژنوم در طی تکامل ایجاد شده باشد.دنبا  حذف و یا مضاعفاست ب 
پلوئیادی  پلای  ژنتیکی پیامدهای تر در زمین ساز انجام تحقیقات بی  تشکیل داد. این مطالع  زمین را بذور  ایهای خییرهپروتئینهای 

 کلزا است. ب  نژادیطی تکامل در راستای 

Iau Science ،هیبریداسیونهای کارکردی،  گروههای توالی بیان شده،  بررسببیان ژن،  کلیدی: هایواژه

 مقدمه
است. حادود   جهاندر ی روغن ترین محصولاتمهمکلزا یکی از 

درصد رربی  6درصد وزن دان  روغن است. روغن کلزا  40-45
رناین  های گیاهی دیگر است. هم تر از روغناشباع دارد ک  کم

درصد رربی تک اشباع نشده تشکیل شده است ک  ایان   58از 
تاا   32است. کنجال  کلزا از  کنندگانویژگی مورد پسند مصرف

ماناده   کنجال  کلزا، بخشی از دان  باقی .درصد پروتئین دارد 38
در  (.1) پس از استخراج روغان، بارای صانعت دام ارزش دارد   

صاانعتی اسااتفاده حااا  حا اار از کلاازا باارای اهااداف یااا   
ناد کاربردهاای جدیادی    توا شود. پیشرفت فناوری اما مای  نمی
صنعتی برای روغن کلزا ایجااد کناد.   بیودیز  در مصارف  مانند

، ۸۹-۸8عای  در ساا  زرا جهادکشااورزی،   وزارت بنابر گزارش
. ایان مقادار   (2) در سطح کشور تولید شاد هزار تن کلزا  420

وابستگی شادید کشاور با     تولید جوابگوی نیاز کشور نیست و 
های روغنی، کنجال  و روغان وجاود دارد و ساالان      واردات دان 

میلیارد دلار ارز برای واردات این محصاولات از کشاور    4قریب 
تواناد   شود. لذا استفاده از ارقام زراعی اصلاح شده می یارج می

در حا  حا ر فقط تعداد محادودی   ب  رف  نیاز کشور بپردازد.
طاور  هاا با   ( کلزا موجود اسات و اکرار آن  00دوصفر )از ارقام 
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متناساب باا منااطقی نیساتند کا  در آن پارورش داده       کامل 
و وح با ارقام شوند و از نظر انواع ترکیب بیوشیمیایی بذر ب  می

سنتی تفاوت دارند. اسید اروسیک از محتوای روغن بذر حاذف  
قابل توجهی طور ها ب  شده است و مقدار گلوکوزینولات در دان 

هاای ژنتیکای بارای     کاریکاه  یافت  است. در کل، این دست
طاور قابال   یصوصیات مفید در ارقام دوصافر با   یابی ب -دست

توجهی تناوع ژنتیکای و فناوتیپی کلازا را کااه  داده اسات.       
، باا  مناااب  جدیاادی باارای  Brassicaبنااابراین، در یااانواده 

گساترش منااب     هاای  یکای از راه تغییرات ژنتیکی نیاز اسات.  
دسات آوردن آلاوپلی    هاای روغنای با    ژنتیکی برای تولید دان 
 B. rapaهای مولد  وسیل  تلاقی با گون پلوئیدهای مصنوعی ب 

ای رایا  در تکامال    پلوئیدی پدیاده است. پلی B. oleraceaو 
گیری  دهنده است ک  منجر ب  تنوع زیستی و شکل گیاهان گل

گیاااه  یااک B. napusشااود.  هااای جدیااد ماای سااری  گوناا 
تارین  مهم ( وAACC ،38=x4=n2آلوتتراپلوئید )دان  روغنی، 

ک  از هیبریداسیون اتفاقی  است Brassicaگون  زراعی جنس 
)شالغم،   B. rapaهاا باین    و دو برابر شدن طبیعی کروماوزوم 

AA ،20=x2=n2 و )B. oleracea   ،کلام(CC ،18=x2=n2 )
 اسات. ایان   شاده  روبرو محیطی پیچیده هایتغییر با حاصل و

 رمزگاذاری  هاا آن ژناوم  در طبیعی، انتخا  نتیج  در ،هاتغییر
 فاراهم  اجدادش از آن ژنتیکی واگرایی برای هایی سرنخ و شده
 و تجزیا   باا  ها گون  بین هاتغییر استنباط بنابراین. (3) کند می

 ژنومیکس غنی شای  ب  را در ژن موجودی هایترکیب تحلیل
تواناد بارای تشاخی      تکامل واگارا مای  کند.  باز می ای مقایس 

هااای  صاافات، در زیساات شناساای ملکااولی توسااط تااوالی    
نوکلئوتیدی و پروتئینی ک  از دو یا رند ژن همولاو  مشات    

در مقایسا    کلازا مقایس  ژنوم بذر . (4) کار برده شود اند ب شده
کارکردی ژناوم در طای تکامال     هایریبا اجداد آن در فهم تغی

هاا در گساترش تناوع    وسایل  بتاوان از آن  تا بادین  استثر ؤم
بررسای   با اساتفاده از و همکاران  Niu. ژنتیکی کلزا اقدام نمود

 B. napusدر باذر   EST1تاوالی   8000تر از پروفایل بیان کم
 .Bنشان دادند ک  بیوسانتز و تنظایم اسایدهای رار  باین      

napus (5) و آرابیدوپسااایس حفاشااات شاااده اسااات. Fu  و
ستفاده از تجزی  و تحلیل بیان افتراقای ژن نشاان   با اهمکاران 

فسفو  6هایی مانند ساکارز سنتاز، پیروات کیناز و  دادند ک  ژن
گلوکونات دهیدروژناز ک  مربوط ب  متابولیسم قند هساتند، در  

هاا  شوند. نتای  آن فرا تنظیم می بالاترارقامی با محتوای روغن 
سم ژنتیکی مولکولی ایتلاف محتاوای  اطلاعات مهمی از مکانی
نا   هاا   و گون ارقام  در تنوع وجود .(6) روغن کلزا را فراهم کرد

 کاارایی  افازای   باعث بلک  کند می تسری  را انتخا  روند تنها
درحاا    (.۹) شاود  مای  سلولی سطح در مطلو  صفات انتخا 

 تاوالی  های ژنومیکس کارکردی تجزی  و تحلیل حا ر، از روش

                                                           
1 Expressed sequence tag 

EST  باارای ثر، ارزان و سااری  و قدرتمنااد ؤعنااوان روش مااباا
زماان در  طاور هام  تجزی  الگوی بیان تعداد بسیار زیادی ژن ب 

طاور گساترده اساتفاده    ، با  مراحل تکوینی و تکاملی مختلاف 
بااا اسااتفاده از تجزیاا  و و همکاااران  Heidary (.8)شااود  ماای

دانشاگاه  آوری شده از پایگااه داده   های جم  داده ESTتحلیل 
های مربوط ب  تن  یشکی گندم، بارن ،   ترین ژنهاروارد، مهم

بارای   IDEG62افازار  پنب  و فستوکا را گزارش دادند و از نارم 
هاا اساتفاده    هایی با بیاان افتراقای باین کتابخانا      شناسایی ژن
های تفسیر شده را با استفاده از ابزار  رنین ژنها همکردند. آن

Mapman  (۸) بنادی کردناد   کاارکردی طبقا   هاای   ب  گاروه .
ای بیان ژن اندکی بر اساا  تعیاین تاوالی     مقایس  های مطالع

cDNA  بیاان ژن مرباوط با      هایمنظور روشن کردن تغییرب
انجام شاده اسات. در ایان     Brassicaتکامل در بذور س  گون  

 هایتغییر EST های توالی تحقی  با استفاده از تجزی  و تحلیل
هاای بیوسانتز    در مسایر  ثرؤما ی ها ژنبریی احتمالی در بیان 

در طای تکامال در    ای هاای خییاره   های رر  و پروتئین اسید
 . بررسی شد Brassicaبذور س  گون  

 ها  مواد و روش
بااا B. napus (BN238-Na )هاای اولیاا  ساا  کتابخانا     داده

۹8۸5 EST ،B. rapa (BR304-Ra)  ۹534ا با EST  وB. 
oleracea (BO51-Ol)  6۸23با EST  مورد تجزی  و تحلیل

هاااا از پایگااااه داده دانشاااگاه هااااروارد   قااارار گرفااات. داده
(Http://compbio.dfci.harvard.edu/tgi جم )  .آوری شد

 سکتابخاناا  زیساات محاسااباتی و کتابخاناا  هااای ژنااومیک    
ای از  هاا در طیاف گساترده    هاای شاای  ژن   عملکردی پروژه

افازار   با استفاده از نرم cDNAتوالی  (.10)ها هستند  ارگانیسم
EGassembler  شااد  بناادی دساات ای  صااورت یوشاا  باا

(Http://egassembler.hgc.jp    ،در مرحلا  پای  پاردازش .)
سازی توالی، پوشااندن  شامل پاک ESTهای  توالیسازی  یال 

توالی باا   بندی دست تکرار، پوشاندن وکتور، پوشاندن اندامک و 
، بعاادانجااام شااد. در مرحلاا    cutoff N≥95درصااد تطاااب  

و   ESTهااا شااامل دو یااا رنااد در کانتیااگ ESTهااای  تااوالی
(. برای 11) بندی شدند دست   ESTسینگلتون شامل فقط یک

توساط   ESTهاای   کتابخان ، تمام توالیهای س   شباهتیافتن 
ها  شد. سپس هم  کانتیگ بندی دست  Egassemblerافزار  نرم

در برابار   CLC bioافازار   توساط نارم   X-blastبا اساتفاده از  
ماورد   E-value ≤10−5های غیر تکراری با  پایگاه داده پروتئین

ها با بیان  ژن برای شناسایی(. 12)تجزی  و تحلیل قرار گرفتند 
-Audic ه و آماار  IDEG6افازار  ها، از نرم افتراقی در کتابخان 

Claverie((Http://telethon.bio.unipd.it/ideg6  استفاده
هاای مربااوط با  کانتیااگ و ساینگلتون هاار     تااوالی (.13)شاد  

                                                           
2 Identification of differentially expressed genes in 
multiple tag sampling experiments  [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
22

85
45

8.
14

00
.1

2.
45

.9
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
13

 ]
 

                             3 / 12

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22285458.1400.12.45.9.8
https://ncmbjpiau.ir/article-1-1447-en.html


30

 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

در براباار منباا  اطلاعاااتی  X-blastکتابخاناا  توسااط برناماا  
 TAIR1آرابیدوپساااایس بااااارگیری شااااده از پایگاااااه داده 

(Ftp://ftp.arabidopsis.org مااورد تجزیاا  و تحلیاال قاارار )
هاای عملکاردی، ابازار     بندی کاتاالو   برای دست  (.14) گرفت

 MapManای  بناااااااااادی مقایساااااااااا   طبقاااااااااا 
(http://www.gomapman.org ب )   صورت آنلایان اساتفاده

بااارای توصااایف  Mapmanهاااای  . از یروجااای(15) شاااد
-از نارم  .ها استفاده شده است های مختلف در کتابخان  کاتالو 
بااارای یاااافتن  Audic-Claverieو آزماااون  IDEG6افااازار 
ر دو کتابخانا  اساتفاده شاد.    های مختلف عملکردی د کاتالو 

  GO2شناسی ژن های شناسایی شده ب  س  دست  هستی توالی
   بندی شدند. )بیولوژیکی، سلولی و مولکولی( طبق 

  ها یافته
از  EST 5۹1-84۹ها با میانگین طو   EST بندی دست نتای  

در جدو   B. oleracea و B. napus ،B. rapaس  کتابخان  
 .Bترتیب درکتابخان  باذر  آمده است. نتای  نشان داد ک  ب  1

napus، B. rapa وB. oleracea 1061 ،۸48 کانتیگ  ۸12و
 15/25) 1۸86سینگلتن ایجاد شد.  302۹و  31۹2، 3282و 

 .B%( درکتابخان  بذر  8۸/23) 1654%( و  44/20) %1540(، 
napus، B. rapaوB. oleracea   ااعیفی سااهم ییلاای 

(≥1*10-5 E-value  در همولوژی باا تاوالی )    هاای موجاود در
هاا وجاود   ها داشتند و یا هیچ توالی مشاابهی باا آن   پایگاه داده

ترتیاب  با   EST 526۸و  5۸۸4، 5۸0۸کا   نداشت در حاالی 
 (.  E-value≤1*10-5همولوژی بالا یا متوسطی را نشان دادند )

-نرم یروجی اسا  بر کتابخان  هر های سینگلتن و کانتیگ تعداد .1جدو 
 .EGassembler افزار

 .B. napus B هاکتابخانه
rapa 

B. 
oleracea 

 6۸23 ۹534 ۹8۸5 ها ESTتعداد کل 
 ۸12 ۸48 1061 هاتعداد کانتیگ

 38۸6 4362 4613 درکانتیگ ESTتعداد 
 302۹ 31۹2 3282 تعداد سینگلتن

 214 156 1۸8 مشخصی ندارند hitهایی ک   کانتیگ
 3۹ 326 654 مشخصی ندارند hitهایی ک   سینگلتن

 
هاایی کا  در نشاان دادن همولاوژی      بر پای  نتاای  ماا، تاوالی   

های عمومی شکسات   دار برای هر پروتئین در پایگاه داده معنی
هااای جدیااد هسااتند.  یوردنااد، کاندیاادای مناساابی باارای ژن
 و B. napus ،B. rapaمقایس  بیان ژن و ژنومیکس کاارکردی  

B. oleracea   با استفاده از تجزی  و تحلیل منابEST  بذر این
گاروه   5ژن از نظار آمااری در    23دار  س  گون ، تفااوت معنای  

هاای   شامل پروتئین Mapmanکارکردی تعیین شده در سایت 
های آمین ، اسیدهای رر ، تنظیم رونویسی و  ای، اسید خییره

                                                           
1 The Arabidopsis Information Resource 
2 The Gene Ontology 

ی کارکردی متفاوت ب  همراه ها رسانی را نشان دادند. گروه پیام
 2در هر کتابخان  در جدو   ESTها با بیان افتراقی و تعداد  ژن

 مشخ  شده است.

 بحث
  های چرب اسیدگروه کارکردی 

سا    هاای رار  در   هایی کا  در گاروه کاارکردی اساید     از ژن
بیاان   ایتلاف B. oleraceaو  B. napus،B. rapa کتابخان  

های مؤثر در بیوسانتز اسایدهای رار      توان ب  ژن داشتند می
اشاره نمود. اسید  4(FAD3( ،FAD2)3(غیر اشباع رند باندی 

( 18:2، نقشی اساسی در تولید اسید لینولئیاک ) FAD2رر  
اولین مرحلا  ماورد نیااز بارای      دارد و 5در شبک  آندوپلاسمی

تولید اسیدهای رر  اشباع نشده رندگان  موجاود در باذر را   
جزء اسیدهای رار  اشاباع نشاده باا      FAD3کند.  کاتالیز می

هاای روغنای اسات و     ( در دانا  (PUFA6رند پیوند مضااعف  
( ب  اساید  18:2) 6نق  زیادی در تبدیل اسید لینولئیک امگا 

دلیال  با   3دارد. اسیدهای رر  امگا  (18:3) 3لینولنیک امگا 
حضور در غشای سلو  عملکرد مهمی در فعالیت فیزیولاوژیکی  

و  B. napusدر کتابخان   FAD2در مطالع  حا ر  گیاه دارند.
B. rapa داری بااا  ایااتلاف معناایB. oleracea  .نشااان داد

FAD3   در کتابخانB. rapa و B. oleracea   با کتابخانB. 
napus  (. 2نشان داد )جادو   ایتلاف معنیLee  و همکااران 

هااای مختلااف جاانس  را از گوناا  FAD2ژن  4ای  در مطالعاا 
Brassica  بررسی نمودند و از طری  مطالعات فیلوژنی گزارش

یاک شاب  ژن غیرفعاا      FAD2 B. napus-3نمودند کا  ژن  
با    B. rapaیافت  با حذف و الحاق رندین نوکلئوتید از  جه 

 .B. این در حالیست ک  در مطالعا  ماا،   (3ارث رسیده است )
napus  وB. rapa  از نظر بیان ژنFAD2  دار  ایتلاف معنای

ایااتلاف  ژن دیگااری اساات کاا   ۹FAB2 (SAD)نداشااتند. 
 .B و B. rapaباا دو کتابخانا     B. napusداری باین   معنای 

oleracea  .نشان دادFAB2 هاای مو اعی    هایی از آنزیم گروه
در پلاستیدها هستند ک  در گیاهان عالی پیوناد مضااعفی با     

کند تا آنها را ب  اسیدهای  اسیدهای استئاریک اشباع ا اف  می
نوبا   اولئیک اشباع نشده تبدیل کند. این اسیدهای اولئیک با  

کنند.  ماده بیوسنتز اسیدهای رر  عمل می عنوان پی یود ب 
، مانند غیر اشباع رند باندیامر در سایت اسیدهای رر  این 

و  FAD3و  FAD2( توسااط 18:2تشااکیل اسااید لینولئیااک )
-کنند. علاوه کمک می ER( در 18:3تشکیل اسید لینولنیک )

اسااااااید پالمیتیااااااک FAD5و  FAD4باااااار ایاااااان، 

                                                           
3 Omega-6 fatty acid desaturase 
4 Omega-3 fatty acid desaturase 
5 Endoplasmic Reticulum (ER) 
6 Polyunsaturated fatty acids  
7 Δ-9 stearoyl-ACP desaturase 
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 از یک هر برای ها EST تعداد ،B. oleracea و B. rapa، B. napus های ها. ستون دار بین کتابخان  ها با ایتلاف معنی ESTتفسیر و سطح بیان  .2جدو 
 دهد. می نشان را ها کتابخان 

 B. rapa B. napus B. oleracea p-value فرایند های بیولوژیکی اجزای سلولی (Map Manتطابق احتمالی )

 ۸ 18* 1۹* رر  اسیدهای بیوسنتز اینتگرا  ءغشا (FAD2) دساتوراز 6 امگا رر  اسید
65-E4 

 
 E2-21 15* 8 1۹* رر  اسیدهای بیوسنتز شبک  اندوپلاسمی (FAD3دساتوراز ) 3 امگا رر  سید

Δ-9 استئاروئیل-ACP ( دساتورازFAB2) 
 استرومای
 E3-2۹ 3 1۸* 8 رر  اسیدهای بیوسنتز کلروپلاست

 -کربوکسیل کربوکسیلاز A کوآنزیم استیل
 (accDبتا ) واحد زیر -ترانسفراز

 

 استرومای
 کلروپلاست

– CoAبیوسنتزی  فرآیند
 مالونیل

*4۹ 3 *4۹ ۸-E5 

 E3-43 1۸* 2 26* رر  اسیدهای بیوسنتز غشاء اینتگرا  (FAE1) 1 الونگاز رر  اسید
 E1-52 2 ۹* 3 سرامید بیوسنتزی فرآیند شبک  اندوپلاسمی (DES1دساتوراز ) 4-دلتا اسفنگولیپید

 بیوسنتزی فرآیند شبک  اندوپلاسمی (SLDدساتوراز ) 8 - دلتا اسفنگولیپید
 E2-30 6 11* 8 اسفنگولیپید

 متابولیک فرآیند (FAD4) 4 دساتوراز رر  اسید
 E6-4۸ 1 5* 3 غشاء اینتگرا  لیپید

 اسیدهای بیوسنتزی فرآیند غشاء (ADSدساتوراز ) CoA-آسیل
 E2-۸3 10 2۸* 14 غیراشباع رر 

 E 4-2۹ 0 1۹* ۸* بذر ای خییره پروتئین شبک  اندوپلاسمی کروسیفرین

 E2-۸1 0 3* 1 بذر ای خییره پروتئین - ناپین

 E2-84 2 ۹* 3 رربی انتقا  - (LTPرربی ) انتقا  پروتئین
 E1-۸2 3 ۸* 2 پاسخ تن  سیتوزو  (LEAپروتئین فراوان اوایر جنین زایی )

 E2-20 ۸ 2۸* 11 بیوسنتز سیستئین میتوکندری سنتاز سیستئین
 E۹-82 ۹ 21* 8 بیوسنتز متیونین سیتوزو  سنتاز متیونین
 E2-۸3 25 ۹2* 54* آمین  بیوسنتز اسید سیتوزو  سنتتاز گلوتامین

 E3-22 2۹* 1۸ 14 پرولین متابولیسم میتوکندری (ProDHدهیدروژناز ) پرولین
 E3-۹5 23 15 32* آرژنین بیوسنتزی فرآیند کلروپلاست ArgJآرژنین  بیوسنتز عملکردی دو پروتئین

 E2-5 ۹ 12* 8 اسید آمینو انتقا  غشا سلولی (AAP) 1 پرمئاز اسید آمینو
 A4a حرارتی شوک رونویسی فاکتور

(HSFA4a) ،8 2 ۸* 3 تنظیم رونویسی هست  سیتوپلاسم-E1 

 E3-3۹ 5 14* ۹ تنظیم رونویسی هست  (ABI3) 3 اسید آبسیزیک ب  حسا  غیر

 E1-6۸ 1 ۹* 2 سلولی درون سیگنا  انتقا  سیتوپلاسم هست ، (MAPKمیتوژن ) با شده فعا  کیناز پروتئین
 

p-value   ب  آمارهAudic-Claverie  .در جدو  نشان داده شده است. *دار با  ایتلافات معنیبرای بیان متفاوت اشاره دارد 
 
 

(. 16) کنند ( تبدیل می16:1را ب  اسید پالمیتولیک ) (16:0)
در تعیین محتوای را   SADهای این اعما  نق  کلیدی آنزیم

کند و  مشخ  می  (UFA1)کلی اسیدهای رر  اشباع نشده
در  مانتای  مطالع   .کرده استتوج  محققان را ب  یود جلب 

افزای  بیان  است ک و همکاران  Knutzon تواف  با نتای 
FAB2  در راB. napus و نشان دادند ک  گزارش دادند 

گیر سطح منجر ب  افزای  رشم SADکاه  فعالیت آنزیمی 
با . (1۹) شده است ٪40ب   ٪2، از B. napus( در بذر 18:0)

ب  اهمیت عملکردی اشباع اسیدهای رر  در توسع  توج 
از بسیاری از  SADهای گیاهان و کاربردهای صنعتی، ژن

                                                           
1 Unsaturated fatty acids 

اند و ارتباط زیادی  های گیاهی شناسایی و مشخ  شده گون 
طور ب اسیدهای رر  و سطح  SADهای  بین فعالیت

 .Bو  B. rapaدر  از طرف دیگر (.18) ای وجود دارد گسترده
oleracea اروسیکدر بیوسنتز اسیدهای رر   ثرؤمهای  ژن 

های مهم درگیر در بیوسنتز  از ژن. بیان شدند در سطح بالاتری
ک   اشاره نمود (accD2) توان ب  میاسیدهای رر  اورسیک 

افزای  بیان  B. oleracea و B. rapa های در کتابخان 
در بیوسنتز اسید اورسیک نق  این آنزیم  .دار داشتند معنی
در بررسی و همکاران Town  در تواف  با نتای  مادارد. 

                                                           
2 Acetyl-coenzyme A carboxylase carboxyl- 
Transferase subunit beta 
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 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

 ، افزای  بیان ژنBrassicaهای  ای گون  ژنومیکس مقایس 
accD ژنتیکی را در  هایناشی از تغییرB. oleracea گزارش 
 B. oleraceaو  B. rapaهای  کتابخان در . (1۸) دادند

مرحل   FAE1نیز مشاهده شد.  FAE1)1( نافزای  بیان ژ
)اسید  2VLCFAز تراکم اولی  در مسیر طویل شدن بیوسنت

کند و بنابراین یک  یره بسیار طولانی( را کاتالیز میرر  با زنج
و   Sun.(20)است  اورسیکژن اصلی در بیوسنتز اسید 

را  FAE1 ژن از ایزوفرم در تواف  با نتای  ما تنها دوهمکاران 
 جداگان  صورتب  کدام را هر ک  گزارش کردند B. napusدر 

 B. rapaو  B. oleraceaیود  والدین دیپلوئید های از گون 
ژن دیگری است ک   (DES13)ن ژ .(20) است  دریافت کرده

افزای  بیان داشت و ایتلاف  B. napusدر کتابخان  
نشان داد.  B. oleraceaو  B. rapaداری با دو کتابخان   معنی

DES1  اشباع نشده و  4برای بیوسنتز اسفنگولیپیدها دلتا
مشتقات آن مورد نیاز است. اسفنگولیپیدهای گیاهی در 
سایت ماتریس غشای سلولی، انسجام سایتاری غشا، تشکیل 

فرآیندهای  رسانی پیامو در مسیرهای  ءدومین غشا
اسید ب  انتقا  سیگنا  وابست  یصو ب فیزیولوژیکی 

های میانجی فرآیند سلولی  ان متابولیتعنوو ب  4ابسیزیک
های  ه و در پاسخ ب  تن ریزی شد مانند مر  سلولی برنام 

. با این حا ، (21) زیستی محیطی نق  دارندزیستی و غیر
های  ها در بذر ناشنایت  است. ژناطلاعات مربوط ب  نق  آن

داری با دو  ک  ایتلاف معنیB. napus دیگر با افزای  بیان در
، (FAD45) دندنشان دا B. oleraceaو  B. rapaکتابخان  

)6(SLD  و)۹(ADS .بودند (FAD4)   در کتابخان  کB. 
napus های مولکولی  در تولید گون  افزای  بیان داشت

 16:1( E3فسفاتیدیل گلیسرو  ایتصاصی کلروپلاست حاوی )
 .کند کاتالیز می راتشکیل پیوند دوگان  ترانس  و نق  دارد

Xue  و ژنومی در تواف  با نتای  ما در بررسیو همکاران 
 والدین های گون  و B. napusدر  FAD4 ژن یانواده توصیف

 .B. napus ،B. rapa ،B ،ترتیبآن نشان دادند ک  ب 
oleracea، رهار، رهار، هفت، و برن  حاوی سآرابیدوپسی 

در  SLDو  ADS .(22) بودند FAD4 رونوشت ژن یک و یک
ک  بخشی رندگان  مسیر بیوسنتز اسیدهای رر  اشباع نشده 

 تر بیاناز متابولیسم لیپید است نق  دارد. در کل سطح بی 
اشباع در کتابخان  غیر رر  اسیدهای در بیوسنتز ثرؤمهای  ژن

B. napus ب  دو کتابخان  نسبتB. rapa  وB. oleracea 
های کد کننده اسید  ترتیب ژنب  B. napusدر بالاتر بود. 

                                                           
1 Fatty acid elongase 1 
2 Very-long-chain fatty acid 
3 Sphingolipid delta-4 desaturase 
4 Abscisic acid (ABA) 
5 Fatty acid desaturase 4 
6 Sphingolipid delta-8 desaturase 
7 Acyl-CoA desaturase 

 نتریارای بی د FAD2، اسید لینولئیک FAB2اولئیک 
اروسیک در کتابخان  بذر ن رونوشت اسید تریو کم ESTمیزان 
های کد  ترتیب ژنب  B. oleraceaو  B. rapaدر  بودند.

اسید لینولنیک و  (FAE1)و accD))کننده اسید اروسیک 
(FAD3 ) ترین مقدار را داشتند. در بیB. oleracea کم-

های کد کننده اسید اولئیک و اسید  ترین میزان بیان ژن
با مقدار  Brassicaروغن بذور جنس . شدلینولئیک مشاهده 

طور ب قابل توجهی اسیدهای رر  اشباع نشده زنجیره بلند، 
گیاهی تجاری  های دیگر روغن اکررک  در  اسید اورسیک هعمد

 .Bاین درحالیست ک  در  شود. وجود ندارد، مشخ  می
napus گیر بیان کاه  رشمEST در بیوسنتز اسید  ثرؤم

دنبا  حذف اصلاح ب  احتما ب اروسیک مشاهده شد. این امر 
از  شده اسید اروسیک از ارقام دو صفر کلزا روی داده است.

 "عنوان اجداد کلزاب " B. oleraceaو  B. rapaآنجا ک  
در بیوسنتز اسید اروسیک و اسید  ثرؤم ESTترین تعداد بی 

 ثرؤم های ژن انتقا  لزوم کنند، لذا لینولنیک را رمزگذاری می
 اهمیت آن اجداد از B. napus ب  اروسیک اسید بیوسنتز در

  .کند می پیدا اصلاحی های برنام  در زیادی
 بذر ای ذخیره هایگروه کارکردی پروتئین

باذر  ای  پاروتئین خییاره   های افتراقای در گاروه کاارکردی    ژن
(SSP8شامل ) ناپین ،کروسیفرین، ((LTP۸  و(LEA10) بودند. 

SSPs  ها هستند ک  در مراحل مختلاف   ای از پروتئین مجموع
یابد. در طاو    ها تجم  می تکامل دان  در سطوح بالایی در دان 

شاود و اسایدهای آمینا      تخریاب مای   SSPsزنی دانا ،   جوان 
عنوان یاک منبا    های در حا  توسع  ب  حاصل توسط گیاهچ 

 .Bدر  کروسایفرین گیارد.   ای ماورد اساتفاده قارار مای     تغذی 
napus  وB. rapa   .نااپین  افزای  بیان نشاان دادناد ،LTP  و

LEA   در کتابخاناااB. napus   .افااازای  بیاااان داشاااتند
هاای   % رونوشات 40کروسیفرین حدود های مربوط ب   رونوشت

ک  سهم پروتئین ناپین را شامل شد. در حالی SSPsمربوط ب  
رونویسای و   نار   همکاران و Delisle تر بود.در بذور بسیار کم

-بالا و ب  B. napusرا در بذر و ناپین  کروسیفرینهر دو بیان 
های کل گازارش نمودناد   درصد میزان رونوشت 8و  11ترتیب 

 ک  در تواف  با میزان بیان بالای کروسیفرین در نتای  ماا باود  
علاق  تجاری روزافزونای بارای بررسای و کنتار  تناوع      . (23)

هاای روغنای وجاود     ژنتیکی ترکیب پروتئین خییره باذر دانا   
ی یااوا  سااایتاری،  دارد، زیاارا ناااپین و کروساایفرین دارا  

متفااوتی هساتند    کاملطور ب حرارتی، عملکردی و بیولوژیکی 
های کاربردی در تولیاد ماواد    ها را برای تعدادی از برنام ک  آن

بار ایان،   عالاوه (. 24)ساازد   غذایی و غیار غاذایی جاذا  مای    
عنوان یاصیت  د میکروبای و  اد   های شب  ناپین ب  پروتئین

                                                           
8 Seed storage proteins 
9 Lipid transfer proteins 
10 Late embryogenesis abundant 
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و همکااران   Cameron. (25) شاوند  باکتریایی نسبت داده می
هاای بااالا در   هااای گیااهی در غلظاات  LTPدادنااد کا   نشاان  
های اپیدرمی وجود دارد و توانایی اتصا  اسیدهای رار    بافت

عالاوه،   . ب(26) مورد نیاز برای سنتز کوتین و سوبرین را دارند
با  خیم شدن لای  کوتیکاو  هماراه اسات و     LTPسنتز  ءالقا

منجر ب  تغییر در ترکیب رربی و رگاالی   LTPهای  حذف ژن
 LTPهای  شود. از این رو ایتلاف در بیان ژن لای  کوتیکو  می
و سااایتار  هاااهااا ممکاان اساات باا  ترکیااب در بااین کتابخاناا 

کنناد مرباوط باشاد.     مونومرهایی ک  در پوش  بذر رسو  می
پپتیدها  ای از پلی گروه متنوعی و گسترده (LEA) های پروتئین

هستند ک  نق  مهمی در یشاک شادن و تحمال انجمااد در     
نشاان  ر تواف  باا نتاای  ماا    و همکاران د Liangگیاهان دارند. 

افازای    B. napusباذر  در هاا   BnLEAبیان اکرار  ک  دادند 
ای در  ای و تکریار کال ژناوم نقا  عماده      تکریر قطع یافت  و 

 بناابراین  .(2۹) داشت  است BnLEAهای  گسترش یانواده ژن
در مطالع  حا ر در کتابخانا    LEAافزای  بیان ژن  احتما ب 

B. napus یناد آلاو   آبا  دو کتابخانا  دیگار ناشای از فر    نسبت
 در طی تکامل است.  و تکریر ژن پلوئیدی پلی

 های آمینه گروه کارکردی اسید
در  ثرؤمهای  تری از ژنها دارای سطح بیان کم در کل، کتابخان 

بیوسنتز اسیدهای آمین  گوگردی شامل سیستئین و متیاونین  
ب  سایر اسیدهای آمین  بودند. با وجود بیان پاایین ایان   نسبت

باین کتابخانا     نیز داری تفاوت معنی ،ها در هر س  کتابخان  ژن
B. napus  شااید  (2)جدو   وجود داشتبا دو کتابخان  دیگر .

محتاوای پاایین پاروتئین    هاای آمینا  با      مقدار کم این اسید
باا  نساابت ای ناااپین مربااوط باشااد راارا کاا  ناااپین   خییااره

تری از اسیدهای آمین  گوگرد دارای محتوای بی  کروسیفرین
و همکاااران  Malabatت. متیااونین و لیاازین اساا ،سیسااتئین

زارش کردند ک  ایتلاف موجود در محتوای اسید آمین  باین  گ
حتویات مختلف ناپین و های کلزا ممکن است نماینده م ژنوتیپ

. بنااابراین اصاالاح ژنتیکاای ترکیااب   (1) کروساایفرین باشااد 
بر ترکیب اسید آمینا    مستقیمطور ب های خییره بذر  پروتئین
دار  افازای  معنای   B. oleraceaگذارد. در کتابخانا    تأثیر می
ب  دو کتابخان  دیگر مشااهده شاد.   نسبت (ProDH1)بیان ژن 
ProDH  تنهاا   ک  ن  است موجودات زندهیک آنزیم فراگیر در

برای کاتابولیسم پرولین  روری است بلکا  نقا  اصالی را در    
تااأمین اناارژی، قطاا  پتانساایل اکسااای  اکسیداساایون بااین  

پذیر دارد. های اکسیژن واکن  های سلولی و تولید گون  محفظ 
در هموستاز سالو  و ساازگاری    ProDHهای بیولوژیکی  نق 

از طری  فرآیندهای انرژی، رشدی، ساازگاری، فیزیولاوژیکی و   
شادت ماورد تحقیا  قارار     ها با   آسیب شنایتی در یوکاریوت

با نتای  ما کاه  ر تواف  و همکاران د Faës (.28) گرفت  است
                                                           
1 Proline dehydrogenase 

)بار یالاف ریشا  و     B. napus را در باذر  ProDHبیاان ژن  
مولکاولی   تکامل گزارش نمودند و این را از نظرسایر ارگان ها( 

 تحات  BnaProDH هاای توالی هم  ناشی از این دانستند ک 
 هاا نساخ   از بریای  و اندگرفت  قرار قوی کنندهانتخا  تصفی  

هاای   در بذر گون  ProDHتعیین نق   .(2۸) اندشده فعا غیر
Brassica    باارای ایجاااد رااارروبی جهاات تحقیقااات آینااده

ب  دو نسبت B. napusدر کتابخان   (AAP2)شود.  پیشنهاد می
میال   پروتئینیک  AAPکتابخان  دیگر افزای  بیان نشان داد. 

شود.  ترکیبی با ایتصاصیت سوبسترا گسترده در نظر گرفت  می
 نیز در فرآیندهای مختلاف فیزیولاوژیکی، از   AAPدر گیاهان، 

-جمل  جذ  آمینو اسیدها، باارگیری فلاوئم یاا انتقاا  زایلام     
های  AAP(. 30) فلوئم، بارگیری بذر و عملکرد بذر نق  دارند

بومی سازی شده در غشای پلاسما در جذ  سالولی هماراه باا    
H+    .طیااف وساایعی از آمینواساایدها نقاا  دارنااد Zhou  و

 .Bرا در  AAPدر تواف  با نتای  ما میزان بیان بالای همکاران 
napus  ژن  34گزارش کردند ک  ناشی ازAAP  نتاای  است و 

 کننده تصفی  انتخا  فشار تحت BnaAAPs ک  داد نشان آنها
یک مطالع  اییر گزارش کرده اسات   .(31) اند گرفت  قرار قوی

 و انتقااا  باعااث بهبااود نقاال AAPکاااری ژنتیکاای کاا  دساات
باعث افزای  کارایی  و شود آمینواسیدها از مناب  ب  مقاصد می

 AAPشود. هر یک از اعضای یانواده  می N  (NUE3)استفاده
دهدکا    الگوی بیان زماانی و مکاانی ایتصاصای را نشاان مای     

(. 32) در گیاهان است AAPهای غیر ا افی  دهنده نق  نشان
تاوان   ایتصاصی بذر مای  AAPبنابراین با استفاده از انتقا  ژن 

ای  های خییره انتخابی و حتی پروتئیناسیدهای  محتوای آمینو
 عنوان مرا ب  مورد نیاز جهت مصارف مختلف را بهبود بخشید.

Schmidt  هاای فاقاد    یافتا   نشان دادند ک  جها  و همکاران
دهناد.   یک فنوتیپ بذر شدید را نشاان مای   AAP8تمایل بالا 

طور ایتصاصی تغییر اسیدی ب  فنوتیپ بذر با یک ترکیب آمینو
ارتباااط دارد. اسااید آسااپارتیک و اسااید گلوتامیااک    یافتاا  
 AAP8یاباد.   طور قابل توجهی کااه  مای  ها ب  یافت  درجه 

نق  مهمی در جذ  اسیدهای آمین  با  آندوساپرم و تاأمین    
زایای اولیا     اسیدهای آمین  جنین در حا  رشد در طی جنین

   .(33) دارد

 گروه کارکردی تنظیم رونویسی
تنظیم رونویسای، عوامال رونویسای شاوک     در گروه کارکردی 

 ندافزای  بیان داشات  B. napusدر کتابخان   (Hsfs4) حرارتی
عنوان اجزای انتهایی در زنجیره انتقا  سیگنا  محساو   ک  ب 
دهنده ب  گرماا   های پاسخ شوند ک  با واسط  فعا  کردن ژن می

هااا بااا شناسااایی موتیااف اتصااا  پالیناادرومیک  و سااایر تاان 

                                                           
2 Amino acid permease 1 
3 Nutrient use efficiency  
4 Heat shock transcription factor  
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 مجله تازه های بیوتکنولوژی سلولی  مولکولی

هاای القاا شااده باا تاان      شاده در پروموترهااای ژن محافظات  
 Hsfشاوند.   عنوان عناصر تن  گرمایی شنایت  مای گرمایی ب 

گیاهان ن  تنها در پاسخ ب  تن  گرمایی نق  دارناد، بلکا  در   
زا و نیز در طو  رشد اندام و مراحال   پاسخ ب  سایر عوامل تن 

در کنتار    A4 Hsf( و گاروه  34)کنناد   ای عمال مای   توساع  
(. 35) های اکسیژن فعاا  گیاهاان نقا  دارناد     هموستاز گون 

در رشد و نمو رویان و رشد دان   HsfA9گزارش شده است ک  
بار  (. عالاوه 36کناد )  در آرابیدوپسیس و آفتابگردان شرکت می

ایتصاصی دانا  در تنبااکو    HaHSFA9این، بیان بی  از حد 
(. 3۹ناد ) ک تحمل کم آبی شدید را در مرحل  رویشی ایجاد می

 .Bدر ژنوم  Hsfدر مطالع  حا ر، از آنجا ک  سطح بالای بیان 
napus  ،ای ژن  تجزیا  و تحلیال مقایسا    مشاهده شدHsf  در
پلوئیادی در تکامال ژن    نق  هیبریداسیون و آلاوپلی  س  گون 

Hsf  درB. napus کناد  برجست  می. Lohani   و همکااران در
های  در گون  Hsfژن تواف  با نتای  ما نشان دادند ک  همولو  

Brassica شود اما در آرابیدوپسیس وجود ندارد پس  یافت می
 هاای ژنای ایتصاصای    ن منجر ب  تشکیل یوش پلوئیداسیو پلی

Brassica ( 38شده است .)صافات  تواند می ژنتیکی هایتغییر 
 تکریار  با تکامل، طی در. کند معرفی موجود یک در را مختلفی
 در ای یناادهآفز طااورباا  مزیاات دار ویژگاایِ دارای افاارادِ نساال،

 از متفااوت  جمعیات  شاود  مای  باعاث  و شاود  می رای  جمعیت
 در تکااملی  روابط پیچیدگی بررسی بنابراین. ایجاد شوند اجداد
 از اهمیت زیادی بریوردار اسات و کماک   ژنتیکی تنوع ارزیابی
 .Bاز طرفای در کتابخانا     (.3۸کند ) می اصلاحگران ب  زیادی

napusهاا و   های درگیر در بیوسنتز فلاونوئید ، افزای  بیان ژن
نشاان   2)این نتاای  در جادو     فنیل پروپانوئیدها مشاهده شد

. بنااابراین، ایاان احتمااا  وجااود دارد کاا   داده نشااده اساات(
HSFA4a ماننااد هااا  در تنظاایم بیااان و فعالیاات بریاای از ژن

اکسایدانی و ساایر فاکتورهاای پاساخ      سازی سیستم آنتی فعا 
عمل کناد. البتا  بایاد ایان      تن  در تحمل یشک شدگی بذر

 HSFنظر قرار داد ک  الگوی بیاان فضاایی و زماانی    نکت  را مد
های مختلف گیاه بر پاسخ های مختلف تاأثیر   تواند در بافت می

کا  مسایرهای انتقاا     ب  این معنی است  ها بگذارد. این ویژگی
 های بسایار ا ااف  و ایتصاصای هساتند     شبک  HSFسیگنا  

ای بارای   کناد تاا زمینا     (. نتای  ایان مطالعا  کماک مای    36)
 Brassicaهای  در بذرگون  Hsfهای  عملکردی ژن های مطالع

گیااهی   Hsfهاای   فراهم شود و درک ما از تنوع عملکردی ژن
کا  تالاش زیاادی بارای     در طی تکامل بهبود یابد  امن ایان  

 رد Hsfمنظور درک بهتر عملکارد  شناسایی بسترهای هدف ب 
افازای    B. napusلازم اسات. در کتابخانا     Brassicaباذور  

با  دو کتابخانا  دیگار مشااهده شاد.      نسابت  ABI31بیان ژن 
ABA از جمل  القاای بسات    یندهای بیولوژیکی آبسیاری از فر

                                                           
1 Abscisic acid insensitive 3 

شدن روزن ، یوا  دانا ، مهاار رشاد ریشا  و پاساخ اساتر        
بیوشیمیایی و مولکولی  هایکند. آزمای  را کنتر  میمحیطی 

یکای   ABI3نشان داده است ک  ژن رمزگذار فاکتور رونویسای  
 ABA رساانی  پیاام کننده در مسیر  های تنظیم ترین ژناز مهم

(. در آرابیدوپساایس 40باارای رشااد بااذر در گیاهااان اساات )  
طاور ایتصاصای در   ک  ب  ABI3فاکتورهای رونویسی از قبیل 

و  SSPشوند، شنایت  شاده اسات کا  در تجما       بذر بیان می
هاای دیگار مسایرهای     کنتر  بیان بسایاری از تنظایم کنناده   

گاازارش دادنااد کاا  همکاااران و  Xuمتااابولیکی نقاا  دارنااد. 
بار  پوست  دانا  عالاوه  با تنظیم مستقیم توسع   ABI3پروتئین 

سازی در تحمل یشک شدن نقا    های خییره تنظیم پروتئین
تفااوت در بیاان   تاوان اساتنباط نماود،    بنابراین می. (41) دارد

ABI3  هااای  در گونااBrassica  ممکاان اساات باا  تفاااوت در
سازی مرتبط  های خییره سایتار پوست  بذر و یا تجم  پروتئین

 همکااران و  Verdier باشاد. با یشک شدن بذر رباط داشات    
پیچیاده   تعامال گزارش دادند ک  تنظیم تجم  خییره باذر باا   

 ABA. (42) ها با فاکتورهای رونویسای هماراه اسات    هورمون
کنناده   کننده اصلی بیان ژن در بذور اسات و باا تنظایم    تنظیم
 .Bتعامل دارد و نشاان داده شاده اسات کا  در      ABI3اصلی 

napus هنگامی ک  توسط ،ABA   القا شود، سطح کرسایفرین
کاا   ABI1پااروتئین فساافاتاز   (.23)و ناااپین بااالاتر اساات   

ر گیاهان است بارای تنظایم بیاان    د ABAکننده پاسخ  تنظیم
 .(43) شد یافت B. napusهای ناپین در  ژن

 رسانی گروه کارکردی پیام
  EST تفسیر شده دیگری ک  در کتابخان  B. napus  با سایر

توان ب  پروتئین کیناز  داری داشت می ایتلاف معنیها  کتابخان 
اشااره نماود کا  مرباوط با        (MAPK2)فعا  شده با میتوژن 

است. فسفوریلاسیون برگشت پاذیر   رسانی پیامگروه کارکردی 
فسافات را از   -γشود ک   توسط کینازهای پروتئینی کاتالیز می

ATP کناد.   مانده اسیدهای آمین  پروتئین منتقال مای   ب  باقی
ها را فعاا  یاا    گیری آنزیمطور رشمتواند ب  فسفوریلاسیون می

پروتئین تأثیر بگاذارد. از طریا    -مهار کند و بر تعامل پروتئین
های سلولی  توانند سیگنا  پروتئین کینازها می ،فسفوریلاسیون

ای در گیاهاان و   یناده آطاور فز را تقویت و گسترش دهناد. با   
های هورمونی، دفاعی  درگیر در پاسخبذرها، پروتئین کینازهای 

سااازی و مشااخ  شاادن  و اسااتر  محیطاای در حااا  کلااون
 هاای انادکی در ماورد تکامال     گازارش با ایان وجاود،    هستند.
 عنااوان مرااا  در گیاهااان وجااود دارد. باا   MAPK یااانواده

Kalapos تکامال   و همکارانMAPK  گیااهی  گونا  13را در  
کنون هیچ گزارشی در مورد تکامل این و تا (44) بررسی کردند

گزارش نشاده اسات و هماین     Brassicaهای  کینازها در گون 
 دهد. نشان میرا  زمین امر لزوم تحقی  در این 

                                                           
2 Mitogen-activated protein kinase 
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 گیری نتیجه
 یاک  ،و عدم وجود اشکا  وحشی طبیعی محدود ژنتیکی تنوع

 دامنا   از یاو   شانایت  .سات ا کلازا  پرورش در عمده مشکل
 درک گاذارد،  مای  تاأثیر  مشاخ   ویژگای  یاک  بار  کا   تنوعی
 بارای  و کناد  مای  فاراهم  را موجود های ژن مجموع  از درستی
 انتخابی رنین. (45) است  روری انتخا  طری  از تنوع بهبود

 از بساایاری در ژنتیکاای واگاارا تکاماال اسااا  باار گیاهااان از
و  محتاوا  میازان  طرفای  زا .است بوده آمیز موفقیت محصولات

اثار   تاأثیر  تحات شدت ب  بذر رر  اسیدهای ترکیب رنینهم
 ی اصالاحی هاا  تالاش بنابراین  .استژنوتیپ در محیط  متقابل

 ژنتیکی های مطالع زمانی از دقت بالا بریوردار یواهند بود ک 
 در ژنوتیااپ در محاایط اثاار متقاباال اهمیاات درک همااراهباا 

 از اساتفاده  باا  زراعای  گیاهاان  اصلاح مدت طولانی های برنام 
 شاود  انجام محیط رند و در شده تکرار ای مزرع  هایآزمای 

هاای   ری ژندر نهایات امکاان دساتکا    هایی رنین تلاش(. 46)
متاابولیکی   برای مهندسی هدفمناد  B. napusگون   دریا  

مصااارف جهاات  درمختلااف  هااایترکیااب و محتااوا تجماا  در
ایان مهندسای    .کناد  مای  فاراهم  ای و صانعتی مختلف تغذیا  

ای طراحای شاود کا      تواند با  گونا    می هدفمند از یک طرف
مانناد   صانعتی  اهاداف  باالا بارای   اروسیک اسید با کلزا روغن

 آن مشاتقات  و اروسیک اسیدتولید کند ررا ک   تولید بیودیز 
 هساتند.  اولئوشیمی صنعت برای پذیرتجدید مهم اولی  مواد از

محتاوای   ای باا  دارای ارزش تغذیا  از طرف دیگر با تولید کلازا  
 انساان  سالامتی  حفا   تر با  اسید لینولنیک و لینولئیک بی 

های اصلاحی ممکن است برای  تکنیک ،بر اینعلاوه .کند کمک
استفاده از تنوع ژنتیکی موجود در ترکیب پروتئین و اصلاح آن 

کاار گرفتا    سمت کریسفرین بالاتر یا محتوای ناپین بالاتر ب ب 
 .شود
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