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 چکیده

 miRNA سازپیشی هاتوالی پژوهشدر این . استی گیاهان هاخانوادهخانواده بقولات یکی از مهمترین 

،  hypogaea Arachis  ،Glycine max ،Glycine soja ،Lotus japonicusدر هفت گونه از بقولات شامل  ها

Medicago truncatula ،Phaseolus vulgaris  و Vigna unguiculata  ستجوی شیوه به  یهاتوالی ج

 نظر در با و شونده بردارینسخه یهاتوالیمیان  در بالغ ای miRNA همولوگ یهاتوالی حامل سازپیش

شخصات گرفتن صی م صا ساختمان دوم توالی اخت شده، miRNAدر سازپیش توالی و  سایی  شنا  های 

 تعیین سخخازپیش یهاتوالیژنومی  همچنین جایگاه. و مشخخخصخخات  نها مورد توجه گرارگرفت بینیپیش

که  مذکور گونه در هفتخانواده  01۳متعلق به  miRNA سخخخازپیش توالی ۴1۴در این مطالعه،  .شخخخد

گیاهی همخوانی داشت،  miRNA سازپیشی هاتوالیوم  نها با مشخصات مشخصات توالی و ساختار د

براسخخخاو روند ایجاد و از بین رفتن  هاگونهروابط بین . شخخخدگزارش  مشخخخخصخخخات  نها و بینیپیش

شیوه دولو  ای miRNAی هاخانواده سمیونی به  شینه پار ساو بی ستبهدر هرگونه بر ا  مد و از این  د

وجود  مده و از بین رفته به miRNAی هاخانواده ترسخخیش شخخد. هاگونهطریق درخت فیلوژنتیکی ارتباط 

روند  نتایج نشان داد شد. و گزارش مشخص هاگونهی مورد مطالعه در طول پیدایش و تکامل هاگونهدر 

روابط بین  در این خانواده اخیرا از شخخخدت زیادی برخوردار بوده اسخخخت. miRNAی هاخانوادهایجاد 

به شخخیوه مدل بیشخخینه پارسخخیمونی  miRNAی هانوادهخابر اسخخاو روند ایجاد و از بین رفتن  هاگونه

ی هاخانواده عنوانبه miRNAی هاخانوادهدر این مطالعه تعدادی از همخوانی با روابط فیلوژنی ندارد. 

گر گونه/گروه شناسه عنوانبهکه امکان استفاده از  نها  شدنه و اختصاصی گروه شناسایی اختصاصی گو

 وجود دارد.

همولوگ  یهاتوالی یجسخختجوخانواده بقولات، بیشخخینه پارسخخیمونی دولو،  ،miRNA :واژگان کلیدی
miRNA 
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 مقدمه-1

 هایی اسخخت که توسخخط سخخلولفرایندل تنظیش بیان ژن شخخام

شخخخخص یا ژن م بیان یک (افزایش یا کاهشتنظیش )برای 

د. تنظیش بیان شخخوهش انجام می ی مرتبط باهاژنگروهی از 

بیان ژن شامل پیش از رونویسی،  فرایندژن در هر مرحله از 

و  ترجمه، RNA1شخخرور رونویسخخی، رونویسخخی، پیرایش 

اغلب . ]1[ شخخخودمییک ژن انجام  تغییرات پس از ترجمه

در به کنترل گا هاژنتنظیش بیان ژن، برخی  در یک شخخخبکه

ندمیعملکرد برخی دیگر  یان ژن تنظیش و ک .باشخخخ نترل ب

یاتی در  نده مختلف یهاسخخخلولامری ح ه ب موجودات ز

. این شخخودانجام میهای مختلف رود و به شخخیوهشخخمار می

ند ید فرا فرای یاز  ژنیهای وردهسخخخبب تول در زمان مورد ن

. بنابراین گابلیت شخخخودمیمورد نیاز  میزانمورد نیاز و به 

شرایط مختلف محیط برای  انعطاف سازگاری با  پذیری و 

ی یوکاریوتی هاسلولدر  د.شوموجود زنده امکان پذیر می

یان ژن وجود داردهامکانیسخخخش  و ی مختلفی برای تنظیش ب

های یکی از مکانسخخیش 2ها miRNA توسخخطژن  تنظیش بیان

 .مهش و متداول است

miRNA  نوکلئوتید  2۴-18کوچک به طول ی هاتوالیها

ندمی نده  باشخخخ یان ژن در موجودات ز که در تنظیش ب

و پس از  بردارینسخخخخخخهیوکخخاریوتی در مرحلخخه حین 

 هایجایگاهاز ها  miRNA.]2[ نقش دارند بردارینسخخخخه

نداختصخخخخاصخخخی بر روی ژنوم رونویسخخخی و طی   فرای

شیمیایی  شارکت  نزیشبیو سلول و با م صی در  شخ های م

 زاد شخخده و به کمک سخخیسخختش  نزیمی  توالی  نها متعدد

پس از یا  بردارینسخخخهیش بیان ژن در حین پیچیده در تنظ

با تاثیر  هاتوالیاین . ]۵ -۳[ کنندبرداری مشارکت مینسخه

های بیان ژنی تاثیر خود را ها در شخخخبکهژنبر روی تظاهر 

ی زنده و هانمو، تمایز و پاسخخگ گیاه به محر  در رشخخد و

 هاتوالیاین  ،. همچنین]6[کنندمی اعمالغیر زنده محیطی 

فار یاه در برابر از در د ند  گ مان هاجش  مل ژنتیکی م عوا

                                                           
1 . RNA splicing 
2 . miRNAs 

. ]8 و ۷[ دارندی ترانسخخخاوزانی نقش هاتوالیها و ویروو

سیاری از   miRNAکه حامل  miRNAیسازهاپیشتوالی ب

های گیاهی شناسایی شده و در بالغ هستند، در برخی گونه

بت  گاه ث به  ]11-9و  ۷[ ۳میربیس miRNAی هاتوالیپای

سیده سایی امروزه تلاشاند. با این حال ثبت ر شنا ها برای 

ها بخصخخود در در یوکاریوت miRNAی هاتوالیو ثبت 

. با شخخناسخخایی و ثبت ]16-12[ گیاهان همچنان ادامه دارد

مل  ند بود  miRNAی هاتوالیکا گادر خواه دانشخخخمندان 

مل  کا به طور  نه  یان و تنظیش ژن را در هر گو که ب شخخخب

 شناسایی و تکمیل کنند. 

 ها miRNAهای  زمایشگاهی مختلفی برای شناسایی شیوه

س و اهداف ژنی  نها شده ا سعه داده  با  .]20-1۷و ۴[ تتو

 miRNAتوالی تعداد زیادی از  هاروشهمین  اسخخختفاده از

به ثبت  miRNAثبت توالی  هایپایگاهها شخخناسخخایی و در 

سیده شگاهی به دلیل نیاز به هزینه وهاروشاند. ر  ی  زمای

های بیان شخخخده در  miRNAزمان زیاد برای شخخخناسخخخایی 

کارایی  در عملهای مختلف محیطی شخخخرایط و اسخخخترو

سایی  شنا سبی برای  . با توجه ]21[ ها ندارند miRNAمنا

ی  زمایشگاهی تشخیص جایگاه ژنی هاروش به مشکلات

miRNA،  فاده از ند هاروشامروزه اسخخخت مان ی جایگزین 

 miRNAتشخخخیص جایگاه ژنی  بیوانفورماتیکی یهاروش

  .]22[ متداول شده است

هان هاخانوادهیکی از مهمترین  ۴خانواده بقولات یا ی گ

ست شامل  .ا صنعتی هاگونهاین خانواده  ی مهش غذایی و 

بینی شناسایی و پیشهدف از اجرای این پژوهش . باشدمی

ی هاتوالیحفاظت شخخخده در مجموعه  miRNAی هاژن

سخه خانواده بقولات و همچنین  یهاگونهشونده  بردارین

ند  عه رو طال جاد و از بین رفتنم در  miRNAی هاژن ای

شدمی ی این خانوادههاگونه سایی با شنا ی ژنی هاخانواده. 

miRNA  نهدر ناگونی هاگو عه، گو طال ی هاژنی مورد م

miRNA  نهدر پارالوگ هاگو عداد  ها، منشخخخا  و ت های  ن

3 . miRBase 
1 . Leguminosae 
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ی مختلف، توزیع این هاگونهموجود در  miRNAی هاژن

نهبر روی کروموزوم  هاژن مدلهاگو کاملی در  ،  ند ت رو

ی هاخانوادهگیاهان بر اسخخخاو روند ایجاد و از بین رفتن 

miRNA جاد و از بین رفتن ند ای در  miRNAی هاژن، رو

عه در این پژوهش  نهاطول زمان تکامل  ، موضخخخور مطال

بر اسخخخاو  نالیز و تحلیل مجموعه  پژوهشاسخخخت. این 

ندین منبعداده گاه داده های چ گاه همچون  ،پای داده پای

گاه دادهو میربیس  فاده پای با اسخخخت نک ژن و  با از  جامع 

 شده است. و تحلیل ریزیطرح های کامایوتری  نالیزابزار

 هامواد و روش-2

ی هاگونههای گیاهی بالقوه در  miRNAستجوی ج1-2

  بقولاتگیاهی خانواده 

بالغ  miRNA سازپیشی هاتوالیجستجو و استخراج  برای

گیاهی،  miRNAی شخخناسخخایی شخخده هاتوالیبا  همولوگ

سخهی هاتوالی شده برای   1شونده بردارین  یهاگونهثبت 

Arachis hypogaea  ،Glycine max ،Glycine soja ،

Lotus japonicus ،Medicago truncatula ،Phaseolus 

vulgaris و Vigna unguiculata  ی هاتوالیاز پایگاه داده

تار نمای در دسترو  )گابل 2شونده بانک ژن بردارینسخه

: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucest ) در گخخالخخب

یل ی هاتوالی ،. همچنینشخخخخد  وریجمعهای مجزا فا

شده برای  miRNAو بالغ  سازپیش  ی گیاهیهاگونهثبت 

اسخخختخراج و در گالب فایل جداگانه  میربیس پایگاه دادهاز 

تکراری ثبت  برداری شخخوندهنسخخخه یهاتوالیذخیره شخخد. 

ن کامایوترشخخخخده برای هر گو فاده از ابزار  با اسخخخت ی ه 

CodonCode Aligner 6,0,2  حذف شخخد. شخخناسخخایی و

ها  miRNAو بالغ  سخخخازپیشی تکراری هاتوالی ،همچنین

. شخخخدهای ذخیره شخخخده حذف از فایل با این شخخخیوه نیز

بالغ  miRNAی هاتوالیی همولوگ با هر کدام از هاتوالی

اسیدنوکلئیک  ۴گیاهی شناسایی شده )که حداکثر ی هاگونه

                                                           
1 Expressed sequence tags (ESTs) 
2 NCBI 
3 BlastN 

و دارای ایی ولیو  شخخدجایگزین در توالی  نها مشخخاهده می

در طول همترازی بودنخخد( بر روی  10کمتر یخخا برابر 

سخهی هاتوالی سط الگوریتش  شونده هر گونه، بردارین تو

 هاتوالی. این شخخخدمشخخخخص  ]21[ ۳دیبلاسخخخت نوکلئوت

جداگانه ذخیره شخخدند. مکمل توالی همولوگ  صخخورتبه

ی اسخختخراج شخخده که هاتوالیتوالی شخخناسخخایی شخخده بین 

ید  ۴حداکثر  هده نوکلئوت ها مشخخخا جایگزین در توالی  ن

صله بین این دو توالی حداکث شدمی ، توالی بود ۳00ر و فا

و  miRNAی هاتوالیجسخخختجو و توالی حد فاصخخخل بین 

از توالی  ۳ʹمکمل  ن به اضخخخافه دو نوکلئوتید از سخخخمت 

 بستربرنامه کامایوتری این مرحله در  .شدمذکور استخراج 

ستفاده تهیه و  افزاری متلبنرم  برای .(1فایل ضمیمه )شدا

به پروتئین، هاتوالیحذف  ی هاتوالیی ترجمه شخخخونده 

یاهی از پروتئین گاه دادههای گ  سیسخخخو  /پرات یونی پای

شد و  ۴پرات شابه هاتوالیدریافت  ی پروتئینی هاتوالیی م

جام  miRNAی دارای همولوگ هاتوالیدر مجمور  با ان

که سخخخه گار ترجمه شخخخده هر کدام از  ۵کسیا بلاسخخخت

را  miRNAی دارای همولوگ هاتوالیی مجموعه هاتوالی

های مربوطه پایگاه دادهی پروتئینی اخذ شخخده از هاتوالیبا 

سه می شدمقای سایی و متمایز  شنا  ییا بایی هاتوالی) کند، 

، انتخار شدند(. در طول همترازی 10-20کمتر یا برابر ویول

غیر یی هاتوالی  مده دسخخختبهی هاتوالیدر این مرحله، 

به پروتئین و  ی همولوگ هاتوالی حاملترجمه شخخخونده 

miRNA مده با  دسخخختبهی هاتوالی ،. سخخخاسباشخخخندمی 

شده ذی هاتوالی  یهاتوالیکه  RFEM پایگاه دادهدر خیره 

ندرا درخود ذخیره می RNAی مختلف هاخانواده با  ،ک

ی مشابه با سایر هاتوالیانجام بلاست نوکلئوتید مقایسه و 

یی هاتوالی ) شدحذف  هاتوالیاز باگی  RNA یهاخانواده

، انتخار در طول همترازی10-8با کمتر یا برابر  ویول ییابا 

با اسخختفاده از  هاتوالیشخخدند(. در مرحله بعد سخخاختار دوم 

4 Uniprot/Swissprot 
5 BlastX 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucest
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توسخخط  RNAروش کمترین انرژی  زاد در سخخاختار دوم 

ترسخخیش و مشخخخصخخات سخخاختار دوم  1فولد RNAافزار نرم

RNA  شخص ساختار هاتوالی .شدها م شخصات  یی که م

ها  miRNAدوم  نها با مشخخخصخخات کلی سخخاختار دوم در 

شت توالی  سازپیشتوالی  عنوانبه، ]1۵و  11[ مطابقت دا

miRNA  هش خخخانواده بخخاmiRNA  انتخخخار و همولوگ

تکراری که از  سخخازپیشی هاتوالیدر مورد  معرفی شخخدند.

شونده مختلف هاتوالی سی  ستبهی رونوی  مد، یکی از  د

. شدحذف  هاتوالی باگیمورد توجه گرار گرفت و  هاتوالی

یی که هاخانواده ی شخخخناسخخخایی شخخخده با توجه بههاتوالی

به  نها شخخخباهت داشخخخته و شخخخان بالغ miRNAی هاتوالی

شده برای هر خانواده پارالوگ شده و ثبت  سایی  شنا های 

miRNA  و بازویی که توالیmiRNA  ساختار دوم بالغ در 

جای می عداد کای ن  بالغ در توالی  miRNAهای گیرد، ت

شده سازهاپیش، سازهاپیشمختلف  سایی و ثبت  شنا ی 

ها  miRNAبرای هر خانواده و بر اسخاو گانون نامگذاری 

سط مایر و همکاران  شده تو  .شدند نامگذاری ]18[ارا ه 

برداری شماره ثبت شده توالی نسخه شامل  نهامشخصات 

شده، جایگاه  از  miRNAای که توالی شونده ستخراج  ن ا

شونده، بازویی  بردارینسخهبر روی توالی  سازپیشتوالی 

ساختار دوم توالی miRNAکه توالی بالغ  بر  سازپیش در 

گیرد، انرژی  زاد و شخخخاخص انرژی  زاد ن گرار می روی 

و محتوی مجمور نوکلئوتید  سازپیشدر ساختار دوم توالی 

 .شد مشخص miRNA سازپیشوانین توالی گسیتوزین و 

عد  های  miRNAو بالغ  سخخخازپیشی هاتوالیدر مرحله ب

شده در این مطالعه و  سایی  هایی که برای هر  miRNAشنا

یاهی م نه گ عه در وگو طال گاه دادهرد م بت  پای ی هاتوالیث

miRNA ثبت شخخخده بود، برای انجام مراحل بعدی  سیربیم

 مطالعه و  نالیز مورد توجه گرار گرفت.

                                                           
1 RNAfold 
2 Censor 

سایی  2-2 شتق miRNA سازپیشی هاتوالیشنا شده  م

زوزونی و ی ترانسپپزوزونی و رترو ترانسپپهاتوالیاز 

 تکرار شونده و ساده ی دارای نواحیهاتوالی

 2سخخخخخخخنسخخخخخخخور پخخخخخایخخخخخگخخخخخاه دادهاز 

(]2۳http://www.girinst.org/censor/index.php; [)  برای

ی مشابه ترانساوزانی و رتروترانساوزانی هاتوالیشناسایی 

برای هر گونه گیاهی  سازپیششده  بینیپیشی هاتوالیدر 

عناصخخر تکرار شخخونده  پایگاه داده. در این شخخداسخختفاده 

عناصخخر  هایگروهاوزونی و رتروترانسخخاوزونی به ترانسخخ

یی در چندین هاژنترانساوز شونده، عناصر تکرار شونده، 

 با شخخوند.می های تلفیق شخخونده گروه بندیکای و ویروو

دارای  سخخخازپیشی هاتوالی، پایگاه دادهجسخخختجو در این 

افزار از نرم ،شخخدند. همچنینشخخناسخخایی  ییهاتوالیچنین 

 ]2۴[ ) ۳رمخخخاسخخخخخکخخخ دیخخختخخخحخخخت ور رپخخخ

http://www.repeatmasker.org/; (  ناسخخخخایی برای شخخخ

 ونده سخخاده و نواحی با ترکیب سخخادهی تکرار شخخهاتوالی

 . شداستفاده  سازپیشی هاتوالیدر طول  نوکلئوتیدی

های هررسپپی حرپپور یا حدو حرپپور خانوادب 3-2
miRNA 
میربیس و  پایگاه دادهی ثبت شخخخده در هاخانوادهحضخخخور 

شده برای هرگونه گیاهی در این مطالعه و عدم  سایی  شنا

ضور  نها در یک گونه گیاهی بر سی ح  صورتبهو  شدر

  .شدهای بعدی ذخیره جام  نالیزجداگانه برای ان فایل

بینی بر های پیش miRNAرسپپی جایگاه ژنومی رب 4-2

 روی ژنوو

 miRNA سازپیشی شناسایی شده هاتوالیجایگاه ژنومی 

نهدر مورد  که توالی ژنومی هاگو مل  یی  کا به طور  ها  ن

بانک ژن به ثبت رسخخیده  پایگاه دادهه و در شخخدمشخخخص 

. برای این شخخدبودند و در دسخخترو گرار داشخختند، تعیین 

استخراج شده  miRNA سازپیشی هاتوالیمنظور جایگاه 

در ژنوم  یدیی بلاسخخخت نوکلئوتافزارنرمبه کمک برنامه 

3 Repeatmasker 

http://www.girinst.org/censor/index.php
http://www.girinst.org/censor/index.php
http://www.repeatmasker.org/
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های نرام افزار . پارامترشخخخدگونه مورد مطالعه جسخخختجو 

، بقیه شدتعدیل  10-10که به عدد  1ویول ییبلاست به جز ا

هادبر اسخخخاو پارامترها  افزار تنظیش شخخخدند. نرم پیشخخخن

بیش از  سخخخازپیشهای ژنومی که با کل طول توالی جایگاه

مورد توجه گرار گرفته و شماره  ،داشتند درصد یکسانی 98

گاه توالی بر روی کروموزوم  جای  عنوانبهکروموزوم و 

. شخخدمعرفی  miRNA سخخازپیشجایگاه ژنومی برای توالی 

گاه برای توالی د جای یک  که بیش از   miRNAرمواردی 

سایی  ضاعف ژن عنوان جایگاهبه، همه  نها شدشنا های م

miRNA  .بر روی ژنوم شناسایی شدند 

ند 2-5 عه رو طال جاد م  یهاخانواده رفتن بین از و ای

miRNA  بقولاتی گیاهی خانواده هاگونهدر 

ند عه رو طال جاد در این م  یهاخانواده رفتن بین از و ای

miRNA خانواده بقولات در های  نه  مان طول در گو  ز

 بر ابتدا اول شخخیوه در. شخخد بررسخخی شخخیوه دو به تکاملی

 یهاخانواده رفتن بین از و ایجاد پارسیمونی بیشینه اساو

miRNA ساو بر فیلوژنی درخت سیش 2دولو روش ا  و تر

سیر هر در ژنی یهاخانواده رفتن بین از و ایجاد  تکاملی م

جه مورد فت گرار تو خت فیلوژنتیکی . گر بارتی در به ع

مورد مطالعه، صرفا بر اساو ایجاد و از بین  یهاگونهبرای 

مه miRNAی هاخانوادهرفتن  نا از  ۳پی-دولو توسخخخط بر

سته  یکیلوژنتیف زی نال یهامجموعه برنامه وارد  ۴فیلیپدر ب

در  .شد شیترس یمونیپارس نیشتریبا ب یکیلوژنتیو درخت ف

ساو با روابط فیلوژنتیکی  هاگونهادامه روابط بین  بر این ا

سه  هاگونهموجود بین  و از این طریق میزان نقش  شدمقای

مدن و از بین رفتن  ید   ها در  miRNAی هاخانوادهپد

شد.  هاگونهایجاد تنور بین   درخت دوم، شیوه درارزیابی 

 و ترسخخخیش هاگونه فیلوژنتیکی روابط از حاصخخخل فیلوژنی

نهبیشخخخ جا پارسخخخیمونی ی  یهاخانواده رفتن بین از و دای

miRNA ن ویتعی فیلوژنتیکی درخت این مسخخخیرهای در 

ی مختلف در مسیرهای هاخانوادهو از بین رفتن شد ایجاد 
                                                           

1 E-value 
2 Dollo maximum parsimony 

مطالعه ابتدا بخش از برای انجام این  .شدتکاملی مشخص 

برای هر گونخخه  miRNAی هخخاخخخانوادهوجود یخخا نبود 

صیتی صورتبه صو )عدد یک برای خانواده موجود  دو خ

صفر برای خانواده غایب( برای هر  شخص  گونهو عدد  م

 .شد

 نتایج-3

عه طال عداد  در این م به miRNAتوالی  ۴1۴ت  1۳0متعلق 

نهدر  خانواده عه شخخخدههاگو طال  بقولاتخانواده  از ی م

حا ز  سخخازپیشتوالی  1۵۳ این تعداد،. از شخخناسخخایی شخخد

سایی  Glycine maxبرای گونه  شرایط این تعداد  .شدشنا

شونده  بردارینسخهتوالی  121از  miRNA سازپیش توالی

 miRNA سخخخازپیشی هاتوالی مد. این  دسخخختبهژنومی 

مل  بالغ هاتوالیحا  miRNAخانواده  66از  miRNAی 

یاهی  ندگ مه ) بود یل ضخخخمی یان  در. (2فا خانواده این م

miR5021 ی همولوگ هاتوالی ترینیشخخخدارای بmiRNA 

برای  بینی شدهپیش سازپیشی هاتوالی. بودشناسایی شده 

شتندهای متفاوتی طولاین گونه  شناخته دا شترین طول  . بی

. دامنه طولی باشخخدمینوکلئوتید  298 شخخده برای این گونه

شترین  80تا  ۵0 بینی پیش سازپیشی هاتوالینوکلئوتید بی

ی بالغ هاتوالیعدد از  ۴۵ .اختصاد دادندشده را به خود 

شده برای این گونه در جایگاه اولین نوکلئوتید  سایی  شنا

هایی  ید  دنین، دارای  خودتوالی  ۵ʹانت توالی  19نوکلئوت

ید سخخخیتوزین،  ید گوانین و  16نوکلئوت  ۷۳توالی نوکلئوت

ی بالغ هاتوالی ،توالی نوکلئوتید اوراسخخخیل بودند. همچنین

miRNA های طولیز اسخخخایی شخخخده برای این گونه نشخخخن

فاوتی  ید  21ی بالغ که طول  نها هاتوالی .دارندمت نوکلئوت

ی بالغ شناسایی شده هاتوالیبود، بیشترین تعداد را در بین 

داشخخختند.کمینه انرژی  زاد و شخخخاخص کمینه انرژی  زاد 

شدکاندید  سازپیشی هاتوالی سبه  شتر  .محا ی هاتوالیبی

 80تا  20در محدوده  زادشان شناسایی شده کمینه انرژی 

 miRNA سخخخازپیشی هاتوالیاکثر و  کیلو کالری بر مول

3 Dollo-p 
4 Phylip 



 و همکاران حاجی اگراری ... بینی بیوانفورماتیکیپیش

1۷ 

 8/0بینی شده دارای شاخص کمینه انرژی در محدوده پیش

کالری بر مول  2/1تا  ندمیکیلو یت  .باشخخخ عه کیف طال م

شده برای این گونه نشان داد  بینیپیش سازپیشی هاتوالی

نواحی مشخخخابه  دارای ی شخخخناخته شخخخدههاتوالیبرخی از 

ند.در ترکیب خود  تکراری برخی از این  ،همچنین هسخخخت

بینی شخخخده دارای نواحی تکرار پیش سخخخازپیشی هاتوالی

ساده  صات  نها شونده و نواحی با ترکیب  شخ بودند که م

  .(۳فایل ضمیمه ) شدمشخص 

گونه شخخونده از ژنوم  بردارینسخخخهلی توا 2861۷6تعداد 

Medicago truncatula پایگاه داده از EST مد دسخخختبه  

با هاتوالی، هاتوالیکه از بین این  ی هاتوالیی همولوگ 

miRNA فایل ضخخمیمه ) گیاهی مورد جسخختجو گرار گرفت

شخخونده تعداد  بردارینسخخخهی هاتوالیاین مجمور  . از(2

با  miRNA سخخخازپیش توالی 99 های  miRNAهمولوگ 

شناسایی شده  سازپیشی هاتوالی. این شدگیاهی شناسایی 

مل  به  miRNAحا یاهی متعلق  بالغ گ خانواده  ۴۷های 

خانواده جدید برای این گونه  2۵ از این میان .باشخخخندمی

سایی  ضو  MIR1436. خانواده شدشنا شینه ع  miRNAبی

شده ) سایی  صاد توالی 10به تعداد  شنا ( را به خود اخت

متغییر بودند. بیشخترین طول  سخازپیشی هاتوالیداد. طول 

 ۳0۳در این گونه  سخخخازپیش مده برای توالی  دسخخختبه

 سخخازپیشی هاتوالیپراکنش طول در . باشخخدمینوکلئوتید 

شان داد که  شده  miRNAن سایی  شنا برای این گونه های 

ها طول بیشتری دارند. اولین نوکلئوتید نسبت به سایر گونه

توالی  29شده در این گونه در  بینیپیشی بالغ هاتوالیدر 

 ۵1توالی گوانین و  9توالی سخخخیتوزین، در  10 دنین، در 

 miRNAی هاتوالیتوالی دارای نوکلئوتید یوراسخخخیل بود. 

به بیشخخترین فراوانی و  داشخختندهای متغییری بالغ نیز طول

 .مربوط بودنوکلئوتید  21با طول  miRNAی بالغ هاتوالی

شخخناسخخایی شخخده  سخخازپیشی هاتوالیمطالعه سخخاختار دوم 

ا ت 1/21 کمینه انرژی  زادی بین هاتوالینشخخان داد که این 

شخاخص کمینه انرژی شخته و کیلو کالری بر مول دا 9/18۵

شده برای این گونه بین ش سازپیشی هاتوالی زاد  سایی  نا

بررسخخخی  .اسخخختکیلو کالری بر مول متغیر  8/0و  918/1

که تعداد  دهدنشخخان میدر این گونه  سخخازپیشی هاتوالی

سخخاوژانی و ی ترانهاتوالیمشخخابه با  هاتوالیزیادی از این 

تعخخدادی نواحی  ،همچنین. رتروترانسخخخاوزانی هسخخختنخخد

تکرارشخخخونده و دارای ترکیب سخخخاده توالی در برخی از 

 .(۳فایل ضمیمه ) شدمشاهده  سازپیش هاتوالی

 Glycineشونده از ژنوم  بردارینسخهتوالی  18808عداد ت

soja  گاه دادهدر عه   وریجمع EET پای طال و در این م

شونده  بردارینسخهی هاتوالی. از این مجمور شده داستفا

عداد  با  miRNA سخخخازپیشتوالی  9ت  miRNAهمولوگ 

این تعداد  .(2فایل ضخخمیمه ) های گیاهی شخخناسخخایی شخخد

حامل  miRNA سخخخازپیشی شخخخناسخخخایی شخخخده هاتوالی

miRNA  خانواده بودند  ۵های همولوگ گیاهی، متعلق به

ها برای اولین بار شخخناسخخایی شخخدند. هکه همه این خانواد

 شناسایی miRNAبیشترین تعداد عضو  MIR169خانواده 

عداد   سخخخازپیش یهاتوالی. دتوالی( را دار ۴شخخخده )به ت

miRNA های متفاوتی بودند. دارای طولMIR1520  دارای

. نوکلئوتید( 1۳۷) بود miRNA سازپیشترین توالی طولانی

این گونه نشخخان داد  سخخازپیشی هاتوالیپراکنش طول در 

miRNA  های شخخناسخخایی شخخده برای این گونه از میانگین

طول کمتری نسبت به دوگونه گبلی برخوردار بودند. اولین 

بینی شخخخده در این پیش miRNAی بالغ هاتوالینوکلئوتید 

توالی  ۳توالی سخخخیتوزین، در 2توالی  دنین، در ۳گونه در 

های بالغ  miRNAگوانین و در یک توالی یوراسخخخیل بود. 

در این گونه دارای طول های متفاوتی  شخخخناسخخخایی شخخخده

شندمی شترین تعداد توالی بالغ  با سایی  miRNAو بی شنا

سخخاختار دوم  رند.نوکلئوتید طول دا 21شخخده در این گونه 

سایی  سازپیشی هاتوالی کمینه انرژی  زاد این  دارایشنا

واحی ن. باشخخدمیکیلوکالری بر مول  ۴9تا  1۵ین ب هاتوالی

 miRNA سازپیش ۴در تکرار شونده و دارای ترکیب ساده 

 .(۳)فایل ضمیمه  شدندمشخص 
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سخهتوالی  243067دارای Lotus japonicus گونه  بردارین

ی هاتوالی. در مطالعه حاضخخر باشخخدمیشخخونده ثبت شخخده 

با  بت شخخخده هاتوالیبالقوه همولوگ  های  miRNAی ث

. از این شدجستجو الذکر بر اساو دستوالعمل فوق گیاهی

توالی  ۳9تعداد  ،شخخونده بردارینسخخخهی هاتوالیمجموعه 

با  miRNA سخخخخازپیش یاهی  miRNAهمولوگ  های گ

ی هاتوالیتعداد از  این. (2فایل ضخخمیمه ) شخخناسخخایی شخخد

 گوهای همول miRNAحامل  سخخازپیششخخناسخخایی شخخده 

خانواده از بین  1۳خانواده بودند که  2۳گیاهی، متعلق به 

شدند. سایی  شنا با  MIR5202 خانواده  نها برای اولین بار 

شده توالی ۴ سایی  شنا ضو  شترین تعداد ع شت بی . را دا

ند. دارای طول سخخخخازپیشی هاتوالی فاوتی بود های مت

MIR5205  ۳0۴ی به طول سخخخازپیشبا داشخخختن توالی-

شخخناسخخایی شخخده  سخخازپیشترین توالی طولانی نوکلئوتید

نه هاتوالی. بررسخخخی پراکنش طول باشخخخدمی ی این گو

های شناسایی شده برای این گونه  miRNA نمودمشخص 

به  .دارای طول کمتری هستند Glycine max گونه برعکس

شناخته شده برای  سازپیشتوالی  2۴توالی از  11که طوری

نه، طولی کمتر از  ند. اولین  80این گو ید داشخخخت نوکلئوت

ید در بالغ هاتوالینوکلئوت نه در  miRNAی   1۵این گو

سیل، در  سیتوزین و  ۳توالی  دنین، در  ۵توالی یورا توالی 

یک توالی گوانین بود.  بالغ هاتوالیدر  با نیز  miRNAی 

ن تعداد بیشخخختریشخخخناسخخخایی شخخخدند.  های متفاوتطول

نوکلئوتیخخد  21 دارای بخخالغ در این گونخخه نیز یهخخاتوالی

 miRNAی پیش سخخخاز هاتوالیسخخخاختار دوم  .باشخخخدمی

شده برای این گونه  سایی  کمینه انرژی  زاد بین دارای شنا

. شخخاخص کمینه باشخخندمیکیلوکالری بر مول  2/81تا  20

کیلو  ۴0۳/1تخخا  80۳/0نیز بین  هخخاتوالیانرژی  زاد این 

ی هاتوالیمطالعه کیفیت  .شخخخدکالری بر مول محاسخخخبه 

در این گونه گیاهی نشان  miRNA سازپیششناسایی شده 

که نه دارای  سخخخخازپیشی هاتوالیبرخی از  داد  این گو

شخخونده و دارای ترکیب  ی تکرارهاتوالی باتعدادی نواحی 

 .(۳فایل ضمیمه ) باشندمیساده 

 گونه شخخونده از ژنوم بردارینسخخخهتوالی  1۵۳۳۳۷ تعداد

Phaseolus vulgaris  پایگاه دادهدر EST  استثبت شده. 

خهی هاتوالیاز بین این  نده از ژنوم بردارینسخخخ  ،شخخخو

ستجو  های miRNAهمولوگ با ی هاتوالی گیاهی مورد ج

سخهی هاتوالی. از مجمور این گرفتگرار  شونده  بردارین

های گیاهی  miRNAهمولوگ با  سازپیشتوالی  ۳۷تعداد 

 سازپیشی شناسایی شده هاتوالیشناسایی شد. این تعداد 

 8که  باشخخندمیخانواده  20متعلق به ی های miRNAحامل 

. طول ندجدید شخخخناسخخخایی شخخخد برای این گونهخانواده 

در این گونه نیز متغیر بود.  miRNA سخخخازپیشی هاتوالی

در  miRNA سازپیش مده برای توالی  دستبهبیشینه طول 

ی هاتوالی. سخخاختار دوم باشخخدمینوکلئوتید  2۷9این گونه 

کمینه انرژی  هاتوالیشناسایی شده این  miRNA سازپیش

شاخص . کیلوکالری بر مول دارند 2/11۵تا  ۷/6بین  ی زاد

نه انرژی  زاد این  کیلو  9/2تا  802/0نیز بین  هاتوالیکمی

ی هاتوالیمطالعه کیفیت . شخخخدکالری بر مول محاسخخخبه 

در این گونه گیاهی نشان  miRNA سازپیششناسایی شده 

این گونه دارای تعدادی  سخخخازپیشی هاتوالیداد برخی از 

شونده و دارای ترکیب ساده ی تکرار هاتوالینواحی دارای 

 .(۳فایل ضمیمه ) باشندمی

سی توالی  سخهبا برر شده در  شونده بردارین پایگاه ثبت 

مورد ESTداده   تعخخداد Vigna unguiculata گونخخه در 

ترهای . پس از اعمال فیل مد دسخختبهتوالی ثبت  189۵9۳

نه هاتوالیمورد نظر بر روی  عداد  ،در این گو توالی  8۴ت

شناسایی  انتظارشرایط مورد دارای  miRNA نامزدبالقوه و 

مشخص خانواده  ۳1در  هاتوالی این. (2فایل ضمیمه )شد

این گونه  برایخانواده از  نها برای اولین بار  20که  ندشد

شخخناسخخایی شخخدند. همانند سخخایر گیاهان خانواده فاباسخخه، 

 .شخخددر مورد این گونه هش شخخناسخخایی  MIR5021خانواده 

دارای بیشخخخترین عضخخخو در بین این خخانواده  ،همچنین



 و همکاران حاجی اگراری ... بینی بیوانفورماتیکیپیش

19 

ساییهای خانوده ترین . طویل(miRNA 20) شده بود شنا

نوکلئوتید طول  2۵6در این گونه  miRNA سازپیش توالی

در این گونه نشان داد که  ی بالغهاتوالیبررسی طول . رددا

ند سخخخایر  نهمان با طول طوالی هاگو ید  21های  نوکلئوت

کمینه انرژی  .بیشخخترین تعداد را به خود اختصخخاد دادند

ساز هاتوالیساختار دوم   زاد سایی  miRNAی پیش  شنا

 کیلوکالری بر مول ۴/18۷تا  2/۷شخخده برای این گونه بین 

 سازپیشی هاتوالیبیشتر  هاگونه. همانند سایر شدمحاسبه 

تاخوردگی بین  کالری بر مول  ۳9تا  20انرژی  زاد  کیلو

ستفاده از رنددا شاخص کمترین انرژی تاخوردگی نیز با ا  .

. دی پیش سخخاز محاسخخبه شخخهاتوالیفرمول موبوطه برای 

ساختار  شان داد  سازپیشی هاتوالیبررسی  در این گونه ن

نده  هاتوالیکه این  دارای نواحی سخخخخاده تکرار شخخخو

شندمی ضمیمه )با  Arachis hypogaea برای گونه.(۳فایل 

 پایگاه دادهاز  شخخونده بردارینسخخخهتوالی  20۵8۷2تعداد 

 های miRNAکه برای شخخناسخخایی   مد دسخختبهمربوطه 

توالی  ۷۳. تعداد مورد جستجو گرار گرفتندبالقوه این گونه 

خانواده بودند و  ۳۳که شامل  شناسایی شد miRNAبالقوه 

خانواده برای اولین بار در این گونه شخخناسخخایی شخخد.  2۳

ارای بیشخخخترین تعداد عضخخخو در این د MIR3509 خانواده

 دارای سازپیشترین توالی ویل. طعضو( 1۳) باشدمیگونه 

ید  ۳۳2 با طول هاتوالی. باشخخخدمینوکلئوت  ۷9تا  ۵0ی 

شترین تعداد  صاد دادندبه خود نوکلئوتید بی سی  .اخت برر

نشان داد که مانند سایر گونه  miRNAی بالغ هاتوالیطول 

نوکلئوتید بیشخخترین  21با طول  miRNAی بالغ هاتوالیها 

ند عداد را دار مه  .ت با ه انرژی  سخخخازپیشی هاتوالیتقری

کیلوکخخالری بر مول دارنخخد و  ۷9تخخاخوردگی کمتر از 

تاخوردگی بین  سخخخازپیشی هاتوالی  ۳9تا  20با انرژی 

خود اختصخخاد  کیلوکاالری بر مول بیشخخترین تعداد را به

ی هاتوالینده در ساختار ی تکرار شوهاتوالیجود ودادند. 

شده  سازپیش سایی  ساختار تک هاتوالیشنا شونده در  رار 

 .(۳فایل ضمیمه ) شناسایی شد سازهاپیش

  های شناسایی شده miRNAتعیین مکان ژنومی  3-1

 بینیپیش های miRNA سخخخازپیشی هاتوالیمکان ژنومی 

که یی هاگونهسخخخازی برای شخخخده از طریق انجام همردیف

، جسخخختجو و به طور کامل توالی یابی شخخخده بود  نها ژنوم

طور کامل یی که ژنوم  نها بههاگونهبرای . شخخدمشخخخص 

نه ۳) یابی شخخخده بودتوالی مل: گو ، Glycine max شخخخا

Medicago truncatula ،Phaseolus vulgaris،) ی هاتوالی

 برای یابی شخخد.شخخناسخخایی شخخده مکان miRNA سخخازپیش

دارای یک جایگاه ژنومی و  سخخخازپیشی هاتوالیبرخی از 

. فاصخخله شخخدشخخناسخخایی  برخی بیش از یک جایگاه ژنومی

گاه به، مختلف جای های ژنومی در روی کروموزوم مشخخخا

دارای مکان ژنومی بر روی  هاتوالی. برخی از شناسایی شد

. برای برخی از شخخخناسخخخایی شخخخدهای مختلفی کروموزوم

صی بر روی ژنوم  سازپیشی هاتوالی شخ نیز مکان ژنی م

یدا نشخخخد. همچنین  بر  miRNAی هاژنگونه مورد نظر پ

شته سایی های مثبت و منفی ژنومی روی هر دو ر  شدشنا

 . (2فایل ضمیمه شماره )

در  miRNA یهاخانواده رفتن بین از و ایجاد روند 3-2

 بقولاتی گیاهی خانواده هاگونه

 صورتبهها در گونه miRNAی هاخانوادهوجود و یا نبود 

)عدد یک برای خانواده موجود و عدد  دو خصخخخوصخخخیتی

ای تهیه شخخد صخخفر برای خانواده غایب( در فایل جداگانه

توجه در خصود این لیست،  گابل نکته(. ۴)فایل ضمیمه 

ی مورد مطالعه هاگونهنبود خانواده مشتر  در لیست همه 

نابراینباشخخخخدمی جه می ،. ب خانواده توان نتی که  فت  گر

صی صا سایی  miRNA اخت شنا در خانواده بقولات تاکنون 

ی مورد مطالعه بر هاگونهروابط فیلوژنتیکی نشخخده اسخخت. 

در بین  miRNAی هاخانوادهاسخخاو ایجاد و از بین رفتن 

 بیشینه پارسیمونی دولو مدلمدل ها توسط و جنس هاگونه

ستبه. نتایج شد ساو روند  هاگونه مده روابط بین  د بر ا

 کردمشخخخخص  miRNAی هاخانوادهایجاد و از بین رفتن 

مقایسخخه درخت فیلوژنتیکی ترسخخیمی بر  نتیجه(. 1 )شخخکل
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ساو روند ایجاد و از بین رفتن  در  miRNAی هاخانوادها

گونه های مورد مطالعه با درخت فیلوژنتیکی  نها نشان داد 

ساو روند  شده بر ا سیش  توپولوژی درخت فیلوژنتیکی تر

و درخت  miRNAی ژنی هاخانوادهایجاد و از بین رفتن 

روابط فیلوژنتیکی  نها تفاوت نسخخبتا زیادی باهش  بینیپیش

شتردارد. این مورد  شدر مورد گیاهان دولاه پی اهده و ای م

روند در این مطالعه  ،همچنین ].1۴[گزارش شخخده اسخخت 

نهدر  miRNA یهاخانوادهرفتن  نیو از ب جادیا  یهاگو

سیمونی دولو  خانواده بقولات یاهیگ شینه پار ساو بی بر ا

ی این خانواده بر اسخخاو درخت هاگونهها و در بین جنس

سی  و زمان تقریبی پدید  شدفیلوژنتیکی خانواده مذکور بر

مدن و از بین رفتن  در طول زمان  miRNAی هاخانواده 

 (.  2شد )شکل بینی تکاملی  نها پیش

بر این اسخخخاو این امکان فراهش  مد تا زمان تقریبی پدید 

ها در  miRNAهای مختلف  مدن و از بین رفتن خانواده

به  هایبینی باشخخد. نیز خانوادهطول زمان تکاملی گابل پیش

وجود  مده و از بین رفته در اجداد این گونه ها در خانواده 

 (. 1بینی شود )جدول پیش

 

  miRNA یهاخانوادهو از بین رفتن توپولوژی درخت فیلوژنتیکی ترسیش شده بر اساو روند ایجاد  1شکل 
 

 

 

به شخخخیوه مدل بیشخخخینه  ی مورد مطالعههاگونهدرخت روابط فیلوژنتیکی  در miRNAی هاخانوادهروند ایجاد و از بین رفتن  .2شخخخکل 

 دهد.( در طول مسیر تکاملی را نمایش می-)رفته و از بین)+( شده ایجادی هاخانوادههای تکاملی نشان دهنده تعداد اعداد نمایش داده شده بر روی مسیر پارسیمونی دولو.
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و اجداد  نها در طول زمان تکاملی بر اسخخاو مدل بیشخخینه  هاگونهبه وجود  مده و از بین رفته در  miRNAی هاخانوادهلیسخخت  .1جدول 

 .هاگونهپارسیمونی دولو بر اساو ارتباط فیلوژنتیکی 

 های miRNAی هاخانواده

 شده حذف

 تعداد
miRNA 

 حدف های

 شده

 شده اضافه های ای ان میکروآری هاخانواده

 تعداد
miRNA 

 اضافه های

 شده

 ملیتکا مسیر

 1ریشه به مسیر  10 167-171-172-390-396-397-408-1507-211-9722 0 -

- 0  10 

ریشه درخت به 

 Lotusگونه 

japonicus 

 2به  1مسیر  4 156-159-160-398 0 -

- 0 
162-164-166-168-169-319-1530-5037-393-395-399-482-530-

1509-1510-1521-5281-5559-5761 
 3به  2مسیر  21

 4به  3مسیر  1 1533 0 -

 5به  4مسیر  3 158-2109-3522 1 2595

- 0 

1521-395-403-828-854-862-1534-1535-1536-2107-2108-1522-

1523-1524-1525-1526-1527-1528-1529-1530-1531-1532-4340-

4341-4342-4343-4344-4345-4346-4347-4348-4349-4350-4351-
4352-4353-4354-4355-4356-4357-4358-4359-4360-4361-4362-

4363-4364-4365-4367-4368-4369-4370-4371-4372-4373-4374-

4375-4376-4377-4378-4379-4380-4381-4382-4383-4384-4385-
4386-4387-4388-4389-4390-4391-4392-4393-4394-4395-4396-

4397-4398-4399-4400-4401-4402-4403-4404-4405-4406-4407-

4408-4409-4410-4411-4412-4413-4414-4415-4416-4992-4993-
4994-4995-4996-4997-4998-5030-5031-5032-5033-5034-5035-

5036-5038-5039-5040-5041-5042-5043-5044-5225-5368-5369-
5370-5371-5372-5373-5374-5375-5376-5377-5378-5379-5380-

5667-5668-5669-5670-5671-5672-5673-5674-5675-5676-5677-

5678-5679-5762-5763-5764-5765-5766-5767-5768-5769-5770-
5771-5772-5773-5774-5775-5776-5777-5778-5779-5780-5781-

5782-5783-5784-5785-5786-6299-6300-9723-9724-9725-9726-

9727-9728-9729-9730-9731-9732-9733-9734-9735-9736-9737-
9738-9739-9740-9741-9742-9743-9744-9745-9746-9747-9748-

9749-9750-9751-9752-9753-9754-9755-9756-9757-9758-9759-

9760-9761-9762-9763-9764-9765- 

218 
به  5مسیر 

Glycine max 

156-159-160-162-163-

166-168-169-171-172-

319-390-393-395-396-

397-398-399-408-530-

1533-2111-2118-2119-

5037-5281-5559-5761-

9722- 

30 2218 1 

به  5مسیر 

Glycine soja 

159-166-167-171-1509-

1510-5559-390-393-
20 - 

 6به  4مسیر  0
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396-397-398-530-2114-

2119-2606-5037-5281-

5761-9722- 

1533-2595 
2 - 

0 

به  6مسیر 

Vigna 

unguiculata 

160-162-164-168-169-

172-395-399-408-482-

1507-2118 

12 779-1435-1438-2019-5140-5185 
5 

به  6مسیر 

Phaseolus 

vulgaris 

171-9722 
2 

2086-2087-2088-2089-2199-4114-5554-5555-5556-5557-

5558-5560-5561-5562-5563-2585-2586-2587-2588-2589-

2590-2591-2592-2593-2595-2596-2597-2598-2599-2600-

2601-2602-2603-2606-2607-2608-2609-2610-2611-2612-

2613-2614-2615-2616-2617-2618-2619-2620-2621-2622-

2623-2624-2625-2626-2627-2628-2629-2630-2631-2632-

2633-2634-2635-2636-2637-2638-2639-2640-2641-2642-

2643-2644-2645-2646-2647-2648-2649-2650-2651-2652-

2653-2654-2655-2656-2657-2658-2659-2660-2661-2662-

2663-2664-2665-2666-2667-2668-2669-2670-2671-2672-

2673-2674-2675-2676-2677-2678-2679-2680-5204-5205-

5205-5206-5207-5208-5209-5210-5211-5212-5213-5214-

5215-5216-5217-5218-5219-5220-5221-5222-5223-5224-

5225-5226-5227-5228-5229-5230-5231-5232-5233-5234-

5235-5236-5237-5238-5239-5240-5241-5242-5243-5244-

5245-5246-5247-5248-5249-5250-5251-5252-5253-5254-

5255-5256-5257-5258-5259-5260-5261-5262-5263-5264-

5265-5266-5267-5268-5269-5270-5271-5272-5273-5274-

5275-5276-5277-5278-5279-5280-5282-5283-5284-5285-

5286-5287-5288-5289-5290-5291-5292-5293-5294-5295-

5296-5297-5298-5299-5679-5740-5742-5743-5744-5745-

5746-5747-5748-5749-5750-5751-5752-5753-5754-5755-

5756-5757-5758-5759-5780-5781-5782-5783-5784-5785- 

221 

به  3مسیر 

Medicago 

truncatula 

171-172-390-396-397-

2111-9722 
7 

3508-3509-3510-3511-3512-3513-3514-3515-1516-3517-

3518-3519-3520-3521- 
14 

به  2مسیر 

Arachis 

hypogaea 

- 
0 

7516-7517-7518-7519-7520-7521-7522-7523-7524-7525-

7526-7527-7528-7529-7530-7531-7532-7533-7534-7535-

7536-7537-7538-7539-7540-7541-7542-7543-7544-7545-

7546- 

31 

به  1مسیر 

Lotus 

japonicus 

 

  



 و همکاران حاجی اگراری ... بینی بیوانفورماتیکیپیش

2۳ 

 بحث-4

با چشش انداز  یانهیزم عنوانبه تواندیها م miRNAمطالعه 

برای  کیژنت یمهندس یمناسب برا ییکارا یمطلور و دارا

غذا شیافزا عد ییمحصخخخولات  به  لیو ت اثرات مربوط 

از  یناش یشده در سطح جهان جادیا یی ر و هوا راتییتغ

 ظوربه من زیو ن اهانیگ یبر رو یجوامع انسخخان یهاتیفعال

ن جخخادیا م برخوردار  یا ژهیو تیخخاز اهم ییغخخذا تیخخا

بر اسخخاو جسخختجوی  ها miRNAشخخناسخخایی  .]2۵[باشخخد

 هاتوالیهومولوگ با  miRNAی هاتوالیی حامل هاتوالی

ناسخخخایی شخخخده  miRNAبالغ  ی هاتوالیدر درون شخخخ

 مد در شناسایی های کارشیوهیکی از شونده  بردارینسخه

با  در تلفیقکه  ]26[  یدشخخخمار میه ب miRNAی هاتوالی

به شخخناسخخایی تعداد  ، منجراطلاعات حاصخخل از توالی یابی

 بردارینسخهی هاتوالی .ه استشد miRNAی هاژنزیادی 

سی  سلول از روی ژنوم رونوی شرایط مختلف  شونده در 

گابل شخخناسخخایی برای  miRNAی هاتوالی تعدادشخخوند. می

مطالعه شده ی رونویسی هاتوالییک گونه بستگی به تعداد 

در مربوطه دارد.  پایگاه دادهثبت شخخده برای  ن گونه در و 

حفاظت شده  miRNA سازپیشی هاتوالیگیاهان، هرچند 

، ولی دارای خصوصیات مشخص و گابل تمایزی باشدمین

ساختار دو شندمیم در ترکیب توالی، طول و  ، که امکان با

مایز چنین  به هاتوالییی را از هاتوالیت دیگر ی مشخخخخا

کان نمیپذیر ام حاضخخخر  .]2۷[د ک عه  طال بروز  برایدر م

ی هاگونههای شناسایی شده برای  miRNAرسانی لیست 

و  miRNAی هاتوالیمورد مطالعه بقولات، شخخخناسخخخایی 

 دسخخختبهنتایج  ی  نها مورد توجه گرار گرفت.هاخانواده

 مده نشخخان داد دسخختورالعمل به کارگرفته شخخده از کارایی 

سایی  شنا سبی در  شابه هاتوالیمنا ساختارهای م ی دارای 

ی هاتوالیکه حامل  سازپیش miRNAی هاتوالیساختار 

شندمیبالغ  هومولوگ ست.با شیوه  گرچه ، برخوردار ا این 

کخخه  یکی از ایرادهخخایی. بخخاشخخخخدمی نیز ایراداتیدارای 

                                                           
1 Transfer RNA (tRNA) 
2 Dicer like protein (DCL) 

 هاتوالیدسخختورالعمل تهیه شخخده برای جسخختجوی اینگونه 

های شخخناسخخایی شخخده  miRNAتعداد  دارد، این اسخخت که

ی رونویسخخی مطالعه شخخده و ثبت هاتوالیتعداد علاوه بر 

سیار  شده سته به ب شدهپارامترواب ساو ب های تعریف  ر ا

یکی دیگر از  .باشخخخدمی miRNAی هاتوالیهای ویژگی

ی هاتوالیهای این دسخخختورالعمل، عدم شخخخناسخخخایی ایراد

اسخخخت که در اثر فر وری  نزیمی  ایی miRNA سخخخازپیش

RNA  ند مان گذار دیگر  گل RNAهای غیر رمز نا  1های 

  .شوندایجاد می ]1۷[

عه  طال یادی در این م عداد ز  miRNA ایزوی هاتوالیت

(miRNA های  هایی ند توالی در دو انت یا چ یک  که در 

ی هاتوالیدر  (]9[بالغ باهش اختلاف دارند miRNAتوالی 

چنین  ایجاد رسخخدمیبه نظر . شخخد مده مشخخاهده  دسخختبه

در نتیجه فعالیت انوار  سخخخازپیشی هاتوالییی از هاتوالی

باشد. که در گیاهان تعداد زیادی از انوار  DCL 2 های نزیش

کامل این  نزیش پدید هاگونهها در طول زمان ت ی گیاهی 

و یا ممکن اسخخت نتیجه اشخختباه در برش  ]2۷[ مده اسخخت 

و  ]28و 19[ این  نزیش باشخخد توسخخط miRNAتوالی بالغ 

در این  .]28[ نداشخخته باشخخد اهارتباطی با فعالیت پارالوگ

، ژنیتعلق به یک جایگاهها به دلیل  miRNAایزو مطالعه 

  پوشی شدند.چشش

)خوشخخه  ۳شخدهخانواده مضخاعفهش سخازپیشی هاتوالی

شد هاگونهدر ( ۴شدن شاهده  ضمیمه ) به فراوانی م فایل 

صله بین  .(2 سیار هاتوالیفا شده در گیاهان ب ضاعف  ی م

شدن  ضاعف  شد. م شاهده  در  سازپیشی هاتوالیمتنور م

های دیگری از  نها شخخود و گزارشمیگیاهان فراوان دیده 

 میژنو هایجایگاه .]29و  10[ در منابع مختلف  مده است

شدهپیشی هاتوالی این  سازپیشمتفاوت یک توالی  بینی 

امکان  سخخخازد که در شخخخرایط مختلفمیامکان را فراهش 

سی شد. از جایگاه رونوی شته با یی هاتوالیهای متفاوت دا

یکسخخخان مشخخخاهده  صخخخورتبههای مختلف که در جایگاه

3 Duplication 
4 Clustring 
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های شخخوند، نتیجه پدیده مضخخاعف شخخدن ژن در زمانمی

های های توالی با فاصخخخله. کایباشخخخندمیبسخخخیار نزدیک 

بر روی  تی  ح موزوم و  کرو بر روی یخخک  لف  ت خ م

شاهده کروموزوم شدن یک میهای دیگر م ضاعف  شود. م

یعی بر روی  ن کاسخخخته و امکان ژن از فشخخخار انتخار طب

شتر را هش بر روی  ی هاتوالیایجاد تغییرات نوکلئوتیدی بی

سخخازد و میی بالغ فراهش هاتوالیو هش بر روی  سخخازپیش

پارالوگ در  عدد  جاد ت جب ای بر روی ژنوم  miRNAمو

خانواده هر غیرهش سازپیشی هاتوالیشدن خوشهد. شومی

ندرت در گیاهان به ،]۳0[چند در جانوران معمول اسخخخت 

شه .]۳1[شود میدیده  ها به دلیل اینکه باهش این گونه خو

رسد بر روی یک شبکه ژنی میر نظشوند، بهمیرونویسی 

  .]۳1[زمان موثر باشندطور هشبه

شده در ترکیب پیش سازپیشی هاتوالیتعدادی از  بینی 

به ترانسخخخاوزونی و هاتوالیتوالی خود دارای  ی مشخخخخا

. شواهد (۳فایل ضمیمه شماره) باشندمیرتروترانساوزونی 

ها در ایجاد ها و رتروترانساوزوندهد ترانساوزوننشان می

گیخخاهی موثر  miRNAی هخخاخخخانوادهتعخخداد زیخخادی از 

ها های ترانساوزونشیوهممکن است یکی از  .]۳۳[اندبوده

ها در تکامل گیاهان به واسطه مشارکت و رتروترانساوزون

باشد.  miRNAی هاخانوادهو  هاتوالیبرخی  نها در ایجاد 

سایی  ،همچنین شنا ست  ساوزونی و هاتوالیممکن ا ی تران

ها که دارای  miRNAرتروترانسخخخاوزونی در توالی برخی 

ه یا تعداد زیادی ی مضخخخاعف شخخخدهاتوالیتعداد زیادی 

، ارتباط مسخخختقیش با باشخخخندمیدر ژنوم  miRNAپارالوگ 

ها در این گونه ها و رتروترانسخخاوزونفعالیت ترانسخخاوزون

باشخخخد. ته  های  ،همچنین داشخخخ ید انت در  ۵̓اولین نوکلئوت

بالغ دارای اهمیت هاتوالی . اهمیت نور اسخخختزیادی ی 

توالی بالغ در تمایل خانواده پروتئین  ۵̓نوکلئوتید در ابتدای

عنوان بالغ  miRNAاتصخخخال با توالی  به اوجیای خانواده

 .]۳2و  9[شده است 

 نها می ، جایگاه ژنوسخخخازپیشی هاتوالیدر مورد برخی 

. فقدان جایگاه شخخدبر روی ژنوم گونه مورد مطالعه یافت ن

به سخخخازپیشی هاتوالیمی برخی ژنو که  های شخخخیوهی 

ست در  شده ا سایی  شنا شگاهی یا بیوانفورماتیکی   زمای

نظر به .]1۵و  11[ منابع مختلف نیز گزارش شخخده اسخخت

در مورد  میرسد یکی از علل عدم شناسایی جایگاه ژنومی

به دلیل تغییراتی است که پس  سازپیشی هاتوالیبرخی از 

 miRNAه و ایجاد توالی اولی میاز رونویسخخخی جایگاه ژنو

چنین تغییرات در  .]۳۴و ۳۳[ددهخمیبر روی توالی رخ 

شونده هاتوالی سی  رمزگذار پروتئین و تبدیل  نها ی رونوی

 .]۳۵[شودمیبالغ مشاهده  )پیامبر( پیک RNAبه 

بر اسخخاو روند ایجاد  هاگونهروابط بین  پژوهشدر این 

به شخخیوه مدل بیشخخینه  miRNAی هاخانوادهو از بین رفتن 

ایجاد و  این مدل روند. بر اساو شدپارسیمونی دولو مدل 

بخخا ارتبخخاط فیلوژنی  miRNAی هخخاخخخانوادهاز بین رفتن 

است. این نتیجه شاید به این دلیل همخوانی نداشته  هاگونه

در تنور ایجاد شده در طول به تنهایی  ها miRNAباشد که 

کاملی م ندوثر نبودهزمان ت به ا ها  هایی و وجود و نبود  ن تن

 هر چند تواند عامل ایجاد تنور در این گیاهان باشخخخد.نمی

جاد  هاتداوم ای ها و نقش  هاگونهدر   ن بهبود در  ویژهبه ن

 شخخدههای محیطی باعث واکنش گیاه به عوامل و اسخخترو

 شخخودیشخختر  نها در طول زمان تکاملی موجب سخخازگاری ب

جاد و از بین رفتن  ،همچنین. ]۳6[ ند ای ی هاخانوادهرو

miRNA  سیمونی  هاگونهدر این شینه پار ساو مدل بی بر ا

دهد میدر درخت روابط فیلوژنتیکی شخناخته شخده نشخان 

 هاگونهیرا در این ی شخخناخته شخخده اخهاخانوادهبرخی از 

نظر به .(1 )جداول انداند و اختصخخاصخخی گونهایجاد شخخده

با ایجاد   نهای جدید در طول تکامل هاگونهرسد ایجاد می

 جدول) ی همراه بوده استهاخانوادهو از بین رفتن برخی 

1.)  

 

 

 



 و همکاران حاجی اگراری ... بینی بیوانفورماتیکیپیش

2۵ 

 منابع -5
[1] Hajieghrari B, Farrokhi N (2022) Plant RNA-

mediated gene regulatory network. Genomics 114 

(1), 409-442. 

[2] Farrokhi N, Hajieghrari B (2020) Chronicles of 

dolos and apate in plant microRNAs. Biologia  

[3] Budak H, Akpinar BA (2015) Plant miRNAs: 

biogenesis organization and origins. Funct Integr 

Genomics 15:523–531. https://doi.org/10. 

1007/s10142-015-0451-2 

[4] Rogers K, Chen X (2013) Biogenesis, Turnover, 

and mode of action of plant micro RNAs. The Plant 

Cell, 25:2383-2399. 

[5] Voinnet O (2009) Origin biogenesis and activity 

of plant microRNAs. Cell 136:669–687. 

https://doi.org/10.1016/j.cell.2009.01.046 

[6] Khraiwesh B, Zhu JK, Zhu J (2012) Role of 

miRNAs and siRNAs in biotic and abiotic stress 

responses of plants. Biochemica et Biophysica Acta, 

1819:137-148. 

[7] Hajieghrari B, Farrokhi N, Goliaei B, Kavousi K 

(2019) The role of microRNAs in defense against 

viral phytopathogens. Physiol Mol Plant Pathol 107: 

8–13. 

[8] Nozawa M, Miura S, Nei M (2012). Origins and 

evolution of micro RNA genes in plant species. 

Genome Biol Evol, 4(3): 230-239 

[9] Ebhardt H A, Fedynak A, Fahlman RP (2010) 

Naturally occurring variations in sequence length 

creates micro RNA isoforms that differ in Argonaut 

effector complex specificity. Silence, 1:12. 

[10] Dhandapani V, Ramchiary N, Paul P, et al 

(2011) Identification of potential micro RNAs and 

their targets in Brassica rapa L. Mol Cells, 32:21-

37. 

[11] Hajieghrari, B, Farrokhi N, Goliaei B, Kavousi 

K (2019b) In silico identification of conserved 

miRNAs from Physcomitrella Patens ESTs and their 

target characterization. Curr Bioinformatics, 12(6) 

[12] Griffiths-Jones S, Grocock RJ, Van Dongen S, 

et al (2006) MiRBase: micro RNA sequences targets 

and gene nomenclature. Nucleic Acids Res, 34 

D140–4.  

[13] Griffiths-Jones S, Saini HK, Van Dongen S, 

Enright AJ (2008). MiRBase: tools for micro RNA 

genomics. Nucleic Acids Res, 36 D154–8. 

[14] Hajieghrari B, Farrokhi N (2020) Investigation 

on the conserved microRNA genes in higher plants. 

Plant Molecular Biology Reporter. 

https://doi.org/10.1007/s11105-020-01228-9 

[15] Hajieghrari B, Farrokhi N, Goliaei B, Kavousi 

K (2015) Computational identification, 

characterization and analysis of conserved miRNAs 

and their targets in Amborella Trichopoda. J Data 

Mining Genomics Proteomics 6:2. 

[16] Hajieghrari B, Farrokhi N, Goliaei B, Kavousi 

K (2016) Identification and characterization of novel 

miRNAs in Chlamydomonas reinhardtii by 

computational methods. MicroRNA 5:66-77. 

[17] Rother S, Meister G (2011) Small RNAs 

derived from longer non-coding RNAs. Biochimie, 

93(11):1905-15. 

[18] Meyers BC, Axtell MJ, Bartel B, et al (2008) 

Criteria for annotation of plant Micro RNAs. Plant 

Cell, 20(12):3186-90. 

[19] Kurihara Y, Watanabe Y (2004) Arabidopsis 

micro- RNA biogenesis through Dicer-like 1 protein 

functions. Proceedings of the National Academy of 

Sciences of the United States of America. 101:2753–

2758.  

[20] Kohany O, Gentles AJ, Hankus L, Jurka J 

(2006) Annotation, submission and screening of 

repetitive elements in Repbase: RepbaseSubmitter 

and Censor. BMC Bioinformatics, 25(7):474. 

[21] Altschul SF, Gish W, Miller W, et al (1990) 

Basic local alignment search tool. J Mol Biol,   

215:403-410. 

[22] Budak H, Bulut R, Kantar M, Alptekin B (2015) 

Micro RNA nomenclature and the need for a revised 

naming prescription. Brif Funct Gen, 15(1): 1-7. 

[23] Kohany O, Gentles AJ, Hankus L, Jurka J 

(2006) Annotation, submission and screening of 

repetitive elements in Repbase: RepbaseSubmitter 

and Censor. BMC Bioinformatics, 25(7):474. 

[24] Smit AFA, Hubley R, Green P (2013) 

RepeatMasker. 

[25] Nekrutenko A, Taylor J (2012) Next-generation 

sequencing data interpretation: enhancing 

reproducibility and accessibility. Nat Rev Genet, 

13(9): 667-72. 

[26] Dezulian T, Remmert M, Palatnik JF, et al 

(2006) Identification of plant micro RNA homologs. 

Bioinformatics. 22(3):359-360. 

[27] Margis R, Fusaro AF, Smith NA, et al (2006) 

The evolution and diversification of Dicers in plants. 

FEBS Letters, 580:2442-2450. 

[28] Cuperus JT, Fahlgren N, Carrington JC (2011) 

Evolution and functional diversification of mi RNA 

genes. The Plant Cell, 23:431-442. 

[29] Axtell MJ (2013) Classification and comparison 

of small RNAs from plants. Annu Rev Plant Biol, 

64:137-196. 

[30] Naqvi AF, Islam N, Choudhury NP, Haq QMH 

(2009) The fascinating world of RNA interference. 

Int J Biol Sci, 5(2): 97–117. 

[31] Li A, Mao L (2006). Evolution of plant micro 

RNA gene families. Cell Res, 1-7. 

[32] Rogers K, Chen X (2013) Biogenesis, Turnover, 

and mode of action of plant micro RNAs. The Plant 

Cell, 25:2383-2399. 

[33] Kruszka K, Barneche F, Guyot F et al (2013) 

Plant dicistronic tRNA–snoRNA genes: a new mode 



 1401 زمستان ،1، شماره 14 دوره  مدرس تیترب دانشگاه یفناور ستیز

26 

of expression of the small nucleolar RNAs processed 

by RNase Z. EMBO J 22(3): 621–632. 

[34] Mica E, Piccolo V, Delledonne M, et al (2009) 

High throughput approaches reveal splicing of 

primary microRNA transcripts and tissue specific 

expression of mature microRNAs in Vitis vinifera. 

BMC Genomics, 10:558. 

[35] Will CL, Lührmann R (2011). Spliceosome 

structure and function. Cold Spring Harb Perspect 

Biol, 3(7): a003707. 

[36] Chen X (2005). Micro RNA biogenesis and 

Function in plants. FEBS Letter, 579:5923-5931. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

In silicon prediction of conserved miRNAs in Leguminosae 

and their gains and losses during evolutionary process  
 

Behzad Hajieghrari1*, Mojahed Kamalizadeh2 
 

1. PhD. Department of Agricultural Biotechnology, College of Agriculture, Jahrom University, 

Jahrom, Iran  

2. PhD. Department of Agricultural Biotechnology, College of Agriculture, Jahrom University, 

Jahrom, Iran.  

 
bheghrari@yahoo.com 

 

Receipt: 2021/09/02   Accepted: 2022/06/12
 

 

https://biot.modares.ac.ir/search.php?slc_lang=en&sid=22&author=Hajieghrari
https://biot.modares.ac.ir/search.php?slc_lang=en&sid=22&author=Kamalizadeh
mailto:bheghrari@yahoo.com


 و همکاران حاجی اگراری ... بینی بیوانفورماتیکیپیش

2۷ 

Abstract 
Leguminosae is one of the most important plant families. In this study, we 

searched Arachis hypogaea, Glycine max, G. soja, Lotus japonicas, Medicago 

truncatula, Phaseolus vulgaris, and Vigna unguiculata conserved miRNAs 

through Expressed Sequence Tag (EST) based-homology method. All 

candidate sequences with appropriate fold-back structures were screened and 

characterized according to several filtering criteria. Chromosomal MIR locus 

and their distributions determined. The Dollo maximum parsimony was 

employed to construct the species relationship based on the MIR birth and 

death. Also, the number of MIRs gains and losses in the evolutionary process. 

In addition, we estimated the numbers of MIRs in their ancestral species using 

Dollo maximum parsimony in their phylogenetic tree. We found 414 novel 

miRNAs from 130 MIR families meeting the restricted filtering criteria. Either 

evolutionary time or the number of miRNAs gains and losses are estimated 

and characterized in the ancestral species based on the taxon-based 

phylogenetic tree. It speculates that gains of miRNA gene families within 

Leguminosae have accelerated during its evolutionary time. In addition, 

several taxon-specific MIR families find to assign diverse taxon and their 

species. Our thorough analyses resulted in the definition of some miRNA 

families as being lineage-specific. Therefore, they can use as markers in future 

systematic studies. 

 

Keywords: microRNA, Leguminosae, Maximum Dollo parsimony, EST 

based-homology search. 


