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 (.Zea mays L) ذرت سفید F3 های عملکردی کوتاه قد از جمعیتگزینش رده
 

 *1و جمیل الرحمن 4، ابوالکاشم جودهوری2مد جعفرالله، 3، سلما سرکار1، محمد جونی2، کانیز فاطیما1بوردون نسا شومپا
 ، بنگلادششاره بنگلا گروه ژنتیک و اصلاح نباتات، دانشگاه کشاورزی1

 بنگلادش، شاره بنگلاگروه زراعت، دانشگاه کشاورزی 2
 بنگلادش، شاره بنگلاگروه آسیب شناسی گیاهی، دانشگاه کشاورزی 3
 بنگلادش، پاتوکالی ه علوم و فناوریگروه ژنتیک و اصلاح نباتات، دانشگا4

 
 چکیده 

های نژادی دهروعی، باید نین تنرقم ذرت کوتاه وعده نوید مقاومت در برابر شرایط نامساعد رشد در فصل پاییز را می دهد. اما برای ایجاد چ

پذیری و ارتباط ویژگی  تیکی ، وراثتذرت سفید از طریق ارزیابی تنوع ژن F3 کوتاه وجود داشته باشد. در اینجا، بیست و چهار جمعیت

هایی عیتجم F1 دهایز هیبریهای مرتبط با کوتاهی قد بر اساس عملکرد و پارامترهای رشد مورد ارزیابی قرار گرفتند. ابرای انتخاب رده

ن جمعیت ها جهی در میاابل توایجاد شد و به دنبال آن ارزیابی شجره نامه انجام شد. تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی نشان داد که تغییرات ق

اثت پذیری و پیشرفت ژنتیکی را بالاترین ور -1و عملکرد بوته -1وجود دارد و صفات رشد، ارتفاع گیاه ، ارتفاع ذرت، تعداد دانه در ردیف 

معنی  رابطه مثبت و  -1انهدای هبا ارتفاع گیاه، طول لپه ، قطر لپه و ردیف -1نشان می دهد. آنالیزهای همبستگی نشان داد که عملکرد گیاه

دانه  100و وزن   -1ها ، ردیف دانه -1دانهو تحلیل ضریب مسیر نشان داد که ارتفاع بوته ، طول لپه ، قطر لپه ، ردیف های  . تجزیهداری داشت

، ها، بر اساس معیارنهایت رد .توانند برای انتخاب در نظر گرفته شوندسهم مثبت و مستقیم در محصول دارند که نشان می دهد این صفات می

، در انتخاب شونددانه بالا ملکرد برای عتوانند می G4 و G14 هایرده، عملکردو پتانسیل  ذرت، ارتفاع ارتفاع بوته، بلوغ، قطر پایهاز جمله 

 های بومینژادعه وسامیدوار کننده برای تهای کوتاه ردهبه عنوان  توانندمی G16 ، وG10 ،G11 ،G12 ،G1 ،G3های ردهحالی که 

 .انتخاب شوند

 

 ذرت سفید؛ ضریب مسیر؛ ارتباط؛ پیشرفت ژنتیکیوراثت پذیری؛  :یدیواژگان کل
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 های گندم دورومتخاب روی با کارآمدی بالا و ارزیابی تحمل تنش روی در ژنوتیپان

 

 اله اسفندیاریو عزت *مجید عبدلی

 گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه مراغه، مراغه، ایران

 

  چکیده
وتیپ گندم ی و پنج ژنسالعه، م برای اصلاح نباتات است. در این مطمقاومت به تنش روی با استفاده از منابع ژنتیکی جدید یک استراتژی مه

رسی قرار گرفتند. در مورد بر 1393-94دوروم با عادات رشد متفاوت در شرایط نرمال )بدون تنش( و تنش کمبود روی طی فصل رشد 

(، YI) (، شاخص عملکردRDI(، شاخص کمبود روی نسبی )STIمجموع ده شاخص مقاومت به تنش روی ازجمله شاخص تحمل تنش )

ت به تنش (، شاخص درصد حساسیATI(، شاخص تحمل غیرزنده )DI(، شاخص مقاومت به کمبود روی )YSIشاخص پایداری عملکرد )

(SSPI( شاخص حساسیت به کمبود روی ،)SDI( و شاخص تحمل تنش اصلاح شده )MSTI ؛STI1K  وSTI2K .برآورد شد )تایج ن

ا وجود هنه و شاخصملکرد داها برای عداری بین ژنوتیپدار بود و همچنین تفاوت معنیروی بر عملکرد دانه معنی نشان داد که تأثیر تنش

یشترین عملکرد را با ب 32Gگرم بر بوته داشت در حالی که ژنوتیپ  854/0بیشترین عملکرد را در شرایط نرمال با  33Gدارد. ژنوتیپ 

داشتند و  نوسانات عملکرد دانه کمتری G32و  G6 ،G13 ،G23های دست آورد. ژنوتیپگرم بوته در شرایط تنش روی ب 686/0

ها نوتیپژشان داد که نای در دو شرایط دارای نوسانات عملکرد دانه بیشتری بودند. تجزیه و تحلیل خوشه G29و  G1 ،G21های ژنوتیپ

 1و  7، 17، 10رنده در برگی یمه حساس و حساس تقسیم شدند که به ترتیبهای مقاوم، نیمه مقاوم، نها به چهار گروه ژنوتیپبر اساس شاخص

ی که عملکرد دانه داشت در حال STI2Kو  STI ،YI ،DI ،STI1Kژنوتیپ گندم بودند. عملکرد دانه در دو شرایط همبستگی مثبتی با 

، 32Gهای پ، ژنوتیSTI2Kو  STI ،YI ،ID ،STI1Kدر شرایط کمبود روی داشت. با استفاده از  SDIو  SSPIهمبستگی منفی با 

G33  وG19 بنابراین، ناسایی شدندشود روی ها با عملکرد نسبتاً بالا و مناسب برای هر دو شرایط نرمال و تنش کمببه عنوان بهترین ژنوتیپ .

ت به تنش هبود مقاومهدف ب ندم باهای تولید گممکن است آنها برای مناطق مستعد به کمبود روی در دنیا توصیه شوند و همچنین در برنامه

 روی مورد استفاده قرار گیرند.

 
 شاخص تحمل تنش؛ گندم دوروم؛ عملکرد دانه؛ روی کارآمد؛ تنوع ژنتیکی :یدیواژگان کل
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های آبی های لیمونن و فلاوون سنتاز و محتوای اسانس تحت شرایط تنشیان ژنبررسی ب

 مختلف در زیره سبز
 2و شهرزاد بداغی 3، سید علیرضا سلامی*2، سیدمحمدمهدی مرتضویان1مجتبی رنجبر

 گروه بیوتکنولوژی میکروبی، دانشگاه فناوری های نوین آمل، آمل، ایران 1
 باتات، پردیس ابوریحان، دانشگاه تهران، ایرانگروه علوم زراعی و اصلاح ن 2

 گروه باغبانی، دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران، ایران 3

 

 

 چکیده 

اس ت. ت نش  ی یدارو یه ا یژگ یبا و یعیطب باتیاز ترک یادیتعداد ز یو حاو یاهیادو اهانیامپراطورگ Cumin cyminum Lسبز،  رهیز

 انی ب ب ر یتنش خش ک ریتأث یها موثر است. در مطالعه حاضر، به بررستیاز متابول یبرخ دیتولمیزان است که در  یاعامل شناخته شده یخشک

نت رل، ک ط وبتی ش املرس ه س ط   ریتحت ت اث اهانی. گمیو اردکان پرداخت بادیتا پیگل و برگ دو اکوت یاندامها درها تیمتابول زانیژن و م

درص د  50 یت نش آب  طیاردکان تحت شرا پیدر اندام گل ژنوت لیمونن سنتازژن  انینشان داد ب جیقرار گرفتند. نتا دیتنش متوسط و تنش شد

. دیرس  زانی م نیه ب الاترسط  از تنش ب نیاردکان، در ا پیدر بافت برگ اکوت فلاوون سنتاز ژن انیافت و بی شیبرابر افزا 2/2 یزراع تیظرف

ه ا در مون وترپن یبودند. در مجموع، محتوا ننیرپت-γو  نیآکوراد-بتا بیبرگ و گل به ترت یهاشده در اندام ییشناسا یدهایترپنوئ ینشتریب

 در لی دخ یدیکل یاهژن انیاز ب ی. آگاهافتی شیاردکان افزا تیها فقط در جمعترپنیسزکوئ زانیم کهیدرحال افتیکاهش  پیهر دو اکوت

 ردار است.برخو ییبسزا تیاز اهم یمولکول قاتیو تحق یدر صنعت داروساز یتنش آب طیسبز در شرا رهیز یاصل یهاتیمتابول ریمس

 

 
 متابولیت ؛زیره سبز ؛رونوشت ژن؛ خشکی :یدیواژگان کل
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 هیو تجز ریپردازش تصو هایکیدانه گندم با استفاده از تکن هاییژگیو یکیساختار ژنت

 نسل ها نیانگیم
 1یجواد سجاد دیس و 1یملاشاه ی، مهد2یالله سوق بی، حب1مقدم ینیحس نی، حس*1یصبور نی، حس1یریآرزو م

 رانیس، ادانشگاه گنبد کاوو ،یعیو منابع طب یدانشکده کشاورز ،یاهیگ داتیگروه تول1
 رانی، گرگان، اAREEOگلستان، یعیومنابع طب قاتیمرکز تحق ،یو باغبان یگروه علوم زراع2

 

 چکیده

ه بست. گندم اشناخته شده  یدر کشاورز ییمواد غذا نیغلات در جهان و مهمتر نیبه عنوان مهمتر (.Triticum aestivum L) گندم

نحوه  یرسه منظور بررد. بدا یکیمطالعات ژنت یبرا ییبالا لیپتانس ،یکیولوژیزیو ف یکیگسترده و تنوع مورفولوژ یکیاکولوژ عیتوز لیدل

-تیحسان و جمع، کوهدشت و اN-92-9 ، ارقام (.Triticum aestivum L)زهیگندم پائ یدانه در دو تلاق یکیزیصفات ف یکیکنترل ژنت

ل، د. مساحت، طوشدن یابیدر سه تکرار ارز یکامل تصادف یهاطرح بلوک هپای ها برآن یحاصل از تلاق  BC2و  F1، F2 ،BC1 های

 رایب هانسل نیب داریثبت شدند. تفاوت معن ریدانه با استفاده از پردازش تصو وزنو  یسخت زانیقطر، م ط،یعرض، خروج از مرکز، مح

 F/(√D×H ) صفات مقدار شتریب یو وزن دانه وجود داشت. برا یسخت زانیقطر، م ط،یمساحت، طول، عرض، خروج از مرکز، مح

ه وراثت مساحت دان ی. براباشدیصفات م نیا نندهکنترل ک هایاثر ژن یمتفاوت بودن علامت و بزرگ انگریبود که ب کی از ترکوچک

رآورد ب نیشتریکه ب دیردگبرآورد  یدو تلاق یبرا 05/0 تا 769/0 با دامنه یخصوصی ریو وراثت پذ 594/0تا  965/0با دامنه یعموم یریپذ

کنترل  در یشتریب نقش تیاثر غالب دانهو وزن  یسخت زانیم ط،یصفات مساحت، طول، عرض، مح یصفات دارا بود. برا ریبا سا سهیرا در مقا

  Kohdasht × Ehsanاصلاح صفات طول و خروج از مرکز دانه در یکه برا شودیم شنهادیاساس پ نای بر و داشت هاآن یکیوراثت ژنت

 N-92-9 ×  Ehsan و وزن دانه در یسخت زانیم ط،یاصلاح صفات مساحت، طول، عرض، مح یبر انتخاب و برا یمبتن یحاصلا هایروش

 .ردیظر قرار گمدن دیبریاستفاده از ه  Kohdasht × Ehsan و وزن دانه در یسخت زانیقطر، م ط،یو صفات مساحت، طول، عرض، مح

 
 یرپذی وراثت ها؛نسل نیانگیم هیتجز ؛انتخاب ؛دیبریه ؛گندم :یدیواژگان کل
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با  لوکیمی لمفوبلاستیک حاد کودکان  TPMT (rs1800460)مورفیسم ژن بین پلی ارتباط

 در یک جمعیت از استان گیلان، ایران

 

 *4  زادهعلی صال و 4، محمد مهدی جعفرزاده3، عادل باقر سلیمی3، بهرام دربندی2، حمید رضا وزیری1محمد هدایتی
 پایه،  دانشگاه گیلان، رشت ، ایران سلولی و مولکولی،  دانشکده علومزیست شناسی گروه  1

 گروه زیست شناسی،  دانشکده علوم پایه،  دانشگاه گیلان، رشت ، ایران 2
 دانشگاه علوم پزشکی گیلان، رشت، ایران 3

 گروه زیست شناسی، واحد رشت، دانشگاه آزاد اسلامی، رشت، ایران 4

 

 چکیده

دخیم و تکثیر سلولهای پیش ساز لنفوئید در مغز استخوان است که عمدتا در یک ترانسفورماسیون ب (ALL) لوسمی لنفوبلاستیک حاد

 ALL یک آنزیم متابولیزه کننده داروی تیوپورین است که برای درمان (TPMT) کودکان مشاهده می شود. تیوپورین متیل ترانسفراز

ا کاهش و نقص فعالیت آنزیم همراه است، که ب TPMT تجویز می شود. گزارش شده است که چند پلی مورفیسم تک نوکلئوتیدی در ژن

 متابولیسم داروی تیوپورین را مختل می کند و منجر به سمیت شدید خونی می شود و می تواند در بیماران کشنده باشد. از آنجا که غربالگری

شیمی درمانی مؤثر باشد، این مطالعه با  ژنتیکی قبل از درمان دارویی تیوپورین در بیماران می تواند برای بهینه سازی دوز دارو و کارآمدی

با استعداد ابتلا  در یک جمعیت کودکان ایرانی در استان  G> A 146 TPMT (rs1800460) هدف بررسی ارتباط پلی مورفیسم ژن

 صی آللاختصا PCRکودک سالم انجام شد. از  200بیمار و  200فرد شامل  400شاهدی بر روی  -گیلان انجام شد. این مطالعه مورد

(Allele-specific polymerase chain reaction)  برای ژنوتیپ چند شکلی ژن TPMT  استفاده شد. در توزیع ژنوتیپ پلی

. نتایج نشان داد که افراد با  (P = 0.0001) بین بیماران و افراد کنترل تفاوت معنی داری مشاهده شد G> A 146 TPMT مورفیسم

 = OR = 3.66, %95CI = 1.87-7.17, p)را دارند خطر ابتلا به لوسمی لنفوبلاستیک حاد به طور معنی داری  GA ژنوتیپ

. این مطالعه ممکن  (P = 0.2) همراه نبودند لوسمی لنفوبلاستیک حاد با افزایش ریسک AA ، در حالی که افراد با ژنوتیپ  (0.0001

نه را برای درمان بیماران فراهم کند. با این حال باید مطالعات بیشتری  است اطلاعات مفیدی را برای تشخیص زودهنگام و یک استراتژی بهی

 د.برای روشن شدن این موضوع صورت بگیر

 

 تیوپورین متیل ترانسفراز، TPMT؛ سرطان خون کودکان؛ پلی مورفیسم لوسمی لنفوبلاستیک حاد :یدیواژگان کل

 
Please cite this paper as: Hedayati M, Vaziri H, Darbandi B, Baghersalimi A, Jafarzadeh M, Salehzadeh A. 2020. Association of 

TPMT (rs1800460) gene polymorphism with childhood acute lymphoblastic leukemia in a population from Guilan, Iran. J Genet 

Resour 6(2): 142-147. doi: 10.22080/jgr.2020.18661.1182 

 

 

 

 

 

 

 



 

214 

 

J Genet Resour2020;6(2): 148-156  Homepage: http://sc.journals.umz.ac.ir/ 

 RESEARCH ARTICLE DOI: 10.22080/jgr.2020.18940.1188 

 

عامل شانکر پوستی درختان گردو  Brenneria nigrifluensجداسازی و بررسی خصوصیات 

 در استان گلستان
 

 *4و کمال صادقی 3، علی خادملو2، میلاد آئینی1نتاجمحمد رضی

 مرکز تحقیقات پنبه ایران، موسسه تحقیقات، آموزش و توسعه کشاورزی، گرگان، گلستان، ایران 1
 شکده کشاورزی، دانشگاه شهید چمران، اهواز، خوزستان، ایرانگروه گیاهپزشکی، دان 2

 وزارت جهاد کشاورزی، تهران 3
 بخش گیاهپزشکی، کشت و صنعت مزرعه نمونه کشاورزی آستان قدس رضوی، مشهد، ایران 4

 

 

 چکیده

است که می توان د باع ک ک اهش یکی از خطرناک ترین بیماری هایی  Brenneria nigrifluens شانکر پوستی گردو با عامل باکتریایی

، باغات گردو از نظر علائم احتم الی بیم اری مانن د لک ه ب ر روی  1398در طول بهار و تابستان سال  .چشمگیر تولید میوه و چوب گردو شود

 11از مجموع بافتهای دارای علائ م تع داد  .برگ و میوه و شانکر ساقه از چهار منطقه مختلف واقع در استان گلستان مورد بررسی قرار گرفتند

های جدا شده موجب ایجاد ضایعات نک روزه  س یاه های نارس گردو ، تمام ایزولهزایی بر روی میوهایزوله جداسازی شد. در آزمایش بیماری

ه ا  نش ان داد ک ه ی پروتئینی ب اکتریو سفید شدند که تقریباً کل پریکارپ را در بر میگرفت. نتایج آزمایشات فنوتیپی انتخاب شده و الگوها

 را دارا هستند. بر اساس تجزیه و تحلیل فیلوژنتیک بر اساس تعیین توالی ژنهای B. nigrifluens همه جدایه ها خصوصیات ایزوله استاندارد

gyrB  ،rec A   16وsrRNA  رتبط نی ز متم ایز ب ود. از ایزوله نماینده، یک کلاد منحصر به فرد به خوبی مشخص شد که از گون ه ه ای م

 د.های مدیریت بیماری داشته باشتواند ارتباطی مناسب در انتخاب استراتژینتایج این مطالعه می

 
 Brenneria nigrifluens ،gyrB ،recAشانکر پوستی گردو،  :یدیواژگان کل
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 با کاربرد نشانگرهای (.Viola sppتنوع ژنتیکی جمعیت های بنفشه بومی ایران )ارزیابی 

 RAPDمورفولوژیکی و مولکولی 

 

 انگیز نادری، محمدرضا فتاحی مقدم، روح*سمیرا ابوالقاسمی

 ایران کشاورزی، پردیس کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران، کرج، لوم باغبانی، دانشکده علوم و مهندسیگروه ع

 

 چکیده

 منابع شناخت عدم دلیل به ، ایران در تاکنون. است اصلاح ژنتیک هایبرنامه اساس مطلوب هایژن و ژنتیکی ذخایر شناخت

 بومی یاهگ یک عنوان به شهبنف ژنتیکی تنوع مطالعه. است نشده انجام بومی گیاهان برنامه اصلاحی قابل توجهی در مورد ، ژنتیکی

 حاضر، نه مطالعه براین، دربنا .است برخوردار گیاه این پرورش اهداف پیشبرد در بسیاری اهمیت از دارویی و زینتی کاربردهای با

 و بین جمعیتی جمعیتی و درون ژنتیکی تنوع زیابیار برای ایران مختلف نقاط آوری شده ازجمع Viola spp. گونه جمعیت

 لتحلی و تجزیه هب توجه با. مورفولوژیکی استفاده گردید رویشی و زایشی و هایویژگی ارزیابی آن به منظور جمعیت هشت

. دش مشاهده هاجمعیت بین داریمعنی اختلاف ،UPGMA روش و JACCARD تشابه ضریب از استفاده با ای خوشه

 در. داد شانن را جمعیتی درون و جمعیتی بین ژنتیکی تنوع درصد 23 و 77 ترتیب به مولکولی تحلیل و تجزیه واریانس

 بیشترین 474/0 فاصله با شاهکرمان و نهاوند و دادند نشان را اختلاف بیشترین 893/0 فاصله با رامسر و واریان فاصله، دندروگرام

-طبقه گروه 6 در را یاصل هایویژگی اصلی هایمؤلفه تحلیل و تجزیه. دادند اننش مطالعه مورد هایجمعیت بین در را شباهت

 بندی طبقه ر سه گروهد 10فاصله  در هاجمعیت ای،خوشه تجزیه در. توجیه نمود را تغییرات کل از درصد 62/89 که کرد بندی

 نشان بومی ایران را شهبنف هایجمعیت بین در توجهی قابل مولکولی تنوع های مورفولوژی وتحلیل ویژگی و تجزیه نتایج. شدند

 د.باشمی نژاد قابل استفاده اصلاح های برنامه در که داد
 

 UPGMAروش  ؛مولکولی واریانس ؛ای خوشه تحلیل و تجزیه ؛بندی ژنتیکی طبقه ؛DNA استخراج :یدیواژگان کل
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موجود در بانک ژن اینکاپر در اسپیریفو  Coffea canephoraگوناکونی ژنتیکی پایه های 

 سانتو جنوبی

 

، روماریو گاوا 2آلمیدا دا فونسکا مبیر فرانسیسکو، آی3، رودولفو فریرادمیدونکا2، ماریا آملیا گاوا فرائو1*جائوا فلیپه دبریتس سنرا

 5اسیلواو ماتیوس واندرمورم د 1، مارکونه کومری1، آبرائو کارلوس وردین فیلهو1، پائولو سرجیو وولپی4فرائو

 موسسه تکثیر و نوآوری، مساعدت فنی و توسعه  روستایی اسپیریتو سانتو، برزیل1
 عدت فنی و توسعه  روستایی اسپیریتو سانتو، برزیلموسسه تحقیقات کشاورزی  برزیل، ، مسا2

 ل، برزی INCAPERدر Consorcio Pesquisa و کافه Pos Doctor Junior CNPq سالن شهر ایتاپمیریم، همکار سابق 3
 مساعدت فنی و توسعه  روستایی اسپیریتو سانتو  و همکار تحقیقاتی کالج برزیلی مالتی ویکس، برزیل4

نتو، سپیریتو ساتایی ارسیوم قهوه از مرکز جنوبی مرکز جنوبی، موسسه تکثیر و نوآوری، مساعدت فنی و توسعه  روسبورس تحصیلی کنس5

 برزیل

 

 چکیده

حقیقات اسپیریتو مربوط به موسسه ت Coffea canephoraنمونه جمعیتی بانک ژن فعال  323هدف مطالعه حاضر، آنالیز گوناگونی ژنتیکی 

ر م اتریس آم اری بدس ت صفت فنوتیپیکی کمی می باشد. متوسط فاصله اقلیدوسی بین نمونه های جمعیت ی د 38تفاده از سانتو )اینکاپر( با اس

ای نمون ه ه ای انجام ش د. ب ا اس تفاده از ویژگ ی ه  Tocherو  UPCMAآمد و بدنبال آن گروه بندی جمعیتی با استفاده از تکنیک های 

 ب ا کم ک ش اخص تفکیک هر صفت مورد استفاده به تصویر کشیده شد. دقت جمع آوری داده ه اجمعیتی مختلف، بازه تغییرات داده ها به 

تعداد طوقه ه ای برگ ی  درصد برای بیشتر صفات مورد مطالعه مورد تایید قرار گرفت بجز صفاتی همچون 10گوناگونی با مقادیر پایین تر از 

اس تفاده از  ی بالایی. ب اراست و تعداد دانه ها در هر طوقه روی شاخه های جانبدر شاخه های جانبی، تعداد دانه ها در کوچکترین شاخه های 

دی سلس له مراتب ی گروه تنها از یک نمونه جمعیتی تش کیل ش ده بودن د.گروه بن  10گروه تشخیص داده شد که از میان آنها  25روش تاچر، 

آن الیز  گرفته ش د. بعنوان مجزاترین جمعیت ژنتیکی در نظر 173فقدان هرگونه جمعیت های مشابه را مشخص نمود و همچنین نمونه جمعیتی 

ی س انداخت ه م سهم نسبی هر یک از صفات باعک تمایز مواد تازه و مواد خشک حاصل از شاخه های راست را که توسط گیاهان مستعد ه ر

 %83طوریکه  یت هستند بهنتیکی بسیار حائز اهمشوند، شده است که اساسی برای تمایز نمونه های جمعیتی بوده و برای مطالعات آینده تنوع ژ

ایز ش ده ه راحتی متم بگوناگونی فنوتیپیکی را دربرمی گیرند. هیچگونه نمونه های تکراری در مطالعه حاضر یافت نشد و گروه های متجانس 

رین جفت ها، تن و متفاوت یرد. شبیه تریکه می تواند برای در برنامه های دورگه گیری و ایجاد نژاد های کشاورزی مورد بهره برداری قرار گ

 د.بوده ان 4765/0ری با فاصله آما 270( و ES 1-B) 173و  0713/0با فاصله آماری   (IAC37) 320( و 148/86) 45به ترتیب 

 

 قهوه کانیلون؛ تنوع؛ آنالیز های چند متغیره؛ خوشه بندی :یدیواژگان کل
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مکن است بدلیل کاهش تمایز استئوژنیک و القاء استرس اکسیداتیو باعث ماتانول آمین -دی

 وانی شودبروز اختلالات استخ

 
 و ستاره سادات حسینی *محمد حسین آبنوسی 

 گروه زیست شناسی، دانشکده علوم، دانشگاه اراک، اراک، ایران 

 

 چکیده

گر ست که در تولید صابون، دترژنت، لوسیون و دیا( یکی از شناخته شده ترین آلاینده های زیست محیطی DEAاتانول آمین )-دی

اند ن مطالعه ای که بتوبر بافتها و سلول های مختلفی گزارش شده است، ولی تاکنو DEAاثر مسمومیت  محصولات بهداشتی استفاده میشود.

نابراین در مطالعه حاضر، ب( را توضی  بدهد مشاهده نشده است. BMSCsاثر سمی این ماده بر سلول های بنیادی مزانشیم مغز استخوان  رت )

استئوژنیک آلوده  در محیط BMSCsبعد از پاساژ سوم مورد بررسی قرار گرفت.  DEAبا تیمار شده   BMSCsتوانائی تمایز استئوژنیک 

-2-ولدی متیل تیاز-5و4)-3سپس توانائی زیستی سلول ها با استفاده از روز کشت داده شدند.  21به مدت  DEAمیلی مولار  4و  1به میزان 

مچنین معدنی شدن هوسیتوپلاسم سلولها )با استفاده از رنگ فلوروسنت( و (  و مرفولوژی هسته MTTزولیوم برومید )دی فنیل تترا-5و2-ال(

م های آلانین عالیت آنزییم  و فعلاوه بر آن، میزان سدیم و پتاساستئوبلاستها )بر اساس آزمون کمی آلیزارین رد و غلظت کلسیم( مطالعه شد. 

ظرفیت آنتی اکسیدانی کل  ( اندازه گیری شد. ضمناLDHدهیدورژناز ) ترانس آمیناز، آسپارتات ترانس آمیناز، آلکالین فسفاتاز و لاکتات

(TCA( میزان مالون دی آلدئید ،)MDA )ی شد. سلول یز اندازه گیرن( و فعالیت آنزیم های آنتی اکسیدانی )سوپر اکسید دسموتاز و کاتالاز

ایش داشت. نها نیز افزآادند و همچنین غلظت پتاسیم در افزایش اندازه هسته و چروکیدگی سیتوپلاسم را نشان د DEAهای تیمار شده با 

اری دمچنین افزایش معنی در سلول ها، متابولیسم سلولی بصورت بی هوازی مشاهده گردید. ه LDHعلاوه برآن، با توجه به افزایش فعالیت 

نهایت، توانائی  دچار کاهش شد. درو فعالیت آنزیمهای آنتی اکسیدانی سلول  TCAدیده شد، این در صورتی است که  MDAدر میزان 

تولید استئوبلاستها مطرح  به عنوان پشتوانه سلولی برای BMSCsنیز دچار کاهش معنی دار شد. از آنجا که  BMSCsزیستی و توانائی تمایز 

ر د DEAده از گردد، استفایممکن است باعک بروز نارسائی استخوانی بدلیل مسمومیت این سلولها شود. لذا پیشنهاد م DEAهستند، بنابراین 

 د.محصولات بهداشتی ممنوع شو
 

 تانول آمین؛ معدنی شدن استئوبلاست؛ تمایزاستئوژنیک؛ استرس اکسیداتیو؛ توانائی زیستیا-؛ دیBMSCs :یدیواژگان کل
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(: مبتنی  53TP-و  53TP+های مختلف سرطان معده )های برجسته در زیرگروهشناسایی ژن

 های مبتنی بر شبکه و یادگیری ماشینیبر روش

 

 2، ایلیا رفیعی3،2، ابوالفضل برزگر2، نفیسه قربانپور*1مهدی صادقی

 و مولکولی، پردیس علوم، دانشگاه سمنان، سمنان، ایرانگروه زیست شناسی سلولی  1
 مرکز تحقیقات علوم پایه، دانشگاه تبریز، تبریز، ایران 2

 ز، ایران، تبریگروه بیوتکنولوژی پزشکی، دانشکده علوم نوین پزشکی، دانشگاه علوم پزشکی و خدمات بهداشتی درمانی تبریز 3

 
 چکیده

ختلف مهای رگروهیر در زیباشد. فرایندهای مولکولی درگو میر ناشی از ابتلا به سرطان در دنیا میسرطان معده یکی از علل رایج مرگ 

ات وسعه تحقیقبراین تباشد. بناهای درمانی و تشخیصی برای آن ضروری میسرطان معده هنوز هم به درستی درک نشده است و توسعه روش

طالعه، مشد. در این بای میهای سرطان معده ضرورلکولی مسئول در هرکدام از زیرگروهجامع در این زمینه برای شناخت عمیق فرایندهای مو

عه پیدا کرده است. در ( توس53TP-و  53TP+های مهم در دو زیرگروه سرطان معده ) ها و زیرشبکهای برای تعیین ژنیک روش سه مرحله

ر ه سپس همبستگی جام شد.گروه، تحلیل شبکه هم بیان ژنی وزن دار ان های ژنی هم بیان در دو زیرمرحله نخست به منظور شناسایی گروه

اشینی درخت مم یادگیری لگوریتگروه ژنی با فاز پاتولوژیکی تومور )به عنوان یک فاکتور کلینیکی مشخصه پیشرفتگی تومور( با استفاده از ا

ژن برای  241ژنی با  هایروهرای مطالعه بیشتر انتخاب شدند )گهای ژنی با بهترین قدرت پیشگویی بتصمیم مورد مطالعه قرار گرفت و گروه
+53TP  53-ژن برای  1441وTP های تیفی شناسایی مومورد شناسایی قرار گرفتند(. نهایتا یک تحلیل شناسایی و رتبه بندی موتیف برا

ر قش کلیدی ده دارای نسایی شده ممکن است کهای شناهای ژنی انجام شد. این موتیفهای زیستی مربوط به گروهژنی سه تایی در شبکه

های مسیر پیام رسانی اغلب شامل ژن 53TP-های شناسایی شده برای های مورد مطالعه سرطان معده داشته باشند. اعضای موتیفزیرگروه

MAPK 53+یرگروهزرد ها در موباشد. یافتهباشند که نشان دهنده نقش کلیدی این مسیر در این زیرگروه سرطان معده میمیTP  یمنشان-

ها اشند. این یافتهبتوانند محرک ایجاد و پیشروی این نوع سرطان معده می SNAREهای و پروتئین alternative splicingدهند که 

افته شده ی توسعه ش. این روهای درمانی و تشخیصی بر پایه مفاهیم پزشکی فرد محور مورد استفاده قرار گیرندتوانند برای توسعه روشمی
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