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 انواع در  SARS-CoV-2  دیدر ژن نوکلئوکپس G-quaduplex دهندهلیتشک یهای توال  یی شناسا

 In Silico ل یو تحل هیکننده: تجزنگران  یهاه یسو

 سعیده قضایی زیدانلو 

 ایران بجنورد بجنورد، کوثر، دانشگاه دانشکده علوم پایه، زیست شناسی سلولی و مولکولیگروه 
 

  چکیده
سلامت    دیتهد  کینجر به  م  ،یپوشش  RNA  روسیو  کی(، به عنوان  SARS-CoV-2) 2  یسندرم حاد تنفس   یکرونا  روسیو

ژن هستند و هدف   بیان  ی برا  یموانع ذات  G-quadruplex  ی کرده اند که ساختارها  دیتاک   ر یشده است. مطالعات اخ  ی جهان

باشد.    یروسیتوسعه عوامل ضد و  یبرا  دیجد  یروسیضد و  یژاسترات  کیتواند    یم  یروسیو  یقرار دادن آنها در ژنوم ها

RNA  ی ژنوم  SARS-CoV-2  آنها پروتئ  یکی کند.    یرا کد م  نیپروتئ  29  دتعدا چندگانه    یبا عملکردها  دینوکلئوکپس  نیاز 

مستعد تشکیل ساختار    یاحتمال   یهایما توال  نجا،یاست. در ا  یاتی ح  یروسیو  زندگیمرحله از چرخه    نیچند  یاست که برا

G-quadruplex   (PQS  )نوکلئوکپسید  در ژن  ار  SARS-CoV2    انواع کننده ارسویه های نگو  از    ن  با استفاده  ابزار    کیآن 

ووهان و انواع آلفا، بتا و  سویه  در    PQSو نمرات    ت ینشان داد که تعداد، موقع  جی. نتامیاکرده  لیو تحل  هیتجز  کی وانفورماتیب

 ن یرت، که بالاه بودحذف شد  630 تیدر موقع PQS  کی ندلتا مشاهده شد، که در آ انتیدر وار ی گاما مشابه بود. تفاوت اصل

  را یبود ز  621  ت یدر موقع  PQS  نیا  یدارادوباره    Omicronاست. نوع    G-quadruplexحفاظت شده    اریبس  نمره را داشت و

نوع دلتا وجود دارد    N  نیدر پروتئ  زین  R203Mفرد  جهش منحصربه  کی  ن،یجهش را به دست آورده بود. علاوه بر ا  نیچند

به   منجر  تکثRNA  یبندبسته  شیافزاکه  پشودیم  دیشد  COVID-19  و  ری،  ما  به   R203Mکه جهش    میکرد  شنهادی.  منجر 

از دست   لیبه دل  ن،یدلتا شده است. بنابرانوکلئوکپسید در سویه  بالا در ژن    نمرهبا    PQSو از دست دادن    G˃T  ینی گزیجا

ا تول  یدلتا م  انت یوار  ،یروسیو  ریتکث  یبرامهمی    در واقع مانع  ایمهم    PQS  نیدادن  ب  لثم  دیتواند   ی بالاتر  ییزا  یماریو 

 نگران کننده از خود نشان دهد.  یگونه ها رینسبت به سا
 

 کنندهنگران یهاهیسو ؛ 2 یسندرم حاد تنفس یکرونا  روسیو ؛ژن نوکلئوکپسید؛ ساختارهای چهاررشته :ید یواژگان کل
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 ن  او-5-نیازولکسا-لیمت-2-نیدیلیبنز-4 ی لمیوفیب ضد و   یکروب یضد م تیفعال

 پاتوژن یها یدر برابر باکتر

 3موج خالقی ، 2محمدرضا اسلامی، 1زهرا فهیمه السادات مرتضوی
 ، سیرجان، ایرانگروه مهندسی شیمی، دانشگاه صنعتی سیرجان 1

 ، ایران ن، کرماگروه شیمی، دانشگاه شهید باهنر کرمان 2
 ، کرمان، ایران گروه زیست شناسی، دانشگاه شهید باهنر کرمان 3

 

  چکیده 
های اصلی در حوزه بهداشت، افزایش مقاومت ضدباکتریایی است که در آن باکتری ها نسبت به طیف وسیعی یکی از چالش

باکتری این  اند.  کرده  ایجاد  مقاومت  دسترس  در  رایج  های  بیوتیک  آنتی  مقاوم  از  سلامت  تههای  برای  توجهی  قابل  دید 

کنند. بنابراین،  شوند و چالش قابل توجهی برای درمان ایجاد میهای شدید میشوند و منجر به بیماریعمومی محسوب می

های مقاوم به دارو بسیار حائز اهمیت است.  های ناشی از باکتریکشف عوامل ضدمیکروبی جدید در کنترل گسترش عفونت 

-4های ضدمیکروبی و ضدبیوفیلمی این ترکیب به نام  سنتز یک اکسازولین و همچنین بررسی ویژگی  ویاین مطالعه بر ر

H 1سنجی  اون تمرکز دارد. ساختار ترکیب اکسازولین به صورت دقیق با استفاده از طیف-5-اکسازولین-متیل-2-بنزیلیدن

NMR  ،C NMR 13وIR -FT روی  شناسایی شد. فعالیت ضدباکتریایی eusrS. au   با استفاده از روش انتشار چاه آگار ارزیابی

مهارکننده غلظت  مقدار  حداقل  که  حالی  در  باکتری (MIC) شد،  غلظت  حداقل  محدوده   (MBC) کشیو  تا  شد  تعیین 

گیر  های چشمیکی از میکروارگانیسم  S. aureus   باکتری.  هایی که تأثیر مهارکنندگی قابل توجهی دارند، شناسایی شودغلظت 

علومد عفونت   ر  به خصوص  بالینی،  و  تشکیل  پزشکی  بر  ترکیب  این  تأثیر  مطالعه  این،  بر  است. علاوه  نوزوکومیال،  های 

ژن بیان  و  آزمایش   icaA بیوفیلم  از  حاصل  نتایج  کرد.  ارزیابی  اثرات    MBCو    MICرا  ترکیب  این  که  داد  نشان 

گرم منفی و همچنین مخمر نشان می دهد. علاوه بر ثبت و  باکتریواستاتیک و باکتری کشی را بر روی باکتری های گرم م

ژن بیان  در  کاهش  به  منجر  ضدباکتریایی  ترکیب  این  حضور  اون  -5-اکسازولین-متیل-2-بنزیلیدن-4شود.  می  icaA این، 

که   شد  مشاهده  این،  بر  علاوه  کرد.  متوقف  را  بیوفیلم  تشکیل  و  داد  نشان  از خود  توجهی  قابل  -4فعالیت ضدمیکروبی 

سلول-5-اکسازولین-متیل-2-یدنبنزیل روی  بر  سمی  اثرات  با  میMCF-7 هایاون  سلولی  مرگ  به  منجر  در  ،  وقتی  شود. 

میلی گرم بر میلی لیتر آزمایش شد، این ترکیب اثرات سیتوتوکسیک نشان داد و به طور قابل    1و    0/ 1،  0/ 01غلظت های  

 توجهی زنده ماندن سلول را کاهش داد.
 

 icaAبیان ژن ؛ بیوفیلم ؛ ناو-5-نیازولکسا-لی مت-2-نیدیل یبنز-4؛ میکروبیضد  :ید یواژگان کل
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 (  TYLCV) فرنگی برگ زرد گوجه ی دگ یچیپ روس یگزارش از وقوع و نیاول

 لرستان   استان  فرنگیهگوج  هایدر گلخانه

  اینشی درو ی، مصطف *پاکباز رای، سمیفرزانه رستم

 ، ایران لرستانپزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه لرستان، گروه گیاه
 

  چکیده
مهم(  TYLCV)  یفرنگگوجه  زردبرگ  ی  دگ یچیپ  روسیو  Solanum)ی  فرنگگوجه  یروسیو  یهایماریب  نیتراز 

lycopersicum L.  )میزان خسارت ناشی از این    .رودیشمار م  مناطق معتدل جهان به  وی  ریگرمسمهین  ی،ریگرمس  مناطق  در

به   است  ممکن  و  بوده  آن،   100ویروس شدید  طبیعی  ناقل  برسد.  هم  ظور نمبهاست.    Bemisia tabaciبالک  سفید  درصد 

شهرستان در  فرنگیهای کشت گوجهگلخانهاز گی دلو آمشکوک به  های برگینمونه ،TYLCVردیابی و بررسی تنوع ژنتیکی 

ارزیابی  .شد  آوریجمع  آبادخرم تقریبی  های مولکولی، قطعه در  اندازه  به  آغازگرهای دژنره   550ای  از  با استفاده  باز  جفت 

بگوموویروس شونداختصاصی  منتقل  نشان  ههای  که  شد  تکثیر  سفیدبالک،  به  با  آلودگی  مورد    TYLCVدهنده  مناطق  در 

  مقایسه  همچنین  .شناسایی شد TYLCV نمونه مشکوک به  30فرنگی آلوده از  نمونه گوجه  18بررسی است و در مجموع،  

.  کرد   تایید  مطالعه  وردم  منطقه  در  را  TYLCV  ردیابی  ،NCBI  ( در Kh2  و  Kh1)  آبادخرم  هایجدایه  نوکلئوتیدی  هایتوالی

  با   را  آمینواسیدی  و  نوکلئوتیدی  درصد شباهت   90/ 50-95/ 69  و  94/ 79-97/ 63  ترتیب به  شده   تعیین  نوکلئوتیدی  هایتوالی

  15 با آبادخرم جدایه دو  نوکلئوتیدی توالی دو به  دو مقایسه ماتریس .دادند نشان NCBI موجود در TYLCV هایتوالی سایر

  مشابه  بسیار  مطالعه  مورد  ویروسی  جدایه  دو  توالی  که  داد  نشان  SDT v1.2  افزارنرم  از  استفاده  با  ژن  انکب   از  منتخب   جدایه

  را   شباهت   به ترتیب بیشترین  Kh2و    Kh1های  جدایه  همچنین،.  است   درصد  95/ 60  هاآن  نوکلئوتیدی   شباهت   درصد  و  بوده

  با   شده  رسم  فیلوژنی  درخت   در  آنچه  با  نتایج  این  .داشتند  درصد(  97/ 60)  عراق  جدایه  درصد( و  95/ 40)  کویت   جدایه  با

استان    فرنگیگوجه   هایگلخانه  در   TYLCV  گسترده  شیوع  از  گزارش   اولین  این .  بود  یکسان  شد،  دیده  Mega11  از   استفاده

 . بود لرستان
 

 . فرنگیویروس پیچیدگی برگ زرد گوجه ؛ آبادخرم ؛ردیابی؛ بگوموویروس :ید یواژگان کل
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 های کلیدیRNA ها و میکرورمزگشایی شبکه تنظیمی برخی از ژن 

 به تنش خشکی در کلزا دهنده پاسخ  

 1و محمد محسن زاده گلفزانی 1، حبیب الله سامی زاده لاهیجی3، ناصر فرخی1،2مریم پسندیده ارجمند 
 نشکده علوم کشاورزی، دانشگاه گیلان، رشت، ایرانادگروه بیوتکنولوژی گیاهی،  1

 شعبه شمال، رشت، ایران -، مرکز رشد فناوری پژوهشکده بیوتکنولوژی کشاورزی ایران  BioGenTACشرکت 2

 ، دانشکده علوم زیستی و بیوتکنولوژی، دانشگاه شهید بهشتی، تهران، ایرانمولکولیشناسی سلولی و  گروه زیست3

 

  چکیده
 ی ابیمطالعه با هدف دست  نی. اکندیاست که رشد و عملکرد کلزا را محدود م  یستیرزیغ  یها تنش  نیتراز مهم  یکی  یخشک

متحمل    یهاپ یدر ژنوت  ی نسب  انیب  یها و الگوهاآن   یمیشبکه تنظ  ،یمرتبط با تنش خشک  یمحور   یهااز ژن  ترقی به درک عم

ها که در آن   یمیو شبکه تنظ  یدیکل  یهااز ژن  یهش، برخژوپ  نیا  در  انجام شد.  یتنش خشک  طی و حساس کلزا تحت شرا

  یهاRNA  کرویو م  یعملکرد   یرهایمس  ،یقرار گرفتند. شبکه ژن  یدر کلزا نقش دارند، مورد بررس  یپاسخ به تنش خشک

تجزmiRNA)  یمیتنظ اساس  بر  ا  یبررس  RNA  ی ابییتوال  یهاداده  لیوتحلهیها(  بر  علاوه    ی نسب   انیب  یالگو   ن،یشدند. 

 5275مجموع،    در  .دیگرد  سهی مقا  Real-time PCR  کیمتحمل و حساس با استفاده از تکن  یهاپ یدر ژنوت  یمحور  یهاژن

  ان یژن کاهش ب  1481و    ان یب  شیافزا  یژن در پاسخ به تنش خشک  3794تعداد،    نیشد که از ا  ییشناسا  یتفاضل  انیژن با ب

نتا دادند.  فرآ  جینشان  که  داد  ژن  یستیز  یندهاینشان  با  مرتبط  کاهش  افتهیشیافزا  یهامهم  ترت  افتهیو  به    ب یبه  پاسخ  در 

  ACP4 ،RCA ،FNR1 ،HCEF1 ،PRK،GDC یهانشان داد که ژن نیهمچن ج ینتا اند.شده یغن  ینور کاتیکمبود آب و تحر

ا تنش  بط بمرت  مهم  یهاRNA  کروی توسط م  یمحور  یهاژن  نیهستند. ا  یدر تنش خشک  یمحور  یهااز جمله ژن  MDHو  

  ی هاژن  ینسب  انیب  یالگو   .شوندی م  می تنظ  miR167  و   miR9558  ،miR854  ،miR172  ،miR834  ،miR390 از جمله  یخشک

که در پاسخ به تنش   شدهییشناسا   یمحور  یهامتحمل و حساس کلزا متفاوت بود. ژن  یهاپ ی در ژنوت  یمورد بررس  یمحور

تنظ  یخشک در  دارند،  رسانی  یسازفعالبن،  کر   سمیمتابول  می نقش  تنظ  پیام  و  در   NADP(H) ردوکس  ت یوضع  میتنش، 

اساس نقش  در  ژن   نیا.  کنندیم  فایا  یاستروما  تنظ  کیها  تأث  دهیچیپ  یمی شبکه  و   یهاmiRNA ریتحت  دارند  قرار  مهم 

 د.رنیکلزا مورد توجه قرار گ کیژنت یمهندس یهادر برنامه توانندیم
 

   RNA؛ توالی Real-time PCR؛ PPIه ها؛ شبک miRNA :ید یواژگان کل
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  Krüppel-like Factor4ژن    توسط  کد شده دیجدهای microRNA  ی کیوانفورماتی ب ینیبش پی

 3یجاریب نیو نوش *2جوانمرد  ررضای، ام*1حسنلو می ، مر1یریظه نایم

 ران یفرزانگان، دانشگاه سمنان، سمنان، ا سیپرد 1

 ران یمدرس، تهران، ا ت ی دانشگاه ترب ،یستیدانشکده علوم ز ،یمولکول کیژنت گروه 2

 ران یدانشگاه سمنان، سمنان، ا ،یستیعلوم ز دانشکده 3

 

 چکیده
 microRNA  هاRNAیم  ریتأث  یمختلف سلول  ی ندهایژن را که بر فرآ  انیتوانند ب  یهستند که م  ی کدکننده کوچک  ریغ  یها  

دارد و در   یتفاوتم  یمی تنظ  یاست که عملکردها  یسیفاکتور رونو   کی(  KLF4کروپل مانند )  4کنند. فاکتور    میگذارد، تنظ

ا  یسلول  یندهایفرآ هدف  دارد.  نقش  ژن    دیجد  یهاmicroRNA  ییشناسا  همطالع  نیمختلف  از    KLF4در  استفاده  با 

 هیکند و لا  یکمک م   KLF4  دهیچیبه درک ما از عملکرد پ  ی مطالعه به طور قابل توجه  نی است. ا  یکیوانفورماتیب  هایابزار

شرفته  ی پ  یهاگذارد. روش  یم  ر یتأث  یسلول  ییا یدهد که بر عملکرد ژن و پو   ی ن مرا نشا  ی میتنظ  یدگ یچیاز پ  یگرید  یها

وب  ک،ی وانفورماتیب جمله  براSSCprofiler  ت ی سااز  ژن    یساختارها   ین یبشیپ  ی،  در  ساقه  وب   KLF4حلقه    تی ساو 

MatureBayes  بالغ    یتوال  ینیب شیپ  یبراmicroRNAکاند که  م   miRNAبالقوه    یدهای ها  نشان  با    دهند،یرا  شد.  استفاده 

  نیا  یحفاظت  تیوضع  UCSCداده    گاهیشد. پا  نییها تع  RNAکروی، ساختار حلقه ساقه مRNAfold  تیاستفاده از وب سا

miRNA  ژن    یکیوانفورماتی ب  زیآنال  جیکرد. از نتا   یابیآنها را ارز  یسازها  شیها و پKLF4  سه ،microRNA  شد.   ینیبشیپ

کنند و    ینیبشیپ  هاآنبالغ    یممکن را به همراه توال  یهاmicroRNA  یتوانستند توال  کیانفورماتویب  یو ابزارها  هات ی ساوب

آمده نشان داد که آنها به شدت حفاظت  دست به  یهایتوال  لیو تحل  هیبکشند. تجز  ریسپس ساختار حلقه ساقه آنها را به تصو 

  ک ی وانفورماتی ب  یابزارها  ییمطالعه قدرت و کارا  نیآمده در است دبه  جیها در ژنوم است. نتا آن  ت یدهنده اهماند که نشانشده

 یبرا  یدهد، مطالعات تجرب  یم  شیرا افزا  KLF4درک ما از عملکرد ژن    کیوانفورماتیب  جیکه نتا  ی. در حالدهدیرا نشان م

 به ما بدهد.  ندهیژن در آ نیدر مورد عملکرد ا یشتریتواند اطلاعات ب یاست که م ازیمورد ن جینتا نیا دییتا
 

 ی ادی بن سلول ،یپرتوان ،کد کننده  ریغ  یها RNA ،یکیوانفورماتینرم افزار ب :ید یواژگان کل
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https://doi.org/10.22080/jgr.2024.26594.1382
https://doi.org/10.22080/jgr.2024.26594.1382


114 

 

J Genet Resour 2024; 10(1):46-56 Homepage: http://sc.journals.umz.ac.ir/ 

 RESEARCH ARTICLE DOI: 10.22080/jgr.2024.26730.1383 

 

 مورفوفیزیولوژیکی ارقام گندم نان تحت تنش خشکی  -ژنتیکی و صفات زراعیتنوع ارزیابی

 های مختلف آماریدهی با استفاده از روشپس از گل

مهدی کاکایی
1*

و ایمان میرمظلوم 
2

 

 گروه علوم کشاورزی )به نژادی و ژنتیک(، دانشگاه پیام نور، تهران، ایران 1
 ناسی گیاهی، موسسه زراعت، دانشگاه کشاورزی و علوم زیستی مجارستانشگروه فیزیولوژی گیاهی و بوم 2

(MATE)بوداپست، مجارستان ، 
 

 چکیده

بیاری و تنش خشکی پس از کشت گندم به طور معمول در مناطق نیمه خشک به دلیل محدودیت در دسترس بودن آب آ

های زراعی ارقام گندم نان در رسی ویژگیرپژوهش حاضر به منظور ب دهد.کاهش عملکرد و در طول رشد غلات رخ می

طراحی و اجرا  )شهر اسدآباد(   های کامل تصادفی در استان همداندهی در قالب طرح بلوک پاسخ به تنش خشکی پس از گل

اکثر صفات مورد مطالعه  .  شد نظر  از  ارقام  بین  نتایج تجزیه واریانس صفات در هر دو شرایط تنش و شاهد نشان داد که 

دار(  ≥0p/ 05)  داریعنیمتفاوت   خوشه د.وجود  طبقه  ،ایتجزیه  گروه  سه  در  را  مطالعه  مورد  صحت  ارقام  و  کرد  بندی 

 79/ 6های اصلی، چهار مؤلفه به ترتیب  با توجه به نتایج تحلیل مؤلفه د. تأیید ش  شخیصتحلیل تابع توها با تجزیهدیبنگروه

های تحلیل عاملی بر اساس تجزیه مؤلفه .تبیین کردندخشکی  نترل و تنش  کها را در شرایط  درصد از واریانس کل داده  79و  

دهند که شامل عامل اول )عملکرد(،  درصد از کل تغییرات را تشکیل می  64/ 68اصلی گیاهان شاهد نشان داد که سه عامل  

تحلیل گیاهان  وجزیهتدر حالی که همان   .شوداع( و عامل سوم )شاخص برداشت( میعامل دوم )خصوصیات مربوط به ارتف

  70/ 361تحت تنش در پایان فصل نشان داد که سه عامل )عملکرد و سبزی، صفات مربوط به ارتفاع و رطوبت گیاه( در  

ژنوتیپ مورد مطالعه(، سه   14متغیره از  نالیزهای آماری )تک متغیره و چندبر اساس تمامی آ.  درصد از تغییرات نقش داشتند

 د. ، زارع و ماهان( در شرایط تنش خشکی عملکرد بهتری داشتنمرقم تیپ زمستانه )پیشگا
 

 گندم نان؛  های اصلیتجزیه به مولفه ؛دهیتنش خشکی پس از گل؛ تابع تشخیص :ید یواژگان کل
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 در سرطان پستان  DNAهای ژنومیک و ترنسکریپتومیک پاسخ به آسیب شناسایی تنظیم کننده

 3امیر حسین کریمی ،2، محمد رضا کریمی*1مهدی صادقی

 گروه زیست شناسی سلولی و مولکولی، دانشکده علوم، دانشگاه سمنان، سمنان، ایران  1
 زشکی، دانشگاه مک مستر، همیلتون، کانادا مدرسه پزشکی مایکل جی. دگروت، گروه بیوشیمی و زیست پ 2

 ریو، کانادا گروه پاتولوژی و علوم آزمایشگاهی، دانشگاه وسترن اونتاریو، لندن، اونتا 3
 

  چکیده
مشاهده شده است    ر،یاخ  یهادر سال   سرطان در زنان است.انواع    نیتر  عیها و شا  یمیبدخ  نیتر  عیاز شا  یکی  پستانسرطان  

 میترم  یهاسمی که مکان  ییهاسلول  ی ( براADP-riboseمراز )  یپل  یهااز داروها به نام مهارکننده  ی از دستها  ی نیکه استفاده بال

سابقه،    یب  یچالش ها  ی سر   کیداروها مستلزم    نیا  استفاده ازاست.    کشندهاند،  داده  یرا در خود جا  وبیعم  DNA  ب یآس

دارو  ایجاداز جمله   ا  ییمقاومت  برابر  مکان  ن،یبنابرا  .باشدی میدرمان  یاستراتژ  نیدر  بهتر  آس  ییهاسمیدرک  پاسخ    بی که 

DNA  تنظ اثربخش  یبرا  کنند،یم  میرا  ب  یبه حداکثر رساندن  به حداقل رساندن عوارض   مارانیدرمان در  سرطان پستان و 

  یی به شناسا  ، توده  و  یسلول-در سطح تک  ی سیرونو   یها استفاده از داده  بامطالعه،    نیدر ا  است.  یناخواسته ضرور  یجانب

  ی هاژن  ییا شناساب  .میمبتلا به سرطان پستان پرداخت   مارانیدر ب  DNA  ب یمرتبط با پاسخ آس  یمولکول  مسیرهایها و  مولکول

بیان تفاون  پاسخ    یسلول-تک   یسرطان  یسلول  ت یدر جمع  دارای  در  ذاتاً  هستند، خوشه  DNA  بیآسبه  که    ی بندمتفاوت 

،  تودهدر سطح    یسازیشبکه و غن   ل یو تحل  هیها، و انجام تجزژن  نیا  ان یبر اساس ب  توده  RNA  یی یابتوال  یهانمونه  شتریب

  ی ماژول شبکه مرکز   کی   میاما توانسته  ن،یعلاوه بر اتفکیک شدند.    DNA  ب ی آسبه  ساس پاسخ  سرطان پستان بر ا های  نمونه

اعضا  میکن  ییشناسا ک   یبه عنوان اهداف درمان  توانندیآن م  یکه  مقاومت    یهاسمیدر مورد مکان  ی شتریب  درک نند و  عمل 

  ریدرگ   یسیونو ر  یمدارها  فیمطالعه به توص  نیا  ،ی. به طور کلرا ایجاد کننددر سرطان پستان    DNA  ب ی و پاسخ آس  ییدارو

مداخلات   یبررس  یبرا  کاندید  مسیرهای کند و    یدر سرطان پستان کمک م  DNAمسیرهای پاسخ به آسیب    یدر ناهمگون

 کند.  یم را ارائهبالقوه  یدرمان

 

 یکس. سلولی، ترنسکریپتوم-، ژنومیکس، توالی یابی تکDNAسرطان پستان، پاسخ به آسیب  :ید یواژگان کل

 
Please cite this paper as: Sadeghi, M., Karimi, MR., Karimi, AH. (2024). Identification of the genomics and transcriptomics 

regulators of the DNA damage response in breast cancer. Journal of Genetic Resources, 10(1): 57-65. doi: 

10.22080/jgr.2024.26741.1384 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://doi.org/10.22080/jgr.2024.26741.1384
https://doi.org/10.22080/jgr.2024.26741.1384


116 

 

J Genet Resour 2024; 10(1): 66-75 Homepage: http://sc.journals.umz.ac.ir/ 

 RESEARCH ARTICLE DOI: 10.22080/jgr.2024.26832.1385 

 

lncRNA WWTR1-AS1  یص یتشخ یست ینشانگر ز  کیبه عنوان   

 در سرطان پستان  د یبالقوه جد

 4یشآی ندرو شعبان قل 3یلشکربلوک نای، م*2ی، کامران قائد *1، سهراب بوذرپور1صفابخش همحدث

 ران ی دانشگاه گنبدکاووس، گنبدکاووس، گلستان، ا ه،ی دانشکده علوم پا ،یشناس ستی گروه ز 1
 ران ی دانشگاه اصفهان، ا  ،یستی ز هایفناوریدانشکده علوم و  ،یولوژیکروبیو م یو مولکول  ی سلول یولوژیگروه ب 2

 ران ی مدرس، تهران، ا تیدانشگاه ترب ،یستیدانشکده علوم ز ک،یگروه ژنت 3
 ران ی دانشگاه گنبدکاووس، گنبدکاووس، گلستان، ا ه،ی و آمار، دانشکده علوم پا یاضی گروه ر 4

 

 چکیده
کشنده پستان  ب   نیترسرطان  و  است  زنان  در  سرطان  جد  ماران ینوع  خطرات  هستند.    یسلامت  یبا    ی ها  RNAروبرو 

بگذارند.   ریها در سطوح مختلف تأثبر توسعه سرطانتوانند یهستند و م لی دخ یمیتنظ یندهایدر انواع فرآ یلکدکننده طو ریغ

 انی با ب  ی هانیپروتئ  یانجام شده بر رو  ی هایبر اساس بررس  ی مرکز  کننده میتنظ  lncRNA  کی  یمطالعه با هدف معرف  نیا

ارز  زیمتما پستان و  ب  یاب ی در سرطان  بافت   انیسطح  در  ا  یهاآن  در  انجام شد.  از   کسیم پروتئو   یهامطالعه، داده  نیپستان 

ProteomeXchange داده  گاهیشدند. پا ییشناسا  زیمتما انیبا ب  یهانیگرفته شد و سپس پروتئEnrichr عوامل   ییشناسا یبرا

ب  یهانیپروتئ  یکننده    میتنظ آنال  زیمتما  انی با  مس نشا  یبرا  یعملکرد  یسازیغن  زیو  دادن  کل امیپ  یرها ین  و    یدیرسان 

آن   انیانتخاب شد و سطح ب  یدر هاب مرکز   ازیامت  نیبا بالاتر  lncRNA  کی  ت،ید. در نهااستفاده ش  یک یولوژیب  یندهایفرآ

  1149 کس،یپروتئوم زیشد. آنال یر یگ مجاور آنها اندازه یرتوموریغ  یهابافت سرطان پستان و بافت  15در  RT-qPCRتوسط  

ب  یها  نیپروتئ تنظ  زیمتما  انیبا  عوامل  با  از    یمیهمراه  ر  76متشکل   162و    miRNA  366  ناز،یک   61  ،یسیونوفاکتور 

lncRNA ان ی با ب یهانیضلع بر اساس پروتئ 4022گره و   1811با  یمیشبکه چند تنظ  کیکرد.   ییرا در سرطان پستان شناسا  

ا  زیمتما بر  آنها ساخته شد. علاوه  با  مرتبط  تنظ  نیا  ن،یو عناصر  ب  یمیعناصر  مرتبط   ریمس  11و    یکیولوژیبا سه عملکرد 

در   لی و دخ  ازیامت  نیگره با بالاتر  کیرا به عنوان    lncRNA WWTR1-AS1ک،ی وانفورماتیب  لی و تحل  هیتجز  ت،ی. در نهابودند

آزما  ییمختلف شناسا  یهاسمیمکان ب  دییتا  یعملکرد  یهاشیکرد.  ب  lncRNA WWTR1-AS1  انیکرد که سطح    مارانیدر 

تواند به  یم  lncRNA  نینشان داد که ا   ROC  ل یو تحل  هیاست. تجز  افتهی  شیافزا  یمبتلا به سرطان پستان به طور قابل توجه

 ک ی  lncRNA WWTR1-AS1که    دهندی را ارائه م  یما شواهد  یهااستفاده شود. داده  عتمادقابل ا  یستینشانگر ز  کیعنوان  

بط است و ممکن است به  در سرطان پستان مرت میبدخ یها یژگ یبوده که با و زیمتما انی با ب  ی ها ئنیپروت میعامل مؤثر در تنظ

 باشد.  دیدر سرطان پستان مف یآگه شینشانگر پ کیعنوان 
 

 کسیپروتئوم  ،یلطو  کدکنندهر یغ RNA کننده ژن، میتنظ  یهاشبکه ،یمحاسبات یشناسست یسرطان پستان، ز :ید یواژگان کل
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   هیجری از ن  Trichosanthes cucumerina  واریانتچهارده    هایتعیین ویژگی

 ITSتوالی استفاده از با 

 2و ژوزف اولالکان اولاسان 3، لاکیاوسابوهین اومویگو2، سلستین ازوما آگورو*1آن نینا اوسواگو
 جریه گروه علوم گیاهی و بیوتکنولوژی، دانشگاه کشاورزی مایکل اوکاپرا، اومودیک، نی1

 شناسی و علوم محیطی، دانشگاه کشاورزی، ماکوردی، نیجریه گروه گیاه2
 ه ژنتیک و اصلاح نباتات، دانشگاه کشاورزی، ماکوردی، نیجریه گرو3

 

 چکیده
شناخته می شود که به طور محلی به آن گوجه فرنگی   Trichosantes cucumerina کدو مار از نظر گیاه شناسی به عنوان

. مشخصات دقیق این یک محصول نادیده گرفته شده و کم استفاده در نظر گرفته می شود T. cucumerina .آگوو می گویند

به   دسترسی  برای  مطالعه  این  نیست.  شده  شناخته  آفریقایی  کشورهای  سایر  و  نیجریه  در  از  14محصول   .T نمونه 

cucumerina   توالی  ز نیجریه با استفاده ازاInternal transcribed spacer (ITS)     انجام شد. چهارده توالی از مناطق مختلف

( 570تعیین توالی شدند. نتایج به دست آمده در حداقل ) PCR محصولات مستقیم   ا استفاده ازب ITS4 و ITS1 اکولوژیکی با

 ITS1 فاده ازمثبت و توالی اکوتیپ های کدو مار را با است تکثیر ،  ٪100تا    ٪99/ 4( جفت پایه بود. پوشش از  580و حداکثر )

به سه خوشه تقسیم شد. درخت فیلوژنتیک   T. cucumerina تأیید می کند. درخت فیلوژنتیک از گروه خصوصیات ITS4 و

خصوصیات نمونه T. cucumerina از  بین  ژنتیکی  فواصل  کرد.  بندی  گروه  خوشه  سه  به  کهرا  داد  نشان  ،  Ukwaها 

NACGRAB  ،Ikwuano  ،Oshogbo  ،Ikom و Rumibekwe ارتباط نزدیکی دارند  .Benin  ،Nasarawa  ،Oye-Ekiti  ،Ilorin 

  T. cucumerinaتوده   بود. سیزده  2/ 010  –  0/ 217بطه ژنتیکی مشترکی نداشتند. فاصله ژنتیکی بین  هیچ را NHST-0583 و

نیجریه   در  مطالعه  تنها NHST -0583 . بودند T. cucumerina var anguinaمورد  بذر  مرکز   T. cucumerina var از 

cucumerina    بود.    در داده  در  توالی  نیجریه  بپایگاه  اطلاعات  ملی  پایگاه  در    که  شد  مقایسه (NCBI) یوتکنولوژیمرکز 

انتقادی در دیدگاه    ،به دانشمندان  یافته،  بود. اینمشابه   GQ240883.1 و   GU059528.1با توالی های  به ترتیب   NCBIداده

 .ت ر نیجریه داده اسد T. cucumerina مولکولی تکثیرمورد 
 

 جه فرنگی آگوو گو  ؛ فیلوژنی؛ توالی؛ کدومار؛ITS4؛  ITS1:ید یواژگان کل
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 :  یدر بافت چرب  دیپیل سم یمرتبط با متابول یژن ها  انیبر ب اهیس رهیز ریتاث

 مدل موش در مطالعه 

 تی آ  او هد   *یمحمد احد  یعل  ،یلکام ای رو

 پایه ، دانشگاه شهرکرد، شهرکرد، ایران  روه ژنتیک، دانشکده علومگ 

 چکیده

در نظر گرفته   یطب سنتتوسط    درمان  یمناسب برا  یتواند به عنوان هدف  یم  یچند عامل  دهیچیپ  یماریب  کیبه عنوان    یچاق

 ن یانجام شد. بد  دهایپیل   سمیتابولم  گیر درمهم در  یهااز ژن  یبرخ  انیبر ب  اهیس  رهیز  ریتأث  ی مطالعه با هدف بررس  نیشود. ا

استاندارد و موش    یگروه کنترل با غذا  یشدند. موشها  میمار تقسیکنترل و تبه دو گروه    Balb/c  نژاد  موش نر  14منظور  

پس    شدند.  هیروز تغذ  35به مدت    سیاه  رهیدرصد پودر ز  50استاندارد و  یدرصد غذا  50  یحاو   یبا مخلوط  ماریگروه ت  یها

ژل   در  سط الکتروفورزتو   بررسی کیفیکل استخراج و پس از    RNAشد.    یآنها جمع آور  یوش ها، بافت چربم  یهوشیاز ب

  شد.  یریگ اندازه  real time -RT-PCR  روش    با  PPARGو    AdipoQ  ن،یلپت  یهاژن  انیب  رات ییسنتز شد. تغ  cDNAآگارز،  

ا بر  از روش رنگ  یبافت چرب  ن،یعلاوه  استفاده  با  اندازه سلول  کم  Oil Red O  یزیآمو  نرم  یساز یو  از  استفاده  افزار  با 

Image J    از نرم افزار گراف پد پریسیم  ژن    انیب  راتییتفاوت اندازه سلول و تغ  یآمار  یابی ارز  یبرا  ت، ی ر نهاشد. د  بررسی

( و  FC= 0.42  ،Sig.= 0.00  ،P< 0.05)  نیلپتژن    انیسطح بدر    داری مطالعه کاهش معن  نیا  جینتا  استفاده شد.  9نسخه شماره  

با    سهیدر مقا  تغذیه با زیره سیاهدر گروه تحت    یبافت چربدر  را    PPARGو    AdipoQ  هایژن   انیب  داریمعن  شیافزا  نیهمچن

در    یبافت چرب  یدر اندازه سلول ها  یکاهش قابل توجه  نیهمچن  (.FC= 1.8  ،Sig.= 0.00  ،P< 0.05)د  گروه کنترل نشان دا

 دییو تأ  شودیم  یت حمامطالعه توسط مطالعات مشابه    نیا  جینتا  (.Sig.= 0.00  ،P< 0.05،  210/ 520مشاهده شد )  تیمارگروه  

  ی چرب   یعیرطبیغ  رهیاز ذخ  یر یدر جلوگ   دهایپیل  یسلول  سمیمتابول  لیبا تعد  توانندیم  اهی س  رهیموجود در ز  باتیکه ترک   کندیم

 باشند. دیمف کیمتابول یهامانند سندرم یو مشکلات

 

 PPARG، دیپیل سمی متابول، نیلپت، ژن انیب ، اهیس رهیز، AdipoQ :ید یواژگان کل
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 از ایران  Carthamus L. (Asteraceae) تجزیه و تحلیل کاریوتایپ در پنج گونه گلرنگ

 انعاطفه آقاکوچکی و منیژه پاکرو

 ان، ایرانگروه علوم گیاهی، دانشکده علوم زیستی، دانشگاه الزهراء، تهر

 

 چکیده

گونه در ایران است. در این مطالعه   7گونه در سراسر جهان و    25، شامل حدود  Asteraceae، از خانواده  Carthamusجنس  

ه  ( مورد بررسی قرار گرفتAsteraceae)خانواده    گلرنگگونه از جنس    پنججمعیت از    13کروموزومی و کاریوتیپ    شمارش  

پلوئیدی را برای دو دیدر هر گونه محاسبه شده است. این یافته ها تعداد کروموزوم های    . همچنین درصد عقیمی گردهاست 

  C. lanatusکروموزوم تایید کرد که با گزارش های قبلی همسو بود.    20و    24به ترتیب    C. dentatusو    C. tinctoriusگونه  

این،    44با   بر  پلوئید شناسایی شد. علاوه  پلی  به عنوان یک  از  کروموزوم  به    30با    C. dentatusیک جمعیت  کروموزوم، 

تریپلوئید میان سه جمعیت باراولین    برای  عنوان یک  از  مطالعه    گزارش شد.  با    C. turkestanicusمورد    64، دو جمعیت 

شان  یافته جدیدی را ن  کروموزوم  60  باکردند، در حالی که یکی از آنهارا تایید  ی  گزارش شده قبل  یکروموزوم آلوپلیپلوئید

به شرح  ها  داد. تجزیه و تحلیل کاریوتایپ نشان داد که همه جمعیت ها دارای کاریوتیپ نامتقارن هستند. فرمول کاریوتایپ 

 +C. lanatus (2n=44)  ،M+ 7mبرای    C. tinctorius (2n= 2x=24)  ،M+ 19m+ 2Smبرای    4m+ 5sm+ 2st+ t:  ندزیر بود

2sm   برایC. dentatus (2n=2x=20)  ،M+7m  +2Sm    برای جمعیتC. dentatus    باn=30    وM+ 17m+13sm+ T    برایC. 

turkestanicus (2n=64) کرده از هم جدا  را  پلوئید  پلی  دیپلوئید و  گونه های  به روش وارد،  ای  تحلیل خوشه  . تجزیه و 

افزایش می دهد و    Carthamusساختار کروموزومی  کی به طور قابل توجهی درک ما را از  است. این داده های کاریولوژی

 منبع ارزشمندی برای تحقیقات آینده در مورد این جنس خواهد بود.

 

 پلی پلوئیدی ؛کاریولوژی ؛ ایران ؛کروموزوم :ید یواژگان کل
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 ردیابی مولکولی و تعیین جایگاه فیلوژنی ویروس کوتولگی کلروتیک هندوانه جدایه خوزستان  

 اساس ژن پروتئین پوششی بر 

 نوند، حسین میرزایی نجفقلیسمیرا پاکباز، زهرا جلوی، احسان حس

 آباد، ایران گروه گیاهپزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه لرستان، خرم

 

 چکیده
  ی با ژنوم دوقسمت  Geminiviridaeمخرب از خانواده    Begomovirus  ک ( یWmCSV)  هندوانه  ک یکلروت  کوتولگی  روسیو

از    یاری در بس  یبه طور خطرناک   راًیاست که اخ(     DNA-Bو  DNA-A)  با اندازه مشابه  یا و تک رشته  حلقوی  DNA  شامل

-یمنتقل م  یو گردش  پایاصورت  به  Bemisia tabaci  بالکدیتوسط سف  WmCSVاست.    افته یتوسعه    انهی مخاور  یکشورها

به تابستان    روسیو  نیا  ردیابیمنظور  شود.  با علائم زرد  یهانمونه  1402در  پ  یهندوانه  و   یبرگ، چرم  دیشدیدگی  چیو 

)دزفول، شوش    وزستاناز مزارع هندوانه در شمال استان خ  گیو کوتول  کیکلروت  یهاجوان، لکه  یهاشدن سطح برگی  تاول

و    AV1ی  ژنوم  هیمربوط به ناح  Begomovirus  از  مریجفت پرا  دوبا استفاده از    PCR  آزمون  .ندشد  یآورجمع  (مشکیو اند

شده بر    رسم  کیلوژنتیکرد. در درخت ف   دأییها را تدر نمونه  WmCSV  آلودگی  ی،ابییتوال  جیانجام شد. نتا  AV2  نیهمچن

  ن ی شتریقرار گرفتند و ب  ی رانیا  یهاهیجدا  ری در کنار سا  یخوزستان در گروه   یهاهی، جدا(AV1ی )پوشش  نیاساس ژن پروتئ

ب توال  به دو    سهیمقا  ج ینتا   نیداشتند. همچننورآباد استان فارس    هیجدا  اشباهت را  با    AV1  ی ژنوم  ه یاحن  یدینوکلئوت  یدو 

نیز و  به هم دارند  درصد(    40/99)  یادیشباهت ز  انخوزست  هیسه جدا  هایینشان داد که توال  SDT v1.2افزار  استفاده از نرم

  های جدایه  بارا    یکیفاصله ژنت  نیشترید و باستان فارس دارناز    ینورآباد ممسن  جدایهبا  را  درصد(    99/ 60)  شباهت   نیشتریب

سعود و    95/ 80)  یعربستان  )  جدایهدرصد(  ادارنددرصد(    96/ 50لبنان  وقوع    نیاول  نی.  از  مزارع    WmCSVگزارش  در 

استان خوز  حال  WmCSVاست.    ستانهندوانه  در  م  روی   پیشروی  به سرعت  ا  زبانیمحصولات  در  در   ژه یوبه   ران،یخود 

 . باشدمی کشور  یمناطق جنوب
 

 WmCSVای؛ رشته تک DNA  ؛یابیایران؛ توالی ؛ Begomovirus :ید یواژگان کل
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