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 شوری تنش با مرتبط شدهحفاظت هایRNAریز  بیان تحلیلو  شناسایی

 (.Lens culinaris L) عدس در

 حمید رضا عیسوند و سید سجاد سهرابی، فرهاد نظریان فیروزآبادی ،*مهدی گودرزی، احمد اسماعیلی

 یروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهگآباد، دانشگاه لرستان، دانشکده کشاورزی، ایران، خرم

 23/03/1401 تاریخ پذیرش: 08/07/1400 تاریخ دریافت:

 چکیده
پس از رونویسی با تخریب ها را در سطح هستند که بیان ژن (sRNA) هاRNAاز ریز  یاخانواده ،(miRNAs) هاRNAمیکرو 

mRNA  است با این  شدهییشناسامختلف گیاهی  یهاگونههزاران میرنا در  تاکنون. گرچه کنندمییا ممانعت از ترجمه تنظیم

ترین و یکی از مهمکه ( .Lens culinaris L) عدسشده مرتبط با تنش شوری در حال، اطلاعاتی از وجود میرناهای حفاظت

. مطالعه حاضر ، گزارش نشده استرودمیشمار کشورهای در حال توسعه بهایران و ترین محصولات زراعی در پرمصرف

 .شد انجام عدس تحت تنش شوریها در ترنسکریپتوم گیاه هدف آن هایژنشده بالقوه و فظتهای محامیرنامنظور شناسایی به

  RNAیابیتوالیکوتاه مشتق شده از  هایخوانشمجموع  نوپدید، بندیسرهم ندیاز فرآ یونی ژنی که 55892مطالعه،  نیا در

ها هدف آن هایژنو  شدهحفاظت یهاmiRNA بینیپیش یبراصورت گرفته بود  تنش شوریکنترل و دو شرایط عدس تحت 

-lcu-miR156 ،lcu-miR167 ،lcu)با پتانسیل بسیار بالا  شدهمحافظتشش میرنای  های کاندیدتوالیدر نهایت از بین  استفاده شد.

miR169 ،lcu-miR171،lcu-miR396  وlcu-miR390) های میرنا. ندیرانه شناسایی شدگسختس از اعمال فیلترهای پ

 اغلب در شناسایی شده میرناهایهای هدف نتایج نشان داد که ژن. شوری بودند در تنشدارای بیان متفاوتی  شدهییاشناس

بر این نتایج علاوه .کنندیم فایا یمهم نقش ،یستیرزیغ و یستیز یهاتنش به پاسخ و امیپ انتقال نمو، و رشد ز،یتما همچون یستیز یندهایفرآ

طور وسیعی تحت تاثیر به MYBو  SBP، C2H2، GRAS، M-type_MADSهای وامل رونویسی متعلق به خانوادهنشان داد که برخی از ع

ای پایهعنوان تواند بههدف شناسایی شده در مطالعه حاضرمیهای ژنمیرناها و مجموعه گیرند. فرآیند تنظیمی میرناهای شناسایی شده قرار می

 د.نشومحسوب  نقش میرناها در پاسخ به تنش شوری عدس تر در موردتر و دقیقعمیق هایپژوهشمفید برای 

 عدسمیرنا،  ،یشور تنشترنسکریپتوم،  کلیدی:های واژه

 ismaili.a@lu.ac.ir نویسنده مسئول، پست الکترونیکی:* 
 مقدمه
از  ان،گیاه در بالا اقتصادی ارزش با از صفات بسیاری

 ،ندشویم کنترل یادهیچیپ ژنی برهمکنش هایشبکه یقطر

 برای ییتنهابهسنتی  نژادیبه یهاروش از استفاده رواین از

در  گیاهان، ژنتیکی پتانسیل از یحداکثر شدن مندبهره

 نتایج نیز موارد برخی در و بوده برزمان موارد اغلب

 یهار سالد .(28 و 27) نخواهد داشت همراهبه مطلوبی

 ژنومیکس در گرفته صورت یهاشرفتیپ با زمانهم ،ریاخ

 هایشبکه مورد در از اطلاعات یبالای حجم ،گیاهی

 حیاتی صفات بروز در مؤثر هایژن تنظیمی و برهمکنشی

 غیرزیستی، و زیستی هایتنش به تحمل جمله از گیاهان

 هایژن شناسایی برای مناسبی زمینه و است شده تولید

 یابییتوال است. نموده فراهم را صفات این یکنندهرلکنت

 در مؤثر هایفناوری ترینکلیدی از یکی ،جدید نسل

 هایداده تولید با که رودمی شماربه کارکردی ژنومیکس

 ییشناسا برای را راه بالا مقیاس در ترنسکریپتومی و ژنومی

است  هموار کرده یژن یهاشبکه یبازساز همچنین و هاژن

(25). 

mailto:ismaili.a@lu.ac.ir
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 تنظیمی عناصر ینترمهم از یکی)میرناها( ها RNAمیکرو 

 کلاس این .(64) هستند ژنی یهاشبکه در اغلب

 بیان ،RNAتداخل فرآیند طریق از غیررمزگردان هایRNAاز

 رونویسی،جمله؛  از مختلف در سطوح را هاژن از بسیاری

. (38) کنندمی یمتنظترجمه  و RNAپایداری پردازش،

 ی،اهسته درون پردازش از مرحله اولین در ی،کل طوربه

 توسط نای اولیهحلقه میر –ساختار ساقه  ساقه از بخش

-pre ساختار و شده یدهبر RNaseIII (DCL1)آنزیم 

miRNAs شده یدهبر انتهایی حلقه در ادامه، گردد.یم یجادا 

 با طول (miRNA/miRNA*duplex) یارشته دو توالی و

 ورود با انتها در گردد.یم ایجاد ئوتیدنوکل 22∽ متوسط

 کمپلکس تشکیل و سیتوپلاسم به رشته دو ساختار

 ایجاد میرنا بالغ و رشتهتک ساختار شدهء القا خاموشی

 هامیرنا با رابطه در دانش پیشرفت با. (18) گرددیم

 تا شد ایجاد برخط صورتبه زیادی اطلاعات هایپایگاه

 هدف هایژن و هاویژگی د،ملکرع ها،توالی به دسترسی

 مختلف افزارهاینرم و ابزار همچنین ؛گردد آسان هامیرنا

شبکه  تسهیل و هدف یهاو ژن هامیرنا بینیپیش برای

 پیدا توسعه تنظیمی هایمولکول این عملکردی مطالعات

در  میرناهدف  هایژنبرای شناسایی . (67 و 24) کردند

 فورماتیکی،بیوان روش سه از مختلفهای پژوهش

 است شده استفاده امیکس بریمبتن هایروش و بیوشیمیایی

های بودن روش ترصرفهبه مقرون و عت بالاسر. (32)

یرناها می بالای شدگحفاظتکه از ویژگی  بیوانفورماتیکی

 سایرکنند، نسبت به ی گیاهی استفاده میهاگونهدر 

ده از شناسایی میرنا، موجب اقبال عمومی استفا یهاروش

 بیوانفورماتیکی رهیافت در .(60) ها شده استاین روش

 شدهشناسایی میرناهای پایگاه داده از همولوژی، بریمبتن

(Mirbase) بالقوه، شدهحفاظت میرناهای شناسایی منظوربه 

 مورد گیاه برای موجود ترنسکریپتومی پایگاه داده در مقابل

 متعدد در مطالعات. (68و 67 ،62 ،24) شودیم استفاده نظر

 RNA-Seq تحلیل از حاصل یهااز داده استفاده ییکارا

 ویژهبه گیاهان ترنسکریپتوم یلو تحل بازسازی جهت

 شده گزارش ندارند، کاملی مرجع ژنوم که غیرمدلی گیاهان

 محتوای ،نوپدید بندیسرهم فرآیند .(69و  2) است

 هایژن In silico شناسایی جهت مطلوبی ترنسکریپتومی

 ساخته فراهم هامیرنا ازجمله ژنی شبکه در دخیل کلیدی

 است.

 (،2n = 2x = 14) یپلوئیدد گیاهی زراعی عدس

 که بوده Gb (4) 4 معادل ژنومی اندازه با افشانخودگرده

 حبوبات گروه مهم گیاه سومین ینخودفرنگ و نخود از پس

 حبوبات انیم در .(39) شودمی محسوب سردسیر یادانه

 هاییدآمینهاس نظر از لگوم ترینیغن عدس ،سردسیر یادانه

 این دیگر سوی از است. نیلوس و نینآرژ ن،یزیل مانند مهم

 در یمؤثر طوربه پایین گلیسمی شاخص داشتن با محصول

 قلبی هاییماریب و چاقی دیابت، به مبتلا افراد غذایی رژیم

 شتندا با گیاه این همچنین. (62) است شده توصیه عروقی

 افزایش موجب خاک، در هوا نیتروژن تثبیت قابلیت

 موجب غلات با در تناوب و شده خاک حاصلخیزی

 غلات محصول افزایش و شیمیایی کودهای مصرف کاهش

 سر در عدس کشت وسیع محدوده به توجه با .(7) شودمی

 هایتنش انواع با گیاه این رشد دوره مواجه جهان، سر تا

 تنوع دلیلبه .است یرناپذتناباج غیرزیستی و زیستی

 هایتوالی وجود و بزرگ ژنوم اندازه پایین، یپلاسمژرم

ی هامکانیسم از اندکی بسیار اطلاعات ،DNA بالای تکراری

 حبوبات، سایر به نسبت محیطی هایتنش به عدس پاسخ

 باشد.می در دسترس

 که (26) است یطیمح یهاتنش یدترینشد از یکی یشور

 ویژهبه ،عدس ازجمله زراعی مهم تمحصولا دیتول کاهش

 مضر اثرات .دارد بر در را خشکیمهن و خشک در مناطق

 و سوخت فرآیندهای کلیه و توسعه رشد، بر پدیده این

 و سوخت ،ینپروتئ سنتز فتوسنتز، جمله از یاهانگ سازی

 در هایتاسمول تجمع و یون یهموستاز ،یچرب ساز

و  31، 28، 20، 1) است شده گزارش متعددی مطالعات

 راتییاز تغ جامعی اطلاعات تاکنون حالاین با. (56

 است. نشده گزارش شوری تنش تحت عدس ترنسکریپتوم
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 برای شده مستندسازی مرجع ژنوم وجود عدم توجه با

 در کافی اطلاعات نبودن دسترس در همچنین و عدس

 پژوهش یناز ا هدف گیاه، این شدهشناسایی میرناهای مورد

 میرناهای بیان بررسی و خصوصیات تعیین شناسایی،

 ترنسکریپتومی هایکتابخانه از هاآن و اهداف شدهمحافظت

 .باشدیبار م اولین برای شوری، تنش تحت عدس گیاه

 روشها و مواد

 از )رقم گچساران( عدس روبذ تهیه از پس: گیاهی مواد

 یاهگلدان به بذور ،کشور دیم کشاورزی تحقیقات موسسه

 (مساوی نسبت اب) شن و ماسیتپ کولایت،ورمی حاوی

 شدت شرایط با کشت اتاق به هاگلدان سپس .انتقال یافتند

 ساعت 16 نوری دوره ،یلوکس 1200-1400 ینور

 گرادیسانت درجه 25 دمای و تاریکی ساعت 8 و روشنایی

 شدند. آبیاری هوگلندنیم محلول با روزانه و منتقل

 اعمال منظوربه روزه 21 هایگیاهچه حاوی هایگلدان

 برای شدند. تقسیم کنترل و تیمار گروه دو به شوری تنش

 به NaCl نمک کردن اضافه روش از شوری تیمار اعمال

 محلول شوری میزان شد. استفادههوگلند نیم غذایی محلول

 منابع مرور براساس شوری تنش اعمال برای هوگلندنیم

 با آبیاری روز 7 مدتبه .شد تعیین مولارمیلی 100

 2ر ه نمک تجمع از ممانعت یو برا انجام شور هوگلندنیم

 اعمال از پس گرفت. صورت آبشویی باریک روز 3 تا

 گروه دو هر در هاهچهگیا ریشه و برگ از بافت ،تیمار

 ،کل RNA استخراج منظوربه (کنترل و تیمار) آزمایشی

 ازت در بلافاصله هانمونه گرفت. صورت یبردارنمونه

با دمای  یخچال در یابییتوال تازمان و شده قرار داده مایع

 شدند. نگهداریگراد سانتی -80

 استخراج: هادادهو پردازش  یابییتوال ،RNA استخراج

RNA ترایزول از محلول استفاده با کل (Trizolreagent) 

 (Invitrogen,lifetechnology) سازنده شرکت پروتکل طبق

 انجامبافت( -تکرار برای هر گروه 3) هانمونه همه ایبر

 از استفاده با شده استخراج RNA کیفیت و کمیت شد.

 مورد الکتروفورز درصد(1) ژل و پیکودراپ دستگاه

 cDNA یهاکتابخانه سازیآماده از پس گرفت. قرار بررسی

 و IlluminaTruSeq™RNASamplePreparation کیت توسط

 فرآیند برای IlluminaHiSeq2500 فرمپلت از نهایت در

نمونه با  8در نهایت از  شد. استفاده هاکتابخانه یابییتوال

یابی به ، توالیبافت(-)دو تکرار در هر گروه کیفیت بالا

 با و (Paired-end) سو خوانش دو از صورت

 .صورت گرفت بازجفت150طول

 دمور یهانمونه همه برای خام هاییتوال اولیه کیفیت

 ارزیابی مورد v0.11.6 FastQC افزارنرماز  استفاده با بررسی

از  ماندهیباق آداپتور هایتوالی حذف برای .گرفت قرار

 استفاده Cutadapt (46) هایافزارنرم از ،خام یهاخوانش

 حذف برای v0.27 Trimmomatic افزارنرم از نهایتدر شد.

 از کمتر Phred score میانگین )با پایین کیفیت با هایتوالی

 خوانش تیدهاینوکلئو بالای فراوانی با هایخوانش و (30

 .(8) شد استفاده (N) نشده

 از پس: پردازش شدههای بندی نوپدید خوانشسرهم

 با هایخوانش از ،شده یابیتوالی هایداده پردازش فرآیند

 یبندسرهم برای ورودی هایتوالی عنوانبه بالا کیفیت

 شوری تنش تحت عدس گیاه رنسکریپتومت )اسمبلی(

 افزارنرم از استفاده با نوپدید یبندسرهم شد. استفاده

Trinity افزارنرم این فرضیشپ پارامترهای اساس بر و 

 رسیدن تا را قطعات یبندسرهم ،افزارنرم .(29) شد انجام

 ،CD-Hit-ESTافزارینرم بسته از دهد.یم ادامه هاکانتیگ به

-کمیت و شد استفاده اضافی هایکانتیگ حذف منظوربه

 کانتیگ، تعداد یهاآماره تعیین با نوپدید بندیسرهم سنجی

 هایگکانت متوسط طول ،N50 کانتیگ، ینتربزرگ طول

  .(59و  23) شد محاسبه

 که یهایژنیونی از شناسایی و بررسی ساختارهای ثانویه:

 و سنجییتمک نوپدید، یبندسرهم مراحل انجام از پس

 عنوانبه بودند، شده حاصل تکراری هایکانتیگ حذف

 به شد. استفاده شدهمحافظت میرناهای شناسایی برای منبعی
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 برای شده ثبت میرنای هایتوالی ییهکل منظور، این

 mirbase پایگاه از گیاهی، هایگونه

(http://www.mirbase.org )شناسایی  شدند. دریافت

های میرنای بالغ با یشترین شباهت با توالیبا ب هایژنیونی

-Eبا در نظر گرفتن پارامترهای  BLASTnاستفاده از ابزار 

value ≤ 10  وmismatch < 4 .از توالی  صورت گرفت

عنوان به mirbaseمیرناهای بالغ دریافت شده از پایگاه 

عنوان پایگاه مورد جستجو به هاژنورودی و از یونی

 ابزار با BLASTnحاصل از  هاییلتوااستفاده شد. 

BLASTx داده پایگاه علیه نیز NR قرار ردیفیهم مورد 

 هاییلاز تحل پایگاه این در نتیجه دارای هایتوالی و گرفت

 شدند. حذف دستیپایین

 اولیه میرنای ساختار آزاد انرژی میزان و هاتاخوردگی نوع

 RNA Folding ابزار از استفاده با حاصل هایژنیونی در

Form یتساوب در موجود mfold 

(http://unafold.rna.albany.edu/ )گرفت قرار بررسی مورد 

 بالغ میرنای توالی یریقرارگ از اعتبارسنجی منظوربه. (80)

 100 یناحیه یک خود، احتمالی صحیح جهت و محل در

 شدهشناسایی میرنای دستیینپا و بالادست در نوکلئوتیدی

 Bedtools ابزار از استفاده با انتخابی هایژنیونی توالی از

در یکی از بازوها خود  که هاییتوالی. (55) شد استخراج

 دارایشامل توالی میرنای بالغ بوده و همچنین 

 احتمالی میرناهای عنوانبه ندبود مناسب حلقه–ساختارساقه

 ساختار صحت تعیین منظوربه گرفتند. قرار بررسی مورد

 پارامترهای از و حذف نتایج کاذب احتمالی میرناهای

- = MFE) تاخوردگی آزاد انرژی حداقل ،GC/AU درصد

ΔG)، شدهیحتصح تاخوردگی آزاد انرژی حداقل (MFE ÷ 

pre-miRNA length) × 100 آزاد انرژی حداقل شاخص و 

و  53) شد استفاده (AMFE ÷ GC% = MFEI) تاخوردگی

 وجود و مناسب خوردگیتا با هایتوالی درنهایت. (71

 بازو یک در بالغ میرنای توالی وجود حلقه، ساقه ساختار

 6 حداکثر ،میرنا حلقه در شکستگی عدم ساقه، ناحیه در

 30محتوای ،میرنا ساختار در غیرمنطبق نوکلئوتید جفت

 ساختار در فاصلهنوکلئوتید  3 حداکثر ،AUدرصدی 70تا

 بیشتر تاخوردگی آزاد انرژی حداقل شاخص میزان و میرنا

 شدند شناسایی و فیلتر (77و  9) مول بر کیلوکالری 85 از

  .(49و  43)

 با: بررسی مورد ایهmiRNAهدف هایژن شناسایی

 psRNATarget برخط پایگاه از استفاده

(http://plantgrn.noble.org/psRNATarget)،  شناسایی

با در نظر  ای مورد بررسیهmiRNA هدف برای هایژن

 و ضوابط گرفت. صورت فرضپیش معیارهای نگرفت

 هدف هایژن شناسایی برای که فرضیپیش هایمحدودیت

 عدم هر ازای به امتیاز یک شامل هشد گرفته نظر در بالقوه

 ازای به امتیاز نیم و هدف ژن و miRNA میان شدگیجفت

 حباب هر برای امتیاز دو نهایت در و U:G شدگیجفت هر

 هدف ژن معرفی برای مجاز امتیاز حداکثرین ا برعلاوه د.بو

 seed ناحیه درو همچنین  شد گرفته نظر در 3 جدید

 در را اصلی نقش که ( 9miRNA تا 2 نوکلئوتیدهای)

 یک اجازه تنها دارد هدف ژن به miRNA اتصال و شناسایی

 مستندسازیبه منظور  .(15) شد داده شدگیجفت عدم

تحلیل . شداستفاده  BLASTx راز ابزا ،میرناها هدف هایژن

تعیین زیر تفسیر و (، Gene Ontology, GOشناسی )هستی

 ,Biological Process) یستیزفرآیندهای های عملکردی )گروه

BP،) یسلولی اجزا (Cellular Component, CC )و عملکرد 

های هدف با ( ژن(Molecular Function, MF) یمولکول

فرض طبق مقادیر پیش Blast2GOافزار استفاده از نرم

منظور ترسیم نقشه علاوه بر این به .(13) صورت گرفت

های هدف میرناهای شناسایی شده حرارتی بیان ژن

 Fragmentsتعداد قطعات در هر کیلوباز میلیون ) برحسب

Per Kilobase Million, FPKM از ابزار تحت وب ،)

Heatmaper تفاده شد اس ،فرضبا در نظر گرفتن مقادیر پیش

(5). 

 بحث و نتایج

 و  گیاهان  ژنتیکی  پتانسیل  حداکثر  بین  اختلاف  کاهش
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 نژادگرانبه اهداف ینترمهم از یکی هاآن واقعی عملکرد

 و ی)ژنوم امیکس هایداده تولید امروزه شود.می محسوب

 گیریچشم طوربه ،NGS فناوری بریمبتن ترنسکریپتومی(

 تولید برای مناسبی فرصت و (58) است فتهای افزایش

 از که غیرمدل گیاهان از زیادی تعداد برای ژنتیکی محتوای

 است شده فراهم شدند،می محسوب فقیر بسیار منظر این

ز ا استفاده با ترنسکریپتوم نوپدید بندیسرهم. (65)

 برای مناسبی بستر ،RNA یابیتوالی از حاصل یهاداده

 عوامل و هاژن اغلب بیان تغییرات بررسی و شناسایی

 به ازنی بدون ،میرناها جمله از زیستی هایشبکه در دخیل

. (47 و 19) است ساخته فراهم مرجع، ژنوم توالی یک

ضعیف،  یپلاسمژرمتنوع  علتبه تاکنونژنوم عدس نیز 

کامل  صورتبه حجم ژنوم بالا و وجود توالی تکراری بالا

مود که نچنین اظهار  نتوایمرو انتشار نیافته است؛ از این

 نسبت به سایر حبوبات مهم درصد بسیار کمی از کل ژنوم

 .(61) این گیاه مستندسازی شده است

 از حاصل هایدادهاعمال تنش شوری،  از پس حاضر در مطالعه

 شوری تنش و نرمال شرایط تحت که عدس RNA یابیتوالی

 مجموع در .مورد پردازش قرار گرفتند بودند، آمده دست

های کم پس از حذف خوانش شده تمیز خوانش 337367406

که از  (1 )جدول شد حاصل پردازشکیفیت طی فرآیند 

های بندی این تعداد خوانش و همچنین حذف کانتیگسرهم

 .آمد دستبه فردمنحصربه رونوشت 55892تکراری، 

 ها،خوانش ناقص بندیسرهم از حاصل تکراری هایشتورون

 از حاصل نتایج و تحلیل و تجزیه یاحظهملاقابل طوربه

در  رواین از ؛سازندمی روبرو انحراف با را RNA یابیتوالی

 یژهوبه هارونوشت کاذب افزونگی بر کاهش مطالعات متعدد

. (52) شده است یدتأک غیرمدل گیاهان ترنسکریپتوم مطالعههنگام 

 نظیر محاسبه شده برای سنجش کیفیت اسمبلی ایجاد شده مقادیر

N50 (1673 جفت )(بازجفت 46/1168) طول میانگین وباز 

یید أبندی شده عدس را تسرهم مکیفیت مطلوب ترنسکریپتو

و میانگین طول  N50در مطالعات مختلف از  .(2 )جدول نمود

 نتایج شود.ی تعیین کیفیت اسمبلی استفاده میبرا هایتوال

 فناوری از تفادهاس که داد نشان عدس ترنسکریپتوم بندیسرهم

NGS، جهت ژنتیکی محتوای تولید برای مناسبی منبع تواندمی 

 یندهایدر فرآ دخیل عوامل و هاژن شناسایی و تحلیل و تجزیه

 .شود محسوب عدس در زیستی مختلف

نقش میرناها در تنظیم شده: شناسایی میرناهای محافظت

در  هافرآیندهای مهم زیستی گیاهان از جمله تحمل به تنش

 48885مطالعات متعددی به اثبات رسیده است. تاکنون 

 mirbaseمیرنا در موجودات مختلف شناسایی و در پایگاه 

 ثبت شده است.

 
 

 اطلاعات آماری مجموعه داده استفاده شده در مطالعه حاضر -1جدول 

ای با کیفیت هخوانشدرصد 

 Q30بیشتر از 

تمیز های خوانشتعداد 

 شده
 شرایط نوع بافت خام ایهخوانشتعداد 

 کنترل برگ 47168052 43699338 75/98

 کنترل برگ 53627360 49820892 65/98

 کنترل ریشه 49730474 42635040 71/97

 کنترل ریشه 39545866 34535506 94/98

 شوری برگ 48876204 42024566 55/97

 شوری برگ 46208922 39906456 65/97

 شوری ریشه 50120116 43269964 55/96

 شوری ریشه 48307554 41475644 76/96

 شوری تنش تحت عدس ترنسکریپتوم بندیسرهم کیفی و کمی مشخصات -2جدول
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 مقادیر ویژگی

 55892 رونوشت تعداد

 149 )نوکلئوتید( رونوشت اندازه ترینکوتاه

 16829 )نوکلئوتید( رونوشت اندازه بلندترین

91653103 کل نوکلئوتید تعداد  

46/1168 (نوکلئوتید) طول میانگین  

 15 )نوکلئوتید( 200از کمتر طول با رونوشت تعداد

 24331 )نوکلئوتید( 1از بیشتر طول با رونوشت تعداد

 13 )نوکلئوتید( 10از بیشتر طول با رونوشت تعداد

 22329 باز خوانش قاب دارای هایرونوشت

N90 (nt) 531 

N70 (nt) 1105 

N50 (nt) 1673 

N30 (nt) 2357 

N10 (nt) 3744 

%GC 38 
 

همولوژی برای شناسایی  بریمبتندر این مطالعه از روش 

تحت تنش  در ترنسکریپتوم عدس شدهحفاظتمیرناهای 

های محاسباتی استفاده شد. کارایی استفاده از روش شوری

در سایر مطالعات  شدهمحافظترناهای میبرای شناسایی 

، 60، 48، 47 ،24) یید قرار گرفته استتأرد مشابه نیز مو

 میرناهای گیاهی باردیفی محلی نتایج هم (.70و  67

بندی ترنسکریپتوم نشان داد های حاصل از سرهمرونوشت

 5778رونوشت در ترنسکریپتوم مرجع،  55892از  که

های میرنای بالغ گیاهی مطابقت داشتند. رونوشت با توالی

، تعداد پروتئین رمزکنندهی هاپس از حذف رونوشت

توالی رسید. با توجه به  1419احتمالی به  میرنایرونوشت 

تنها از طریق  RNAاینکه تمایز بین توالی میرنا با سایر انواع 

 های کاذب خواهد شدهمولوژی منجر به شناسایی توالی

ابزار توسط ها در مطالعه حاضر ساختار ثانویه توالی، (77)

RNA Folding Form  یتساوبموجود در mfold  مورد

های ساختار ثانویه توالی. (70 و 32) برسی قرار گرفت

حلقه و محل  –ساختار ساقه  تناسبکاندید از نظر 

 بینییشپیری توالی میرنای بالغ در ساختار ثانویه قرارگ

شده، در مرحله نخست کنترل شد. در دومین مرحله، 

شکاف در توالی و تعداد هایی نامطلوب از نظر مقدار توالی

نوکلئوتید انطباق نیافته، حذف شدند. در نهایت بر اساس 

(، شش میرنای 3)جدول  MFEIو  AUپارامتر درصد 

ی هاخانوادهبا پتانسیل بسیار بالا متعلق به  شدهمحافظت

miR390 ،miR396 ،miR169 ،miR2118 ،miR171  وmiR167 

محل  همراهبه شناسایی شدند که ساختار پیش ساز میرنا

از میرناهای  هرکدامتوالی میرنای بالغ  یریقرارگ

 هایمیرنا ارائه شده است. اکثریت 1در شکل  شدهشناسایی

قبیل  از مدل گیاهی هایگونه در قبلاً شده، شناسایی

 Glycine) سویا(، Arabidopsis thaliana) آرابیدوپسیس

max)کاملینا ، (Camelina sativa) و کاج (Pinus silvestris) 

 .اندشده گزارش

 از شدهشناخته هایمیرنا بالغ هاییتوال طول مطالعه در این

nt 21 تا nt 24 که شدند یافتیرنا سه م تعداد و بوده متغیر 

 از یکی. شودمی آغاز ((U اسیلباز یور با 5′ناحیه  ابتدای

 در راسیلیو باز توالی بودن دارا میرنا توالی هایویژگی

 نیز به هامیرنا در طول . تفاوتباشدمی 5′ حیهنا ابتدای

 یا هامیرنا بیوژنز تنظیم عملکردها برای بودن فردمنحصربه

 بینیپیش ساختارهای .دارد اشاره مرتبط هدف هایژن بیان
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 در شده مطالعات انجام مشابه متفاوت یهاطول با شده

 Solanum) فرنگیگوجه و (42) برنج، آرابیدوپسیس

lycopersicum) (73) باشدمی. 

 

 دهد.هایلایت شده، توالی میرنای بالغ را نشان می یهابخش شوری. تنش تحت عدس ترنسکریپتوم در شدهشناسایی میرنای شش برای سازپیش ساختار -1 شکل

lcu-miR156 

lcu-miR167 

lcu-miR171 

lcu-miR169 

lcu-miR396 

lcu-miR390 
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 عدس تحت تنش شوریدر  شدهشناسایی میرناهایهای ویژگی -3جدول 

هاویژگی  نام میرنای بالغ 

lcu-miR156 lcu-miR167 lcu-miR169 lcu-miR171 lcu-miR396 lcu-miR390 

 _evgLocus ژننام یونی

11587 

evgLocus_ 

1351 

evgLocus_ 

23141 

evgLocus_ 

14790 

evgLocus_ 

68512 

evgLocus_ 

65114 

 541 1787 718 558 1719 878 باز()جفت ژنطول یونی

 ینایرممختصات توالی 

 ژنبالغ روی یونی
401..422 1054..1076 112..132 110..130 296..319 421..441 

29/7 تعداد نوکلئوتیدهای غیر منطبق E-06 2/2 E-06 37/2 E-05 37/2 E-05 52/6 E-07 37/2 E-05 

00/43 ارزش مورد انتظار  90/44  10/41  10/41  80/46  10/41  

bit score 91 121 79 91 105 76 

 سازی پیشطول توال

 (بازجفت)میرنا 
29/7 E-06 2/2 E-06 37/2 E-05 37/2 E-05 52/6 E-07 37/2 E-05 

 میرنایتوالی 

 (بازجفت) شدهشناسایی

5'- 

UUGACAGA

AGAGAGA

GAGCACA 

-3' 

5'- 

GGUCAUGC

UGUGACAG

CCUCACU 

-3' 

5'- 

UAGCCAAG

GAUGACUU

GCCGG 

-3' 

5'- 

UUGAGCC

GCGCCAA

UAUCACU 

-3' 

5'-  

AAGAAAGC

UGUGGGAG

AAUAUGGC 

 -3' 

5'- 

AAGCUCA

GGAGGGA

UAGCGCC 

-3' 

 - + + + - + رشته

 میرنایطول 

 (بازجفت) شدهشناسایی
22 23 21 21 24 21 

GC 35/48درصد   80/43  10/48  66/40  10/38  79/40  

AU 65/51صد در  20/56  90/51  34/59  90/61  21/59  

MFE (kcal/mol) - 00/45  - 60/50  - 10/42  - 20/44  - 10/64  - 30/34  

AMFE - 45/49  - 82/41  - 29/53  - 57/48  - 90/43  - 13/45  

MFEI 02/1  95/0  11/1  19/1  15/1  11/1  

*MFE حداقل انرژی آزاد تاخوردگی؛ :AMFE : شده؛ یحتصححداقل انرژی آزاد تاخوردگیMFEI :شاخص حداقل انرژی آزاد تاخوردگی 

 

 یاهان احتمالاطلاعاتی برای گ هایکلی با افزایش پایگاه طوربه

. پژوهش (50) ا نیز افزایش یافته استیرناهم تشخیص موفقیت

 میرناهای شناسایی مقایسهکه با هدف  (48) هتا و همکارانمِ

 ترنسکریپتوم نوپدید بندیسرهم و EST منبع دو از شدهحفاظت

( aStevia rebaudianاستویا ) گیاه در RNA یابیتوالی از حاصل

 برای بالاتری بسیاراز کارایی  نوپدید بندیمسره که داد نشان بود،

 از کهطوریبه ؛برخوردار بوده شدهحفاظت میرناهای شناسایی

 نوپدید یبندسرهم فرآیند توسط شده ایجاد رونوشت مجموع

 یافته تطابق بالغ میرناهای با رونوشت 4616 ،ترنسکریپتوم استویا

 بالا پتانسیل با میرنای 31 هاتوالی این بین از نهایت در که
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ای مشابه نیز هفت میرنای محافظت مطالعهدر . (48) شد شناسایی

. (34) شده در ترنسکریپتوم عدس تحت تنش گرما شناسایی شد

طبق پژوهش  ترنسکریپتومیهای احتمال حضور میرنا در توالی

با توجه درصد گزارش شده است؛  01/0 (76) ژانگ و همکاران

 در شدهشناسایی میرنای تعداد که توان گفتبه این موضوع می

 حضور احتمال برای شده ارائه محاسبات بانیز  حاضر مطالعه

 ثانویه ساختار بررسی نتایج دارد. مطابقت ترنسکریپتوم در میرنا

 میانگین که داد نشان حاضر مطالعه در شدهشناسایی میرناهای

A/U ساختار باشد.می درصد 57 شدهشناسایی میرنای شش برای 

 دیگر به نسبت دارند بالایی A+U درصد که میرناهایی سازپیش

 باندهای باشند.می هیدروژنی باندهای از غنی RNA هایفرم

 ساختار پایداری باعث اغلب بازها شدن جفت و هیدروژنی

 گفت توانمی رواین از. (76 و 75) شوندمی هامیرنا سری سنجاق

 وضعیت A/Uدرصد ویژگی نظر از شدهشناسایی میرناهای ساختار

ترین عامل در تمایز انواع مهم MFEIمیزان پارامتر  دارند. مناسبی

 این پارامتر مقدارکمترین  .باشدیم RNAساختار ثانویه در انواع 

 59/0)بیشتر از  ریبوزومی RNA تمایز و تشخیص برای

بیشترین مقدر آن برای تشخیص میرنا  و کیلوکالری بر مول(

 گزارش RNAکیلوکالری بر مول( از سایر انواع  85/0)بیشتر از 

 محاسبه MFEI پارامتر میزان کمترینمیانگین و . (77) است شده

کیلوکالری بر مول 95/0 و 09/1 یبترتبه حاضر مطالعه در شده

 بیشتر میرنا تمایز برای شده گزارش مقدار کمینه از که باشدمی

 .(3)جدول  دنباشمی

 زیستی هایفعالیت اغلب در شدهساییشنا میرناهای خانواده

 نقش دارای غیرزیستی و زیستی هایتنش به پاسخ خصوصبه

در آرابیدوپسیس  miR156بررسی نقش  باشند.می مهمی تنظیمی

 SPL هایژننشان داد که این گونه میرنا در تنظیم بیان 

(Squamosal promoter binding protein-like (SPL) genes )

 ،بیان این گونه میرنابیشکه  یطوربهداشته نقش مستقیم 

مختلف رشد و نمو  یهادورهای مختلف در فرآینده

با تنظیم  miR156. (72) دهدیمقرار  یرتأثآرابیدوپسیس را تحت 

های محیطی از نقش بسیار در پاسخ به انواع تنش موقعبههی گلد

 (14) مهمی برخوردار است. نتایج پژوهش کویی و همکاران

در گیاهان تراریخت موجب  miR156ان داد که کاهش بیان نش

غیرزیستی از جمله تنش شوری  یهاتنشافزایش حساسیت به 

 Zea) در پاسخ به تنش شوری ذرت miR167 مؤثر. نقش گرددیم

mays) یید قرار گرفت، با أمورد ت (21) فو و همکاران در پژوهش

میرنا در بافت  برای این گونه یتوجهقابلاین حال تفاوت بیان 

برخی از اعضای خانواده برگ و ریشه ذرت گزارش شده است. 

miR169 و  (78) شوری، (40) ، سرما(76) های خشکیدر تنش

افزایش بیان نشان داده و احتمالاً نقش مؤثری  (79) کمبود ازت

. (14) های اکسیداتیو دارنددهی طی تنشدر تنظیم زمان گل

، از جمله میرنا نیان داد که چندنش یهزآرایر لیو تحل هیتجز

miR156 ،miR159 ،miR167 ،miR168 ،miR171 ،miR319  و

miR396  یمؤثرنقش  پاسخ به تنش شوری در آرابیدوپسیسدر 

 Triticum) گندم، (17) مطالعات در ذرت .(41 و 3)دارند 

aestivum) (30) ،برنج (Oryza sativa )(22) ،جو (Hordeum 

vulgare) (16) شکریو ن (Sacrum officinarum) (10) اند نشان داده

 یهاتنشپاسخگو به  یهاmiRNA ینترمهمیکی از  miR171که 

ی اهیمختلف گ یهاگونهدر باشد. ی از جمله شوری میمحیط

miR396  میتنظ قیاز طر بوده که شدهمحافظتاز جمله میرناهای 

شد ر کنندهیمتنظ یسیرونو هدف خود که اغلب عوامل یهاژن

 یستیزریغ یهاتنشپاسخ به همچنین و و نمو  در رشد باشند،می

های ها در محیطن و رشد آنگیاها خوگیری. (74) نقش دارند

 رسانیپیامهمچنین نحوه  سیستم ریشه گیاه و به شدتبهشور 

دهنده کوچک تداخل یهاmiR390 ،RNA دارد. یبستگ نیاکس

ماژول  کی اکسین بهپاسخ  عواملو  (tasiRNA) اکتینترانس

نقش  یجانب شهیدهند که در کنترل رشد ریم لیرا تشک تنظیمی

 انیکه ب نشان داد (33) نتایج مطالعه هی و همکاراند. ندار

miR390  انیب افزایش یافته که این شدتبهتحت تنش شوری 

 شیو افزا جانبی هاییشهرتوسعه  کیباعث تحر ازحدیشب

 miR390 با خاموشیکه یحال د، درگردیمتنش شوری  تحمل به

تنش و مقاومت در برابر  شدهسرکوب های جانبیریشهرشد 

 .(33) یابدیمشوری کاهش 

 توسعه به توجه بدون ژن تنظیم تکامل: هدف هایژن شناسایی

 یهاشبکه ،هایوکاریوت در .شودنمی میسر هاکنندهیمتنظ نقش
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 هایکنندهیمتنظ با عمومی طوربه رونویسی عوامل تنظیمی

 هدفی هایژن فراوانی .دارند برهمکنش هامیرنا جمله از مختلف

 و گیرندمی قرار شدهشناسایی میرناهای احتمالی کنترل تحت که

 در شدهشناسایی میرناهای توسط هاآن بیان کنترل نحوه همچنین

 ژن تعداد بیشتریندر مطالعه حاضر  است. دهه شارائ 2شکل 

ین و کمتر lcu-miR156 و lcu-miR390 یمیرناها به مربوط هدف

 از مجموع بود. lcu-miR396میرنای تعداد ژن هدف مختص به 

ژن  57 گردندمی کنترل شدهشناسایی میرناهای توسط ژنی که 75

 ترجمه از ممانعت ژن از طریق 18و  mRNA تخریب از طریق

 گردد.می تنظیم

ها از ژن هدف، نقش مهم این گروه هایژنشناسی تحلیل هستی

. در گروه (3نشان داد )شکل  را در اغلب فرآیندهای زیستی

فرآیندهای "های ترم GO(، فراوانی BPفرآیندهای زیستی )

بیشترین فراوانی را به خود  "فرآیندهای متابولیکی "و "سلولی

فرآیندهای توسعه "های ترم GOاختصاص دادند و در مقابل 

نی را به خود اکمترین میزان فراو "هاپاسخ به محرک "و "محور

ترم شامل GO (، سه CCاختصاص دادند. در گروه اجزای سلولی )

 ینیپروتئترکیبات "و  "یسلولدرون"، "آناتومیک سلولی"

 "اتصال"ژنی را نشان دادند.  انیفراوبیشترین میزان  "پیچیده

 اهآنترمی بودند که فراوانی ژنی  GOدو  "فرآیندهای فروکافتی"و

ها بیشتر ترمGO( نسبت به سایر MFدر گروه عملکرد مولکولی )

گفت،  توانیمهدف  هایژنی شناسیهست. با توجه به نتایج بود

در مطالعه حاضر نیز مشابه با نتایج  شدهشناساییمیرناهای 

اند، در شدهشناساییمطالعاتی که بر روی میرناهایی که تاکنون 

ولیکی همچون تمایز، رشد و نمو، اغلب فرآیندهای زیستی و متاب

های انتقال از مرحله رویشی به زایشی، انتقال پیام و پاسخ به تنش

و  38، 37 ،11-13) کنندزیستی و غیرزیستی، نقش مهمی ایفا می

57.) 
 

 
 انجام شده است. psRNATarget (15)داده های هدف با استفاده از پایگاه . شناسایی ژنهاآن بیان کنترل نحوه و میرنا هدف هایژن یفراوان -2 شکل

در  FPKM برحسب شدهشناساییمیزان بیان میرناهای 

ها و شرایط محیطی نرمال و تنش شوری در قالب بافت

( ارائه شده است. نتایج بررسی بیان 4نقشه حرارتی )شکل 

که بیان این میرناها در نشان داد  شدهشناساییمیرناهای 

 یطوربهنسبت به هم متفاوت بوده،  برگ و ریشه یهابافت

که در هر دو حالت تنش و نرمال بیان میرناهای 

در بافت ریشه بیشتر از بافت برگ بود. از  شدهشناسایی

نشان داد که  شدهشناساییبندی میرناهای سوی دیگر گروه

نسبت به پنج میرنای دیگر متفاوت بوده،  lcu-miR156بیان 

سایر میرناهای  برخلاف lcu-miR156که بیان  یطوربه

 . باشدیمدر بافت برگ بیشتر از بافت ریشه  شدهشناسایی
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BP 

 

CC 

 

M

F 

 و هاژن فراوانی درصد یبترتبه افقی و یمحور عمود .Blast2GO (13)افزار با استفاده از نرم شدهشناسایی میرناهای هدف هایژن شناسیهستی تحلیل-3شکل

GO یستیز فرآیندهای وهزیرگر سه هایترم (BP،) یسلول یاجزا (CC) یمولکول و عملکرد (MF) تحلیل  دهند.می نشان را 

 

نشان داد که بیان میرناهای  (54) مطالعه پگلر و همکاران

سیس، برنج، ذرت و مختلف تحت تنش شوری در آرابیدوپ

از گیاهان مختلف سطوح  هرکدامباشد و گندم متفاوت می

-نشان می را برابر شدن بیان صفر تا چندمختلفی از بیان 

یرناها سطح اولیه از با توجه به اینکه اغلب م. (54) دهند

بر عهده داشته، اغلب با تنظیم بیان  های ژنی راتنظیم شبکه

-ود را بر کل شبکه تنظیمی نشان مییسی اثر خوعوامل رون

هدف  هایژنردیفی همدر مطالعه حاضر . (57 و 44) دهند

عوامل رونویسی پایگاه داده علیه  شدهشناساییی میرناها

 گیاهی نیز صورت گرفت. 



 1402، 3، شماره 36جلد                                                                          مجله پژوهشهای سلولی و مولکولی )مجله زیست شناسی ایران( 

 203-219، صفحات مقاله پژوهشی               

214 

 
 .heatmapper (5)تحت تنش شوری با استفاده از ابزار تحت وب  در عدس FPKM) برحسب (شدهبیان میرناهای شناسایی (Heat map) یحرارت ینقشه -4شکل 

SL نمونه تنش شوری برگ؛ :NL برگ؛  کنترل: نمونهNRریشه؛  کنترلونه : نمSRنمونه تنش شوری ریشه : 

هدف مورد  هایژندرصد از  50نتایج نشان داد که بیش از 

های مختلف عوامل رونویسی بررسی اعضای خانواده

 (34) حسینی و همکاران نتایج مطالعه(. 5)شکل  باشندیم

 هدف هایننیز نشان داد که میرناهای حفاظت شده و ژ

بیان فاکتورهای تنش گرما در عدس،  در پاسخ به هاآن

 HSFبرداری دخیل در پاسخ به تنش گرما مانند نسخه

(Heat Shock transcription Factor )رناهایم .کنندرا تنظیم می 

بیان  میرمستقیغ طوربه، عوامل رونویسیبا کنترل بیان 

نشان داد که  جینتا .کنندمتعدد دیگری را کنترل می هایژن

 SBPخانواده بر  شدهشناساییی رناهایمثیر بیشترین تأ

(Squamosa promoter binding protein ) بوده و پس از آن

، 2H2C (2H2protein, C 2His-2Cys) یهاخانواده

GRAS(epressor Of Ribberellin Acid Insensitive (Gai), G

carecrow (Scr)S(Rga) and  1Ga) ،type_MADS-M 

(gamous from A, 1nance factor inichromosome mainteM

erum response S, Antirrhinum majuseficiens from D, Arabidopsis

factor ) وMYB (Myeloblastosis ) هایژندارای بیشترین 

در  .در این مطالعه بودند شدهشناساییهدف برای میرناهای 

-WRKY (WRKYGQK and the zinc-finger یهاخانوادهمقابل 

like motifs Cys(2)-His) ،NAC(NAM, ATAF and CUC) ،ERF 

(Ethylene Response Factors) ،Dof (DNA binding with one 

finger) ،CPP (Cell Penetrating Peptides) ،C3H (CCCH 

type finger motifs ) وbHLH (Helix-Loop-basic Helix )

کمترین میزان فراوانی را در بین اهداف میرناهای 

 به خود اختصاص دادند. شدهییشناسا

به بررسی  SBPبا توجه به اهمیت و فراوانی ژنی خانواده 

 SBPعضو برای خانواده  16. تعداد داین خانواده پرداخته ش

در مطالعه وانگ و ثبت شده است.  TAIRدر پایگاه 

که از جمله  SBPنقش عوامل رونویسی  (66)همکاران 

در پاسخ به تنش  شدبایمعوامل رونویسی ویژه گیاهان 

یید قرار أمورد ت( Tamarix chinensisگز چینی ) شوری در

 SBPهایژنکه  دهدیمنشان  ریاخ مطالعاتگرفته است. 

 یاریدر بس یستیرزیغ هایتنشدر تحمل  یمهم کنندهمیتنظ

ای نقش گسترده یکیمطالعات ژنت. (63) هستند اهانیاز گ

 یهادر گونها را هآن یهانیپروتئو شبه  SBPخانواده 

 های محیطی از جملهبه انواع تنشپاسخ مختلف در  یاهیگ

. (45) نمایدیید میأرا ت، سرما و گرما ی، خشکشوری

 ریدرگ هایژنبیان  میبا تنظ عوامل رونویسی نیا زا یبرخ

 ژنیاکس دهندهواکنش یها، مهار گونهپیام انتقال فرآیند در
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(Reactive Oxygen Species, ROS)،  تجمعPOD/SOD 

(Peroxidase (POD)/Superoxide dismutase)و  نی، سنتز پرول

 شوریو  یدر پاسخ به تنش خشک نیانیآنتوس سمیمتابول

تنظیم مثبت یا در مطالعات مختلف . (51) کنندیشرکت م

در  شدهشناساییهای عوامل رونویسی منفی دیگر خانواده

 و 54) رفته استقرار گ دیتائمختلف گیاهی مورد  یهاگونه

66). 

 
 شوند.شده کنترل میهای مختلف عوامل رونویسی که توسط میرناهای شناساییی خانوادهفراوانتوزیع  -5شکل 

 جهت شناسایی عوامل رونویسی استفاده شده است. PlantTFDB (36)از پایگاه داده 

 

 کلی گیرینتیجه

 اهمیت دارای زراعی و ایتغذیه نظر از هرچند عدس

 به نسبت آن اصلاحی هایبرنامه حالاین با باشد،می جهانی

 حجم رود.می پیش کمتری سرعت با مهم حبوبات سایر

 این DNAهای تکراری در فراوانی بالای توالی و بالا ژنوم

 عدس ژنوم پروژه یمحدودکننده عوامل جمله از گیاه

 نیز را گیاه این ژنتیکی هایبرنامه سایر که رود،می شماربه

 منظوربه حاضر یمطالعه در دهد.می قرار شعاع تحت

 شناخت در یابیتوالی از حاصل هایداده ظرفیت از استفاده

 ،عدس زیستی فرآیندهای کنترل در دخیل عوامل و هاژن

 هایداده مجموعه از استفاده با ترنسکریپتوم بندیسرهم

 صورت نرمال و تنش شوری شرایط در شدهیآورجمع

پاسخ که مکانیسم دهد نشان می مطالعه این نتایج گرفت.

-ای میوری دارای ابعاد پیچیده و گستردهعدس به تنش ش

در این مطالعه نیز  شدهشناساییشش میرنای باشد و 

کلیدهای زیستی نقش مهمی در این مکانیسم بر  عنوانبه

در  شدهشناساییروند بیان میرناهای  هرچنده دارند. عهد

 یرتأثتوان از تلف متفاوت بود با این حال نمیمخهای بافت

-دفشان در دو بافت برگ و ریشه چشمه هایژنها بر آن

در  شدهشناساییترین اهداف میرناهای پوشی نمود. از مهم

اشاره  SBPبه خانواده عوامل رونویسی  توانیماین مطالعه 

هدف نیز  هایژنشناسی نمود. همچنین نتایج هستی

 یخوببهها را هدف این میرنا هایژنکرد گستردگی عمل

 شدهشناساییهدف  هایژن یدتائمشخص نمود. با این حال 

در این مطالعه نیاز به بررسی آزمایشگاهی بیشتر دارد. 

هدف شناسایی شده در های ژنمیرناها و مجموعه کلی  طوربه

 هایپژوهشای مفید برای پایهعنوان تواند بهمطالعه حاضرمی

نقش میرناها در پاسخ به تنش شوری  تر در موردتر و دقیقعمیق

 شود.محسوب  عدس
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Identification and expression analysis of salt stress-related 

miRNAs in Lentil (Lens culinaris L.) 
Goudarzi M., Ismaili A., Sohrabi S.S., Farhad Nazarian-Firouzabadi F., and Eisvand H.R. 

Dept. of Plant Production and Genetic Engineering, Faculty of Agriculture, Lorestan University, Khorramabad, 

I.R. of Iran. 

Abstract 
MicroRNAs (miRNAs) constitute a family of small RNA (sRNA) population that 

regulates gene expression at the post-transcriptional levels by targeting mRNAs for 

degradation or by inhibiting protein translation. Although thousands of miRNAs have 

been identified in many plant species, no studies have been reported on discovering 

conserved stress-related miRNAs in lentil (Lens culinaris), one of the most important 

staple food crops in Iran and developing countries. The present study was performed to 

identify the conserved miRNAs and their target genes in the lentil transcriptome under 

salts tress. In this study, 55892 unigenes from the de novo assembly process of a set of 

short reads derived from RNA sequencing (RNA-seq) technology of lentil under control 

and salt stress conditions were used for the prediction of conserved miRNAs and their 

target genes. Finally, six potentials miRNAsnamedlcu-miR156, lcu-miR167, lcu-

miR169, lcu-miR171, lcu-miR396, and lcu-miR390, which belong to six conserved 

families, were identified. The identified miRNAs exhibited differential expression under 

salt stress. The results showed that the target genes of the identified miRNAs play 

important roles in most biological processes, including differentiation, growth, 

signaling, and responses to biotic and abiotic stresses. In addition, the results showed 

that some transcription factors belonging to SBP, C2H2, GRAS, M-type_MADS and 

MYB families are widely affected by the regulatory process of identified miRNAs. In 

general, the set of miRNAs and their target genes identified in the present study can be 

used as a useful basis for more in-depth and accurate research on the role of miRNAs in 

the response of lentil to salt stress.  
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