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و برهمکنشدر مرکبات آلوده به بیماری میوه سبز Alternative Splicingبررسی رویدادهای 
 هاmiRNAبا 

3عباسی، زهرا 1، بهروز خلیل طهماسبی2، فاطمه فاریابی*1علی عباسی

ن جیرفت، ایرابخش تحقیقات گیاهپزشکی، مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی جنوب کرمان، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی،: آدرس نگارنده اول
جیرفتاگرواکولوژی، کشاورزی، دانشگاه آزاد اسلامی واحد جیرفت، : آدرس نگارنده دوم

سبزوارعلوم و صنایع غذایی،کشاورزی، دانشگاه آزاد اسلامی واحد سبزوار، : آدرس نگارنده سوم

چکیده

نتایج و بحث

مقدمه

مواد و روش ها

منابع

مرکباتگونهدوبهمربوطمطالعهایندراستفادهموردRNAتوالی یابیخامداده های
citrus)مقاومگونهیکشامل maxima)حساسگونهیکو(citrus reticulata)به

NCBIتوالی یابیداده هایپایگاهازکهمیباشد،مرکباتگرینینگبیماری (SRA)شمارهبا
BioProject)دسترسی PRJNA941950)هستنددسترسیقابل(Gao et al.,

زارنرم افازاستفادهباآداپتور،حذفوکیفیتکنترلازپسFASTQخوانش های.(2023
CLC Genomics WorkbenchمرجعژنومبهCitrus clementinaشدندهمتراز.

برای.شدندتحلیلوشناسایینرم افزاراختصاصیماژولازاستفادهباASرویدادهای
فراوانیدرتغییراتمعناداریسطحشناسایی شده،رویدادهایآماریصحتازاطمینان
p-valueباوفیشردقیقآماریآزمونازاستفادهباآلودهوسالمنمونه هایبینایزوفرم ها

خوانش۱۰حداقلتوسطکهرویدادهاییاین،برعلاوه.گردیدمحاسبه۰٫۰۵ازکمتر
بازجفت۲۰۰حداقلطولبامعنی دار(ORF)بازخوانشقابیکدارایوشدهپشتیبانی

Ghorbani)شدندانتخاببعدیتحلیل هایبرایبودند، et al., تمامیبنابراین،.(2019
م اندازچشبازبرنامه ریزیوکیفیتغییراتوجودبرمبنیمطالعهایندرمطرح شدهادعاهای

ASبهآلودگیازناشیHLB،کلیه.استاستواراتکاقابلوقویآماریمعیارهایاساسبر
نقشه یابی،ASرویدادهایانواعتوزیعبررسیون،نمودارترسیمشاملبعدیآنالیزهای

Googleمحیطدرکدنویسیازاستفادهبا(GO)عملکردیغنی سازیآنالیزوکروموزومی

Colabمانند)پایتونکتابخانه هایکمکبهوmatplotlib, seaborn, gffutils)انجام
.CژنوموSTRINGدادهپایگاهاز،GOآنالیزبرای.شد clementinaمرجععنوانبه

Ghorbani)گردیداستفاده et al., تنظیم کنندههایmiRNAشناساییبرای.(2019
چندمرحله ایرویکردیکازمرکبات،در(AS)جایگزینپیرایشالگویدارایژن های
.شداستفاده

(٪۳۹)ژن۷۸.شدندشناساییتغییریافتهASالگوهایبافردمنحصربه ژن۲۰۱مجموع،در
آلودهگیاهاندرمنحصراً(٪۳۸)ژن۷۷.داشتندقرارASتحت(کنترل)سالمگیاهاندرمنحصراً

(CR48)تحتASالگواین.بودندمشترکشرایطدوهردر(٪۲۳)ژن۴۶تنها.داشتندقرار
ونتعفبهپاسخدرگیاهپیرایشماشیندرشرایط-خاصوعمیقبازبرنامه ریزییکازحاکی
آلوده،گیاهاندرتغییر یافته(AS)جایگزینsplicingدارایژن هایGOآنالیز.استمزمن

دیوارهپلاسمایی،غشایمانندسلولیاجزای:دادنشاناصلیدستۀسهدررامعناداریغنی سازی
بهپاسخشاملبیولوژیکفرآیندهای؛(۱شکل)غشاییبزرگپروتئینیکمپلکس هایوسلولی
عالیتفجملهازمولکولیعملکردهایومتابولیک؛فرآیندهایوخارجیمحرک هایبهپاسختنش،

هکاستآنازحاکیغنی سازیالگویاین.یون هابهاتصالوپروتئینبهاتصالآنزیمی،
splicingسلول،ساختارییکپارچگیحفظدردخیلژن هایهدفمندبه طورجایگزین

.می دهدقرارتأثیرتحتراتنشبهپاسخوسیگنالینگفرآیندهای

جایگزین splicingژن های دارای GOآنالیز -(۱)شکل
.استزیرمواردشاملهاmiRNAباشدهASژنهایکلیدیبرهمکنش هایبیولوژیکیتفسیر

-miR172برهمکنش-۲(تنشبهپاسخورشدیفازتنظیم)miR156-SPLبرهمکنش-۱

AP2(گلدهیتنظیم)برهمکنش-۳miR396-GRF(۲شکل()سلولیتکثیرورشدتنظیم).
املتعدرپویاومحوریتنظیمیلایهیکجایگزین،پیرایشکهدادنشانمطالعهاین

وهایالگدرگستردهکیفیبازبرنامه ریزییکبهمنجرآلودگی.استCLasباکتریبامرکبات
ASرااولیهممتابولیسوسیگنالینگسلولی،یکپارچگیدردرگیرکلیدیژن هایکهمی گردد
.می دهدقرارهدف

هاmiRNAشده با ASکلیدی ژنهای برهمکنش های  -(۲)شکل

Gao C, Li C, Li Z, Liu Y, Li J, Guo J, Mao J, Fang F, Wang C, Deng X and Zheng Z (2023)

Comparative transcriptome profiling of susceptible and tolerant citrus species at early and late

stage of infection by “Candidatus Liberibacter asiaticus”. Front. Plant Sci. 14:1191029. doi:

10.3389/fpls.2023.1191029

Ghorbani, A., Tahmasebi, A., Izadpanah, K. et al. Genome-Wide Analysis of Alternative

Splicing in Zea mays during Maize Iranian Mosaic Virus Infection. Plant Mol Biol Rep 37,

413–420 (2019). https://doi.org/10.1007/s11105-019-01169-y

درمرکباتبیماریمخرب ترین(HLB)یا(مرکباتسبزمیوه)مرکباتگرینینگبیماری
درارژنبیانگستردهتغییراتمتعددیترانسکریپتومیکمطالعاتاگرچه.استجهان

می تواندکه(AS)جایگزینپیرایشلایهدرتغییراتاما،کرده اندگزارشآلودهبافت های
قرارتوجهموردکمترکند،دگرگونراپروتئینعملکرداصلی،رونوشتسطحدرتغییربدون
ازهکیوکاریوت هاستدررونویسیازپستنظیمکلیدیمکانیسمیکAS.استگرفته
تنش هایهبپاسخدرگیاهانبهژن،یکازپروتئینیورونوشتیایزوفرمچندینتولیدطریق

ندمی توانگیاهیبیمارگرهایمی دهدنشانشواهد.می کندکمکغیرزیستیوزیستی
.دهندرتغییآنایمنیسیستمومتابولیسمدستکاریبرایرامیزبانASجهانیالگوهای

امعجوکمیسیستماتیک،بررسیبهدانشی،شکافاینکردنپرهدفبامطالعهاین
.می پردازدCLasبهآلودهمرکباتدرASتغییرات

Candidatusباکتریتوسطکه(HLB)مرکباتگرینینگبیماری Liberibacter

asiaticus (CLas)ژهویبهمیزبان،پاسخمولکولیمکانیسم هایدرکمی شود،ایجاد
بامطالعهاین.استحیاتیمقابلهراهکارهاییافتنبرایرونویسی،ازپستنظیمسطحدر

ژنومسطحدر(AS)جایگزینپیرایشتغییراتازسیستماتیکبررسییکانجامهدف
دوRNA-Seqداده هایمجددتحلیلبا.شدانجامCLasمزمنآلودگیبهپاسخدر

منحصربه فردژن۲۰۱آلودگی،ازپسهفته۴۸مرحلهدرمرکباتحساسومقاومژنوتیپ
کیفیمه ریزیبازبرناباعثعفونتدادنشاننتایج.شدشناساییتغییریافتهASالگوهایبا

وسالمگیاهانبینتأثیرتحتژن هایاز٪۲۳تنهاکهطوریبه؛می شودASچشم انداز
بهمرکباتپیچیدهپاسخدرراASمحورینقشیافته هااین.بودندمشترکآلوده

HLBتوسعهوآیندهمطالعاتبرایراارزشمندیکاندیدایژن هایوکردهبرجسته
.می کندمعرفیبیماریمدیریتاستراتژی های

CitrusگیاهبالغmiRNAتوالی های clementinaدادهپایگاهازmiRBase(۲۲.۱نسخه)
ژن هایmRNAتوالی هایوهاmiRNAاینبیناحتمالیبرهمکنش هایسپس،.شداستخراج
ترسیمبرایبه دست آمدهنتایج.شدپیش بینیpsRNATargetآنلاینابزارباASتحتکاندیدای

شناساییامکانورفتبه کارCytoscapeنرم افزاردرmiRNA-mRNAبرهمکنششبکه
miRNAآمدفراهممختلفایزوفرم هایبیانتنظیم کنندهکلیدیهای(Ghorbani et al.,

2019).


