
سفناج  بولتینگ گیاه ادر شناسایی ژن های دخیل 
 Transcriptomeمطالعه ازطریق 
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مشاهدات 

بحث و نتیجه گیری



مقدمه

Spinacia)اسفناج• oleracea L.)رگ هایببااجباریبلندروزساله،یکگیاهیکنوپودیاسه،خانوادهبهمتعلق
دگرگرده افشانودو پایهرزت،

خارداربذروگردبذرواریتهدودارای•

:مصرفنوعاساسبربرگبندیتقسیم•

صاف-

چروکیده-

چروکیدهنیمه -

معدنیعناصروویتامین هاانواعآنتی اکسیدان،ازغنیبالا،غذاییارزشحاوی•
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مقدمه

محصول فصل خنک با عملکرد بالا و رشد سریع•

بروز مجموعه ای از تغییرات اساسی در الگوی تمایز جوانه انتهایی در فرایند گلدهی•

زایشیمشخصه  آشکار گذار از رشد رویشی به رشد : بولتینگ•

:بندی اسفناج بر اساس روز تا بولتینگ تقسیم •

بولتینگزود -

بولتینگمتوسط -

بولتینگدیر -
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مطالعات پیشین 

مشاهده تغییرات اساسی در فرایند های فیزیولوژیکی و بیوشیمیایی قبل و بعد از بولتینگ•

: Arabidopsis thalianaکنترل کننده بولتینگ در گیاهعوامل •

دما، فتوپریود، ورنالیزاسیون، هورمون و مسیر های مستقل: محیطی•

FLC ،FT ،SOC1ژن هایی مانند : ژنتیکی-

تعیین زمان نهایی گلدهی در اثر برهمکنش عوامل محیطی و ژنتیکی•
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ضرورت تحقیق

وجود مشکل کشت گیاه  در فصل گرم و در مواجه با طول روز بلند•

کاهش ارزش اقتصادی و عدم بازارپسندی در صورت تشکیل ساقه گل دهنده پیش از تولید محصول•

اسفناج و شناخت مسیر های سیگنالینگ و کارکرد های ملکولی ژن های مرتبط با بولتینگ: راه حل پیشنهادی•
ول بکارگیری استراتژی های جلوگیری کننده از گلدهی زودرس جهت افزایش کمیت و کیفیت محص
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مواد و روش ها

در دو مرحله ی رویشی و زایشیcDNAو ساخت RNA(RNA sequencing )استخراج •

illuminaتوالی یابی با پلت فرم •

(Mapping)کنترل کیفیت خوانش هاو سپس تطبیق آنها با ژنوم مرجع •

DEG(Functional annotation)و بررسی عملکرد هر تشخیص•

به منظور تایید نتایج به دست آمده از توالی یابیqRT-PCRانجام آزمایش •

(SNP)تشخیص چندشکلی های تک نوکلئوتیدی •

آنالیز داده ها•
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مشاهدات
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مشاهدات

•Gene ontology : طبقه بندی ژن ها بر اساس عملکرد

:برای هر ژنGOوجود سه دسته •

-Molecular function

-Cellular component

-Biological process

GSEبا انجام آنالیز DEGدستیابی به نگاهی عمیق تر در رابطه با •

غالب بودن فرایند های متابولیک، بیوسنتز و سلولی در هر دو رقم•
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مشاهدات

رقم
فرایند های 
بیولوژیک

عملکرد 
ملکولی

اجزای 
سلولی

کاشان 303 325 200

ویروفلای 753 812 482

شی و زایشی نتایج هستی شناسی دو رقم ویروفلای و کاشان در دو مرحله ی رشدی  روی

مرحله 
رشدی

فرایند های 
بیولوژیک

عملکرد 
ملکولی

اجزای 
سلولی

رویشی 137 139 80

زایشی 275 220 125
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مشاهدات

:طبقه بندی ژن های تغییر بیان یافته در پنج مسیر اصلی به منظور درک بهتر •

ورنالیزاسیون-

طول روز-

جیبرلیک اسید -

مستقل-

سن-
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مشاهدات

یل به منظور اعتبار بخشی به نتایج تجزیه و تحلq-PCRبررسی بیان ژن هشت ژن متفاوت بیان شده از طریق آنالیز •
ژن های متفاوت بیان شده

RNA seqمشاهده الگوی مشابه با داده های حاصل از •

14



15

در دو رقم کاشان و ویروفلای در دو مرحله رویشی و زایشیq-PCRبیان نسبی ژن های منخب  توسط 



مشاهدات 

های مرتبط با بولتینگ و آشکارسازی اثرات آنهاSNPبه منظور شناسایی RNA seqمطالعه داده های حاصل از •

هموزیگوت در رقم ویروفلای نسبت به کاشان SNPبالا بودن فراوانی •

هتروزیگوت در رقم کاشان نسبت به ویروفلایSNPبالا بودن فرواوانی •

های شناسایی شده به منظور ایجاد یک دید جامع از ارتباط ژن هاSNPبر روی GOانجام آنالیز •

ات ها، و ژن های دخیل در فرایند های بیولوژیک از جمله فتوسنتز، متابولیک کربوهیدرSNPتایید ارتباط میان •

ثل و توسعه گلمگرده افشانی، تولید 
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بحث و نتیجه گیری

تفاوت در عملکرد و پتانسیل تولید در دو رقم کاشان و ویروفلای•

اثبات نقش ژن های متفاوت بیان شده در انتقال فاز رویشی به زایشی•

:حضور تعداد قابل توجهی از ژن های افزایش بیان یافته در مسیر تولید کربوهیدرات ها از جمله•

Fructose-1,6-bisphosphate aldolase  وTrehalose-6-phosphate synthase

FPF1و MADS-boxشناسایی عوامل رونویسی تاثیرگذار در گلدهی همانند •

:مشاهده چندشکلی های تک نوکلئوتیدی در نواحی کدکننده عوامل رونویسی از جمله •

AP2/ERF ،bHLHوWRKY
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سهبا تشکر از توجه همه عزیزان حاضر در جل
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