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Extended Abstract 
Background: The safflower oilseed plant (Carthamus tinctorius L.) has favorable agronomic and 
yield characteristics that make it a suitable crop for various practical purposes and achieving 
sustainable development in the food, energy, and pharmaceutical industries. This plant has 
various medical, industrial, and nutritional applications. The high quality of the oil (more than 
90% unsaturated fatty acids of oleic and linoleic acids), high tolerance to abiotic stresses (cold, 
salinity, and drought), and the wide range of cultivation have always been of interest. Knowledge 
of the expression atlas of this plant during its growth and development helps to modify agricultural 
characteristics, including improving yield, quality, nutritional, and health factors. Due to the good 
quality of the oil extracted from its seeds, the cultivation of this industrial plant has recently 
received attention in countries with hot and dry ecosystems. The lack of detailed knowledge about 
the genome structure and the function of genes is one of the limiting factors to accelerate safflower 
breeding programs to improve the quality and quantity of this plant. Most safflower NGS studies 
have been conducted to investigate genetic diversity and identify molecular markers. In this study, 
the molecular factors involved in the biosynthesis of fatty acids and tocopherol of safflower seeds 
are considered based on RNA-seq data. 
Methods: In this research, the Goldasht variety was selected among the local and commercial 
safflower varieties available in Iran. This variety has outstanding features, such as high tolerance 
to salinity and drought, red flowers, spineless, medium height, and large capitula. The seeds were 
planted in the research farm of the National Institute of Genetic Engineering and Biotechnology 
in the 2018-2019 cultivation year. The plants were sampled with the daily monitoring of plant 
growth after the start of reproductive growth. Samples were collected from seed development 
stages, including seed formation (14 days after flowering), seed filling (28 days after flowering), 
and physiological ripening (35 days after flowering), to examine the transcriptome of safflower 
seed development. Each sample consisted of five sub-replicates and two replicates. Total RNA 
was extracted from the samples using a modified Trizol method. In this study, the BGISEQ-500 
platform was used for sequencing and produced 100 bp pair-end reads for each library. FastQC 
and Trimmomatic software were used to evaluate the quality and clean up the raw reads of each 
library, respectively. Trinity software was used to assemble the filtered reads of all samples. 
Differentially Expressed Transcripts (DETs) and their clustering were obtained using the DESeq2 
package in R. Functional annotation was performed using Trinotate, gene enrichment was 
performed using the goseq package in R, and the biochemical pathway was identified using the 
KEGG database. 
Results: An average of 71 million reads was obtained from each library. As a result of 
reassembling and creating a reference transcriptome, the alignment rate of raw data against the 
final assembled file was 97.29%. After screening the data, 86,585 transcripts were categorized 
into 68,809 genes. A total of 16,755 DETs were identified in this analysis. The highest number 
of transcripts identified with differential expression in pairwise comparisons and during the seed 
development stages belonged to the transition phase from seed filling to seed maturation, with 
10,198 transcripts. Three main patterns of gene expression were evident based on the results of 
seed transcriptome atlas data analysis. Most genes at 14 days after flowering (DAF) coincided 
with a rapid increase in oil content during seed development. Genes that were highly expressed 
at 14 and 28 DAF were related to the formation of metabolites and early stages of oil biosynthesis, 
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including the formation of pyruvate and acetyl-CoA. Moreover, genes related to protein storage 
peaked at 35 DAF. Genes were identified using five public databases (NR, COG, Swiss-Prot, 
KEGG, and GO). In the KEGG database, all identified genes were classified into 398 biological 
pathways and eight functional categories, which were related to fatty acid and tocopherol 
biosynthesis, with the synthesis of lipid metabolites and ubiquinone during safflower seed growth 
and development. 
Conclusion: The expression profile of the genes involved in the biosynthesis of unsaturated fatty 
acids showed a higher frequency of their expression in the first stage of seed development. 
Furthermore, this level of expression was at its lowest level during seed maturation. Studying the 
expression profile of the genes involved in the metabolic pathway of tocopherol biosynthesis 
showed a higher frequency of occurrence of these genes in the middle and final stages of seed 
development, which indicates a clear temporal relationship between oil accumulation and 
physiological changes in safflower seeds. This study shows that the increased expression of genes 
related to fatty acid biosynthesis occurs earlier than seed development. Besides, oil accumulation 
begins before the accumulation of proteins in safflower seeds. Identifying the molecular factors 
involved in improving plant yield and the identification of the interaction between them as well 
as with the environment  can be a valuable tool for better crop management and breeding activities. 
 
Keywords: De novo RNA-seq, Gene expression, Safflower, Tocopherol, Unsaturated fatty acids  
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 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 

 مقاله پژوهشی 
 

 اطلس بیانی بیوسنتز اسید چرب و توکوفرول در گیاه دانه روغنی گلرنگ،   ازنو  بررسی
 رقم زراعی گلدشت 

 

3، سید مهدی علوی2، حسن جمشیدی1فرشید شریفیان
 4ناصر فرخی و  

 
 دانشجوی دکتری، گروه بیوتکنولوژی مولکولی گیاهی، پژوهشگاه ملی مهندسی ژنتیک و زیست فناوری، تهران، ایران -2و  1

 (mealavi@nigeb.ac.ir)نویسنده مسوول: ، تیک و زیست فناوری، تهران، ایران گروه بیوتکنولوژی مولکولی گیاهی، پژوهشگاه ملی مهندسی ژن  ،دانشیار -3
 گروه بیولوژی سلولی و مولکولی، دانشکده علوم زیستی و بیوتکنولوژی، دانشگاه شهید بهشتی، تهران، ایران  ،دانشیار -4

 
 03/1404/ 02تاریخ پذیرش:                                  1403/ 27/12: تاریخ ویرایش                              24/09/1403  :تاریخ دریافت

 73 تا  60صفحه: 
 

 چکیده مبسوط 
ای مناسب  ن را به گزینهآمطلوبی است که    زراعی و عملکردی  هایدارای ویژگی (.Carthamus tinctorius L) گلرنگ  گیاه دانه روغنی  مقدمه و هدف: 

  ،یپزشک  یهااز جمله استفاده یمختلف  یکاربردها  اهیگ  نیا کند.  غذا، انرژی و دارو تبدیل می صنعتبرای اهداف کاربردی مختلف و دستیابی به توسعه پایدار در  
)سرما،   یستیرزی غ  یها(، تحمل بالا در برابر تنشک ینولئیو ل کیاولئ راشباعی چرب غ   یدهایدرصد اس 90از   شیروغن )ب یبالا ت یفیدارد. ک  یا هیو تغذ یصنعت
و دامنه وسیو خشک  یشور بوده  شهی همکشت،    عی(  از  .  ندا مورد توجه  بیانیآگاهی  نمودر طول دوره  این گیاه  اطلس  و  بهینه  ی رشد  تکامل   و  سازیبرای 

کند، بسیار مهم ای و سلامتی که امکان تولید یک محصول کاربردی را فراهم میکیفیت محصول و اطمینان از عوامل تغذیه  ، های زراعی، بهبود عملکرد ویژگی
مورد توجه قرار    های با اکوسیستم گرم و خشک، شده از بذور آن اخیرا در کشوری کیفیت مطلوب روغن استحصالکشت و کار این گیاه صنعتی به واسطهاست. 

  تی و کم  تی فیمنظور بهبود کها بهدر مورد ساختار ژنوم و عملکرد ژن  قیگلرنگ، کمبود دانش دق  یاصلاح  یهابرنامه  عیعوامل محدودکننده در تسرگرفته است.  
مولکولی    عوامل  ، در این مطالعه  .ندا در گلرنگ انجام شده  یمولکول  ینشانگرها   ییو شناسا  یک یتنوع ژنت  یبررس  یگلرنگ برا   NGSمطالعات    شتریاست. ب  اهیگ  نیا 

 . ندا قرار گرفته بررسیمورد   RNA-seqهای گلرنگ بر پایه داده بیوسنتز اسیدهای چرب و توکوفرول بذرهایدخیل در 
از جمله    یا برجسته  یهایژگیو  یرقم دارا   نیانتخاب شد. ا   کشورگلرنگ موجود در    یو تجار  یارقام بوم  انیرقم گلدشت از م  ، قیتحق  نیا   در  ها: مواد و روش

به شور بالا  ارتفاع متوسط و قوزه  یهاگل  ، یو خشک  یتحمل    ی قاتیو در مزرعه تحق  98-97  یبذور در سال زراع.  بزرگ است  یها قرمز، عدم وجود خار، 
 .آغاز رشد زایشی از بافت بذر انجام شدپس از    اه یرشد گ  با نظارت روزانه در خصوص   یریگنمونهند.  شد  کشت  یفناور  ستیو ز  کی ژنت  یمهندس  یپژوهشگاه مل

روز پس از   35) کیولوژیزیف دنی( و رسیروز پس از شروع گلده  28)  (، پر شدن بذریروز پس از شروع گلده  14) بذر لیتشک  بذر شامل مراحل نمواز  هانمونه
ها با  کل از نمونه  RNAتکرار بود.    دوتکرار و  ر یز  پنج . هر نمونه شامل  ندشد  یآورجمع  بذر گلرنگنمو    پتومیاطلس ترانسکرازنو    یبررس  یبرا   ( یشروع گلده 

باز    جفت   100با طول    ییهاخوانش  و  یابی استفاده شدبرای توالیBGISEQ-500 در این مطالعه از پلتفرم    استخراج شد.  ترایزول  افته یرییاستفاده از روش تغ 
به  یبرا  کتابخانه  پاکساز  تی فیک  یابیارز  یبرا   کرد.  دی تول  pair-endصورت  هر  به  یهاخوانش  یو  کتابخانه،  هر  نرم  بی ترتخام  و   FastQC  یافزارهااز 

Trimmomatic  .افزار نرم ازها شده همه نمونهلتریف یهاخوانشبندی برای سرهماستفاده شدTrinity زیمتما انیبا ب یهاپتیترانسکر شد. استفاده (DETs  و )
در   goseqژن با استفاده از بسته  یسازیو غن Trinotateبا استفاده از  یعملکرد یسینوهیحاش .دست آمدبه Rدر   DESeq2آنها با استفاده از بسته  یبندخوشه

R داده  گاهیبا استفاده از پا ییایمیوشیب یرهایمس ییشناسا وKEGG ندانجام شد . 
مرجع، نرخ    پتومیترانسکر جادینو و ا زا   یبندسرهم  جهیخوانش به دست آمد. در نت  ونی لیم  71طور متوسط از هر کتابخانه بالغ بر  به  یابییتوال  جهیدر نت   ها: یافته
ژن    68،809در قالب    پتیترانسکر  86،585تعداد  ،  هاداده  یگرپس از غربال.  بوددرصد    97/ 29شده    یبندسرهم  یینها  لیفا  هی عل  خام بر  یهاداده  یفیهمرد
در    یافتراق  انیشده با ب  ییشناسا  یهاپتیترانسکر  زانیم  نیشتری. بدیگرد  ییشناسا  یافتراق   انیبا ب  پتیترانسکر  16،755تعداد    ، . در مجموعبندی شدنددسته

 10،198( با  seed maturationبلوغ بذر )  ی( به مرحلهseed fillingپر شدن بذر )  یو در طول مراحل نمو بذرمربوط به فاز گذر از مرحله  ییدوتا  ساتیمقا
روز پس    14در    هاژن  شتریژن مشهود بود. ب  انیب  یاصل   یسه الگو  های اطلس ترانسکریپتوم بذر، بر اساس نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل داده.  بود  پتیترانسکر

 یی بالا  انیب  یدهروز پس از گل  28و    14که در    ییهاژنروغن در طول توسعه بذر بود.    یمحتوا   عیسر  شیزمان با افزا که هم  دندی( به اوج رسDAF)  یدهاز گل
  ن یپروتئ  یسازرهیمرتبط با ذخ  یهاژن  ، همچنین   مرتبط بودند.  ، CoA- لیو است  رووات یپ  لیسنتز روغن، از جمله تشک   هیو مراحل اول  هاتی متابول  لیداشتند، با تشک

شدند. در    یی( شناساGOو    NR  ،COG  ،Swiss-Prot  ،KEGG)  یداده عموم   گاهیبا استفاده از پنج پا  هاژن.  دندیبه اوج خود رس  ی دهروز پس از گل  35در  
چرب و توکوفرول با سنتز    دیاس   وسنتز ی شدند که ب  یبندطبقه  یو هشت دسته عملکرد  ی ستیز  ر یمس  398در    شدهی شناساییهاژن، همه  KEGGداده    گاهیپا

 در طول رشد و توسعه بذر گلرنگ مرتبط بودند. نونیکیوبیو  دیپیل یهاتیمتابول
  ان یب زانیم نیا   ، نیها در مرحله اول نمو بذر داشت. همچنآن انیاشباع، نشان از تمرکز ب  ریغ   چربدیاس وسنتز یدر ب ریدرگ یهاژن انیب لیپروفا گیری: نتیجه

ها در  ژن نیتوکوفرول نشان از تمرکز بروز ا  وسنتزیب یک یمتابول ریدر مس ریدرگ یهاژن یانیب لیپروفا یبررس خود قرار داشت. زانیم نیبلوغ در کمتر مرحلهدر 
 بیانمطالعه    این  گلرنگ است.  یهادر دانه  یکیولوژیزیف  راتییتجمع روغن و تغ  نیواضح ب  یدهنده رابطه زمانکه نشان  نمو بذر داشت  یانیو پا  یانیمراحل م

  ی هادر دانه  هانیتجمع روغن قبل از تجمع پروتئ  همچنین، .  دهدیها رخ متوسعه دانه  ازچرب زودتر    یدهایاس  وسنتزیمرتبط با ب  یهاژن  انیکه اوج ب  کندمی
تواند ابزار ارزشمندی برای  شناسایی عوامل مولکولی دخیل در بهبود عملکرد گیاه و تبیین ارتباط بین آنها با یکدیگر و همچنین محیط، می.  شودیگلرنگ آغاز م 

 . قرار دهدگران های اصلاحی در اختیار اصلاحمدیریت بهتر زراعی و فعالیت
 

 De novo RNA-seq، گلرنگ توکوفرول، ، بیان ژناشباع،  اسید چرب غیر های کلیدی: واژه 
 

 مقدمه 
دست پا  یابیامروزه،  توسعه  مهم   یکی  داریبه  اهداف  از 

است.    خشکمه یدر مناطق خشک و ن  ژهیومدرن، به   یکشاورز
و   یمیاقل  یهات یکشت محصولات چندمنظوره با توجه به ظرف

و تحقق    داریبه توسعه پا  دنیرس  یهااز راه   یکیها،  آن   یزراع
 خواهد بود.  یطیمحستیو ز یاجتماع ،یاهداف اقتصاد

روغن  انیم  در )  ،ی محصولات   Carthamusگلرنگ 

tinctorius Lرا به  آاست که    یمطلوب  یهای ژگیو  ی( دارا ن 
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   63...............................................................................................................  اطلس بیانی بیوسنتز اسید چرب و توکوفرول در گیاه دانه روغنی گلرنگ  ازنو بررسی

به توسعه    یابیدست نیهدف و همچن نیا یمناسب برا یانهیگز
 Mani et) کندیم  لیو دارو تبد  یغذا، انرژ  صنعتدر    داریپا

al., 2020  دیپلوئید   ،دولپه  اهیگ  کی(. گلرنگ (2n = 2x = 24  )
خود خانواده    بارورو   ,.Chen et al) است  Asteraceaeاز 

گونه مختلف است که    18  ی دارا  Carthamus(. جنس  2023
آنگونه    ,.Golkar et al)داردتعلق    tinctoriusبه    زراعی 

2011; Singh et al., 2006سال    4000به    اهیگ  نی(. کشت ا
مناطق جهان از نظر    نیتری از غن  یکی  ران یو ا  گرددیبازم  شیپ

برای  تنوع    کزاز مرا  یکیعنوان  به   کهگلرنگ است    یکیمنابع ژنت
 (. Singh et al., 2006) شودیشناخته ماین گیاه 

  ، یپزشک  یهااز جمله استفاده  یمختلف  یکاربردها  اهیگ  نیا
از جمله   یخاص  یهایژگی و  ،یدارد. از طرف  یاهیو تغذ  یصنعت

)ب  یبالا  تیفیک اس  90از    ش یروغن  چرب    یدهایدرصد 
  ر یغ  یها(، تحمل بالا در برابر تنش کینولئ یو ل  کیاولئ  راشباعیغ
  شه یمه  ،کشت  ع ی( و دامنه وسیو خشک  ی )سرما، شور  یستیز

 ,.Gecgel et al., 2017; Nazari et al) ند امورد توجه بوده

گلرنگ   و کار  کشت  یروغن هدف اصل  دی(. امروزه، تول2023
روغن بذر گلرنگ از    یمحتوا (.Golkar et al., 2011) است

متغ  45تا    20 شرا  ریدرصد  و  نوع  به  که  و    یطیمح  ط یاست 
درصد   60تا    23(.  Gecgel et al., 2017) دارد  یبستگ  یکیژنت

که    شودی زده م  نیاز بذر گلرنگ شامل پوست بذر است و تخم
 Singh)  درصد باشد   67تا    40بذر حدود    مغز   یمقدار برا  نیا

et al., 2006  Golkar et al., 2011;از   یاگسترده  فی(. ط
ف  یکیولوژیزیف  ،یکیمورفولوژ  یهایژگیو   ییایمیکوشیزیو 

توزنشان و  تنوع  ا  یهایژگیو  یبالا  عیدهنده  در    ن یمختلف 
تأث تحت  که  است  تعاملات    ژنتیک  ط،یمح  ریمحصول    آنها و 

  ع ی(. استفاده از گلرنگ در صناAmini et al., 2008) قرار دارد
آرا  ییدارو دل  ز ین  ی شیو  ترک  لیبه  و    ی دیفلاونوئ  باتیوجود 

ها( رها و بذها، برگ )گل  اهیمختلف گ  یهااندام در    یدیآلکالوئ
طولان  مدت  است  مد  یبه  گرفته  قرار   ,.Jeong et al)  نظر 

2020; Mani et al., 2020ا تازگ  نی(.  به  توجه    یمحصول 
و روغن  عیرا در صنا  یجهان نیزصنعت  یهاسوخت  را  جلب   ی 

  ، یعزرا یای(. با وجود مزاNosheen et al., 2018) کرده است
محصول    ن یگلرنگ، ا  یذکرشده برا  یطیمحستیو ز یاقتصاد

 مورد توجه قرار گرفته است.  یروغن یهادانه  ریکمتر از سا
پا طولان  ن،ییعملکرد  رشد  برابر    یریپذبیآس  ، یدوره  در 

  ن یدر مورد ا  یو محدود بودن دانش مولکول  یستیز  یهاتنش
هستند که توسعه کشت و استفاده از    یمحصول از جمله عوامل

 Golkar et al., 2011; Sehgal) کنندیرا محدود م اهیگ نیا

et al., 2009ب در  گلرنگ در حال حاضر  کشور   25از    شی(. 
م قزاروسیهو    شودیکشت  آرژانتین،    قستان،،  و    کیمکزهند، 

کشورهای اصلی کشت    آمریکا، ازبکستان و ترکیه  متحده  الاتیا
.  (FAOSTAT Online Database., 2022) گلرنگ هستند

و    یبندطبقه   ک، یتفک  ، ییشناسا  ی برا  ی مولکول  یابزارها
هستند.   یضرور  گیاهی  ی هاپلاسماز ژرم  حیصح  یبرداربهره

ارز  قاتیتحق  شتریب بر  گلرنگ  مورد  ژنت  یابیدر    ی کیتنوع 
 ,.Vijay et al) ندامتمرکز شده  شده  یآورجمع  یهاپلاسمژرم

 
 

2009; Ebrahimi et al., 2017; Nazari et al., 2023  .)
تسر در  محدودکننده  گلرنگ،    یاصلاح  یهابرنامه  عیعوامل 

دق دانش  عملکرد ژن   قیکمبود  و  ژنوم  ساختار  مورد  به  در  ها 
ک بهبود  ب  اهی گ  ن یا  تیو کم  تیفیمنظور  مطالعات   شتریاست. 

NGS1  برا ژنت  یبررس  یگلرنگ  شناسا  یکیتنوع    یی و 
 ,.Lulin et al)  ندادر گلرنگ انجام شده  یمولکول  ینشانگرها

2012; Ebrahimi et al., 2017; Vijay et al., 2009  .)
  ی برا ی کیبرچسب ژنت یکم اریتعداد بس  شده،طبق گزارش ارائه

 Wu et) دنوجود دار   یکی داده ژنت  یهاگاهیمحصول در پا  نیا

al., 2021)محدود   اهیگ  نیا  یدینوکلئوت  یاطلاعات به توال  نی. ا
  ت یکروساتلایو م  SNP ینشانگرها  ییشناسا یکه برا شودیم
(Ambreen et al., 2015; Ambreen et al., 2018  و  )

برگ  نیچند  یهاپتوم ینسکراتر مانند  خاص  و  بافت  بذرها  ها، 
 ,.Lulin et al., 2012; Liu et al., 2015; Li et alها )گل

  وسنتز یب  یبالقوه برا  یدایکاند   یهاژن   یی( با هدف شناسا2021
فلاونوئChen et al., 2018)  نیاولئوس رنگدانه   دهای(،  ها و 

(Chen et al., 2018; Chen et al., 2020  Wang et al., 

در    ر ی( درگBowers et al., 2016)  microRNAs( و  ;2021
  ا یهند و استرال ن،یمتحده، چ الاتیمتمرکز است. ا ندهایفرآ نیا

سال    ییکشورها از  که  و   یمولکول  یها تیفعال  2011هستند 
داده   یاصلاح انجام  گلرنگ  مورد   ,.Ambreen et al) انددر 

2015; Bowers et al., 2016 .) 
مولکولبه   توانیمرا    2011سال   مطالعات  آغاز    ی عنوان 

که   گرفت  نظر  در  داشته  تاکنونگلرنگ  به  ندا ادامه  توجه  با   .
تکنولوژ   تیاهم از  استفاده  و    یتوال  نییتع  یهایگلرنگ، 

گلرنگ    یاطلاعات مولکول  یی در شناسا  تواند ی م  کیوانفورماتیب
تسر مولکول   یهابرنامه  عیو  بس  یاصلاح  باشد.   اریآن  مؤثر 

فناور گستردهبه   RNA-Seq  یامروزه،    ی ابیارز  یبرا  یاطور 
  دی. اندازه ژنوم هاپلوئشودیاستفاده م  یاهیگ  یهاپتوم ینسکراتر

 Bowers et) ( استGbp)  گابازیگ  4/1  ینیطور تخمگلرنگ به 

al., 2016ا به   نی(.  پمسئله   اش،یساختار  یدگیچیعلاوه 
  عنوان به  . است کردهمحدود  یگلرنگ را تا حد یمطالعات ژنوم

تر  ن،یگزیجا شناسا  پتوم ینسکرامطالعه  عوامل    یی امکان 
  ان یب  یخاص و برآورد کم  یطیمح  طیتحت شرا  اهیگ  یعملکرد

 مختلف را فراهم کرده است. یهازوفرمیها و اژن
عمدتاً محدود به    یپتومی، مطالعات ترانسکرگلرنگمورد    در

ب  یکیمتابول  یرهایمس  شیپا با   یهاتیمتابول  وسنتزیمرتبط 
ترک  هیثانو آلکالوئ  یدیفلاونوئ  باتیاز جمله  ها، رنگدانه   ،یدیو 

 Chen et) نداها بودهمرتبط با آن  یهاژن  یی و شناسا نیاولئوز

al., 2020; Li et al., 2015; Ren et al., 2018  .) 
ک  مقدار اصل  تیفیو  عوامل  جمله  از  ارز  یروغن    ی ابیدر 

.  (Nikpour et al., 2023)  دنیآیشمار مبه   یمحصولات روغن
بهبود و اصلاح   یمرتبط و تلاش برا  یمولکول  یاجزا  ییشناسا

بوده آن توجه  مورد  همواره  et al., Fan 2023 ;) نداها 

,. 2022 et al Ghanbari)ب یو ترک  تیهر متابول  ای. محتو  
  ط یو شرا  اهینوع گ  ریتحت تأث  ی، ها در روغن محصولات روغنآن
دار   محاک  یطیمح قرار  آن  توسعه  و  رشد  در د  نبر  مراحل    و 

1 Next generation sequencing 
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نمو مختلف   و   ;Yang et al., 2019)  دنکنیم  ر ییتغ  رشد 

Abdullah et al., 2016; Ghanbari et al., 2022 .)   
ترانسکر  استفاده در ژن   انیب  بررسی  یبرا  پتومیاز  ها 

  یرشدروند رو به  ریاخ  یها در سال  ژهیوبه  یمحصولات روغن
است  گ(Bordbar et al., 2023) داشته  مانند    یروغن  اهانی. 

 ,.Brown et al)  کرچک  ،(Shahid et al., 2019)کلزا  

 Abdullah etکاملینا )(،  Yang et al., 2019سویا )  ، (2012

al., 2016)    وsunflower  (Pilorgé et al., 2020)  ن یدر ا  
 اند.  قرار گرفته  یمطالعات مورد بررس

مؤثر در بهبود    یعوامل مولکول  ییشناسا  ،مطالعه  نیهدف از ا
  پتوم ینسکرا اطلس تر  یابیمحصول با ارز   نیروغن ا  یی ارزش غذا

رشد  ا  دانه   مراحل  گلرنگ  رقم  از    یران یدر  استفاده  با  گلدشت 
ا  RNA-Seq  کیتکن ارز  نیبود.  به  و    ان یب  یابیمطالعه  ژن 

در طول مراحل رشد بذر در گلرنگ مربوط    انیب  یها لیپروفا
اشودیم ا  دنتوانیم  هاافتهی  نی.  روشن  جادیدر  کردن    و 

مؤثر   اریبسگیاه  این  کشت و کار    در توسعه  ریدرگ  یندهایفرآ
گلرنگ    ندهیآ  یاصلاح  یها تیفعال  یبرا  را  یمناسب  هید و پانباش

 ند. نفراهم ک
 

 ها مواد و روش
 ی و تجار  ی ارقام بوم  انیرقم گلدشت از م  ق، یتحق  نیا  یبرا

اصلاح و تهیه نهال و بذر    قاتی گلرنگ موجود در موسسه تحق
ا  رانیا شد.  دارا  نیانتخاب  از   یابرجسته  یهایژگیو  یرقم 

قرمز، عدم وجود    یهاگل  ،ی و خشک  ی جمله تحمل بالا به شور
و    ارتفاعخار،   است  هایقوزه متوسط   & Omidi) بزرگ 

Sharifmogadas, 2010.)    زراعی سال  در  بذور   کشت 
و در مزرعه تحقیقاتی پژوهشگاه ملی مهندسی   2018-2019

)این تحقیق در قالب طرح    ژنتیک و زیست فناوری انجام شد
مه   687تحقیقاتی   ملی  پژوهشگاه  و  ندر  ژنتیک  دسی 

 . فناوری به انجام رسیده است(زیست
گیری از بذور پس از شروع گلدهی و رشد زایشی در نمونه 

زیرتکرار و دو تکرار  پنج های بذر در قالب گیاه انجام شد. نمونه 
بذر  نمو  مرحله  سه  برای  شروع   14شامل    نهایی  از  پس  روز 

  روز پس از شروع گلدهی   28(،  seed formation; S1) گلدهی
(seed filling; S2  و )روز پس از شروع گلدهی  35 (seed 

maturation; S3(1)شکل  ( تهیه شد. 
نمونه  از  پس  مایع نمونه  ،گیریبلافاصله  نیتروژن  در     ها 

 نگهداری شدند.  RNA درجه( ذخیره و تا زمان استخراج -80)
RNA  تغییریافته  ها با استفاده از روشکل از نمونهTRIzol 

(Invitrogen)  دستورالعمل شد.    دکنندهیتول  طبق  استخراج 
RNA  با  استخراج حذف    یبرا  DNase (Invitrogen)شده 
DNA  کتیمار    یژنوم کم  تیفیشد.  با  ترتیب  به  RNA  تیو 

دستگاه    همچنین  ( وw/v% ) 1الکتروفورز آگارز  ژل  استفاده از  
Nanodrop (Thermo Scientific)  ت، ی. در نهاندشد  رزیابیا  

انتخاب  یابی  برای توالی    RNA integrity > 7با    ییهانمونه 
 شدند. 
  تکرار   هر  به   مربوط   رتکراریزاز پنج    RNA  یمساو  ریمقاد    

کتابخانه ندشد  عیتجم ک  cDNA  یها.  از  استفاده   تیبا 
 ،  mRNA stranded TruSeq Illumina  )  یسازدهآما

San Diego  ،CA  ،USA)  توص پروتکل    ه یته   شده  هیطبق 
کتابخانه  پلتشدند.  از  استفاده  با   BGISEQ-500فرم  ها 

خوانش   یابییتوال که  طول    ییهاشدند  و   100با  باز   جفت 
صورت خوانش  هر کتابخانه به  یخوانش برا ونیلیم 70 <عمق
PE کرد. دیتول 

هر   یهاخوانش   یپاکسازو    تیفیک  ی ابیارز  یبرا خام 
  Trimmomaticو    FastQC  یافزارهااز نرم   بیترتبه   ،کتابخانه

بالاتر از     Phred scoreبا  یهاخوانش   ت،یاستفاده شد. در نها
ب  یهاو خوانش   30 برا  جفت  35از    شیبا طول  مراحل    یباز 
خوانش   استفاده  یبعد نمونه لتری ف  یهاشدند.  همه  از  ها شده 

و  یبندهمسر   ینمونه( برا ششمربوط به سه مرحله رشد بذر )
شد  پتومیترانسکر  ی توال  هیته  استفاده  سرهمندمرجع    ی بند. 

 شد.   انجام Trinityافزار نرم  باشده  یپاکساز یهاداده
 BUSCOمونتاژ شده با استفاده از    یهاپت ینسکراتر  تیفیک

  ی فراوانشد.    یابیارز  Bowtie 2و    rnaQUAST  و
از    هاپت یترنسکر استفاده  مبتن  کیکه    RSEMبا  بر    ی روش 

 ورد شد. آاست، بر قیتطب
  آنها   یبند( و خوشه DETs)  زیمتما  انیبا ب  یهاپت یترانسکر

  DESeq2ها با استفاده از بسته  در نمونه   انیب  یبر اساس الگو
تربه  Rدر   آمد.  و    FDR ≤ 0.0001با    ی هاپت ینسکرادست 

تربه   FC > 2  راتییتغ ب  یهاپتی نسکرا عنوان    ی افتراق  ان یبا 
(DETs  در نظر ) خاص هر نمونه در    ان یب  ، سپسشدند.    گرفته

مس   ی ابیارز  یجفت  یهاسهیمقا تا   لیپروفا  راتییتغ  یرهایشد 
  د.نشو  نییتع دانه در طول رشد  انیب

گروه  (  ORF) کدکننده  مناطق چهار  کامل،   یهاORFدر 
ORF5́  یانتها  یها،  ORFو  3́  یانتها   یها  ORFی داخل  یها  
  BLASTpبا استفاده از    یهمولوژ  یشدند. جستجو  یبنددسته

 انجام شد.  Pfamو  Uniprotداده  گاهیپا هیعل
از    ی عملکرد  یسینوهیحاش استفاده    و   Trinotateبا 

انجام    Rدر    goseqژن با استفاده از بسته    ی آناتوم  یسازیغن
با استفاده از   ییایمیوشیب  یرهایمس  ییشناسا  ،نیهمچن  .ندشد
 .شد انجام KEGGداده  گاهیپا
 

 بحث  و ج ینتا
کتابخانه  به  ،RNA  یابیی توال  جهینت  در هر  از  متوسط  طور 

  شتر یب  Q20باز و    جفت  100خوانش با طول    ونیلیم  71بالغ بر  
ها خوانش   تیفینشان دادن ک  یبرا  یاریمععنوان  ه ب  درصد  96  از

باز،   صیاحتمال خطا در تشخ  یعنی  Q20  یکه برا  یابییدر توال
است،  1 نت1)جدول   آمد  دستبه  درصد   یبندسرهم  جهی(. در 
خام    یهاداده  یفیمرجع، نرخ همرد  پتومیترانسکر  جادینو و ااز
 یهمخوان  درصد  29/97شده    یبندسرهم  یینها  لیفا  هیعلبر 

جهت  درBusco  یحاصل از اجرا جینتا نی مشاهده شد. همچن
map  گاه یپا  هیشده بر عل  یبندهمسر  یهاپت یکردن ترانسکر  
 نیتخم  درصد  20/92  برابر با  completeness  یاهیگ  یهاداده
  د ینوکلئوت  204،256،733  انیم  از  و  مجموع  در.  شد  زده

و    160،214)شامل   شده  یبندسرهم   224،951ژن 
برابر    N50باز با    جفت  437  گی(، متوسط طول کانتپتیترانسکر

  جاد یا  درصد  14/40  برابر با  GC  یباز و محتوا  جفت  1،624با  
. (2 شکل) دیگرد
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غربال  پس اساس  داده  یگراز  بر    تعداد   ،C.Vو    TPMها 
  شکل ) ندشد  غربال ژن 68،809 قالب در پتیترانسکر 86،585

 FC)  یافتراق  ان یب  با  پتیترانسکر   16،755  تعداد  ،مجموع  در(.  3

  ن یشتریب(.  4  شکل)ند  دیگرد  ییشناسا(  FDR = 0.0001و  2 =
  در   یافتراق  انیب  با  شدهییشناسا  یهاپت یترانسکر  زانیم

  از   گذر  فاز   به  مربوط   بذر   نمو  مراحل   طول  در   و  ییدوتا  ساتیمقا
مرحله  (S2)  بذر  شدن  پر  یمرحله بذر  یبه  )با    (S3)  بلوغ 

 زیآنال  جینتا  به   بنا .  (4  شکل )  بود   پتیترانسکر  10199
 یهاتکرار   و  هانمونه   نیب  ،یافتراق  انیب  با  یهاپت یترانسکر
 ینمونه   در  ،یمولکول  لحاظ  به  راتییتغ  نیشتریب  آن،  به  مربوط
  توان ی م  ، نظر  نیا  از .  شد  مشاهده  بذر   شدن   پر  یمرحله  به   مربوط

(،  S2  ؛یگلده  شروع  از  بعد  روز   28)  را  بذر  نمو   از  مرحله  نیا
  رات ییتغگذار در نمو بذر به لحاظ  ریمهم و تاث  یاعنوان مرحله به 
 یروغن  دانه  اهیگ  نیا  نمو  و  رشد  طول  در  یمولکول  و  یکیولوژیزیف

 (.  5 شکل) کرد قلمداد
قالب    ORF  ییشناسا  جهت از    پت،یترانسکر  86585در 

transdecoder  35،232تعداد    ،تی. در نهادیاستفاده گرد  ORF 
درصد   60  حدود  شد.   ییمختلف شناسا  پیت  چهاردر قالب    یینها

ت  یینها  یهاORFاز مجموع   کامل قرار گرفت   ORF  پ یدر 
 ییشناسا  یهاORF  یکاربرد  یسینوه یحاش  جهی(. در نت3شکل  )

نها نت  ییشناسا  نیپروتئ  28،964تعداد    تایشده،  در    جه یشد. 
عل  ییشناسا  ی دیپپت  یتوال  35،232تعداد    یبررس بر    ه یشده 

درصد در قالب   6/38  یسینوه ی، نرخ حاشKEGGداده    گاهیپا
کاربرد  هشت و    ی کیولوژیب  ریمس  398 شد  یگروه   مشاهده 

  کلاستر   در  شده  یسینو هیحاش  یهاژن  غالب(.  6  شکل)
راستادرصد  59/42  ) گرفتند  قرار  سمیمتابول در    ییشناسا  ی(. 

  یی ژن شناسا  177چرب،    ی هادیاس  سمیمربوط به متابول  یهاژن
  ژن   26  د،یپ یسروفسفولیگل  سمیمتابول  در   ژن  32شد، که تعداد  

 یدهایاس  وسنتزیب  یکیمتابول  ریمس  در  ژن  15  د،یپیسرولیگل
 در  ژن  14  د،یاس  کینولنی آلفال  وسنتزیب  به  مربوط  ژن  15  چرب،

  د، یاستروئ  وسنتزیب  ریمس  در  ژن   18  چرب،   دیاس  یه یتجز  ریمس
  ر یمس  در  ژن   4  چرب،   دیاس  ی کربن  رهیزنج  توسعه   ریمس  در  ژن   5

  واکس   وسنتز یب  ریمس  در  ژن  هشت  ها،یباد  کتون  ه یتجز  و  سنتز
  هشت   د، یاستروئ  هورمون  وسنتزیب  ریمس  در   ریدرگ  ژن   سه   موم،   و

  سم یمتابول  در  ژن  10  د، یپیاترل  سمی متابول  ریمس  در  ژن
  د، یاس  کیدونیآراش  کیمتابول  ریمس  در  ژن  هفت  د،یپیگولیاسفن
  به   مربوط  ژن  هشت   و  دی اس  کینولئیل  سمیمتابول  در  ژن  چهار

 ،. در مجموع(6  شکل)  بودند  اشباع  ریغ  یهای چرب  وسنتزیب  ریمس
ژن   ORF  59تعداد   به    یسینوهیحاش  یهااز  مربوط  شده 

ز  ییشناسا  یسمیمتابول  یهاریمس در   ریمس  رگروهیشده 
. با توجه  (6  شکل)  چرب قرار گرفت  یهاد یاس  وسنتزیب  یکیمتابول
چرب را    دیاس  وسنتزیب  یک یمتابول  ریمس  ، دست آمدهبه   جیبه نتا

  چرب،د یاس  لیتشک  :قرار داد ی در سه بخش مورد بررس توان یم
زنج پا  یهاد یاس  یکربن  رهیتوسعه  و    د یاس  لیتشک  انیچرب 

ب تشک  یهاژن   انیب  زانیم  نیشتریچرب.  شروع  به    ل یمربوط 
  ان یبود و ب  یروز بعد از گلده  28  یچرب، مربوط به نمونه   دیاس
ها در طول مدت زمان نمو بذر و در گذر از فاز پرشدن به  آن

 کند. یم دا یکاهش پ یداری طور معنبلوغ بذر به 
 

 

 
 .از چپ به راست S3 (35 DAF) و  S1 (14 DAF) ،S2 (28 DAF)) مراحل رشد بذر -1  شکل

Figure  1. Seed developmental stages (S1 (14 Days After Flowering), S2 (28 Days After Flowering), and S3 (35 
Days After Flowering) from left to right) 

 
 ی نمو بذر در گلرنگگانهمربوط به مراحل سه  ، پاکسازی شدهRNAseqنتایج  -1جدول 

Table 1. Trimmed RNAsed data from safflower three seed developmental stages 
 مونه 

   نموی  مرحله
*(DAF) 

 تمیز خوانش
Clean Reads 

 تمیز باز
Clean Bases 

 خوانش طول
 (bp)Base Pair 

N (%) Q20 (%) GC (%) 

2-2 14 71,995,424 7,199,542,400 100 0 96.58 46.13 
3-4 14 72,264,782 7,226,478,200 100 0 96.63 46.10 
4-3 28 71,962,214 7,196,221,400 100 0 96.55 48.08 
5-4 28 71,432,198 7,143,219,800 100 0 97.13 46.81 
6-2 35 71,448,676 7,144,867,600 100 0 96.74 47.90 
6-4 35 74,124,754 7,412,475,400 100 0 96.67 47.83 

*Day after flowering 
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های  : توزیع طول کانتیگ (B)ازای هر ایزوفرم شده به  های شناسایی: تعداد ترانسکریپت(A)بندی شده. های سرهم طول کانتیگ  -2  شکل
 بندی شده های سرهم مربوط به طول کانتیگ  N50: (C)بندی شده سرهم 

Figure 2. Cumulative transcripts and contig length plot. (A): Number of transcript/isofrm, (B): Conntig length, C: 
N50 contig lenght 

 
 

 
 BP: Biologycal Process, CC: Cellularهای با بیان افتراقی )( ترانسکریپتGO)  نتایج آنالیز ژن آنتولوژی (A) -3  شکل

Component, MF: Molecular Function( .)B های تمیز، بر اساس  ( نتایج فیلترینگ دادهTPM < 1  و  ( انحراف از معیارC.V( .)C فراوانی )
ORFفرم چهار شده در قالب  های شناساییComplete ORF (60.5 %) ،5 prime_partial (20 %)  ،internal (10.1 %)  3 و 

prime_partial (9.4 %) 
Figure 3. (A) Gene ontology (GO) enrichment analysis of the defferential expression transcripts (BP: Biologycal 

Process, CC: Cellular Component, MF: Molecular Function). (B) Results of filtering based on TPM< 1 and 
coefficient of variation (C.V.). (C): The frequency of identified ORFs in the form of four complete ORF forms 

(60.5%), five prime_partial (20%), internal (10.1%), and three prime_partial (9.4%). 
 
 
 

 
 

A C B 

A 
C B 
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روز پس از   S2   :28روز پس از گلدهی،   S1 : 14( در مقایسات دوتایی )DETsشده با بیان افتراقی )های شناساییترانسکریپت -4  شکل

 روز پس از گلدهی( S3  :35گلدهی، 
Figure  4. Defferential expression transcripts in pairwise comparison (S1: 14 Days After Flowering,  S2: 28 Days 

After Flowering, S3: 35 Days After Flowering) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
روز پس از گلدهی،   Sample 1 :14)  در هر مرحله نموی انیب زانیم نیشتریب یدارا یافتراق انیژن با ب  50مربوط به    مپ تیه -5  شکل

Sample 2 :28   ،روز پس از گلدهیSample 3 :35  )روز پس از گلدهی. 
Figure 5 . Heat maps of 50 differentially expressed genes with the highest expression in sample dates (Sample 1: 14 

DAF, Sample 2: 28 DAF, Sample 3: 35 DAF).
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  یبررس یجهیشده در نت ییشناسا یکاربرد یخوشه  KEGG (A): 8داده  گاهیشده در پاییشناسا یهانیپروتئ  یتوال یبررس -6  شکل
  سمیمربوط به متابول یشده در خوشه  ییشناسا یسمیمتابول ری مس KEGG (GHOSTX) (B): 11داده   گاهیشده در پاییشناسا نیپروتئ 35252

(Cفراوان :)چرب  دی و اس یچرب دیتول یسمیمتابول ریدر مس لی شده دخ ییشناسا یهاژن ی 
Figure 6. Examining the sequences of proteins identified in the KEGG database (A): eight functional clusters 

identified as a result of examining 35,252 proteins identified in the KEGG database (GHOSTX) (B): 11 Metabolomic 
Pathways Identified in the Metabolism Cluster (C): (C): The frequency of identified genes involved in the metabolic 

pathway of fat and fatty acid production. 
 

در مراحل  ان ی ب  زان ی م  ن یشتر ی ژن برتر با ب  50 ل ی پروفا  ی بررس 
بذر   ی در مراحل نمو   ان ی تمرکز ب  ن ییسه گانه نمو بذر جهت تع 

نتا  الگو بدست   ج ی انجام شد، که  ب   ی آمده سه  را در   ی ان ی متفاوت 
 لی پروفا  ن ی ا (.  5  شکل )   ند ساخت   ان ینما   ی نمو   ی قالب سه مرحله 

 ر ی غ  چرب د ی اس   وسنتز ی در ب   ر یدرگ   ی هاژن   ان ی ب   که   دهد ی م   نشان 
 زانی م و   دارد ها در مرحله اول نمو بذر  آن   ان یاشباع نشان از تمرکز ب 

   . است   خود   مقدار   ن ی در مرحله بلوغ در کمتر  آن   ان ی ب 
در مرحله   ی فراوان   ن ی شتر ی ب   ی شده دارا   یی شناسا   ی هاژن   غالب 

  ن ی. در ا ند چرب بود   ی ها د ی و تجمع اس   د ی اول نمو بذر مرتبط با تول 
ژن   ، مورد  و   FAD2 ،  FAD2B  ،FAD6E  ی هامشخصا 

FAD12   ها ژن   ن ی (. ا 5شکل  )  شدند   یی بالا شناسا   ان ی ب   ی با فراوان
به خانواده    Acyl-lipid Δ12 fatty acid desaturaseمتعلق 

نقش  و  مس   ی ات یح   ی ها هستند   یدها ی اس   د ی تول   ی ک ی متابول  ر ی در 
اشباع  ا چرب  به کنند ی م  فا ی نشده  ا .   دی اس   ها م یآنز   ن ی طور خاص، 

اس   ک یاولئ  به  واردکردن    کی نولئ ی ل  د یرا  دوگانه در   وندی پ   کی با 
 یکه در شبکه داخل   کنند ی م  ل ی چرب تبد   د ی در اس   Δ12  ت ی موقع 

  ن ی ا (.  Los & Murata, 1998)   شود ی ها انجام م و کلروپلاست 
چرب   د ی اس   ب ی %( که در ترک70)   ک ینولئ ی ل   د ی اس   یبا نسبت بالا 

 .د مطابقت دار   شود، ی م  افت ی  Goldasht  گلرنگ در گونه  
مرحله نمو،  در  دوم  با    تمرکزی  ارتباط  دارا  50در    ی ژن 

تول  ان یب  زان یم  ی فراوان  نیشتریب با  ذخ  د یمرتبط   یره یو 
ها و در پاسخ به  پاتوژن  هی برعل  هیثانو  یهاتیو متابول  هانیپروتئ
مح  ط یشرا ژن   یطینامساعد  ، FAD2Bمانند    ییهابود. 

FAD21  ،LAC4  ،ALL12  ،GL21  ،AMP22  ،CTL2 ،  

11S2   و  JUGN4  شدند   ییشناسا  بالا  ان یب  نرخ  بامرحله    نیدر ا  
  زان یم  نیبالاتر  ،یدهروز پس از گل  35به    شرفتیپ  با.  (5  شکل)
 یهادانه مشاهده شد. ژن   یارهیذخ  یهانیمربوط به پروتئ  انیب

،  11S3  ،JUGN4  ،LEA11/19مرحله شامل    نیدر ا  یدیکل
DHR18  ،VCL22  ،OLEO3    وCSLE1   (5  شکل)  بودند  .

براژن   نیا نها  یها  رو  ییمرحله  بر  که  دانه،    ی توسعه 
د  هانیپروتئ  یسازرهیذخ دارد،   یضرور  یاجزا  گریو  تمرکز 
  ان یب  نیژن با بالاتر  50  انیب  یهالیپروفادارند.    یادیز  تیاهم

  IIو    I  یهاچرب عمدتاً در خوشه   یدهایاس  وسنتز یمرتبط با ب
روز پس از    28موارد در    شتریبالا در ب  ان یشدند که به ب  افتی

م  یدهگل اشودی مربوط  م  ن ی.  نشان  تجمع    دهدیالگو  که 
 Hill)  شودیآغاز م  هانی چرب زودتر از تجمع پروتئ  یدهایاس

& Breidenbach, 1974.)   
DEGs  ب به  و شده  اشباعچرب    یدهایاس  وسنتزیمربوط 

مراحل    ن یمشاهده شدند. ا  S2و    S1نشده عمدتاً در مراحل  اشباع
به    ییبالا  انیب نشان  S3نسبت  که  دادند،  رابطه  نشان  دهنده 

ب  یزمان تغ  نیواضح  و  روغن  در    یکیولوژیزیف  راتییتجمع 
م  در  است.   گلرنگ  یهادانه  نشان  اوج    دهدی کل، مطالعه  که 

چرب زودتر در توسعه   یدهایاس وسنتزیمرتبط با ب یهاژن انیب
 تجمع روغن مطابقت دارد.   یبندکه با زمان دهد،یها رخ مدانه 

  د یبه اس  کیاولئ  د یاس  زیکاتال  FADمربوط به خانواده    یهاژن
فعال  کینولئیل دارند.  عهده  بر  افزا  منجر   FADتیرا    ش یبه 

رو مقاومت   نیو از ا  شودیم   کینوئیچرب د  یدهایاس  یمحتوا
 ,.Dar et al)  دهدی م  شی را افزا  یدر برابر سرما و تنش شور

A 

C 

B 
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  ن ییتع یها عامل اصلژن  ن یا که  متوجه شدند نیمحقق (. 2017
( PUFAs)2  یاشباع ضرور  ریچرب غ  یدهایح اسوکننده سط

چرب   یدهایاس وسنتزیدر ب یو نقش مهم هستنددر روغن دانه 
 یهاژن   ،. در پژوهش گان و همکاران(Du et al., 2018)  دندار

FAD    وFATB  مس  اریبس  انیب  یالگو  کی در  را   ریمشابه 
 مطالعه  در.  (Gan et al., 2018)  چرب نشان دادند  دیاس  وسنتزیب

 رشد  یمرحله   دو  هر  در  ژن   نیا  تیفعال  و  ان یب  شیافزا  حاضر،
 مشاهده شد. S2 و S1 دانه
تجمع  می   نشان  جینتا  نیا از  قبل  روغن  تجمع  که  دهند 

 دهمشاه  ی. الگوهاشودیآغاز م  گلرنگ  یهادر دانه  هانیپروتئ
فرآ  شده در  شناخته  یکیولوژیزیف  یندهایبا    گلرنگ شده 
بندار  یخوانهم و   یسازنهیبه   یبرا  را  یارزشمند  یهانش ید 
  ی بررس .  دنکنیمحصول فراهم م  نیروغن در ا  تیفیو ک  دیتول

مس   ر یدرگ   ی ها ژن   ی ان یب   ل ی پروفا   وسنتزی ب   ی ک ی متابول   ر ی در 
  ی ان یو پا   ی ان یها در مراحل م ژن   نی توکوفرول نشان از تمرکز بروز ا 

نتا  ،نیهمچن(.  7  شکل نمو بذر داشت )  به  از    جیباتوجه  حاصل 
تعداد    یوسنتزیب  ریمس  یبررس ،  TATژن    شش توکوفرول، 

HPD    ،Tcopherol o-methyl transfrase  ،
homogentisate phytyltransfrase  ،HPT  ،و  Tcopherol 

cyclase  یدیعنوان عناصر کلبه   هامیآنز  ن یا.  ندشد  ییشناسا 
گ  وسنتزیب در  مورد    اهانیتوکوفرول    ی بررس  و  مطالعهمختلف 

 ,.Fritsche, et al., 2017; Matthaus, et alاند )قرار گرفته

توکوفرول بالا شناخته    یمحتوا   لیروغن گلرنگ به دل (.2015

  یی ماده غذا  کیآن به عنوان    یشده است که به خواص عملکرد
قلب و عروق   یمحافظت  یا یبا اثرات بالقوه ضد کلسترول و مزا

م   ی عملکردها  (.Mani et al., 2020) کندیکمک 
ظرف  یناش  توکوفرول  ییاستثنا  یدانیاکسیآنت برا  تیاز    ی آنها 

گروهریدرگ با  موثر   یخنث  راشباع،یغ  لیآس  یهاشدن  کردن 
  ژن یفعال اکس  یهاو کاهش گونه  یدیپیل  لیپراکس  یهاکالیراد

(ROS  )بنابراهستند اس  نی،  برابر    یدهایاز  در  چرب 
م  یدیپیل  ونیداسیپراکس )یمحافظت   ,.Meena et alکند 

  ک یتوکوفرول در محصولات مختلف    یکیوراثت ژنت  (. 2025
  ی با محصولات مختلف که معمار  همراه  است،  دهیچیپ  یژگیو

 یالگوها نی. درک ادهندی را نشان م یمنحصر به فرد یکیژنت
پروفا  یبرا  یوراثت با  محصولات  انواع  توکوفرول    لیتوسعه 

  را   یتوجه قابل    یامدها یتواند پیاست، که م  ی ضرور  افتهیبهبود
داشته   یمحصولات کشاورز  یکل  ت یفیانسان و ک  ه یتغذ  یبرا

تحق ا  یکنون  قاتیباشد.  تدر  نهیزم  نیدر   یهاسمیمکان  جیبه 
مختلف   یهارا که بر سنتز و تجمع توکوفرول در گونه   یکیژنت

  وسنتز یدر مورد ب  قی . تحقدنکنی ، روشن مهستندحاکم    یزراع
استراتژ و   یها سمیمکان  یدگیچیپ  ت،یتقو  یهایتوکوفرول 

تول  یکیژنت بر  برجسته   E  ن یتامیو  دیحاکم  را  محصولات  در 
 (. Meena et al., 2025) کندیم

 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

2 Polyunsaturated fatty acids 
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روز پس از گلدهی،    Sample 1 :14) چرب و توکوفرول د یاس وسنتزیب یتیمتابول ریدر مس ل یدخ یها ژن  یانیب لیپروفاهیت مپ  -7  شکل
Sample 2 :28   ،روز پس از گلدهیSample 3 :35   )روز پس از گلدهی 

Figure 7. The heat map expression profile of unigenes related to fatty acid and tocopherol biosyntesis in sample 
dates (Sample 1: 14 DAF, Sample 2: 28 DAF, Sample 3: 35 DAF). 

 
 گیری کلی نتیجه

بررس   مطالعه به  ژن   یبرخ   یانی ب  یالگوها  یحاضر   یهااز 
ب  یاتینامزد ح پرداخته   یدهایاس  وسنتزیدر  توکوفرول  و  چرب 
 است.  

  ر یغ  چربهای  د یاس  وسنتزیدر ب  ریدرگ  یهاژن  انیب  لیپروفا
ها در مرحله اول نمو بذر داشت.  آن   انیاشباع نشان از تمرکز ب

خود   زانیم  نیبلوغ در کمتر  مرحلهدر    انیب  زانیم  نیا  ،نیهمچن
داشت. مس  ریدرگ  یهاژن  یانیب  لیپروفا  ی بررس  قرار    ر یدر 

ها در  ژن  نیتوکوفرول نشان از تمرکز بروز ا  وسنتزیب یکیمتابول
م پا  یانیمراحل  داشت  یانیو  بذر  نشان   نمو  رابطه که  دهنده 

ب  یزمان تغ  نیواضح  و  روغن  در    یکیولوژیزیف  راتییتجمع 
است.   یهادانه  ب  کندبیان میمطالعه    این   گلرنگ  اوج    ان یکه 
ها توسعه دانه   ازچرب زودتر    یدهایاس  وسنتزیمرتبط با ب  یهاژن

در   هانیتجمع روغن قبل از تجمع پروتئ همچنین،. دهدیرخ م

شناسایی عوامل مولکولی دخیل  .  شودیگلرنگ آغاز م  یهادانه 
و   یکدیگر  با  آنها  بین  ارتباط  تبیین  و  گیاه  عملکرد  بهبود  در 

بهتر همچنین محیط، می برای مدیریت  ارزشمندی  ابزار  تواند 
  . قرار دهدهای اصلاحی در اختیار اصلاحگران  زراعی و فعالیت 

ب شناسا  ندنتوایم  یشتریمطالعات  ب  ییبر    ی نسب  ی انیسطوح 
  د یاس یاجزا دها،یفلاونوئ دها،یآلکالوئ یرهایکه به مسی یهاژن
غ  دیآم و  هس  رهیفنول  داده  تند،مرتبط  مجموعه   یهااز 
  توانند یمطالعه م  نیا  یهاافتهی  ند.نتمرکز ک  یفعل  پتومینسکراتر

فرآ بهتر  متابول  ییایمیوشیب  یندهایبه درک    گلرنگ در    ی کیو 
 تیو کم  تیفیبهبود ک  یرا برا   ید یجد  یهانهیکمک کنند و زم

ا بررس  اهیگ  نیروغن در  آورند.   ندهایفرآ  نیا  ترق یدق  یفراهم 
به   تواندیم برداشت    یهاروش  یسازنه یبه  و    گلرنگکشت و 

ظهور    ی الگو  مطالعه  آن منجر شود.  یاقتصاد  یوربهره   شیافزا
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ب  یهاژن ب  ی( در مراحل توسعه DEGsمتفاوت )  ان یبا    ر دانه 
 . کندیم دیتوسعه دانه تأک یمولکول یکینامید تیماه

 

  تشکر و قدردانی
  ی مل  پژوهشگاه  در  687  ی قاتیتحق  طرح  قالب  در  قی تحق  ن یا    
. است دهیرس انجام به یفناورستیز و کیژنت یدسنمه 
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