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Abstract 

Objective 

The date palm, known scientifically as Phoenix dactylifera L, grows well in tropical and 

subtropical regions. The process of flower development initiates sexual reproduction in plants. 

Specific genes regulate this process in the floral meristem, cycle, organ identity, and certain 

lncRNAs. Studies on animals have shown that lncRNAs are notably active in reproductive organs. 

Materials and methods 

We aimed to explore the pathways and lncRNAs involved in date palm flowering. Minab date 

palm flower bud samples were collected from the Tropical Fruit Research Station in Hormozgan 

Province, Iran. The samples were then transferred to the Tabaristan Agricultural Biotechnology 

Research Institute for analysis. RNA was extracted from various cultivars' male and female flower 

https://orcid.org/0009-0005-3966-954X
https://orcid.org/0000-0002-9824-9773
https://orcid.org/0000-0003-4140-4928
https://orcid.org/0000-0002-2679-4561
https://orcid.org/0009-0000-3996-7145
https://orcid.org/0000-0002-9143-4319


140 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

buds and combined equally. Two replicates were produced for each mixed sample. Subsequently, 

it was sent for sequencing. 

Results 

We scrutinized the sequencing outcomes to delve into the mechanisms of plant flowering which 

is dependent on seasonal cues and is influenced by environmental factors and specific genes. Our 

research focused on four key pathways: photoperiod, vernalization, self-stimulation, and 

gibberellin. Our investigation uncovered long non-coding RNAs (lncRNAs) associated with date 

palm flowering. We identified 13 lncRNAs in the photoperiod pathway, one in the self-

stimulation, and four in the gibberellin pathway. Interestingly, no lncRNAs were detected in the 

vernalization pathway. We proceeded to compare these lncRNAs with those found in other plant 

species. The lncRNAs in the photoperiod pathway resembled those in oil palm, red clover, olive, 

and wheat. Their increased expression leads to accelerated flowering, irrespective of photoperiod. 

Moreover, we pinpointed a lncRNA in the gibberellin pathway that is similar to the one found in 

cotton which is linked to the LFY gene. Furthermore, our study revealed four lncRNAs in the 

self-stimulation pathway, resembling lncRNAs in apple, millet, and pea, all of which are 

associated with the FCA gene. 

Conclusions 

The flowering process in plants occurs only in certain seasons of the year, through regulatory 

networks resulting from environmental signals and involving the genes associated with the four 

regulatory pathways of flowering: photoperiod, vernalization, self-stimulation, and gibberellin. 

The identification and comparison of lncRNAs involved in different flowering pathways and 

related genes provide the basis for future applied research in this valuable plant. 
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 چکیده  

باشد. گرمسیری میو سازگار به نواحی گرمسیری و نیمه   لپه( گیاهی تک Phoenix dactylifera Lنخل خرما با نام علمی )   هدف:

گل  گیاهان  در  جنسی  تولیدمثل  به  متمرکز  ارگان  ظهور  در  اصلی  مراحل  از  یکی  گل  توسط  رشد  گلدهی  فرایندهای  و  بوده  دار 

ژن مجموعه توسط  شده  کنترل  مسیرهای  از  پیچیده  بسیار  برخی  ای  و  گل  اندام  هویت  گل،  چرخه  گل،  مریستم  هویت  های 

lncRNAشود. مطالعات مختلف روی موجودات به طور مداوم بیان بالایی از  حفاظت شده تکاملی تنظیم می هاlncRNA  ها را در

 دهد. های تولیدمثلی نشان میاندام 
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، RNA-Seqدهی نخل خرما با استفاده از تکنیک  های دخیل در گلlncمنظور دستیابی به شناسایی مسیرها و  به ها:مواد و روش

نخل   هاینمونه  از  گل  ایستگاهجوانه  خرمای  جمع   های  هرمزگان(  )استان  میناب  زیستتحقیقاتی  پژوهشکده  به  و  فناوری آوری 

ارقام مختلف نر و ماده استخراج و به نسبت    شده از جوانه گل آوریهای جمعی کل از نمونه RNAکشاورزی طبرستان منتقل شدند.  

ادغام شده به دست آمد و برای توالی یابی ارسال شد. پس از دریافت   مساوی با یکدیگر مخلوط شده و در انتها، دو تکرار از هر نمونه 

 افزارهای مناسب انجام شد. رم یابی آنالیزهای موردنیاز با استفاده از ننتایج توالی

های زیادی در مسیرهای گلدهی نخل خرما در سه مسیر تناوب نوری )سیزده lncRNAنتایج تحقیق حاضر نشان داد که   نتایج:

شناسایی    lncRNAسازی هیچ  که در مسیر بهارهمورد(، خودانگیزی )یک مورد( و مسیر جیبرلین )چهار مورد( نقش داشتند درحالی

های گزارش شده در سایر گیاهان مورد مقایسه قرار گرفتند lncRNAهای شناسایی شده بر اساس توالی با  lncRNAنشد. در ادامه  

شناسایی شده مرتبط با مسیر تناوب نوری، با موارد گزارش شده در گیاهانی چون نخل روغنی،    lncRNAکه نتایج نشان داد که  

شود. یک  یع و مستقل از تناوب نوری در گیاهان میشبدر قرمز، زیتون و گندم مشابه بودند و افزایش بیان آن منجر به گلدهی سر

lncRNA    شناسایی شده مرتبط با مسیر جیبرلین، باlncRNA    گزارش شده در پنبه که مرتبط با ژنLFY   .بود، مشابهت داشت

های موجود در سیب، ارزن و نخودفرنگی مشابه بود و با  lncRNAشناسایی شده مرتبط با مسیر خودانگیزی، با    lncRNAچهار  

 دخیل در مسیر خودانگیزی مرتبط بود.   FCAژن 

های محیطی های تنظیمی حاصل از سیگنالواسطه شبکه های معینی از سال، به گلدهی در گیاهان تنها در فصل  فرایند گیری:نتیجه

گیرد. سازی، خودانگیزی و جیبرلین صورت میهای دخیل در چهار مسیر تنظیمی گلدهی، شامل تناوب نوری، بهارهو منتج از فرایند ژن 

های مرتبط با آنها زمینه را برای انجام تحقیقات  های دخیل در مسیرهای مختلف گلدهی و شناسایی ژن lncRNAشناسایی و مقایسه

  نماید.آتی کاربردی در این گیاه ارزشمند فراهم می

 نسل جدید، مسیر جیبرلینیابیغیر کد کننده بلند، توالی  RNAها: کلیدواژه
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 مقدمه 

بررسی  و  دهه  مطالعات  اواخر  در  آمده  عمل  به  مهمترین    80های  زمره  در  مولکولی  مکانیسمهای  که  نمود  روشن  میلادی 

 .Barazandeh et al( هستند )ها، رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژن DNAفرایندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی  

2016; Safaei et al. 2022 ماده ژنتیکی یک سلول از تعداد زیادی ژن تشکیل شده است که هیچ گاه همه به طور همزمان .)

 Barazandehبیان نمیشوند و در هر لحظه فقط تعداد کمی از آنها بیان شده و پروتئین یا آنزیم مورد نیاز سلول را تولید مینمایند )

et al. 2016; Mohammadabadi et al. 2023یا نیاز است که کند که آکند مشخص می(. محیطی که موجود در آن رشد می

.(.  Bordbar et al. 2022; Jafari Ahmadabadi et al al.2023ژن بیان شود و یا این که باید غیرفعال و یا خاموش شود )

های یوکاریوتی تحت  (. بیان ژن (Mohamadipoor et al. 2023کشف شد    E.coliساز و کار بیان ژن اولین بار در باکتری  

شود و نیز بیان ژنها  تنها یک مجموعه نسبتاً کوچک از تمام ژنوم بیان می  هاکنترل موقت و چندبعدی است. در هر یک از انواع بافت 

(. بنابراین، بیان ژن در یوکاریوتها برای et al.2023 Masoudzadeh et al. 2020; Shahsavariبه مرحله نمو بستگی دارد )

هایی که آن محصول را میسازند، در همان بافت و نیز در سایر بافتهر بافت اختصاصی است. همچنین مقدار محصولات ژن که  

ها و (. یکی از اقدامات اساسی در به نژادی ملکولی مطالعه ژن Shokri et al.2023ساخته شده سبب تنظیم بیان آن ژن میشود )

 ;Mohammadinejad et al. 2022ها در سطح سلولی یا کروموزومی است )های مرتبط با صفات مهم و مطالعه آنپروتئین

Shahsavari et al.2023تر تا حد زیادی  تواند اصلاح موجودات را در زمان کوتاه(. بنابراین در دسترس بودن ابزارهای ژنومی می

های مقاوم در حال توسعه هستند و بررسی الگوی بیان  افزایش دهد. این ابزارها از جمله آنالیز بیان ژن برای تسهیل شناسایی ژن 

(. بررسی بیان  Mohammadabadi et al.2023گیرد )های مقاوم به بیماری در این راستا انجام می ها و مشخص کردن ژنژن

می  روش ژن  از  استفاده  با  خاص  ژن  یک  بررسی  مثل  تواند  ژن   Real-Time PCRهایی  از  زیادی  تعداد  بررسی  یا  باشد  و  ها 

Mohammadabadi et al. 2023).)  RNAهای متفاوتی در سلول دارند و بر همین اساس  ها نقش ها به عنوان جزئی از سلول

معرفی شد که دلیل  rRNAو    tRNAانواع مختلف    1950ها وجود دارد. اولین بار در اواخر دهه  ها در سلولRNAانواع مختلفی از  

سازی سلول دارند مرتبط دانست. در ادامه در ها در فرآیند پروتئینتوان به خاطر نقشی که آن ها را میکشف زود هنگام این مولکول

های RNAها معرفی شدند. حدود بیست سال بعد، اولینRNAها کشف و به دنبال آن اشکال دیگری از  mRNA  1960سال  

ها به درصد از ژنوم یوکاریوت  90های یوکاریوتی شناسایی شدند. تقریبا  ها و سپس در بیشتر ارگانیسمغیرکدکننده ابتدا در باکتری

RNA  ها از نوع  شوند که بیشتر آنرونویسی میRNA   قابل شناسایی   یابیهای نسل جدید توالیغیر کدکننده هستند و توسط تکنیک

شوند.  بندی میهای بلند و کوتاه طبقه با توالی   RNAغیر کدکننده به دو دسته    RNAهای  (. مولکولSong et al. 2016باشند )می

بلند  RNAهای  مولکول از     lncRNAs)1)  غیر کدکننده  از مولکول   bp  200بیش  غیر   RNAهای  طول دارند و گروه مهمی 

 
1 Long non-coding RNA (lncRNA) 
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 2و آنتی سنس  1بر اساس مبداء ژنتیکی به پنج گروه بین ژنی، اینترونی، سنس . و et al.2016)(Perry  ددهنکدکننده را تشکیل می 

عبارتند از: تنظیم بیان ژن،    lncRNAهای مولکولی عملکردهای  مکانیسم  (Rinn et al. 2012)شوند  بندی می ، طبقه 3و دو طرفه 

، از  miRNAs، تنظیم عملکرد  II (Bhatia et al. 2017; Nejat et al. 2018)پلی مراز     RNAبا کنترل رونویسی توسط  

  - با تشکیل کمپلکس پروتئین  4، تغییر در ساختار کروماتین (Wu et al. 2013)هدف    mRNAsبه    lncRNAsطریق اتصال  

RNA   5و ایجاد ساختار داربست(Li et al. 2016)  تنظیم متیلاسیون ،DNA   6وابسته بهRNA  ازطریق اتصال ،lncRNA    و

RNA   های خاص در  کوچک به مکانDNA  (Rowley et al. 2017)7ها  ، تغییرات اپی ژنتیک به واسطه اصلاح هیستون 

(Sun et al. 2013)   و سنتزlncRNA8تر مانند  های کوتاهmiRNAs   9وsiRNA    با پردازشlncRNA    (Hirsch et al. 

های  های تولید مثلی به شیوه ها را در اندام lncRNAمطالعات مختلف روی گیاهان و حیوانات به طور مداوم بیان بالایی از  (.  2006

بافتی نشان می بافتخاص سلولی و  تولیدمثلی گیاهی و حیوانی  دهد و در  بافت  lncRNAهای  نوع  به هر  بیشتری نسبت  های 

دیگری وجود دارد. بر این اساس، پیشنهاد شده است که فرآیندهای مرتبط با تولید مثل جنسی، به ویژه میوز و گامتوژنز، تا حد زیادی 

های گیاهی و حیوانی به طور مستقل برای انجام عملکردهای مشابه در گیاهان و  lncRNAشوند و ها کنترل میlncRNAتوسط 

   (.Golick et al. 2016) اندحیوانات تکامل یافته 

یک درخـت دائمی، تک لپه، دوپایه، هتروزیگوت، با سرعت رشد بسیار   Phoenix dactylifera Lدرخت خرما با نام علمی  

( و با قدمت بیش از چهار هزار ســال در ایران یکی از محصولات  Adawy et al. 2004اندك و فـاز تولید مثل دیر هنگام است )

اند( دارای رقـم را هـم ذکـر کرده  600رقم خرما )در برخی منابع    400مهم و استراتژیک در کشور است. ایران با داشتن بیش از  

گل یکی از مراحل اصلی است که منجر به ظهور ارگان متمرکز رشد    (.Pezhman 2002)  باشدترین ژرم پلاســم در جهان میغنی

می گلدار  گیاهان  زندگی  چرخه  در  جنسی  مثل  تولید  )به  فرآیند Blazquez and Weigel 2000شود  توسط  (.  گلدهی  های 

مسیر امجموعه از  پیچیده  بسیار  ژن ی  توسط  شده  کنترل  گلهای  مریستم  هویت  ژن 10های  گل ،  اندام  هویت  برخی  11های  و 

lncRNAشودهای حفاظت شده تکاملی تنظیم می  (Amasino 2010; Iris 2010; Nag and Jack 2010; Posé et al. 

2012; Srikanth and Schmid 2011  .) کنند و سپس  یک دوره رویشی طولانی را تجربه میدر گیاه خرما    12های بنیادی سلول

 
1 Sense 
2 Antisense 
3 Bidirectional 
4 Chromatin modifying 
5 Scaffolding  
6 RNA-dependent DNA methylation 
7 Histone modification 
8 microRNA 
9 small interfering RNAs 
10 Floral meristem identity genes 
11 Floral organ identity genes 
12 Totipotent Meristematic 
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اندام  (.  Walbot and Evans 2003)  گذرانندای هستند، می های جنسی پیچیدهها که انداممرحله تولید مثلی را برای تشکیل گل 

ها در حلقه سوم و نهایتا مادگی  پرچمها در حلقه دوم،  ها در حلقه اول، گلبرگگل در نهاندانگان شامل چهار نوع اندام شامل کاسبرگ

باشد. انتقال از رشد رویشی به فاز زایشی که آغاز گلدهی است یک مرحله مهم و حیاتی ( می Krizek et al. 1996در حلقه چهارم )

ای بر روی فرآیند گلدهی در  مطالعات گسترده .Amasino 2010)شود )در چرخه زندگی گیاهان گلدار همچون خرما محسوب می

های شود. ژن های ایجادکننده گل، انتقال به مرحله گلدهی انجام میی ژنگیاهان انجام شده است که در برخی گیاهان به واسطه 

های دو مسیر وابسته به عوامل محیطی شامل تناوب  های مریستم گل را از طریق نتایج عملکرد ژنایجاد کننده گل، شناسایی ژن 

انتقال به  سازی و دو منوری، بهاره القا کرده و تحت شرایط مطلوب،  سیر مستقل از عوامل محیطی شامل خودانگیزی و جیبرلین 

القا می   FLOWERING(FT) های میانجی گل دهی از قبیلای از ژن نمایند. این فرایند با افزایش بیان مجموعه   گلدهی را 

LOCUS T  ،(TSF) TWIN SISTER OF FT  ،(SOC1) SIPPERESSOR OF CONSTANS 1 ،

(AGL24)AGAMOUS-LIKE  24    وLEAFY (LFY و کاهش بیان بازدارنده )  های گلدهی از قبیلFLOWERING 

LOCUS C (FLC)  ،SHORT (SVP)  VEGETATIVE PHASE    و   (TFL1) TERMINAL FLOWER 1  

متعلق به خانواده    RGL2و    GAI  ،RGA1  ،RGL1  (.  Jung & Müller  2009 Turck et al. 2008)  شودکنترل می

ژنفوق تنظیمالعاده  تنظیم  GRAS DELLA  کنندههای  عنوان  به  قبلاً  که  پاسخکنندههستند  منفی  اسید های  جیبرلیک  های 

شده  ژن شناسایی  این  که  شد  مشخص  مطالعه  این  در  توسط  اند.  بنابراین؛  می  کاهش  lncRNA XLOC_0_1101ها  یابند. 

XLOC_0_1101   ممکن است توسعه گل را ترویج کند  (Shojaei et al. 2022; Ooi et al. 2019  .)  مسیرهای اصلی و

RNA  های غیر کد کننده برای کنترل زمان گلدهی شناسایی شده اند. برای مثال مشخص شده است که چهار مسیر اصلی برای

آرابیدوپسیس   باشد. عملکرد  وجود دارد که شامل مسیر خودمختار، بهاره سازی، دوره نوری و جیبرلین میکنترل زمان گلدهی در 

که یک مهارکننده گلدهی است، از طریق تغییرات کروماتین در مکان    FLCمستقل و مسیرهای بهاره سازی برای سرکوب فعالیت  

FLC   توسط  می اهداف سرکوب  از    FLCباشد.  و  FLOWERING LOCUS T) FTعبارتند   )(SUPRESSOR OF 

Overexpression OF CO1)    که عمدتاً مسیر بیانLEAFY)LFY)   کند. مسیرها از دو طریق بر زمان گلدهی  را تنظیم می

های گلدهی پاسخ دهند، دهد به محركکند و به گیاهان اجازه میگذارد. اولاً فعالیت سرکوبگرهای گلدهی را سرکوب میتاثیر می

را تنظیم میکنندههای مسیر گل و تنظیم کنندهثانیاً مستقیماً یکپارچه غیر کد کننده طولانی    RNAکند. دو  های هویت مریستم 

(lncRNAs  در تنظیم )FLC  نقش دارند  (Perry et al. 2016; Zhan et al. 2019  .) بندی شناسایی سیستماتیک و طبقه

lncRNA ،ایتالیایی ارزن  انگشتانه، گوجه فرنگی،  برنج آسیایی، گل  برنج و ذرت،  تالیانا،  آرابیدوپسیس  ها در برخی گیاهان مانند 

  43ثبت شده است به طور مثال در برنج آسیایی      RNA centralسپیدار، صنوبر، مانیوك و مریم گلی انجام شده که در پایگاه داده

ثبت شده است و گزارش شده که در تنظیم بیان    lncRNA  عدد  18و    17عدد و در صنوبر و سپیدار به ترتیب    26ذرت   عدد، در

 .Javdan et al. 2016; Chen et al) دهی گیاهان دخیل هستندها در عملکردهای بیولوژیکی مانند رشد، تکثیرجنسی و گل ژن
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ها در گلدهی گیاهانی چون آرابیدوبسیس، برنج، صنوبر و کلزا نقش داشتند وجود  lncRNAهایی مبنی بر اینکه  گزارش (.  2020

های ژنتیکی در گزارش شده که باعث تنظیم مکانیسم  nTCONS_00057811با کد    lncRNAدارد. به طور مثال در گیاه برنج  

با افزایش متیلاسیون در    LDMARبا کد    lncRNAدر گیاه برنج گزارش شده که  (.  Li et al. 2020)  شودسرکوب گلدهی می 

( دارد  بسزایی  نقش  گلدهی  فرآیند  در  پروموتری،  و  Ding et al. 2012منطقه   )LAIR    وRIFLA    و Ef-cd  کد سه 

lncRNA  شود )گیاه برنج می های گزارش شده توسط محققین است که منجر به گلدهی زودرس درFang et al. 2019; Shin 

et al. 2022; Wang et al. 2018  همچنین گزارش شده که .)lncRNA    با کد شناسایی شدهPtlinc-NAC72    از طریق

شروع زمان گلدهی در گیاهان    (.Wang et al. 2022)  کندکنترل و تنظیم تنش نمک در فرایند گلدهی گیاه صنوبر نقش ایفا می 

شود. های زیادی کنترل میای است کاملاً هدایت شده که به پارامترهای محیطی گیاه وابسته است و توسط شبکه تنظیمی ژنپدیده

های دهد که سبب فعالسازی یک سری از ژنها رخ میهایی بین آنکنند اما میانکنشگرچه این مسیرها مستقل از یکدیگر عمل می

های هویت مریستم گل  ها، ژنشوند، که به نوبت، محصولات این ژن ا می همپوشان معروف به »یکپارچه سازهای مسیر گل« همگر

از آنجا که تاکنون  باشد.  کنند. از این رو شناسایی این عوامل یکی از اهداف مهم در اصلاح بسیاری از گیاهان می را فعال یا تنظیم می 

های دخیل در مسیرهای گلدهی نخل خرما وجود ندارد، لذا با های مرتبط با ژنlncRNAاطلاعات کافی در خصوص مسیرها و  

ها در فرایندهای تشکیل گل و گلدهی در گیاهان، تحقیق  lncRNAتوجه به اهمیت نخل خرما و همچنین نقشهای گزارش شده از  

انجام   RNA-Seqبا استفاده از تکنیک  های مرتبط با مسیرهای گلدهی نخل خرما  lncRNAشناسایی   حاضر با هدف بررسی و

  شد.

 

 ها مواد و روش

تقسیم    3و حوزه محاسباتی و کامپیوتری 2بخش آنالیز مواد شیمیایی به دو  1به طور کلی یک آزمایش مطالعات بیوانفورماتیکی 

و ارسال برای   RNAبرداری از مواد گیاهی، استخراج  بخش آنالیز مواد شیمیایی در این آزمایش شامل مراحل نمونه  شود کهمی

   باشد.یابی می توالی

های خرمای مناسب است که شرایط رشدی  برداری، انتخاب نخل اولین مرحله در نمونه   :RNAبرداری و استخراج  نمونه 

یکسانی داشته باشند. بدین منظور از درختان نخل خرمای موجود در ایستگاه تحقیقات کشاورزی میناب )واقع در استان هرمزگان( 

از جوانه  نمونهبرداری  این تحقیق  ابتدای    12رقم نر و    13رقم نخل خرما )شامل    25های گل   استفاده شد. در  رقم ماده( که در 

بندی و فوراً در فلاسک حاوی نیتروژن مایع )با ها پس از برداشت در فویل آلومینیوم بستهی ظهور گل بودند، انجام شد. نمونه مرحله

 
1 High-throughput 
2 wet lab 
3 Dry lab 
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درجه  -80گراد( قرار گرفته و به پژوهشکده ژنتیک و زیست فناوری کشاورزی طبرستان منتقل و در دمای درجه سانتی  -196دمای 

انجام شد و سپس با استفاده از دستگاه    RNAصورت جداگانه استخراج های هر رقم بهگراد قرار داده شدند. در ادامه از نمونه سانتی 

 .Wang et al. 2020; Li et al)  استخراج شده بررسی شد   RNAنانودراپ و الکتروفورز بر روی ژل آگارز، کمیت و کیفیت  

Channuntapipat et al.  (2001  )آوری شده بصورت جداگانه طبق روش  های جمعکل، نمونه   RNAبه منظور استخراج    .(2017

ابتدا   تغییرات استخراج شدند. بدین منظور  بافر لیتیم  1000با کمی   Mercaptoethanol  ،Ethyleneکلراید )شامل  میکرولیتر 

Diamine Tetraacetic Acid  ،Polyvinylpyrrolidon    وTris-Hydrochloride  میکرولیتر از مخلوط   800( به اضافه

( تریس  بافر  با  اشباع  کلرTris-HCl  ،pH=8فنل  به همراه  )نسبت  -وفرم(  الکل  )24:  1ایزوآمیل  شده  پودر  نمونه  هر  به   )100 

لیتری به ترتیب اضافه شد. سپس مخلوط حاصل به مدت یک دقیقه تکان داده شد. در مرحله بعد میلی  15گرم( در فالکون  میلی

  14000گراد با سرعت  درجه سانتی   4دقیقه در دمای    10لیتری منتقل و به مدت  تیوب دو میلی   10محتویات داخل فالکون را به داخل  

 4کلراید  مولار به هر ویال اضافه شده و هم حجم آن لیتیم  4دور در دقیقه سانتریفیوژ شدند. مایع رویی جداسازی و به حجم آن  

  4در دمای دقیقه  15ها به مدت گراد، نمونه درجه سانتی -20ساعت در فریزر  2ها به مدت مولار اضافه شد. پس از قرار دادن نمونه 

درصد ( به مقدار   70میکرولیتر آب مقطر استریل و اتانول سرد ) 400دور در دقیقه سانتریفیوژ شدند. به رسوب حاصله  4000درجه با 

ها، مایع رویی اضافه شد. پس از سانتریفیوژ کردن تیوب  5/4برابر با   pH سدیم سه مولار بامیکرولیتر استات  400میکرولیتر و    800

درصد سرد شستشو داده شد. در مرحله بعد، پس از خارج کردن مایع شناور رویی و    70دور ریخته شده و رسوب حاصله با اتانول  

گراد درجه سانتی   -20حل و برای نگهداری به فریزر   RNaseمیکرولیتر آب فاقد    40در    RNAها، رسوب حاوی  خشک شدن تیوب 

 منتقل شد.  

استخراج   RNAو پروتئین از    DNAبرای حذف  :  RNAبرای حذف آلودگی در    Kو پروتئیناز     DNAseتیمار  

استخراج   RNAیکتا تجهیز آزما( استفاده شد و کمیت و کیفیت    )طبق دستورالعمل شرکت  Kو پروتئیناز    DNaseشده، از آنزیم  

باشد بررسی شد  می   Thermo Scientificسازنده آن شرکت   ( کهNanoDrop 3300شده نیز با استفاده از دستگاه نانودراپ )

که اساس کار دستگاه، شکست نور و محاسبات حاصل از بررسی ضرایب شکست نور در محیط مایع برای مواد گوناگون به ویژه  

برای انجام ها میباشد. با الکتروفورز محصولات بر روی ژل آگارز نیز کیفیت استخراج بررسی و تایید شد.  اسیدهای نوکلئیک و پروتئین

با دو میکرولیتر بافر بارگذاری مخلوط شد و در داخل چاهک    RNAالکتروفورز روی ژل آگارز یک درصد، ابتدا مقدار پنج میکرولیتر از  

باند    UVItec)دقیقه انجام شد. سپس توسط دستگاه ژل داکیومنتیشن مدل )  30ولت به مدت    90تزریق شده و الکتروفورز با ولتاژ  

RNA   و تصویر فرابنفش مشاهده  پرتو  بررسی غلظت  به وسیله  برای  انجام شد.  آن  از  اسپکتروفتومتری   RNAبرداری  از روش 

میکرولیتر از    2میکرولیتر آب مقطر استریل و    98، به نسبت  RNaseکردن دستگاه با استفاده از آب فاقد  استفاده شد. پس از کالیبره

RNA  های  تفاده از نسبت طول موجژنومی با سمپلر به آرامی مخلوط و با اسA260/A280    وA260/A230  کمیت و کیفیت ،

RNA استخراج شده تعیین شد (Javdan Asl et al. 2016; Rouholamin et al. 2015 .) 
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های ماده  های نر و گل استخراجی از جوانه گل   RNAدر ادامه نمونه    برای توالی یابی:  RNAهای  آماده سازی نمونه 

( بدست آمد. جهت Pooledادغام شده )  ارقام مختلف به نسبت مساوی با یکدیگر مخلوط شدند و در انتها، دو تکرار از هر نمونه 

 انجام شد.    Illumina Hiseq 2000انگلیس ارسال و  توالییابی با دستگاه   Novogeneیابی به شرکت انجام توالی 

افزار های خام با استفاده از نرم پس از دریافت نتایج توالی یابی، کیفیت توالی خوانش   یابی:های حاصل از توالی آنالیز داده

Fastqc (http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects)   ( قبل از انجام همترازیAlignment  بررسی )

های مربوط به آداپتور های خام حاوی توالیهای با کیفیت پایین و یا خوانشبرای حذف خوانش    Trimmomaticشدند. از نرم افزار  

 Li et)  استفاده گردید  Fastqcافزار  های پیرایش شده، مجدداً از نرم استفاده شد. جهت تایید کیفیت خوانش  Poly-Nو پرایمر و  

al. 2018 .) 

پیپلاین  lncRNA، شناسایی و بررسی  1نوووبندی دیسرهم  از  انجام سرهمبندی دی  :Trinityها  نوو برای 

آمده دست(. از ترانسکریپتوم به Grabherr et al. 2011و ایجاد یک ترانسکریپتوم رفرنس استفاده شد )   های پیرایش شدهخوانش 

های مورد مطالعه استفاده شد. با استفاده از ابزار  های بیان شده در نمونه lncRNAنوو برای شناسایی تمام  در مرحله سرهمبندی دی

getorf    همهORFاحتمالی موجود شناسایی و ترجمه شدند و سپس بلندترین    2هایORF  ها انتخاب و بقیهORF .ها فیلتر شدند

کدکننده پروتئین فیلتر و حذف شدند. برای  های  ORFهای کدکننده پروتئین شناسایی و در مرحله بعد تمامی  ORFدر ادامه تمام  

 استفاده شد.    lncRNA_pipeline.shبه نام   bashو اسکریپت  BLASTX ،BLASTP ،HMMERاین منظور از ابزارهای 

lncRNA  های شناسایی شده بر اساس احتمال کدکنندگی فیلتر و استخراج شدند. به منظور شناسایی عملکردlncRNA های

مورد بررسی قرار    https://rnacentral.org/sequence-searchهای مختلفی از جمله /ها در پایگاه دادهشناسایی شده، توالی آن 

آوری ها مشابهت داشت، اطلاعات مربوطه جمع های موجود در این پایگاه دادهlncRNAگرفت و اگر توالی هر کدام از آنها با یکی از  

  (.Gonzalez-Mendoza et al. 2008) گردید

 

 نتایج و بحث 

های گزارش شده در گیاهان مختلف، lncRNA های شناسایی شده در این تحقیق و lncRNAبا بررسی انجام شده بین  

lncRNA  های مرتبط با سه مسیر تناوب نوری، خود انگیزی و جیبرلیک اسید در نخل خرما شناسایی شدند. چرخه زندگی گیاهان

 باشد. گلدار پس از رویش دانه شامل دو فاز نموی رویشی و زایشی است که در این میان فرآیند گلدهی برای گیاه ضروری و مهم می

نوری تناوب  عمده:  مسیر  از  یکی  نوری  تناوب  می مسیر  شمار  به  گلدهی  به  انتقال  در  موثر  محیطی  شرایط  آید  ترین 

 
1 Denovo  assembly 
2 Open reading frame 
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(Kircher et al. 2019; Abou-Elwafa et al. 2011).   بر اساس نتایج حاصل از این تحقیق، تعداد سیزدهlncRNA   مرتبط

های مشابه ثبت شده در  lncRNAهای شناسایی شده با  lncRNA(.  1با مسیر تناوب نوری در نخل خرما شناسایی شد )جدول  

های گیاهانی همچون نخل روغنی، شبدر قرمز، زیتون،  lncRNA های مربوطه بررسی و مقایسه شدند و مشاهده شد که باپایگاه داده

تعداد کمی   تنها  گیاهان،  داشتند. در  پنبه مشابهت  و  آناناس، سیب  برنج،  ارزن،  نظر   lncRNAکتان، خیار، گندم،  از  و  شناسایی 

 (Lu et al. 2020) ، ذرت(Kim et al. 2017) اند، از جمله آرابیدوبسیسعملکردی روی فرایند گلدهی مورد مطالعه قرار گرفته

فقط در چند گونه گیاهی    2012ها تا سال  lncRNAبندی  شناسایی سیستماتیک و طبقه  .(Zhu et al. 2015)فرنگی    و گوجه 

و حدود بود  شده  ذرت محدود  و  برنج  آرابیدوبسیس،  پایگاه lncRNAتوالی    6480مانند  در  گیاهان  این   RNAcentral برای 

دهی و در رشد گیاهان و تکثیرجنسی شناسایی شده است که از طریق تنظیم بیان ژن در عملکردهای بیولوژیکی مانند فرآیند گل

که به عنوان    COLDAIR  و   COOLAIRهای  به نام Arabidopsis از lncRNA دو .(Kim et al. 2012)موثر هستند  

در ذرت   (.Li et al. 2020)  اندمشخص شده   FLOWERING LOCUS Cکنند و مرتبط با ژنسرکوب کننده گل عمل می

های شناخته شده از کل ژنوم، شناسایی شده است  miRNAو   lncRNAتوالی    17ها تعداد  lncRNAاز طریق تجزیه و تحلیل  

گزارش    (.Li et al. 2015)  دهی معرفی کرده است عملکردی، برای تنظیم گل lncRNAجدید را به عنوان     lncRNAکه هفت  

های مختلف در مقابله با استرس  سزایی در رشد و گلدهی گیاه در محیطها در برنج و ذرت نقش حفاظت کننده به lncRNAکه    هشد

عملکردی   نقش  و  بیانی  پروفایل  بررسی  گوجه lncRNAsدارند.  گلدهی  دوره  طول  داد،  در  نشان  بیان     lncRNAsفرنگی 

mRNAs     را با ایجادRNAs    کنندمی فرنگی تنظیم  درونزای رقابت کننده، در طول دوره گلدهی گوجه  (Wang et al. 2018). 

lncRNAدر مراحل رشدی انگور ثبت شد و   RNA-seqهای  در انگور با استفاده از داده lncRNAی دیگر تعدادی  در مطالعه

در فرآیند گلدهی و تعیین جنسیت    lncRNA115،lncRNA560، lncRNA133های  های موجود در گل آذین انگور  به نام

 (. Gorshkiva et al. 2019) انگور معرفی گردیدارقام ماده 

جدول   در  که  حاضر  تحقیق  نتایج  اساس  است،  1بر  شده  داده  کدهای  lncRNA  نشان  با  شده  شناسایی  های 

TRINITY_DN94210_c4_g2_i3  و TRINITY_DN91701_c2_g7_i1  که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش

که در ارقام ماده نسبت به ارقام   TRINITY_DN91182_c1_g1_i20شناسایی شده با کد  lncRNA  بیان داشتند و همچنین

با  داشت  بیان  افزایش  )کدهای  LncRNA  نر  روغنی  نخل  در  شده  گزارش  ،  PDAC_LNC018433. 1های 

PDAC_LNC008864. 1  وEGUI_LNC025766. 1)   مشابهت داشتند که اینLncRNAهای ها با ژنCO  و  FT 

های ماده نخل روغنی نقش داشتند  های نر و سرکوب گلکه در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط بوده و همچنین در رشد گل 

که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده     TRINITY_DN91082_c1_g1_i20های شناسایی شده با کدlncRNA(.  1)جدول  
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که در مسیر تناوب   CB23 ( که با ژنOEUR_LNC008344. 1گزارش شده در زیتون )کد     lncRNAافزایش بیان داشت با  

 نوری نقش دارد مرتبط بوده و در تنظیم و کنترل فعالیت جنسی و تعیین جنسیت اندام گل زیتون نقش دارد، مشابهت داشت.  

 lncRNA شناسایی شده در تحقیق حاضر با کدTRINITY_DN98502_c5_g2_i1   که در ارقام ماده نسبت به ارقام

با داد  نشان  بیان  افزایش  )کد   lncRNA نر  قرمز  شبدر  گیاه  در  شده  اینTPRA_LNC008362. 1گزارش  بود.  مشابه   ) 

lncRNA     گزارش شده در گیاه شبدر قرمز با ژنFT    که در مسیر تناوب نوری نقش دارد، مرتبط بوده و همچنین در بهبود پتانسیل

های کاندید درگیر در تنظیم تولید بذر از مراحل اولیه تا  تشکیل بذر ارقام تتراپلوئید برای استفاده از کیفیت علوفه بالا و شناسایی ژن

که    TRINITY_DN99420_c3_g1_i4شناسایی شده با کد     lncRNA(. توالی  1اواخر رشد گل و گلدهی نقش دارد )جدول  

( که  LUSI_LNC003301. 1 گزارش شده در گیاه کتان )کد  lncRNAدر ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش بیان داشت با  

که در مسیر تناوب نوری و در تنظیم مرحله رشد و فرآیند گلدهی نقش دارند مرتبط بوده، شباهت   CB23و    CB22های  با ژن 

که در مسیر تناوب نوری  COو    FTهای  ( که با ژنCSAT_LNC000685. 9گزارش شده در گیاه خیار )کد   lncRNA .داشت

با دارد،  خیار  گلدهی  فرایند  در  مهمی  نقش  و  بوده  مرتبط  دارند  کد   lncRNA نقش  با  حاضر  تحقیق  در  شده  شناسایی 

TRINITY_DN96322_c2_g1_i9 شان داد، مشابه بود.  که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش ن 

که در مسیر     CB4Aاز طریق تاثیر روی ژن TAES_LNC012499. 1گزارش شده با کد     lncRNAدر گیاه گندم   

با تنظیم یون نوری نقش دارد و  این توالی با  دهی مرتبط میهای روی و آهن در زودرس شدن گندم در مراحل گل تناوب  باشد. 

LncRNA   شناسایی شده با کدTRINITY_DN63276_c0_g1_i1   مطالعه حاضر که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش

که در   lncRNA با TRINITY_DN93727_c4_g1_i5شناسایی شده با کد   lncRNA(.  1بیان داشت، شبیه بود )جدول  

( که با  SVIR_LNC009025. 1گزارش شده در ارزن )کد   lncRNAارقام ماده نسبت به ارقام نر افزایش بیان نشان داد، با  

دارند، مرتبط بوده و همچنین در رشد اولیه گل آذین و کنترل فرایند گلدهی ارزن    که در مسیر تناوب نوری نقش  COو   FTهای  ژن

که در ارقام نر نسبت به ارقام    TRINITY_DN94210_c4_g2_i3شناسایی شده با کد   lncRNA دخالت دارد، مشابه بود. 

که در مسیر تناوب     FT( که با ژن  OSAT_LNC001137. 1گزارش شده در برنج )کد   lncRNAماده افزایش بیان داشت، با  

تشابه   داشت. همچنین  مشابهت  دارد،  دخالت  برنج  گلدهی  فرآیند  در  و  جنین  و  تخمک  رشد  در  و  بوده  مرتبط  دارد،  نقش  نوری 

lncRNA     کد( گزارش شده در گیاه آناناسACOM_LNC029444. 1)   که با ژنPHY     در مسیر تناوب نوری مرتبط بوده

تحقیق     TRINITY_DN91701_c2_g7_i1شناسایی شده با کد   lncRNA ی آناناس دارد، باو نقش مهمی در مسیر گلده

گزارش شده در گیاه    lncRNA(. علاوه بر این  1حاضر که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش بیان داشت، مشابه بود )جدول  

های ژنتیکی  در مسیر تناوب نوری که در مکانیسم   PHYو    COو    FTهای( مرتبط با ژن MDOM_LNC001130. 4سیب )کد  
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در مطالعه حاضر   TRINITY_DN98502_c5_g2_i1 شناسایی شده با کد   lncRNAسرکوب گلدهی سیب نقش دارد، با  

داشت. مشابهت  داد،  نشان  بیان  افزایش  ماده  ارقام  به  نسبت  نر  ارقام  در  کد  lncRNA که  با  شده  شناسایی 

TRINITY_DN99420_c3_g1_i4     که در ارقام ماده نسبت به ارقام نر افزایش بیان نشان داد، باlncRNA    گزارش شده

در مسیر تناوب نوری نقش دارد، مرتبط بوده و در شناسایی    که   FT( که با ژن  GRAI_LNC007716. 1 در گیاه پنبه )با کد 

 (. 1گلبرگ، تشکیل مادگی و گلدهی پنبه نقش دارد، مشابه بود )جدول 

های اصلی در مسیر تناوب نوری است که باعث آغاز  یکی از ژن  CO در تحقیقات گزارش شده از سایر گیاهان، ژن:  COژن  

سبب عدم تشکیل گل در فصل و شرایط محیطی نامساعد   COدهی در پاسخ به افزایش طول روز می شود. عملکرد موثر ژن  گل

های  در طول روز، یکی از ویژگی   COهای نوری و ساعت شبانه روزی در تنظیم  اهمیت گیرنده   (.Wu et al. 2017)  گرددمی

است که با فاکتورهای   DNAحاوی دمین متصل شونده به مولکول    COکلیدی مسیر گلدهی تناوب نوری در گیاهان است. پروتئین  

روزانه قبل از رونویسی و در سطح    CO(. عملکرد  Koornneef et al. 1991خانواده مشترکی دارد )    GATA1رونویسی نوع  

 .Zhu et al)  گیردصورت می  COشود و در گیاهان روز بلند، در انتهای فاز نوری بیشترین سطح رونویسی  رونویسی تنظیم می

شود و از  همراه است که منجر به شروع فرآیند گلدهی می  COدر بافت آوندی با تجمع پروتئین    FTآغاز رونویسی ژن  (.  2018

  COهای گزارش شده از طریق تنظیم بیان ژن  lncRNAشود.  می منجر به فنوتیپ گلدهی زود هنگام    COطریق تنظیم بیان  

  (.Inigo et al. 2012) شوندده در گیاهان میمنجر به بروز فنوتیپ زود گل 

باشد که در پاسخ موثر می   PHY های اصلی شناسایی شده در مسیر تناوب نوری، ژنیکی دیگر از ژن  های نوری:گیرنده 

های  کننده نور قرمز/مادون قرمز، کریپتوکرومهای جذباند دارای سه گروه: فیتوکرومهای نوری در گیاهانی که تکامل یافتهبه سیگنال

(. مطالعات گسترده انجام شده توسط محققان  Sheerin et al. 2017باشند )آبی می/UV-Aهای جاذب جاذب نور آبی و فتوتروپین 

های نوری در گیاهان تاحدودی مشابه هم بوده است. از این رو بر اساس مطالعات انجام شده بر روی  نشان داد که نقش گیرنده 

تا   phyAهای  های فیتوکروم توسط پنج ژن مختلف به نام ای، مشخص گردیده است که آپوپروتئینو دولپه  لپهگیاهان مختلف تک

phyE   ی  هاشود که ژن کدگذاری میphyA  ،phyB    وphyC  باشد )ای میهای موجود در گیاهان تک لپه تنها فیتوکرومInigo 

et al. 2012های  که دو شکل دیگر یعنی ژن(؛ در حالیphyD    وphyE    که از تکثیر ژنphyB   آیند محدود به گیاهان به دست می

  phyBو    phyAها  ایها و دولپهایولی اعضای غالب این خانواده ژنی در تک لپه  ،(Imaizumi et al. 2010ای هستند ) دولپه

همراه    PhyAشوند.  دهند و تحت تاثیر نورهای قرمز و مادون قرمز سبب آغاز گلدهی می هستند که پویایی متفاوتی از خود نشان می 

ی عمل ژن  شود درحالی که به طور غیر مستقیم و به واسطه میتحت تاثیر نور آبی باعث تحریک گلدهی    Cry2و    Cry1هایبا ژن 

Cry2    تحت تاثیر نور آبی، مانع فعالیتPhyB   می( شوندSrikanth & Schmid 2011  گیرنده نوری .)phy    قرمز باعث آغاز

های گزارش شده با کنترل نقش  lncRNAشود.  آبی باعث تحریک گلدهی می  phyشود،  گلدهی تحت تاثیر نور مادون قرمز می

 (. Song et al. 2016) شوندهای نوری در تنظیم زمان گلدهی و با برهم کنش متقابل آن باعث گلدهی در گیاهان میگیرنده
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باشد. زمان گلدهی به شدت با مقدار  های اصلی گزارش شده در مسیر تناوب نوری می یکی دیگر از ژن   FTژن  :  FTژن  

های تر باعث گلدهی سریعتر در مقایسه با سایر ژنهای نوری طولانیدر دوره  FTدر ارتباط است. سطوح بالای رونوشت    FTنسبی  

نوری می  تناوب  )  مسیر  پروتئین  Corbesier et al. 2007شود   .)FT  با ساختار دمین پروتئینی  از خانواده  های مشابه عضوی 

PEBP  های آن در مطالعات امروزی همچنان ادامه دارد. بیان ژنبوده است که عملکرد دقیق بیوشیمیایی مولکولFT  در تناوب

ها فعال شده و پس در برگ   COتاثیر ژن  شود و در شرایط طول روز بلند تحت  نوری افزایش یافته و موجب گلدهی زود هنگام می

کند و به عنوان ژن هدف مسیر تناوب نوری، گلدهی را تحریک از انتقال به مریستم انتهایی نقش کلیدی در تولید جوانه گل بازی می

، در  COاست که طی بیان شدن ژن    FT، ژن  COدست فعالیت ژن  (. یکی از اهداف اولیه پایینMelzer et al. 2014کند )می

سبب تشکیل   FDشود و در آنجا با اتصال به  فلوئم برگ بیان و از راه آوند آبکش به مکان تشکیل گل )مریستم انتهایی( منتقل می 

باعث تغییر    AP1ی گلدهی از جمله  و سایر توسعه دهندها  SOC1شود و کمپلکس فوق با اتصال به پیشبرنده  می  FT-FDکمپلس  

های گزارش شده نقش مهمی در تنظیم بیان ژن lncRNA  (. Turck et al. 2008)شوندبرنامه توسعه رشدی و آغاز گلدهی می

FT  کنند، به طوری که افزایش بیان ایفا میFT  شودمنجر به گلدهی سریع و مستقل از تناوب نوری در گیاهان می (Jung et al. 

2009.)   

های نوری فیتوکروم و کریپتوکروم، از جمله عوامل مهم و تاثیرگذار یا همان گیرنده PHYو همچنین ژن  COو   FTدو ژن

برای انتقال به مرحله گلدهی در گیاهان از طریق مسیر تناوب نوری هستند. دوره تناوب نوری یا مدت زمان نور در یک روز مشخص،  

ارزیابی موثر اطلاعات فصلی و هماهنگ ک برای  از آن  به گلدهی و تکامل  نشانه مهمی است که گیاهان گلدار  ردن رشد، پاسخ 

ها برای بلوغ، عملکرد و بقای گیرنده نوری ضروری هستند. lncRNAکنند.  تولیدمثلی خود در هماهنگی با محیط خارجی استفاده می 

کنند و امکان تنظیم  مل می های نوری قبل از رونویسی عهای موثر در گیرندههای قدرتمندی با حفاظت از ژن ها از طریق مکانسیمآن

مرتبط گیرنده فراهم می مسیرهای  را  نوری  استحکام می های  بیولوژیکی  فرآیندهای  به  و  )کنند   .Abou-Elwafaet alبخشند 

فعال2011 با  این مکانیسم  رونویسی    FLOWERING (LOCUS T) FTسازی  (.  فاکتور  القایی   COتوسط  تحت شرایط 

در طول روز یکی از    COهای نوری و ساعت شبانه روزی در تنظیم  شود. اهمیت گیرندهطولانی بودن روز در گیاهان مشخص می

 های کلیدی مسیر گلدهی دوره نوری در گیاهان است.  ویژگی
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 های شناسایی شده نخل خرما و مرتبط با مسیر تناوب نوری lncRNA. 1جدول 

Table 1. Identified date palm lncRNAs related to photoperiodic pathway 

 ردیف 

Numb
er 

های lncRNAکد 
 شناسایی شده 

The code of 
lncRNAs 
identified 

وضعیت 
up   در نر

 و ماده 

UP 
status 

in Male 
and 

Female 

Log2 
Fold 
Chan

ge 

P. 
Value 
And 
FDR 

گیاهان،  lncRNAکد   سایر  در  مشابه  شده  گزارش  های 
 و منبع عملکرد گزارش 

Code of similarly reported lncRNAs in other 
plants, function reported and reference 

1 
TRINITY_DN94

210_c4_g2_i3 
 

up  در نر 

Male 
_up 

3. 47 

1. 
6-75×10 

0. 
000528 

PDAC_LNC018433. 1   ژن  )نخل با  های روغنی(، 
CO   وFT   که در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط بوده

های ماده نخل های نر و سرکوب گل و در گل دهی و رشد گل 
 . (Torres et al. 2018) روغنی نقش دارد

PDAC_LNC018433. 1 (oil palm), is related 
to CO and FT genes that play a role in 
photoperiodic pathway and is involved in 
flowering and growth of male flowers and 
suppression of female flowers of oil palm 
(Torres et al. 2018). 

2 
TRINITY_DN91

701_c2_g7_i1 

up  در نر 
Male 
_up 

8. 66 

1. 
-99×10

22 

-4. 810
17 

PDAC_LNC008864. 1 رشد    روغنی(، )نخل برای 
های ماده نخل روغنی نقش دارد.  های نر و در سرکوب گل گل

(Torres et al. 2018) . 
PDAC_LNC008864. 1 (oil palm), plays a 
role in the development of male flowers and 
suppressing female flowers of oil palm. 
(Torres et al. 2018). 

 

3 
TRINITY_DN91
182_c1_g1_i20 

 

up   در
 ماده 

Female 
_up -3. 66 

1. 
-99×10

12 

-4. 810
17 

EGUI_LNC025766. 1     تنظیم در  روغنی(،  )نخل 
های مسیر تناوب نوری  کننده گل آذین ماده و در شناسایی ژن 

 . (Ooi et al. 2019) نخل روغنی نقش دارد
EGUI_LNC025766. 1 (oil palm), is involved 
in the regulation of female inflorescence and 
in the identification of photoperiodic 
pathway genes of oil palm (Ooi et al. 2019). 

 

4 
TRINITY_DN98

502_c5_g2_i1 

up   در
 ماده 

 
 

Female 
_up 

-3. 75 

3. 
7-59×10 

0. 
000155 

TPRA_LNC008362. 1 با ژن که   FT )شبدر قرمز(، 
در مسیر تناوب نوری نقش دارد مرتبط بوده در بهبود پتانسیل 
تشکیل بذر ارقام تتراپلوئید برای استفاده از کیفیت علوفه بالا،  

های کاندید درگیر در تنظیم بذر از مراحل اولیه  شناسایی ژن 
 Kovi)  تا اواخر رشد گل و گل دهی شبدر قرمز نقش دارد

et al. 2017) . 
TPRA_LNC008362. 1 (red clover), has been 
associated with the FT gene, which is 
involved in the photoperiodic pathway, in 
improving the seed formation potential of 
tetraploid cultivars for using high fodder 
quality, identifying candidate genes involved 
in seed regulation from early to late stages of 
flower development and flowering of clover. 
Red plays a role (Kovi et al. 2017). 
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5 
TRINITY_DN91
182_c1_g1_i20 

 

up  در نر 

 
Male 
_up 

3. 03 

3. 
5-66×10 

0. 
00559 

OEUR_LNC008344. 1     زیتون(، با ژن(CB23   که
و   تنظیم  در  و  بوده  مرتبط  دارد  نقش  نوری  تناوب  مسیر  در 
کنترل فعالیت جنسی و تعیین جنسیت اندام گل زیتون نقش  

 . (Ramírez-Tejero et al. 2020)دارد 
OEUR_LNC008344. 1 (olive), is related to 
the CB23 gene, which is involved in the 
photoperiodic pathway, and is involved in 
regulating and controlling sexual activity and 
determining the sex of olive flower organs 
(Ramírez-Tejero et al. 2020). 

 

6 
TRINITY_DN99

420_c3_g1_i4 
 

up  در نر 

 
Male 
_up 

3. 24 

1. 
5-33×10 

0. 
002645 

LUSI_LNC003301. 1   های  )کتان(، با ژنCB22  و
CB23  که در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط بوده و در

دارد نقش  کتان  دهی  گل  فرآیند  و  رشد  مراحل    تنظیم 
(Gorshkova et al. 2018) . 

LUSI_LNC003301. 1 (flax), is related to the 
CB22 and CB23 genes that play a role in the 
photoperiod pathway and plays a role in 
regulating the growth stages and flowering 
process of flax (Gorshkova et al. 2018). 

 

7 
TRINITY_DN96

322_c2_g1_i9 

up  در نر 

 
Male 
_up 

3. 83 

2. 
7-47×10 

0. 
000115 

CSAT_LNC000685. 9   (ژن با  و    FTهای  خیار(، 
CO     که در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط بوده و نقش

 مهمی در فرایند گل دهی گونه خیار جدید دارد
(Han et al. 2018) . 

CSAT_LNC000685. 9 (cucumber), is related 
to the FT and CO genes that play a role in the 
photoperiod pathway and plays an important 
role in the flowering process of a new 
cucumber variety (Han et al. 2018). 

8 
TRINITY_DN6
3276_c0_g1_i1 

up    در
 نر 

 
Male 

_up 4. 
57 

2. 
-7×10
9 

2. 
-6110
6 

TAES_LNC012499. 1  ( بر ژن ،)گندم CB4A   که
با   و  بوده  مرتبط  دارد،  نقش  نوری  تناوب  مسیر  تنظیم در 

های روی و آهن در زودرس شدن گندم در مراحل گل  یون
 . (Pearce et al. 2014) دهی نیز موثر است

TAES_LNC012499. 1 (wheat), is related to 
the CB4A gene, which plays a role in the 
photoperiodic pathway, and is also 
effective by regulating zinc and iron ions in 
early ripening of wheat in the flowering 
stages (Pearce et al. 2014). 

9 
TRINITY_DN9
3727_c4_g1_i5 

up  
 ماده  در

 
Fema
le _up -3. 

44 

2. 
33×1

6-0 

0. 
0006

72 

SVIR_LNC009025. 1  ژن با  و     FTهای  )ارزن(، 
CO    که در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط بوده و در
اولیه گل آذین و کنترل فرایند گل دهی ارزن دخالت  رشد  
 . (Zhu et al. 2018) دارد

SVIR_LNC009025. 1 (millet), is related to 
the FT and CO genes that play a role in the 
photoperiodic pathway and is involved in 
the initial growth of the inflorescence and 
the control of the flowering process of 
millet (Zhu et al. 2018). 
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10 
TRINITY_DN9
4210_c4_g2_i3 

up    در
 نر 

 
Male 
_up 

3. 
74 

7. 
-4×10
7 

0. 
0002

73 

OSAT_LNC001137. 1     برنج(، با ژن(FT     که در
مسیر تناوب نوری نقش دارد مرتبط بوده و در رشد تخمک  

برنج و همچنین در فرآیندگل دهی  و جنین گامتوفیت ماده  
  .(Liu et al. 2018)  برنج نقش دارد

OSAT_LNC001137. 1 (rice), is related to 
the FT gene, which is involved in the 
photoperiodic pathway, and is involved in 
the development of the egg and embryo of 
the female gametophyte of rice, as well as 
in the flowering process of rice (Liu et al. 
2018) 

11 
TRINITY_DN9
1701_c2_g7_i1 

up    در
 نر 

 
 
Male 
_up 

3. 
19 

 6-×10
4. 3 

0. 
0019

26 

ACOM_LNC029444. 1 آناناس(، با ژن( PHY   که
مسیر  در  و  بوده  مرتبط  دارد  نقش  نوری  تناوب  مسیر  در 

 . (Wang et al. 2017) گلدهی آناناس نقش دارد

ACOM_LNC029444. 1 (Pineapple), is 
related to the PHY gene, which is involved 
in the photoperiodic pathway, and is 
involved in the flowering pathway of 
pineapple (Wang et al. 2017). 

12 
TRINITY_DN9
8502_c5_g2_i1 

up    در
 نر 

 
Male 

_up 
3. 

47 

1. 
75×1

6-0 
0. 

0005
28 

MDOM_LNC001130. 4   های)سیب(، با ژنFT، 
CO  و PHY  که در مسیر تناوب نوری نقش دارند مرتبط

های ژنتیکی سرکوب گلدهی سیب نقش  بوده و در مکانیسم
    .(Zhang et al. 2019) دارد

MDOM_LNC001130. 4 (apple), is related 
to FT, CO and PHY genes that play a role 
in photoperiodic pathway and is involved 
in the genetic mechanisms of apple 
flowering suppression (Zhang et al. 2019). 

13 
TRINITY_DN9
9420_c3_g1_i4 

up    در
 ماده 

 
Fema
le _up 

-3. 
75 

3. 
59×1

7-0 

0. 
0001

55 

GRAI_LNC007716. 1   ژن با  در  FT )پنبه(،  که 
گلبرگ،  شناسایی  در  و  و  بوده  مرتبط  نوری  تناوب  مسیر 

  تشکیل مادگی و گل دهی پنبه نقش دارد
(Zhang et al. 2019) . 

GRAI_LNC007716. 1 (cotton), with the FT 
gene, which is related to the photoperiod 
pathway and plays a role in petal 
identification, pistil formation and 
flowering in cotton (Zhang et al. 2019). 

 

های گزارش شده در گیاهانی چون  lncRNAشناسایی شده در پژوهش حاضر که براساس مقایسه توالی با    lncRNAسیزده  

 هاlncRNAنخل روغنی، شبدر قرمز، زیتون، کتان، خیار، گندم، ارزن، برنج، آناناس، سیب و پنبه مشابه بودند، گزارش شده که آن  

 باشند، مرتبط هستند. که دخیل در مسیر تناوب نوری فرایند گلدهی می CO ،FT ،PHYA هایبر ژن 
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مرتبط با مسیر خود انگیزی در تحقیق حاضر شناسایی   lncRNAبر اساس نتایج حاصله، تعداد چهار   مسیر خود انگیزی:

،  TRINITY_DN97746_c6_g1_i12با کدهای    در همه آنها ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش بیان نشان دادند و  شد که

TRINITY_DN98372_c0_g1_i1،TRINITY_DN96617_c1_g1_i4وTRINITY_DN80636_c1_g1_i1

های گزارش شده در گیاهانی  lncRNAهای شناسایی شده با  lncRNAپس از بررسی و مقایسه،   اند وارائه شده   2در جدول    0

و     TRINITY_DN98372_c0_g1_i1های شناسایی شده )کد  lncRNAهمچون نخود فرنگی، ارزن و سیب مشابه بود.  

TRINITY_DN96617_c1_g1_i4با  )  lncRNA( سیب  در  شده  گزارش  و     MDOM_LNC017364.2های 

MDOM_LNC007288.1  ژن بر  تاثیر  با  که   )FLC مکانیسم مشابهت  در  دارند،  نقش  گلدهی سیب  ژنتیکی سرکوب  های 

گزارش شده در گیاه ارزن     lncRNAمشابه    TRINITY_DN80636_c1_g1_i10شناسایی شده با کد   lncRNAداشتند. 

  FLCهای موثر در رشد اولیه گل آذین ارزن نقش داشته و همچنین با ژن  ( است که در مکانسیم  SVIR_LNC004409.1)با کد

است که همه ژن مرتبط می  از آن  گزارشات حاکی  بیان ژن  باشد.  برای  مانع شونده  دارند.    FLCهای مسیر خودانگیزی عملکرد 

lncRNA     کد با  شده  )کد    lncRNAبا  TRINITY_DN97746_c6_g1_i12شناسایی  فرنگی  نخود  در  شده  گزارش 

PSAT_LNC005767.1    که با ژن )FCA  های موثر رشد گل در نخود فرنگی مرتبط است،  کانسیمدر مسیر خود انگیزی و م

 (.  2مشابهت دارد )جدول 

 RNA-bindingعواملی از جمله    اند و به واسطه های مسیر خودانگیزی عمدتاً مستقل از شرایط محیطی ژن:  FCAژن  

proteins  ،RNA 3' processing factors    وChromatin modifiers    یاlncRNA  ها از طریق خاموشیRNA    در سطح

 Chengشوند )و در نتیجه گلدهی می  FLCرونویسی و تشکیل کمپلکس پروتئینی و یا تغییرات کروماتینی سبب سرکوب فعالیت ژن  

et al. 2017های ها شامل ژن(. مهمترین آنFCA ،FY ،FLD ،FVE ،FPA ،FLK  وLD  باشد )میSong et al. 2016; 

Srikanth et al. 2011)  های  شود. ژن ده تولید میهای دیرگلها، فنوتیپکه در صورت جهش در آنFCA    وFPA  یک پروتئین 

پروتئین (.  Cheng et al. 2017)  ( هستندRRMsچندگانه )RNAهای تشخیص  گیاهی با موتیف  RNAویژه متصل شونده به  

FCA    برای کاهش بیانFLC    با پروتئینFY  در    3هایی  که یک فاکتور پردازش انتRNA   است، برهمکنش دارد  (Song et 

al. 2016) lncRNA   های گزارش شده در گیاه اسفناج از طریق فعال کردن ژنLFY  های اصلی تعیین هویت که یکی از ژن

از   (.Lee & Lee 2010)  شوند ن میگیاهاگلدهی در  گل است، باعث   به مجموعه فرآیندهایی اطلاق می شود کـه  خودالقایی 

ها که پیش از گل اانگیزی  هـا منتهـی بـه گلدهی خواهد شد. به عبارت دیگر در خودالقایی جوانه طریـق نسـخه بـرداری و بیـان ژن 

ها ایجاد خواهد شد که با کمک تأثیر عوامل خارجی مانند طول روز موجبات پیشروی  اتفاق می افتد، شـرایط فیزیولوژیکی در بافت

هایی که خودالقایی در آنها اتفاق  جوانه   (. Zhu et al. 2018)  ها را در مسـیر تبـدیل شـدن آنهـا بـه گـل فـراهم خواهـد کـردجوانه 

 افتاده باشد حتی در شرایط غیرانگیزشـی بعـد از آن نیـز توانـایی برگشت از مسیر خود را نخواهند داشت.  
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 مسیر خود انگیزیهای شناسایی شده نخل خرما مرتبط با lncRNA. 2 جدول

Table 2. Identified date palm lncRNAs related to the autonomic pathway 

 ردیف 

Nu

mbe

r 

های lncRNAکد  
 شناسایی شده 

The code of 
lncRNAs 
identified 

وضعیت 
up   در
 و مادهنر  

UP 
status 

in 
Male 

and 
Femal

e 

Lo
g2 
Fo
ld 

Ch
an
ge 

P. 
Value 

And 
FDR 

 

های گزارش شده مشابه در سایر گیاهان، گزارش lncRNAکد  
 و منبععملکرد 

Code of similarly reported lncRNAs in other 
plants, function reported and reference 

1 

TRINITY_D
N97746_c6_g

1_i12 
 

 
Male 
_up 

4. 
20 

3. 76 
5-×10 

2. 
47E-

05 

PSAT_LNC005767. 1   ژن   )نخود بر   FCAفرنگی(، 

انگیزی و مکانسیم با مسیر خود  موثمرتبط  ر رشد گل در  های 
 . (Jiao et al. 2017)  نخود فرنگی نقش دارد

PSAT_LNC005767. 1 (pea), affects the FCA 
gene related to the self-stimulation pathway 
and the effective mechanisms of flower growth 
in peas (Jiao et al. 2017). 

2 

TRINITY_D
N96617_c1_g

1_i4 
 
 

 
Male 
_up 

3. 
35 
 

3. 
59×10

7- 

0. 
00139

7 

 

MDOM_LNC007288. 1  سیب(، بر ژن( FLC   مرتبط
کی سرکوب در گلدهی های ژنتیبا مسیر خودانگیزی و مکانیسم

 . (Zhang et al. 2019) سیب نقش دارند
MDOM_LNC007288. 1 (apple), the FLC gene 
related to the self-stimulation pathway and the 
genetic mechanisms of repression are involved 
in apple flowering (Zhang et al. 2019). 

3 
TRINITY_D

N98372_c0_g
1_i1 

 
Male 
_up 5. 

97 
 

1. 
99×10

21- 

9. 
04E-

01 

MDOM_LNC017364. 2    سیب در گل دهی  )سیب(، 
 . (Kumar et al. 2016)  نقش دارد

MDOM_LNC017364. 2 (apple), plays a role in 
apple flowering (Kumar et al. 2016). 

4 

TRINITY_D
N80636_c1_g

1_i10 
 

 
Male 

_up 
 
 
 

3. 
40 

3. 
55×10

5- 
0. 

00096
4 
 

SVIR_LNC004409. 1   بر با   FLC ژن )ارزن(،  مرتبط 
های موثر در رشد اولیه گل آذین مسیر خود انگیزی و مکانسیم

 . (Zhu et al. 2018)  رزن نقش داردا

SVIR_LNC004409. 1 (millet), is involved in 
the FLC gene related to the self-stimulation 
pathway and effective mechanisms in the early 
growth of millet inflorescence (Zhu et al. 
2018). 

 

مشتمل بر وقایعی دانست که جوانه را از رشد رویشی به طـرف تولیـد گـل هـدایت کرده و لازمه  بنـابراین خودالقایی را میتوان  

آن بروز توقفی در رشد رویشی است. بدیهی است که شدت خودالقایی با شدت و طول دوره تنش اعمال شده متناسب خواهد بود  

(Cheng et al. 2017 ژن .)اند و باعث  کنند که عمدتاً مستقل از شرایط محیطی های مسیر خودانگیزی، انتقال به گلدهی را القاء می
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بیان   از  بر     FLCممانعت  مبتنی  کنترل  فرآیند  می  RNAتوسط  کروماتین  تغییر  ژنیا  این  در  جهش  سطح  شوند.  افزایش  ها 

mRNA  یFLC    را در پی دارد که در حقیقت باعث کاهش سطح بیانSOC1    وFT    شود، در نتیجه تأخیر در گلدهی را در  می

کنند و هر دو ی مخصوص گیاهی را کد میRNAپروتئین متصل شونده به    FPAو   FCA(. ژنهای  Kim et al. 2017پی دارد )

   (.Schwab et al. 2005) چندگانه هستند RNAحامل موتیفهای تشخیص 

مرتبط با مسیر جیبرلین در این مطالعه شناسایی شد که     lncRNAبر اساس نتایج حاصله، تعداد یک  :  مسیر جیبرلین

lncRNA    با کد با  3ل  باشد )جدومی   GRAI_LNC007716. 1گزارش شده  ادامه  و در   )lncRNA  بررسی و های مشابه 

شناسایی شده در مطالعه حاضر که در ارقام نر نسبت به ارقام ماده افزایش بیان    lncRNAشود  مقایسه شد. همچنان که مشاهده می

( که نقش موثری در شناسایی  TRINITY_DN92253_c8_g2_i10گزارش شده در گیاه پنبه )با کد    lncRNAداشت، فقط با  

 اشت.  باشد، مشابهت دهای مرتبط با مسیر جیبرلین میکه یکی از ژن  LFYگلبرگ و تعیین جنسیت پنبه دارد و با ژن 

 

 شناسایی شده نخل خرما  و مرتبط با مسیر جیبرلین   lncRNA.3جدول 

Table 3. Identified lncRNA of date palm and associated with gibberellin pathway 

 ردیف 

Num

ber 

های lncRNAکد  

 شناسایی شده 

 The code of 

lncRNAs identified  

 وضعیت

up     در نر و
 ماده 

UP 

status in 

Male 

and 

Female 

Log2 

Fold 

Chang

e 

P. 

Valu

e 
And 
FDR 

در  lncRNAکد   مشابه  شده  گزارش  های 

 و منبع سایر گیاهان، گزارش عملکرد 

Code of similarly reported 

lncRNAs in other plants, function 

reported and reference 

   1  
TRINITY_DN9225

3_c8_g2_i10 

 
Male_up 

 

 
3. 57 

1. 

17×

10-7 
0. 

0003

9 
 

 

GRAI_LNC007716. 1  ژن با   )پنبه(، 

LFY   که در مسیر جیبرلین نقش دارد مرتبط
گلبر شناسایی  در  و  جنسیت بوده  تعیین  و  گ 

 . (Rambani et al. 2014)  پنبه نقش دارد

GRAI_LNC007716. 1 (cotton), is 

related to the LFY gene, which is 

involved in the gibberellin 

pathway, and is involved in petal 

identification and sex 

determination in cotton (Rambani 

et al. 2014).  

 

 

در تمایز بافت مریستمی   برای نخستین بار در گیاه آرابیدوبسیس شناسایی شد و نقش محوری و دوگانه   LFYژن    :LFY  ژن

القاء گلدهی عمل میکه به عنوان کلیدیبه گل دارد. علاوه بر این  های مسیر سازی ژنکند، با فعالترین هماهنگ کننده فرایند 
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ABCDEهای هویت مریستم گل دارد، نقش اصلی در تنظیم ژنLee & Lee 2010) LFY.)     یک فاکتور رونویسی خاص با

های هدف است که به ژن    Helix-turn-Helixترمینال و یک موتیف ساختاری    Cترمینال و    Nدو دمین حفاظت شده در ناحیه  

های هویت مریستم های پایین دست خود از جمله ژن ( و به طور مستقیم بیان ژن Yamaguchi et al. 2021شود )خود متصل می

 -cis(. وجود یک ناحیه  Li et al. 2016کند )را تنظیم می  TFL1و    AP1  ،AP3  ،CAL  ،AG  ،SEPگل و اندام گل مانند  

element  در پروموتر ژنLFY پاسخ به ،GA  را بدون تاثیر بر القایLFY  دهنده دو کند که این نشان توسط دوره نوری فعال می

شبیه یک محل اتصال فاکتور    cis- element(. این  Blazquez et al. 2000باشد )می  LFYمسیر مختلف در سطح پروموتر  

MYB    است و با پروتئینAtMYB33   یک مسیر اضافی غیرمستقیم برای تنظیم فرادست    هاتعامل دارد. بنابراین جیبرلینLFY  

کنند. است، کنترل می  DELLAکه وابسته به    miRNA159را به وسیله تنظیم   LFYدارند و احتمالاً سطوح    SOC1از طریق  

lncRNA  های گزارش شده از طریق فعال کردنLFY   های اصلی تعیین هویت مریستم گل است، باعث گلدهی  که یکی از ژن

دهد که مطالعات بر روی جهش در مسیر ساخت یا سیگنال جیبرلین نشان می  (. Immink, et al. 2012)  شونددر گیاهان می

(. استفاده از Hu et al. 2020کند )جیبرلین در زمانی که مسیر تناوب نوری غیرفعال است، به عنوان تسریع کننده گلدهی عمل می

شود  ند که در شرایط غیر القایی به شکل روزت هستند، سبب تحریک بولتینگ و گلدهی می تیمار جیبرلین به ویژه در گیاهان روزبل

(Zhu et al. 2018  در آرابیدوپسیس، واکنش به جیبرلین در ارتباط با تنظیم زمان گلدهی تماماً توسط دو ژن .)LFY    وSOC1  

را از طریق    LFYبیان    SOC1شود، از طرف دیگر،  مستقیماً توسط پروتئین فعال جیبرلین تنظیم می  LFYشود. بیان  تنظیم می

تنظیم   SOC1را هم از طریق مسیر مستقل و هم مسیر وابسته به    LFYجیبرلین    ، کند. بنابراینبرنده فعال می پیوند مستقیم با پیش 

در فرآیندهای    COارتباطی هماهنگ بین جیبرلین و مسیرهای تناوب نوری مشاهده شده است. ژن  (.  Lee & Lee 2010)  کندمی

باشد. همچنین نشان داده شده مرتبط با جیبرلین درگیر بوده و برای افزایش سطح زیست ساخت جیبرلین در آرابیدوپسیس نیاز می

تعداد یک   تاریکی بیشتر است. در مطالعه حاضر  نور قرمز نسبت به  اثر جیبرلین در  شناسایی شده مرتبط با مسیر    lncRNAکه 

دخیل در مسیر جیبرلین   LFYمذکور با ژن  lncRNAگزارش شده در پنبه مشابه بود که گزارش شده بود  lncRNAجیبرلین، با 

 مرتبط است.  

سازی در نخل خرما شناسایی نشد.  مرتبط با مسیر بهاره  lncRNAبر اساس نتایج مطالعه حاضر هیچ  :  سازیمسیر بهاره 

سازی، گیاهان باشد. پس از بهارهمسیر بهارهسازی فرآیند انتقال به گلدهی در واکنش به اعمال دوره طولانی سرما در طی زمستان می 

دهی خواهند بود. بهاره سازی شامل دو مرحله مجزا درك سرما )احساس و میزان مدت اعمال سرما در طی زمستان( دارای توانایی گل 

و تبدیل شرایط محیطی به جریان تنظیم کننده داخلی در القاء گلدهی )یک سری تغییر بیان ژن که در واکنش به مدت کافی از  

(. در  Moleecular et al. 2013گیرد )ع گلدهی صورت میباشد که در نهایت واکنش کاهش موانافتد( میاعمال سرما اتفاق می

  FRIو  FLCهای های متعددی دخیل هستند اما از اجزای اصلی این مسیر دو ژن مهم تنظیم کننده یعنی ژنسازی ژنمسیر بهاره

های (. بهاره سازی در بسیاری از گونه Li et al. 2015شود )ها کنترل میFRIGIDAها توسط پروتئین  باشد که عملکرد این ژن می
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نمی گلدهی  القای  سبب  تنهایی  به  اما  است،  لازم  گلدهی  برای  )گیاهی  گندم،  Baurle et al. 2007شود  مانند  گیاهانی   .)

 .(Luo et al. 2020) سازی ندارندآرابیدوبسیس، ذرت و بابونه برای رسیدن به مرحله گلدهی نیازی به بهاره

های محیطی های تنظیمی حاصل از سیگنالهای معینی از سال به واسطه شبکه فرایند گلدهی در گیاهان تنها در طی فصل

و   ))دما  روز(  ژن Kim & Sung 2001طول  فرآیند  نتایج  و  نوری،  (  تناوب  گلدهی، شامل  تنظیمی  مسیر  در چهار  دخیل  های 

(. به عبارتی این فرآیند یک عمل چند Wang et al. 2018; Wang et al. 2017باشد )سازی، خودانگیزی و جیبرلین میبهاره

ژنتیکی بوده و بسیاری از عوامل فیزیولوژیکی مانند درجه حرارت، نور، قندها، کلسیم، فاکتوری و تحت تاثیر عوامل ژنتیکی و اپی

انتقال وضعیت موثر هستند ) ها و هورمون ها، استرولآمینپلی این  از Kim & Sung 2017ها در  (. گرچه این مسیرها مستقل 

های همپوشان lncRNAسازی یک سری از  دهد سبب فعالهایی که بین آنها رخ می کنشکنند اما احتمالاً میانیکدیگر عمل می 

تواند هم هویت مریستم گل را  ها میlncRNAشوند که به نوبت، محصولات این معروف به »یکپارچه سازهای مسیر گلدهی« می

 ;Ogiso et al. 2010; Ogiso-Tanaka et al. 2013فعال یا تنظیم کند و هم زمان گلدهی را نیز در گیاهان کنترل نماید )

Shibaya et al. 2016  نتایج پژوهش حاضر نشان داد که .)lncRNA ،های شناسایی شده در نخل خرما با سه مسیر تناوب نوری

سازی هیچ ارتباطی شناسایی نشد. لذا براساس نتایج حاصله از این  خود انگیزی و جیبرلیک اسید مرتبط بودند، ولی با مسیر بهاره

سیر مذکور دخیل هستند و از آنجا که هر مسیر گلدهی عمدتاً تحت تاثیر یک سری از  تحقیق در رابطه با گلدهی نخل خرما سه م

های پایین دست خود بر فرآیند ها از طریق کنترل ژن lncRNAها مخصوص همان مسیر است، احتمالاً این  lncRNAها و  ژن

 (. Amasino 2010; Yokoo et al. 2014; Zheng et al 2015) گذارندگلدهی تاثیر می

های زیادی در مسیرهای گلدهی نخل خرما شناسایی شدند که در  lncRNAنتایج تحقیق حاضر نشان داد که    گیری:نتیجه

(  lncRNA( و مسیر جیبرلین )با تعداد چهار  lncRNA(، خودانگیزی )با تعداد یک  lncRNAسه مسیر تناوب نوری )با تعداد سیزده  

های شناسایی شده براساس مقایسه  lncRNAشناسایی نشد. در ادامه    lncRNAسازی هیچ  نقش داشتند در حالیکه در مسیر بهاره

های مسیرهای مختلف گلدهی ها بر برخی ژن lncRNAهای گزارش شده در سایر گیاهان و تاثیری که آن  lncRNAتوالی با  

شناسایی شده مرتبط با مسیر    lncRNAداشتند، مورد بررسی و مقایسه قرار گرفتند که نتایج مقایسه انجام شده نشان داد که سیزده  

های گزارش شده در گیاهانی چون نخل روغنی، شبدر قرمز، زیتون، کتان، خیار، گندم، ارزن، برنج، آناناس،  lncRNAتناوب نوری، با  

دخیل در مسیر تناوب نوری مرتبط    CO  ،FT  ،PHYAهای  ها بر ژن lncRNAسیب و پنبه مشابه بودند و گزارش شده بود که آن  

با    lncRNAهستند. یک   با مسیر جیبرلین،  با ژن    lncRNAشناسایی شده مرتبط  بود،    LFYگزارش شده در پنبه که مرتبط 

های گزارش شده در سیب، ارزن و نخود  lncRNAایی شده مرتبط با مسیر خودانگیزی، با  شناس  lncRNAمشابهت داشت. چهار  

بود   بود که گزارش شده  بر ژن  lncRNAفرنگی مشابه  بوده و همچنین    FCAهای مذکور  دخیل در مسیر خودانگیزی مرتبط 

های تحقیقاتی در راستای شناسایی مسیرها  بودند. از آنجا که پژوهش حاضر به نوبه خود جزو اولّین پروژه  FLCسرکوب کننده ژن  

های دخیل  lncRNA  باشد، امید است که بتوان با شناسایی و مقایسههای دخیل در مسیرهای گلدهی نخل خرما میlncRNAو  
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های مرتبط با آنها، زمینه را برای انجام تحقیقات آتی کاربردی در این گیاه ارزشمند  در مسیرهای مختلف گلدهی و شناسایی ژن

 فراهم نمود.

با کد گرنت  سپاسگزاری:   مالی  به خاطر حمایت  زابل  دانشگاه  معاونت محترم پژوهشی  اجرای   7092از  و همکاری در 

 شود.  پژوهش حاضر سپاسگزاری می 

 

 منابع 

  RNAهای مختلف استخراج  ( مقایسه روش1395جاودان اصل مریم، رجبی معماری حمید، نباتی احمدی داریوش، رهنما افراسیاب )

 . 105-114 ، (2) 39(. مجله تولیدات گیاهی Achillea millefoliumژنومی از گیاه دارویی بومادران )

 در بافت  DLK1( تاثیر شاهدانه بر بیان ژن  1402جعفری احمدآبادی سید علی اصغر، عسکریهمت حشمتاله، محمدآبادی محمدرضا )

 .217-234 ، (1)15 مانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزیهای کرقلب بره

های تنظیم کننده کلیدی  ( تجزیه و تحلیل بیان ژن 1394فیروزآبادی فرهاد، ساعی علی )-روح الامین سپیده، زاهدی بهمن، نظریان

 84-86، 186 بانیبیوسنتز آنتوسیانین در انار. مجله علوم باغ

های ران، دست و  در بافت   MYH7( بررسی بیان ژن 1402شکری سمیرا، خضری امین، محمدآبادی محمدرضا، خیرالدین حمید )

 .217-236 ، (2)15 رمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزیهای پرواری نژاد کراسته بره

( پایداری در هیبریدهای ذرت بر اساس تکنیک گرافیکی  1400همتا محمدرضا و همکاران )شجاعی سیدحبیب، مصطفوی خداداد، بی 

 . 394 ، (2)12 مجله زراعت  GGEبای پلات .

رشد   1بیان ژن فاکتور  ( بر  Foeniculum vulgare( اثر رازیانه )1402محمدآبادی محمدرضا، گلکار افروز، عسکری حصنی مجید )

 .239-256،( 4)15 کشاورزی شبه انسولین در بافت شکمبه گوسفند کرمانی. مجله بیوتکنولوژی
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