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را به عنوان چهارمين منبع مهم  ، این گياه (Solanum tuberosum) زمينيسيببالای ارزش غذایي 

 منظور بهغذایي پس از گندم، برنج و ذرت در سراسر دنيا تبدیل کرده است. در مطالعه حاضر 

بيدر مراحل نمو غده س هاديفلاونوئ زدر سنت درگير هایژن ترینمهم انيب يو بررس یيشناسا

ي نيزمبيغده س RNA يابیيلتواحاصل از  یهاداده مجموعهي و روند تغييرات بيان آنها، نيزم

گردآوری و تجزیه  غده ليتشک تا استولون ليتشک شروع از مختلف ینمو مرحلهدر سه  رقم مارفونا

ی درگير در مسير بيوسنتز های شناسایي شدهو تحليل شدند. به منظور اعتبارسنجي بيان ژن

مورد  qRT-PCRتفاده روش ها با اسژن(، بيان برخي از آن 62زميني )فلاونوئيدها در غده سيب

زميني از مرحله نوک قلاب مانند این مطالعه نشان داد، با عبور غده سيب جینتاارزیابي قرار گرفت. 

مقایسه مرحله  در. یابندمي داريمعن انيژن کاهش ب 11 و شیژن افزا 10، استولون ليتشکبه مرحله 

ی داريمعنبه طور  ژن 20و  7 يببه ترت ،نوک قلاب مانند نسبت به مرحله شروع تشکيل غده

و شروع تشکيل غده  استولون ليتشکافزایش و کاهش بيان نشان دادند. همچنين مقایسه دو مرحله 

 یديژن کل 4 . در مجموعبودند برخوردار یداريمعن انيب کاهش از ژن 14که  نشان داد

CYP98A3 ،ACT ،SAT  وBEAT  زميني ده سيبغ در بين مراحل نموی داريمعن راتييتغبا

ميزان فلاونوئيد  که داد نشان زينگانه در مراحل نموی سه ديفلاونوئ زانيم يبررسند. شد یيشناسا

 محتوای فلاونوئيد نيانگيمکه طورییابد، بهطرز قابل توجهي افزایش ميدر طي مرحله نموی، به

از  .رسيد وزن تر مدر گر گرميليم 8/24 و 2/7، 9/1 در مراحل ذکر شده به ترتيب به مقادیر

های مهم درگير در بيوسنتز از جمله ژن BEATو  CYP98A3 ،ACT، SAT هایژن کهينجایآ

 توان برای تغيير ميزان فلاونوئيدها در سيب زميني استفاده کرد.هستند، لذا از آنها مي هامتابوليت

 های کلیدیواژه
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Abstract 

The high nutritional value has made potato the fourth most important food source after wheat, rice and 

corn worldwide. In this study, in order to identify and investigate the expression pattern of the most 

significant genes involved in the synthesis of flavonoids at different potato tuber developmental stages, 

the RNA sequencing data was obtained from three different potato tuber development stages, namely; 

initiation of stolon formation, stolon swallowing and initiation of tuber formation. In order to validate the 

expression of identified genes involved in the biosynthesis of flavonoids in potato tuber (62 genes), the 

expression of significant genes were evaluated by using qRT-PCR method. The results of this study 

showed that at the stolon swallowing stage, 10 and 11 genes had a significant increase and decrease in 

expression, respectively. Comparing the stolon swallowing stage with initiation of stolon formation, 7 and 

20 genes showed a significant increase and decrease in expression. At the initiation of tuber formation, it 

was found that 14 genes had a significant decrease in expression. In total, 4 key genes CYP98A3, ACT, 

SAT and BEAT were identified with significant changes among developmental stages. The amount of 

flavonoid in the three developmental stages was also significantly increased with the transition of 

developmental stages. The average of flavonoid content was 1.9, 7.2 and 24.8 mg/gFW for tree 

developmental stages, respectively. Since CYP98A3, ACT, SAT and BEAT are key genes involved in the 

biosynthesis of secondary metabolites in the potato tuber, they can be considered as possible candidate 

genes for alteration of flavonoids content in potato. 

Keywords: Flavonoids, Gene expression, Metabolic pathways, Potato, Sequencing 

 

  مقدمه

 یاهیگ ،.Solanum tuberosum L ینام علم بای نیزمبیس

 سولاناسه خانواده یاعضا و یکی از (2n = 4x = 48) دیاتوتتراپلوئ

(Solanaceaeاست که )  ،چهارمینپس از گندم، برنج و ذرت 

 ,Mishra)شود محسوب می دنیا استراتژیک و غذایی مهممحصول 

et al., 2020). تن ونیلیم 359از  شیب یجهان دیولبا تزمینی سیب 

شود محسوب میانسان  ییغذا میرژ یاصل یاز غذاها یکی

(Frontuto et al., 2019).  ،برای ادییز اقتصادی تیاهمهمچنین 

نام هب 2008و سال  دارد یو صنعت ییانرژی از نظر مواد غذا نیتأم

 همواره مورد توجه وگذاری شده بود نام ینیزمبیس یسال جهان

 زین اهانیگ ریدر سا آن یهای علمافتهیپژوهشگران بوده است و 

 (. (Pazhouhandeh et al., 2017 ردیگیمورد استفاده قرار م

، ی، مواد معدنهانیاز پروتئ یمنبع غن زمینیسیب ه،یمنظر تغذ از

 ,.Mishra et al)، پتاسیم و فسفر منگنز م،یسد م،یکلس م،یزیمن

2020; Nassar et al., 2012) ای خانوادههنیتامیو وB  B1)، B2 ،

B3 ،B5 ،B6 و (B9 ،C ،E  وK ها در نیتامیغلظت و .دباشمی

به  و است ینیزمبیاز پوست غده س شتریب ی غدهوشتقسمت گ

مبتلا  مارانیب یبرا م،یسد نییو سطوح پا میپتاس یبالا یمحتوا لیدل

 یمحتوا .(McGill et al., 2013به فشار خون بالا مناسب است )

غلات )مانند گندم و برنج(  نیپروتئ یبا محتوا ینیزمبیس نیپروتئ

مشابه  ینیزمبیس نیپروتئ ،یاهیاست، اما از نظر تغذ سهیقابل مقا

 McGill et al., 2013; Mishra et) است املتخم مرغ ک نیپروتئ

al., 2020) .انسان به ویتامین  روزانه ازینظر ن ازCمنبع  ینیزمبی، س

 Burgos)لازم برای سلامت انسان است  C نیتامیو ی در تامینهمم

et al., 2009). 

ها گروهی از ترکیبات فنولپلیدر میان ترکیبات مختلف گیاهی، 

اکسیدانی در گیاهان هستند که بیش از آنتیدارای فعالیت زیستی 

یکی از ، شده است. فلاونوئیدها تاکنون شناسایی هانوع از آن 8000

( که از Pietta et al., 2003ها هستند )انواع پلی فنولرین تمهم

های ثانویه جزء متابولیتمحسوب شده و  فعالترکیبات زیست

تاثیر  فلاونوئیدها(. Klimczak et al., 2007د )آینشمار می به یگیاه

توان شگرفی در سلامت انسان و جانوران دارند که از این میان می

فشارخون، کاهش خطر  کلسترول، کاهشکاهش ی مانند اثراتبه 
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کننده های قلبی، ضدموتاژن، ضدسرطان، تنظیم ابتلا به بیماری

 .(Abeysinghe et al., 2007) اشاره کرد ایمنی و ضدالتهاب سیستم

ها و ها با افزایش سن غدهمیزان ترکیبات فنولیک و آنتوسیانین

، (Reyes et al., 2004)کند همچنین مدت انبارداری کاهش پیدا می

زمینی به مراتب بیشتر با این حال، میزان ترکیبات مفید فنولیک سیب

فرنگی است هایی مانند هویج، کاهو و گوجهاز گیاهان و سبزی

(Chun et al., 2005.) 

-زمینی در دسترس میبا وجود آنکه توالی ژنوم مرجع گیاه سیب

و زایی های ژنتیکی در خصوص چگونگی غدهباشد، دانسته

های درگیر در مسیرهای بیوسنتزی بسیاری از همچنین پروفایل ژن

ترکیبات مهم این گیاه ناکافی و یا اصلا وجود ندارد. در جریان 

های متعددی از یک مرحه به زمینی، ژنمراحل نمو غده سیب

 ,.Lu et alدهند )مرحله بعدی افزایش یا کاهش بیان نشان می

پروپانوئید در متابولیسم فنیل که دهندها نشان می(. پژوهش2010

هایی که از نظر آنهای نابالغ تا از غده ،طول دوره طبیعی رشد غده

در شرایط مزرعه  شده،و بالغ  نمو یافته طور کاملبهفیزیولوژیکی 

تغییرات در متابولیسم فنیل پروپانوئید همراه با  و این متفاوت است

 ,.Chawla et alشود )دیده میرشد غده در طول فصل رشد 

2012.) 

توان صرفاً به تغییرات رشدی متابولیسم را نمی در هاتفاوتاگرچه 

ممکن است به دلیل اثرات محیطی از این تغییرات رخی ، بنسبت داد

آوری شده از های جمعبر اساس یک مطالعه غدهبا این حال،  باشد.

د در چهار سال مختلف، از مزارع متعد ی که درهای متعددژنوتیپ

یی از های بالاهمگی غلظته بودند، آوری شدایالات مختلف جمع

 ,.Navarre et al) های نابالغ نشان دادندرا در غدهها متابولیت

توان نتیجه گرفت که با تغییر میزان تولید (. بنابراین می2013

های درگیر در مسیر های مختلف، احتمال دارد که بیان ژنمتابولیت

 ات غده نیز تغییر کنند.بیوسنتز ترکیب

 ابییتوالی مانند فناوری یابی با توان بالاهای توالیروشامروزه 

RNA-seq  برای  های مولکولیجدیدترین و کارآمدترین ابزاراز

زمان تعداد زیادی ژن هستند که در یک مسیر بیان هم بررسی

های ترین اهداف آزمایشیکی از مهم بیوسنتزی دخالت دارند.

RNA-seq ها در دو یا چند شرایطتشخیص تغییرات بیان ژن 

 بیان الگوی بررسی مطالعه این از از این رو هدف باشد.می فاوتمت

 مراحل در فلاونوئید یباتترک رگیر در شبکه بیوسنتزدهای ژن

و ارائه تصویر بهتری از شبکه ژنی  ینیزمیبنمو غده س مختلف

 باشد.مسیر بیوسنتز فلاونوئیدها می

 

  هاروش و ادمو

 بازمینی تازه از رقم مارفونا غده سیب: برداریکشت و نمونه

در گلدان حاوی درصد استریل شد سپس،  4 هیپوکلریت سدیم

 هدمتر کشت شسانتی 30خاک شنی استریل شده با فرمالین با عمق 

، با انگلخانه دانشکده کشاورزی دانشگاه لرستهفته در  4و به مدت 

ساعت  16گراد و تحت دوره نوری انتیدرجه س 24±2دمای

ساعت تاریکی نگهداری شدند. تشخیص مراحل  8روشنایی و 

ها از هفته دوم و تطبیق آن با دهی نمونهنموی، با بررسی غده

 (2020مراحل موجود در مطالعه شیرانی بیدآبادی و همکاران )

ک ( نو1مرحله نموی شامل:  3برداری در انجام شد. سپس نمونه

( 1دهی )شکل ( شروع غده3( کلاهک متورم و 2ب مانند، قلا

(. از هر مرحله ShiraniBidabadi et al., 2020صورت گرفت )

عت ها به سرگلدان متفاوت برداشت و نمونه 5نموی سه نمونه از 

درجه سانتی -80در نیتروژن مایع قرار داده شدند و سپس به فریزر 

 گراد انتقال داده شدند.

 برای سنجش میزان فلاونوئید کل: ر فلاونوئیدهای کلتعیین مقدا

گانه نمو غده تهیه شد. برای تهیه عصاره، ابتدا عصاره از مراحل سه

سی محلول سی 10زمینی تازه در گرم نمونه غده سیب 1مقدار 

ساعت در دمای اتاق و  48درصد، خیسانده و به مدت  80متانول 

ی شدن زمان مورد نظر، بر روی شیکر نگهداری گردید. پس از ط

 4ها با استفاده از کاغذ واتمن صاف شده، سپس در یخچال عصاره

میکرولیتر از  500بــه در ادامه  گراد نگهداری شدند.درجه سانتی

میکرولیتر محلول  100درصد(،  80لیتر متانول )میلی 5/1عصاره، 

سیم میکرولیتر محلول استات پتا 100درصد(،  10آلومینیوم کلراید )

لیتر آب مقطر اضافه شد. جذب مخلوط بعد از میلی 8/2مولار و  1

 415در طول موج  ،دستگاه اسپکتروفتومتربا  دقیقه 30گذشت 

-خوانش شد. از ماده کوئرستین در غلظتنانومتر نسبت به بلانک 

 1500، 1000، 500، 250، 125، 5/62، 25/31های مختلف )صفر، 
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تفاده و منحنی استاندارد در محیط اس گرم در لیتر(میلی 2000و 

دست ه ب  y = ax + b، سپس معادله خطشدرسم   Excelافزارنرم

 Chang et) شد گزارشها بار تکرار و میانگین آن 3 هاآمد. آزمایش

al., 2002.) 

های حاصل از آوری، کنترل کیفیت و پردازش دادهجمع

رگیر دهای ژنبه منظور شناسایی و بررسی بیان : RNAیابی توالی

ی حاصل از هادر مسیرهای بیوسنتزی فلاونوئیدها، مجموعه داده

زمینی در سه مرحله نموی مختلف، از غده سیب RNAیابی توالی

 PRJNA530118با کد دسترسی  SRA، بخش NCBIپایگاه داده 

(. کیفیت اولیه Shirani-Bidabadi et al., 2020ند )دگردآوری ش

 FastQC( v0.11.6با استفاده از ابزار )های خام مجموعه خوانش

(Andrews, 2010 مورد ارزیابی قرار گرفت. خطاهای حاصل از )

های کوتاه های آداپتور از خوانشیابی ناقص و همچنین توالیتوالی

 RCorrector (Song andافزارهای به ترتیب با استفاده از نرم

Florea, 2015 و )Cutadapt  (Martin, 2011 حذف ) شدند. در

ی با کیفیت پایین هاها، خوانشاز پردازش داده آخرین مرحله

(Phred quality score ≥ 30) با استفاده از نرم( افزارv0.27 )

Trimmomatic دحذف ش( ندBolger et al., 2014.) 

های با کیفیت خوانش: های با بیان افتراقییابی و تعیین ژننقشه

 Bowtie2مونه با استفاده از ابزار ( در هر نClean readsبالا )

(Langmead and Salzberg, 2012در مقابل ژنوم مرجع سیب )

های نقشه یابی شده در هر یابی شدند. سپس خوانشزمینی نقشه

سازی و کمیت بیان نرمال RSEMافزاری نمونه توسط مجموعه نرم

مشخص شد.  TPMو FPKM هر ژن با معیارهای تعداد خوانش، 

 (:DEGs Differential expressed genesبا بیان افتراقی ) هایژن

(Log2FC > = |±1|  وFDR < 0.01در دوره ) های مختلف نمو

 ,.Trapnell et al)تعیین شدند  edgeRافزار غده، با استفاده از نرم

2009.) 

پس از : های مسیر سنتز فلاونوئیدهاشناسایی و بررسی بیان ژن

ها در آزمایش یر، بیان نسبی هر کدام از ژنهای این مسشناسایی ژن

RNA-seq زمینی تعیین و از میان های نموی غده سیبدر دوره

ای انتخاب شدند که در سه دوره نموی های نامزد به گونههاژنآن

 ترین افتراق بیان بودند.دارای بیش

، با بررسی بیان RNA-Seqی به دست آمده از تحلیل هاژنبیان 

مسیرهای تولید  آنزیم در کدکننده هایترین ژناز مهمنسبی برخی 

ترین بیش RNA-seqهای مورد نظر که با استفاده ازتحلیل متابولیت

( در elf-1تفاوت بیان را نشان داده بودند به همراه ژن مرجع )

در زمان واقعی  PCRمراحل مختلف نمو غده توسط واکنش 

(Real-time PCRاعتبار سنجی ش )چهار ای کاندید شامل هژن. ندد

 cytochrome P450 98A3-like (CYP98A3)، agmatine ژن

coumaroyltransferase-2-like (ACT)، salutaridinol 7-O-

acetyltransferase-like (SAT )و acetyl-CoA-benzylalcohol 

acetyltransferase-like (BEAT)  بودند که به ترتیب در مسیر سنتز

جفت آغازگرهای اختصاصی برای  یطراحتند. فلاونوئید نقش داش

 AlleleID (v6.0) افزارنرمبا استفاده از  ی کاندیدهااز ژن یکهر

(Apte and Singh, 2007 1( صورت گرفت )جدول .) 

 زمینیدر طی نمو غده سیب های کاندید درگیر در بیوسنتز فلاونوئیدتوالی آغازگرهای ژن -1جدول 

Table 1. The primer sequences of candidate genes involved in flavonoid biosynthesis during potato tuberization. 
Gene symbol  Sequence (5'-3') Annealing temperature (℃) Product length (bp) 

CYP98A3 
F GCACCCTCCAACTCCCCTAATG 60.1 

118 
R ATCACGACCTAACGCCCACAC 60.05 

ACT 
F GCGGGCTAAGTGGATTTGAGTC 61.57 

158 
R GTGTGGCAGAGGTTCTTGTAGTAG 60.86 

SAT 
F GCTGAAATGGTTGCGAGGAG 59.55 

183 
R GCTCAATAAACAAGGTCTCAAACG 58.85 

BEAT 
F TTTAACACATCTTTACCCTTTAGC 55.37 

196 
R ATTCGTCTCGTCCACATCC 56.96 

elf-1 
F GTCACACTTCCCACATTGCT 58.39 

112 
R CCAGCATCACCGTTCTTCAA 58.48 
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ر سه هها )سه تکرار در از تمامی نمونه cDNAبرای تهیه کتابحانه 

( سیناژن)شرکت  RNX plus کیتمرحله نموی( با استفاده از 

 RNAپس از تأیید کیفیت و کمیتّ  .گرفت صورت RNA استخراج

ها از کیت در همه نمونه RNAسازی استخراجی و هم غلظت

نامه استاندارد )شرکت سیناژن( طبق شیوه cDNAتجاری سنتز 

 استفاده شد.  cDNAهای جهت ساخت کتابخانه

 نحنیاختصاصی بودن تمام آغازگرهای با استفاده از ژل آگارز و م

 ذوب ارزیابی و با رسم منحنی استاندارد کارایی واکنش تمام

 رمولف ها بیان، ازداده آغازگرها بررسی شد. برای تجزیه و تحلیل
CtΔΔ−2 (2001gen, Livak and Schmitt با در نظر گرفتن )تکرار  3

 اسبهمح بیان تکرار تکنیکی استفاده شد. همچنین تغییر 2زیستی و 

 qRT-PCR شرو از حاصل بیان تغییر با RNA-seq در تحلیل شده

 .محاسبه شد روش، نتایج این دو ضریب همبستگی مقایسه و

 
: 2لاب مانند؛ ک ق: نو1زمینی: سه نمونه از مراحل نموی غده سیب -1شکل 

 دهیغده : شروع3کلاهک متورم و 
Fig 1. Three different developmental stages of potato 

tuberization: 1: Hook-like tip; 2: Swollen cap and 3: 

Beginning of tuberization. 

 
 

  و بحث نتایج

های خام و در نهایت زدودن پس از بررسی کیفیت مجموعه خوانش

خوانش با کیفیت بالا  268،300،332های با کیفیت پایین، در مجموع خوانش

یابی نگهداری شدند. در ادامه با کمیت سنجی و بررسی بیان نسبی برای نقشه

با  1زمینی، مشخص شد که در مقایسه مرحله ها در مراحل نموی غده سیبژن

رگیر در مسیر دتوالی ژنی  10شناسایی شده،  DEG 430از مجموع  2حله مر

ترین میزان داری برخوردار بودند که بیشسنتز فلاونوئید از افزایش بیان معنی

، FC2Log  =2/4با  BEAT، سپس FC2Log  =7/4با  ACT  بیان ژن مربوط به

  با SATو در نهایت ژن  FC2Log  =2/3با  3A98CYPپس از آن 

5/2=  FC2Log الف(.-2)شکل  بود 

نیز کاهش بیان در مسیر سنتز فلاونوئیدها  رگیردتوالی ژنی  11در این مقایسه، 

 cytochromeمربوط به ژن  FC2Log  =-5/4نشان دادند که بالاترین میزان، با 

P450 98A2-like  بود و پس از آن ژن flavanone 3 beta-hydroxylase  قرار

 الف(.-2)شکل بود  FC2Log  =-03/4ان آن که کاهش بیداشت 

 و CYP98A3، ACT، SAT چهار ژنها، در پژوهش حاضر بعد از بررسی داده

BEAT  حاصل از ی و اعتبار سنج ینسب انیب زانیم سهیمقاشناسایی شد؛

سه ژن حاکی از این بود که بیان  Real-time RT-PCRو  RNA-seq یخروج

CYP98A3 ،ACT  وBEAT  نتایج تجزیه و تحلیل منطبق باRNA-seq  این

نشان دهنده این موضوع بود که بر  SATباشد؛ اما نتایج بررسی بیان ژن ها میژن

های زیستی این پژوهش، دارای در نمونه ،RNA-seq خلاف نتایج حاصل از

میزان بیان نسبی و اعتبار سنجی چهار ژن  افزایش بیان بود. همچنین

CYP98A3 ،ACT ،SAT  وBEAT  که حاصل از خروجیRNA-seq وReal-

time RT-PCR  مقایسه شده است  2نسبت به مرحله  1بودند، در مرحله

 . (الف-3)شکل 

شناسایی  DEGژن  2120، از میان تمام 3نسبت به مرحله  1 در مقایسه مرحله

توالی ژنی که مرتبط با مسیر سنتز فلاونوئیدها بودند؛ افزایش بیان  7شده، 

های پس از بررسی مقادیر بیان مشخص شد که ژنشان دادند. داری نمعنی

spermidine hydroxycinnamoyl transferase  8/7با=  FC2Log سپس ژن ،

like-chalcone synthase J  2/3با=  FC2Log بعد از آن ژن ،ACT  و همچنین

 pelargonidin 3-O-6-caffeoylglucoside 5-O-6-O-malonylglucosideژن 

like-yltransferasemalon4  6/2با=  FC2Log دار را بالاترین میزان بیان معنی

 زیندر مسیر سنتز فلاونوئیدها  رگیرد یژن یتوال 20 سهیمقا نیدر انشان دادند. 

 مربوط به FC2Log  =-8/7با  کاهش زانیم نیبودند که بالاتر انیکاهش بدارای 

-بود و بعد از آن ژن  AOMT3; flavonoid 3',5'-methyltransferase-likeژن

 probableو  FC2Log  =-2/5با  like-3A98 450cytochrome P های

3flavonone isomerase --chalcone  9/4با مقادیر کاهشی و-=  FC2Log  در

 ب(.-2های بعدی قرار داشتند )شکل رتبه

 و CYP98A3، ACT، SATچهار ژن  یو اعتبار سنج ینسب انیب زانیم سهیمقا

BEAT یحاصل از خروج RNA-seq  وReal-time RT-PCR نشان داد  زین

به  باشد.یم RNA-seqدر  یانیب یهر چهار ژن منطبق با الگو یانیب یکه الگو

-Real و هم در نتایج RNA-seq هم در نتایج CYP98A3نحوی که بیان ژن 

time RT-PCR  از کاهش بیان و ژنACT  از افزایش بیان برخوردار بودند، این
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نیز بدست آمد که به ترتیب کاهش و  BEATو  SATتایید در مورد دو ژن 

 .(ب-3)شکل افزایش بیان داشتند 

ه، شناسایی شد DEG 610نیز مشخص شد که از بین  3نسبت به  2در مرحله 

س از پد که دار نشان دادنژن در مسیر سنتز فلاونوئیدها کاهش بیان معنی 14

-9/4 کاهش اب TSA مشخص شد که ژن ها،بررسی مقادیر بیان نسبی ژن

=  FC2Log، بعد از آن ژن BEAT  6/3کاهشبا-=  FC2Log،  سپس ژن

like-3acylsugar acyltransferase  4/3ا ب-=  FC2Log کاهش نرخ نیبالاتر 

 ج(. -2)شکل  را نشان دادند داریمعن

 یحاصل از خروج BEATو  CYP98A3 ،ACT ،SATژن بررسی بیان چهار 

RNA-seq همین طور نتایج و Real-time RT-PCR  لگوی انیز نشان داد که

 BEATو  CYP98A3 ،ACTتغییرات بیان ژن در این روش نیز در سه ژن 

تایج حاصل از بررسی نباشد؛ اما می RNA-seqمنطبق با نتایج تجزیه و تحلیل 

های در نمونه ،RNA-seq نشان داد که بر خلاف نتایج حاصل از SATبیان ژن 

 (.ج-3زیستی این تحقیق از افزایش بیان برخوردار بود )شکل 

به منظور زمینی، در پژوهشی مشابه، در سه مرحله نموی سیب

در پاسخ  transporter  StABCهایژن بررسی میزان تغییرات نسبی

جهت ارزیابی بیان ژن  Real time PCR های غیرزیستی،به تنش

 .((Pourfarid etal., 2021استفاده شد 
در غده  فلاونوئید وسنتزیبدر مطالعاتی که تاکنون صورت گرفته به 

بیدر س اند واشاره کردهدر پوست و گوشت غده  ینیزمبیس

کنترل تجمع  یبرا کیکلاس یژن گاهیسه جا د،یپلوئید ینیزم

 .(et al Stushnoff ,.2010)است پوست غده شناخته شده فلاونوئید

دارد. این نقش  ی و فلاونوئیددیپنوئمونوتر وسنتزیب در TSA آنزیم

کاهش بیان نشان  یپاسخ به تنش خشک گیاه گلابی در در آنزیم

های ژنافزایش بیان  اما در پژوهشی (Yang et al., 2022)دهد می

-به یرا تحت تنش خشک Salutaridine reductase رگیر در سنتزد

گزارش  Chrysopogon zizanioidesطور خاص در بافت برگ 

در  ACTدهد که مطالعات نشان می. (Ziegler et al., 2009) ندردک

رگیر در بیوسنتز فلاونوئید در گیاه فلفل قرار دارد دهای گروه ژن
(2021., et alMorales Merida ). 

رگیر دهای ژنی تحقیقات زیادی برای بررسی تغییرات بیان خانواده

 شرایط محیطیها، طی مراحل مختلف نموی یا دئیفلاونودر سنتز 

مرکبات  ،(Koyama et al., 2018)متفاوت در گیاهانی چون انگور 

(Zhao et al., 2021( برنج ،)Ling et al., 2021و توت ) فرنگی

(Wu et al., 2022) .انجام شده است 

  hydroxylase ’5’3زمینی نیز تغییرات فعالیت آنزیمدر گیاه سیب

flavonoid ر ارتباط است با میزان سنتز فلاونوئید د(Jung et al., 

. بررسی و سنجش میزان فلاونوئیدها نشان داد که در مراحل (2005

و  2/7، 9/1مختلف نموی غده به ترتیب میانگین فلاونوئید کل 

 (.4گرم در گرم وزن تر غده بود )شکل میلی 8/24

 
 

 
لاب مانند نسبت به ق( مرحله نوک a( در )DEGsهای افتراقی )تعداد ژن .زمینیطی مراحل نموی غده سیب دیفلاونوئ وسنتزیب ریدر مس ریدرگ یهاژن انیب لیو تحل هیتجز -2شکل 

 دهی( مرحله کلاهک متورم نسبت به مرحله شروع غدهcدهی و )( مرحله نوک قلاب مانند نسبت به مرحله شروع غدهbمرحله کلاهک متورم؛ )
Fig 2. Gene expression analyses of genes involved in the flavonoid biosynthesis pathway during potato tuberization. number of differentially 

expressed genes (DEGs) in potato tuber (a) Hook-like tip stage vs. Swollen cap stage; (b) Hook-like tip stage vs. Beginning of tuberization stage and 

(c) Swollen cap stage vs. Beginning of tuberization stage. 

a b c 
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ه مرحله کلاهک متورم؛ )ب( مرحله نوک قلاب مانند نسبت به بنوک قلاب مانند نسبت )الف( مرحله . qRT-PCRو  RNA-Seqبا استفاده از  دیکاند یژن ها انیب -3شکل 

 .می باشد ±SDنشان دهنده  ،نوارهای خطادهی. دهی و )ج( مرحله کلاهک متورم نسبت به مرحله شروع غدهشروع غده مرحله
Fig 3. Comparison of candidate genes expression levels using RNA-Seq and qRT-PCR analysis. (a) Hook-like tip stage vs. Swollen cap 

stage; (b) Hook-like tip stage vs. Beginning of tuberization stage and (c) Swollen cap stage vs. Beginning of tuberization stage. Error bars 

indicate ±SD. 

 

تحت وغلظت فلاونوئیدها در محیط رشد ها، در بیشتر پژوهش

 که در حد اندگیری کردهشرایط آزمایشگاهی نیمه استریل اندازه

 نیانگیم اگرچه. (Cesco et al., 2010)اند بوده نانو تا میکرومولار

 شیهر بوته برداشت شده در طول فصل افزا یغده برا وزن

 کیدر  دیجد یهاغده تشکیل شروع با توجه به اینکهاما  ابد،ییم

 ی مختلفهااز اندازه یفیط نی، بنابراشودمیدوره دو ماهه انجام 

و  دیفلاونوئ ن،یانیغلظت آنتوسکه  شد افتیغده در هر برداشت 

 یعنی)ها غدهبرداشت  خیتار باها در طول رشد غده کیفنول دیاس

ها، نیانیحال، غلظت آنتوس نی. با اارتباطی نداشت( اهیسن گ

 یبا اندازه غده )به جا شتریب کیفنول یدهایو اس دهایونوئفلا

وزن غده،  شیبا افزا ( مرتبط بود.اهیسن گ ای یبردارنمونه خیتار

c 

b 
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هر گرم  از کیفنول یدهایو اس دهایونوئفلاها، نیانیغلظت آنتوس

 (.Lewis et al., 1999) افتی شیافزا اهیدر هر گ
 نیآلانلیفن تیفعال یفنل دیو اس دیفنل، فلاونوئ یمحتواهمچنین، 

( به روش TAT) نوترانسفرازیآم نیروزی( و تPAL) ازیالیآمون

 HPLCبا را ( RAS) تازسن دیاس کینیو رزمار یاسپکتروفتومتر

-RTذکرشده، با روش  یهاژن ینسب انی. بنمودند یریگاندازه

PCR ّداریمعن شیاز افزا تیحکا جینتا که شد یبررسنیز  یکم 

(05/0 ≥pمحتوا )یهاژن/میآنز تیو فعال یفنل اتبیانواع ترک ی 

TAT  وRAS یبرگ 24سن داشت. در مرحله  شیهمراه با افزا، 

و  80/2، 47/3 بیترتبه یفنل دیو اس دیمقدار کل فنل، فلاونوئ

 (.Nematshahi et al., 2020) بود یبرگ 8برابر مرحله  78/7

 
هک تجزیه و تحلیل محتوای فلاونوئید طی مراحل نوک قلاب مانند، کلا -4شکل 

 زمینی.دهی سیبمتورم و مرحله شروع غده
Fig 4. Analysis of flavonoids content during the hook-like tip, 

swollen cap and the beginning stage of potato tuberization. 

 

 هستند گیاهان در ثانویه هایمتابولیت ترینمهم از فنولی ترکیبات

 اسید مسیر دو طریق از گیاهی، هایبافت در اکثر هاآن بیوسنتز که

 و گیاه نموی مرحله تاثیر تحت موالونات–استات و شیکمیک

 ترکیبات سایر و گیرد، فلاونوئیدهامی انجام بیرونی هایفاکتور

 این متنوع زیستی فعالیت و دارند گیاهان در وسیعی انتشار فنلی

 در آنها میکروبی ضد و اکسیدانآنتی تأثیرات جمله از ترکیبات

است، اما محتوی آنها در مراحل  شده گزارش هابررسی از بسیاری

 درگیاهان ثانویه هایمتابولیت تولید باشد.متفاوت میرشد گیاه 

که  رسدمی نظر به. دارد قرار ژنی و محیطی عوامل تأثیر تحت

 ,.Martz et al)باشد  محیطی عوامل از ترقوی ژنتیکی عوامل تأثیر

 رتأثی تحت هاوئیدفلاون وسنتزیب ریمختلف مس اهانیدر گ. (2010

 (Flavone synthase I) 1نتازفلاون س ،مستقل یمیآنز ستمیدو س

زمان طور همکه به است (Flavone synthase II) 2نتازو فلاون س

 ژنازاکسی­ید کی 1تازن. فلاون سشوندینم افتی اهیگ کیدر 

از  یجعفر اهیدر گ 1981بار در سال  نیمحلول است که اول

در خارج  میآنز نیبار ا نیاول یو برا شدگزارش  انیخانواده چتر

 Yangگزارش شد ) نهیدر برنج از خانواده گرام انیاز خانواده چتر

et al., 2022.) 

د اننم اهانیگ ریسا یدر مراحل رشد نمو دیفلاونوئ زانیم راتییتغ

عروسک  (Krochmal Marczak et al., 2020)زمینی شیرین سیب

گزارش شده  (Hernández Pacheco et al., 2022)پشت پرده 

 هایامدهند که میزان این تغییرات در اندمطالعات نشان می. است

ین تربیشطور مثال، در تحقیقی مختلف یک گیاه یکسان نیست. به

-به نیشکر،میزان فلاونوئید و فلاونول در هر چهار مرحله نموی 

 ها مشاهده شد. علت تفاوت میزان اینداری در برگطور معنی

در  تفاوت توان به وجودرا می های مختلفدر سطح اندام اتترکیب

 های شیمیایی وهای مختلف و ویژگیدر بافتمیزان بیان ژن 

 (. درHashemi et al., 2015) نسبت داد اتبیوشیمیایی این ترکیب

-ر غدهها دفنل یپل وسنتزیدر ب رگیرژن د 13 انیبپژوهشی مشابه، 

 قرار یسمورد برر RT-PCRبا استفاده از را  ینیزمبیس یها

با  هشت ژن انیبتغییرات  گرفت. نتایج این مطالعه نشان داد که

 .(Arasteh et al., 2013یکدیگر هماهنگ بودند )

در مسیر  DEG 62طورکلی نتایج نشان داد که در مجموع به

به سه با  1بیوسنتز فلاونوئیید نقش داشتند که در این میان، مرحله

باشد؛ ها را دارا میژنترین تعداد این ژن افتراقی بیش 27تعداد 

های از جمله ژن BEATو  CYP98A3 ،ACT ،SATچهار ژن 

زایی درگیر در بیوسنتز فلاونوئید هستند که در جریان مراحل غده

در هر سه مرحله  CYP98A3 کند. به نحوی کهبیان آنها تغییر می

و سه ژن دیگر در مراحل مختلف کاهش و  کاهش بیان نشان داد

بیان را نشان دادند. همچنین نتایج این مطالعه حاکی گاهی افزایش 

-از آن است که با افزایش سن غده، میزان فلاونوئید افزایش می

 یابند.
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