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Abstract 

Objective 

MicroRNAs are small, non-coding RNA molecules that play a role in regulating gene expression. 

MicroRNAs are transcribed by RNA polymerase II to generate precursors that undergo a series 

of cleavage events to form mature microRNAs. These small non-coding RNA molecules perform 

their regulatory role through the RISC complex. MicroRNAs play an important role in various 

plant processes, including growth, development, and response to biotic and abiotic stresses. This 

study aims to identify conserved microRNAs and their target genes in Capsella rubella, an annual 

plant known for its anti-contraction and anti-inflammatory effects.  

Materials and Methods 

MicroRNA homologs in C. rubella were identified using Arabidopsis microRNAs. The stem-loop 

structures generating mature microRNAs were predicted, the locations of the mature microRNAs 

on these structures were determined, and potential target genes for each microRNA were 

predicted.  

Results 

Three conserved microRNAs were predicted: Cru-miR156, Cru-miR169, and Cru-miR171. A 

total of 12 potential target genes were identified for these three microRNAs. These genes are 

mainly transcription factors involved in various important plant processes, such as the transition 

from the vegetative to the reproductive phase and responses to stresses.  
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Conclusion 

No microRNA has been reported for this plant in the miRBase database, making this the first 

report of microRNAs and their potential target genes in C. rubella. These findings contribute to 

a better understanding of the processes regulated by microRNAs in this plant, such as growth, 

development, and stress responses. 
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کیسه کشیش صورتي  ها در گیاه داروييهاي هدف آنو ژن microRNAشناسايي بیوانفورماتیکي سه 

(Capsella rubella) 
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 چکیده 

 هاmicroRNA .دارند نقش هاژن انیب میتنظ در که هسیییتند کوچک رکدکنندهیغ RNA یهامولکول هاmicroRNA هدف:

سط  تا رندیگیم قرار برش یدادهایرو یسر کی تحت که کنندیم دیتول ییسازهاشیپ و شوندیم یسیرونوII  مرازیپل RNA تو

microRNA های . این مولکولدهند لیتشییک را بالغRNA با اسییتداده از کمکلک   غیرکدکننده کوچکRISC  نقش تنظیمی

های زیستی و در فرآیندهای مختلف گیاه از جمله رشد، نمو و پاسخ به محرک ها نقش مهمیmicroRNAدهند. خود را انجام می

 سهیکها در گیاه دارویی های هدف آنشده و ژنهای حداظتmicroRNAکنند. این پژوهش با هدف شناسایی غیرزیستی ایدا می

 باشد، انجام شد.( که گیاهی یک ساله با اثرات ضد انقباضی و ضد التهابی میCapsella rubellaی )صورت شیکش

ستداده از  ها:مواد و روش شتmicroRNAبا ا سی  رونو شد.  C. rubellaها در های همولوگ آنهای آرابیدوپ سایی  شنا

 microRNAحلقه که –شده، بخشی از توالی ساختار ساقه های بالغ ترسیمmicroRNAحلقه تولیدکننده –سک  ساختار ساقه

 ها مشخص شدند.microRNAهرکدام از های هدف بالقوه ژنشود، مشخص گردید و در نهایت بالغ را شامل می

سایی  Cru-miR171و  Cru-miR156 ،Cru-miR169های شده در این گیاه با نامحداظت microRNAسه نتايج :  شنا

ها عمدتا فاکتورهای رونویسی هستند که ژن هدف بالقوه شناسایی شد. این ژن 12در مجموع  microRNA شدند. برای این سه

 کنند.ها ایدای نقش میدر بسیاری از فرآیندهای مهم گیاه مانند انتقال فاز رویشی به زایشی و پاسخ به تنش
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این اولین گزارش در  ومعرفی نشده  miRBaseی اطلاعات برای این گیاه در پایگاه microRNAتاکنون هیچ  گیري: نتیجه

تحت  یندهاآیفر بهتر درک توانندیم هاافتهی نیاباشد. می C. rubellaها در گیاه های بالقوه آنها و ژنmicroRNAزمینه 

 .شود موجب در این گیاه را های محیطیها از رشد و نمو گرفته تا پاسخ به تنشmicroRNA کنترل

 غیر کدکننده، فاکتور رونویسی، هستی شناسی ژن. های: ژنهاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

ها در گیاه آن های هدفو ژن microRNA( شناسایی بیواندورماتیکی سه 1403)فرد احسان یمحسن ، یفرد مهدیبرات استناد:

 .17-30(، 2)1، یاهیگ ینژادو به کیژنتمجله  (.Capsella rubellaدارویی کیسه کشیش صورتی )
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 مقدمه

-Capsella bursa( بومی مناطق مدیترانه بوده و بسیار شبیه گیاه Capsella rubellaکیسه کشیش صورتی )گیاه 

pastoris باشد می(Radonić et al. 2020) . گیاهC. rubella ای دوکیدارای ریشهای منشعب، با ساقهیک ساله  گیاهی است 

ای مانند ترکیبات فنلی، های ثانویهدارای متابولیت C. rubellaگیاه  کند.میرشد  یخاکهر نوع در  های قلبی شکل که تقریباو میوه

از مهمترین ترکیباتی که در  همچنین .(Grosso et al. 2011)باشد ها میفلاونوئیدها، آلکالوئیدها، گلوکوسینولات و ساپونین

 ستیلا ،هاتاننها، ها، ویتامینتوان به آمینواسیدها، هیستامین، تیرامین، اسیدهای چرب، استرولشود میهای این جن  یافت میگونه

بتاکاروتن، کلسیم، پتاسیم، آهن، تیامین، نیاسین و اسید آسکوربیک اشاره کرد. همچنین این گیاه دارای اثرات  ،نوئیدهاوفلا ،ولینکی

-Al)شود ها، ادم، فشارخون بالا و سوزش ادرار استداده میهایی مانند التهاب کلیهبرای درمان بیماریالتهابی و انقباضی بوده و ضد

Snafi 2015; Grosso et al. 2011). 

ها در شرایط مختلف فراهم شده ها در گیاهان مسیر جدیدی برای درک چگونگی تنظیم بیان ژنmicroRNAبا کشف 

نژادی ژنتیکی در آینده تواند ابزار جدیدی برای بههای کوچک، میRNAکنترل توسط این  مطالعه سازوکارهای است. شناسایی و

 24تا  19تنظیمی هستند که طولی بین ای غیرکدکننده و رشتهکوچک تک RNAهای ها مولکولmicroRNAمحسوب شود. 

کنند یا ممانعت از ترجمه آن ایدا می mRNAها از طریق تجزیه نوکلئوتید داشته و نقش مهمی را در تنظیم بیان ژن در یوکاریوت
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(2004Baulcombe ). microRNA ها توسطRNA مرازپلیII1 هایژن از MIR شوند به این معنی که رونوشت برداری می

RNA های کدکننده پروتئین و پلیمراز مسئول رونویسی از ژنmicroRNA ها یکسان است(Lee et al. 2004) این رونوشت .

RNA سک  این باشد. نیز دارای کلاهک و دم پلی آدنین میRNA در دهد. را می 2حلقه-ای تشکیل یک ساختار ساقهتک رشته

ای کوچکی با انتهای دو رشته RNAانجام شده که در نهایت تولید  31DCLمرحله بعد دو برش متوالی در ناحیه ساقه توسط آنزیم 

شود نامیده می *microRNA/microRNAای که . سک  این مولکول کوچک دو رشته(Flynt & Lai 2008)کند آزاد می 3´

لک  پروتئینی به نام مجموعه خاموشی القا از هسته به سیتوپلاسم منتقل شده و درون یک کمک HASTYتوسط پروتئینی به نام 

ماند از ای که باقی میmicroRNAدر این مرحله حذف شده و  microRNA*گیرد. ، جای می RNA  4(RISC)شونده توسط 

گیرد است قرار می RISCکه جزء اصلی مجموعه  6نامیده شده و درون پروتئینی به نام آرگونات 5بالغ miRNAاین مرحله به بعد 

(Vaucheret 2008) مجموعه خاموشی در این لحظه قابلیت شناسایی ژن هدف را داشته و .microRNA یهانیپروتئ بالغ 

 به منجر سک . کنندیم تیهدا هارونوشتهدف  mRNAو  بالغ microRNAمکمل بودن بازها بین توالی  قیطر از را آرگونات

شده گیاهی به ناحیه کدکننده های شناختهmicroRNAاکثر . (Bartel 2005) شودیم هاآن ترجمه مهار یا mRNA برش

دهند صورت ممانعت از ترجمه انجام میصورت برش و در مواردی به( متصل شده و عمل تنظیمی خود را عموما بهCDS) پروتئین

(Tang 2010) . از برخیmicroRNAهای هدف مشابهی را کنترل ژن شده هستند و معمولاًهای گیاهی حداظتها در گونه

خانواده  20های گیاهی،  microRNAحاصل از مطالعات بر روی در مجموع نتایج .(Jones-Rhoades 2012) کنندمی

microRNA باشنداند که هر کدام شامل اعضای متنوعی میشده معرفی شدهحداظت (Axtell & Bowman 2008) تعداد .

 & Axtell) کنندهای کدکننده فاکتورهای رونویسی را کنترل میmRNAشده، های حداظتmicroRNAاین زیادی از 

Bowman 2008). 

microRNA وژیکی و متابولیکی در گیاه، شامل سیگنالینگ اکسین، تشکیل مریستم، نمو در فرآیندهای مختلف بیولها

. ای به رویشی و از رویشی به زایشی و تولید مثل، نقش دارندهای عرضی، انتقال از مرحله رشد گیاهچهبرگ، تشکیل ریشه

microRNAنقش دارند زیستی و غیرزیستیهای همچنین در تنظیم پاسخ گیاه به تنش ها (Khraiwesh et al. 2012) . باتوجه

ها از های هدف آنها و ژنmicroRNAهای داده توالی و ابزارهای بیواندورماتیکی امروزه امکان شناسایی به رشد روزافزون پایگاه

شده های حداظتmicroRNA. هدف این مطالعه شناسایی (Grosso et al. 2011)های بیواندورماتیکی وجود دارد طریق روش

 باشد.می C. rubellaدر گیاه  هاآنهای هدف و ژن

                                                      
1 RNA polymerase ii 
2 Stem-loop 
3 Dicer-like1 
4  RNA Induced Silencing Complex 
5  Mature miRNA 
6  Argonaute 
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 هامواد و روش

م های جدید در این تحقیق، تماmicroRNA منظور شناساییبهبا آرابیدوپسی ،  C. rubellaبا توجه به قرابت ژنتیکی  

microRNA در پایگاه اطلاعاتیموجود  آرابیدوپسی  شناخته شدهبالغ های miRBase (https://www.mirbase.org )

در برابر توالی های نوکلئوتیدی شناخته  BLASTو با استداده از ابزار  شدههای دریافتmicroRNA از .گردیددریافت  22نسخه 

 ncbi ( وhttps://phytozome-next.jgi.doe.gov) phytosomeهای داده شده در پایگاه

(https://www.ncbi.nlm.nih.govتوالی ) در هومولوگهای C. rubella  حداکثر اجازه سه نوکلئوتید عدم  .ندشدشناسایی

 هایتوالیو فقط  هاستداده شد BLASTx کدکننده از هایرونوشتبرای حذف  داده شد. BLASTجدت شدگی و یک گپ در 

 Mfoldابزار برخطاز  استداده شدند. های جدیدmicroRNA کننده برای شناساییکدغیر

(http://www.unafold.org/mfold/applications/rna-folding-form.php )برای آنالیز ساختار ثانویه 

microRNA حلقه استداده شد. همچنین از -ساختار ساقه رسمهای شناسایی شده وComTAR  (http://rnabiology.ibr-

conicet.gov.ar/comtar و )psRNATarget (https://www.zhaolab.org/psRNATarget/home ) پایگاه آنلاین که

 .استداده شد ی بالغهاmicroRNA های هدف بالقوه برایمنظور شناسایی ژنباشند بهمی هاmicroRNA های هدفشناسایی ژن

-GSEA (https://www.gseaهای هدف با استداده از ابزار ( ژنgene ontologyشناسی )بررسی هستی

msigdb.org/gsea/index.jsp )های هدف و مشخص شد. همچنین ارتباط ژنmicroRNA ها با استداده از نرم افزار

Cytoscape  .ترسیم شدند 

 

 نتايج و بحث

(. 1شناسایی شد )جدول  Cru-miR171و  Cru-miR156  ،Cru-miR169شامل   microRNAدر این مطالعه سه 

شناخته شده آرابیدوپسی  شناسایی   microRNAهای براساس همولوژی و شباهت با توالی هاmicroRNAبا توجه به اینکه این 

شده گیاهی هستند به این معنی که در بسیاری از حداظت microRNAاز جمله  هاانتخاب شد. ایناند لذا اسامی بر این اساس شده

 ;Ehya et al. 2013; Bakhshi et al. 2016; Bakhshi et al. 2017)د انگیاهان دیگر مانند برنج، جو، گندم و ... شناسایی شده

Fard et al. 2017; ramzow & Theißen 2019; Bakhshi & Fard 2023) هرچند گاهی تداوت یک یا دو نوکلئوتیدی بین .

 شود. ها مشاهده میآن
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 C. rubellaهاي شناسايي شده در microRNA. توالي و طول 1جدول 

Table 1. Sequence and length of identified microRNAs in C. rubella 

 نام

Name 

 خانواده

Family 

بالغ به  microRNA طول

 نوکلئوتید

Mature microRNA 

length in nucleotides 

 (′3→′5) بالغ microRNA توالی

Mature microRNA sequence (5′→3′) 

Cru-miR156 miR156 20 UGACAGAAGAGAGUGAGCAC 

Cru-miR169 miR169 20 UCAAAAAUGACAUGCCUGCU 

Cru-miR171 miR171 21 UGAUUGAGCCGUGCCAAUAUC 

 

حلقه این -باشد لذا ساختار ساقهحلقه مناسب می-مستلزم تشکیل ساختار ساقه 1هاmicroRNAبا توجه به اینکه تولید 

microRNAای که شد و ناحیهها رسمmicroRNA (.1شود مشخص گردید )شکل بالغ تولید می 

 

 

Cru-miR156 Cru-miR169 

                                                      
1 microRNA biogenesis 
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Cru-miR171 

رسم شده  Mfold ها که توسطmicroRNAاي تولیدکننده سازهحلقه پیش-. ساختار ساقه1شکل 

 دهدبالغ را نشان مي microRNAاست. نواحي که با رنگ سبز هايلايت شده ناحیه 

Fig 1. Drawing of Precursor sequences and the predicted stem-loop structures 

microRNAs using Mfold. The regions highlighted in green show the mature microRNA 

region 

 

سا microRNA سه نیا یبرا بالقوه هدف ژن 12 مجموع در شکل  شد ییشنا س با (.2) ستی یبرر سیه  هدف یهاژن 1شنا

)جدول  دارند نقش های کلیدی گیاهفعالیت فاکتورهای رونویسی هستند و در تنظیم هاآن از یاریبس که شد مشخص شده، ییشناسا

2.)  

 

                                                      
1  Ontoloy 
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 هاي هدف ي ژنشناس يهست يکدها. 2جدول 

Table 1. Gene ontology IDs of target genes 

 نام ژن

Gene 

name 

 کدهای هستی شناسی

Gene ontology IDs 

SPL10 GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0010358; GO:0043565; GO:0045893; 

GO:0046872; GO:0048510; GO:0090356 

SPL11 GO:0003677; GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0046872; GO:0048510; 

GO:0090356 

SPL6 GO:0000976; GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0010468; GO:0042742; 

GO:0046872 

SPL9 GO:0003677; GO:0003700; GO:0005634; GO:0005737; GO:0006355; GO:0046872; 

GO:0048366; GO:0048653; GO:2000025 

SPL2 GO:0000976; GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0046872; GO:0048510; 

GO:0048653; GO:0090356 

SPL15 GO:0003677; GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0008361; GO:0042127; 

GO:0046872; GO:0048653 

SPL3 GO:0003677; GO:0003700; GO:0005634; GO:0005737; GO:0009908; GO:0009911; 

GO:0010228; GO:0010229; GO:0010321; GO:0030154; GO:0046872 

LISC GO:0009507; GO:0016992; GO:0046872; GO:0051539 

ZIFL1 GO:0005886; GO:0009414; GO:0009630; GO:0009705; GO:0010540; GO:0022821; 

GO:0048364; GO:0090333 

WSD7 GO:0000139; GO:0004144; GO:0005783; GO:0005789; GO:0005794; GO:0005886; 

GO:0009414; GO:0009651; GO:0009737; GO:0010025; GO:0019432; GO:0047196; 

GO:0102966 

SCL27 GO:0000976; GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0030154; GO:0048768; 

GO:0051301 

SCL22 GO:0003700; GO:0005634; GO:0006355; GO:0030154; GO:0048768; GO:0051301 

 

عه  طال  یهاژن نیمهمتر عنوانبهSPL15  وSPL2 ،SPL3 ،SPL6 ،SPL9 ،SPL10 ، SPL11 یهاژندر این م

سط شوندهکنترل های microRNAترین شدهاز حداظت  miR156.اندشده یمعرف C. rubella  در گیاه Cru-miR156 تو

ست  ست  40 که در بیش از گیاهی ا شده ا سایی  شنا سی به از ژن تعدادیدر کنترل  و گونه گیاهی  های کدکننده فاکتورهای رونوی

 دمین یحاو SPL فاکتورهای رونویسییی(. Li et al. 2008; Ding et al. 2009; Li et al. 2011) ها نقش داردSPLنام 

های مانند پاسییخ به تنش ی مهم گیاهیندهاآدر بسیییاری از فرها نقش آن هسییتند و اختصییاصییی گیاهان و بوده SBP شییدهحداظت
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.  علاوه بر توالی (Wang et al. 2009)سیییازی سیییایر فاکتورهای رونویسیییی نقش دارند نمو بافت و تحریک و فعال محیطی،

miR156 های توالی جایگاه اتصیییال در رونوشیییت ژنSPL  کلیدینقش  دهندهنشیییاننیز بسییییار حداظت شیییده اسیییت که 

microRNA سی و اهمیت تنظیم بیاناین فاکتورهای میزان بیان  تنظیمها در شت هااین ژن رونوی سطح پ  از رونو برداری در 

شدمی ساییژن .با شنا سکورتر و دومی  WSD7و  ZIFL1عبارت بودند از  Cru-miR169شده برای های هدف  که اولی یک تران

-2،4) دیاس کیاست یکلروفنوکس ید-2،4 انتقالاحتمالاً در این تراسکورتر  باشد.گلیسیرید میهای دخیل در بیوسنتز ترییکی از ژن

Dس یندهایفرآشته و با تعدیل ( نقش دا س در انتقال شهیردر  نیمرتبط با اک سکورترنقش دارد نیاک  میتنظ کیعنوان به . این تران

پروتون از  انیجردر  ممکن اسییت همچنین گدته شییده که کند.یعمل م شییهیدر راس ر اندام هوایی به سییمت انتقالکننده مثبت 

شته و  یمحدظه واکوئول شک میتنظ بانقش دا شدن روزنه، تحمل تنش خ سته   ;Cabrito et al. 2009)کند  یگریانجیرا م یب

Remy et al. 2013.) 

 

 

با  Cru-miR171و  Cru-miR156  ،Cru-miR169هاي هدف شناسايي شده براي . ترسیم ژن2شکل 

   Cytoscapeابزار 

Fig 2. Drawing of identified target genes for Cru-miR156, Cru-miR169 and Cru-

miR171 using Cytoscape  

 

 هاگونه در بسیییاری از و اسییت گیاهی شییده شییناخته microRNA یهاخانواده نیبزرگتر از یکنیز ی miR169 خانواده

سا ست شده ییشنا سیاری از تنشا سخ به ب ضای این خانواده در پا شکی نقش دارند.ها به. اع های هدف اگرچه ژن ویژه تنش خ
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گلیسیرید با این در این گیاه عبارت بودند از یک ترانسکورتر و یک ژن دخیل در بیوسنتز تری Cru-miR169شناسایی شده برای 

 .(Li et al. 2008) دهدرا هدف قرار می NF-Yفاکتور رونویسی  Aزیر واحد  miR169وجود در آرابیدوپسی  

نیز  miR171 دهد.را هدف قرار می SCL27و  SCL22های فاکتور رونویسی نیز ژنCru-miR171 مشخص شد که 

ای بوده و نقش عمده GRASاز جمله اعضای خانواده فاکتورهای رونویسی  SCL. فاکتورهای رونویسی بسیار حداظت شده است

شه سعه ری ست که در بافتاندام هوایی و انتقال پیام هورمونی ایدا می ،را در تو شان داده ا های جوان افزایش کنند. مطالعات قبلی ن

سعه و نمو اندام miR171بیان  صورتی که با افزایش تو شاهده میها، کاهش وجود دارد در   .(Válóczi et al. 2006) شودآن م

 ینیجن رشد از اه،یگ یزندگ چرخه طول در آن هدف یهاژن و بوده یاتیح اهیگ نمو و رشد مراحل تمام یبرا miR171 ،یکل طوربه

  .(Pei et al. 2023) کنندیم دایا را یضرور یمیتنظ یهانقش ،زایشی و یشیرو رشد تا گرفته

که مکان برش  SPL3جز در مورد صورت برش شناسایی شد. همچنین بههای هدف در تمام موارد بهکار تنظیم ژنو  ساز

ها قرار )ناحیه کدکننده( ژن CDSدر همه موارد دیگر مکان برش در ناحیه  بود (′3)ناحیه ترجمه نشونده انتهای  UTR′3در ناحیه 

واقع است در گیاهان محل شناسایی  UTRبه ژن هدف در ناحیه  microRNA(. برخلاف جانوارن که محل اتصال 3داشت )شکل 

 .(Tang 2010)واقع شده است  CDSهای هدف در ناحیه در عمده ژن

 

 

 : ناحیه کدکننده پروتئینCDSهاي هدف. بر روي ژن  هاmicroRNA. جايگاه اتصال 3شکل 

Fig 3. MicroRNAs binding site on target genes. CDS: coding sequence. Left to right 

5'→3' 
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ی برخودار هستند با این وجود تاکنون مطالعات زیادی در زمینه فرآیندهای اهمیت بالای از داروییامروزه گیاهان ي: ریگجهینت

 کهدلیل آنبه ها انجام نشده است.ها و سازوکارهای تنظیمی تحت کنترل آنmicroRNA مولکولی این گیاهان و مخصوصاً

microRNA شناسایی و بررسیها در تنظیم بیان ژن نقش بسیار مهمی دارند، بنابراین microRNA نیز مانند در این گونه ها

های microRNAجدید شناسایی شد که از  microRNAدر این مطالعه سه  از اهمیت بالایی برخوردار است.ها سایر گونه

بینی یشهای مبتنی بر پها با استداده از روشmicroRNAهای هدف برای این روند. شناسایی ژنشمار میشده گیاهی بهحداظت

ها در از فاکتورهای رونویسی شناخته شده گیاهی هستند که نقش آن ها عمدتاً این ژنبیواندورماتیکی انجام شد و مشخص شد که 

تحت کنترل  یندهایآدرک بهتر فر توانندیم هایافته یناها و نمو معرفی شده است. بسیاری از فرآیندهای گیاه مانند پاسخ به تنش

microRNA های محیطی نقش دارند، را موجب شود.در سازوکارهای مختلف گیاه از رشد و نمو گرفته تا پاسخ به تنشها که 

 بیشتر آشکار کند. ها با یکدیگر راتواند نحوه تنظیم و تعامل آنها میهای هدف آنها و ژنmicroRNAبررسی تغییرات بیان این 
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