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 چکیده
، TYDC ،BBE ،SAT ،COR ،T6ODMهای ( و ژنbZIPو  WRKYارتباط میان میزان رونویسی دو عامل رونویسی فرضی ) پژوهشدر این 

CODM ،SODM ،DBOX ،NOS  خشخاش افیونی آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین در گیاه (بیوسنتزساخت ) زیستدخیل در (Papaver 

somniferumزنی  پاندولی، گلدهی و تیغ ۀگل، جوان ۀ، ظهور جوان(رزت) وردمانی نموی شامل ۀبرداری از گیاهان در پنج مرحل . نمونهشد ( بررسی

 ،، کپسول و محتویات درون کپسول بودند. نتایج نشان دادرگ، بالای ساقه، بهای مورد بررسی شامل ریشه، قسمت پایین ساقهمتبالغ انجام شد. قس

آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین  ساخت زیستهای دخیل در و ژن WRKYبالایی از هماهنگی میان میزان رونویسی عامل رونویسی  های هدرج

از  TYDCمشاهده شد. با توجه به اینکه ژن  TYDCو ژن  WRKYمیزان هماهنگی میان میزان رونویسی عامل رونویسی وجود داشت. بیشترین 

بر میزان  یرتأث راهرسد که این عامل رونویسی از ی آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین است به نظر میساخت زیستهای دخیل در مسیر ژن نخستین

و  bZIPانگیزی هماهنگی بالایی نیز میان میزان رونویسی عامل رونویسی  شگفت طور بهخود قرار دهد.  یرتأثا تحت مسیر ر همۀرونویسی این ژن 

بیمارگر به ترتیب از  برابرهای ثانویه و دفاع در متابولیت ساخت زیستتنظیم  ازآنجاکهمشاهده شد.  پژوهشهای مورد بررسی در این ژن برخی از

بیمارگر و  برابرهستند و تولید آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین با دفاع در  bZIPو  WRKYرونویسی  های عامل شده در موردیادهای نقش

رونویسی و  های عاملاحتمال میان میزان رونویسی این  بهتوان انتظار داشت که مرتبط دانسته شده است می UV ۀاشع رسانی یبآسجلوگیری از 

  لکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین ارتباط نزدیکی وجود داشته باشد.آ ساخت زیستهای دخیل در  ژن
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ABSTRACT 
In this study the relationships between transcription rate of two hypothetical transcription factors (WRKY and bZIP) 
and TYDC, BBE, COR, T6ODM, CODM, SODM, DBOX and NOS which are involved in benzylisoquinoline alkaloids 
biosynthesis in Papaver somniferum were surveyed. Sampling was performed during five developmental stages 
including rosette, bud initiation, pendulous bud, flowering and lancing. Investigated parts were root, bottom part of 
stem, leaf, upper part of stem, capsule wall and capsule content. The results showed that there were high degree of 
consistency among the transcription rate of WRKY and the other genes which are involved in benzylisoquinoline 
alkaloids biosynthesis specially TYDC. Since TYDC is one of the initial genes in benzylisoquinoline alkaloid 
pathway, it seems that WRKY affect the entire pathway by changing TYDC transcription rate. Surprisingly, a 
coordinate regulation was seen among transcription rate of bZIP and the genes involved in benzylisoquiniline 
biosynthetic pathway. Since the modulation of secondary metabolism and defense against pathogens have been 
respectively attributed to WRKY and bZIP functions and production of benzylisoquiniline alkaloids is related to 
defense against plant pathogens and avoiding UV injuries, it seems that the transcription rate of these transcription 
factors and benzylisoquiniline biosynthetic genes are closely related.   
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 مقدمه 

که یک  کنترل رونویسی یک راهبرد اصلی و مهم است

آن بیان  راهتواند از یاخته یا یک موجود زنده می

های رونویسی کننده خود را کنترل کند. تنظیمهای  ژن

شوند، متصل می DNAهای خاصی از که به توالی

رونویسی هستند که نقش مهمی  های عاملگروهی از 

ی هدف خود ایفا هایسی ژنرا در تنظیم میزان رونو

بیان  ها آن(. در این راستا Martinez, 2002کنند )می

نمو طبیعی و پاسخ مناسب به  هایی را که برایژن

 های فیزیولوژیک یا محیطی ضروری هستند رامحرک

 & Zhangکنند )زمانی و مکانی کنترل می صورت به

Wang, 2005 .) 

 ،است دادهنشان  (ژنومژنگان )ای مقایسه بررسی

رونویسی در  های کننده یمتنظهای مربوط به ژن

تر هستند و به نظر های گیاهی و جانوری فراوانژنگان

ها با گسترش و رسد که تکامل و تنوع یوکاریوتمی

رونویسی در  ةکنند های ژنی تنظیمبسط خانواده

 ,.Riechmann et alهای خاص مرتبط باشد )دودمان

 گستردهی در سطح ژنگان های هس(. همچنین مقای2000

رونویسی  های عاملهای هنشان داده است که خانواد

ها در مقایسه با جانوران و قارچ نهاندانگانموجود در 

اند که این دستخوش توسعه و گسترش شدیدتری شده

 گلداراحتمال نشانگر قابلیت گیاهان  بهتواند می مسئله

و مختلف باشد  در سازگاری با شرایط محیطی ناپایدار

(Shiu et al., 2005; Rian et al., 2008.) 

رونویسی در گیاهان  های عامل ةهای رمزکنندژن

 یاختهغلب در یک نوع ادر سطح پایین،  دهعمطور  به

نمو  در فرآیندموقت  طور بهیا بافت خاص و اغلب 

(. گیاهان Czechowski et al., 2005یابند )تظاهر می

رونویسی مشترک  های عاملاز های مشخصی خانواده

 E2F/DPو  MYB ،bZIPمانند  هاموجود دیگربا 

رونویسی  های عاملهای . ولی بعضی از خانوادهدارند

ژنگان علف در گیاهان وجود دارند.  تنها DOFمانند 

 های عاملهای مختلفی از خانواده (آرابیدوپسیس) تال

، WRKY ،NAC ،bZIP ،MADSرونویسی شامل 

AP2 ،bHLH ،MYB ،C2H2  د )... داروRiechmann, 

2000 .) 

 های عاملبزرگی از  ةخانواد WRKYهای پروتئین

عضو  109و  علف تالعضو در  74رونویسی هستند که 

پروتئین  ةکدکنند cDNA نخستینند. داردر برنج 

WRKY  به نامSPF1  شیرین زمینی یبساز 

(Ipomoea batatas) ( همسانه سازی شدIshiguro & 

Nakamura, 1994ها یک یا دو دومین (. این پروتئین

WRKY با  یدآمینهاس 60ای با ند که شامل ناحیهدار

درون مایه در انتهای آمین و  WRKYGQKتوالی 

(motif)  شبه انگشت رویC-C-H-C/H (C2H2  یا

C2HC های ند. پروتئینهست( در انتهای کربوکسیل

WRKY ۀاختصاصی به توالی جعب طور به W 

(TTGAC(C/T)متصل می ) .های یدآمینهاسشوند 

برای  WRKYسیستئین و هیستیدین در دومین 

ضروری  W ۀهای این خانواده به جعباتصال پروتئین

در تنظیم پاسخ  WRKYرونویسی  های عاملهستند. 

 ۀاز جمله حمل یرزندهغهای زنده و گیاه به تنش

 اکسایشی هایزا، زخم، تنشبیماری های عامل

ی، سرما، شوری، نمو تریکوم، ، خشک(یداتیواکس)

ثانویه  (متابولیسموسازی ) سوختزایی، پیری و جنین

رونویسی  های عامل(. Liua et al., 2007نقش دارند )

WRKY  های ثانویه کنترل میزان تولید متابولیت راهاز

توانند به نقش حفاظتی خویش در گیاهان بپردازند. می

در گیاه  AaWRKY1 برای مثال عامل رونویسی

Artemisia annua  نقش مهمی در کنترل رونویسی

آرتمیزینین  (بیوسنتز) ساخت زیست های دخیل درژن

یک  W ۀبر جعب افزون(. Ma et al., 2007دارد )

همچنین  WRKYدومین  ،نشان داده است بررسی

دهنده به  پاسخ cisکه یک عامل  SUREتواند به می

رونویسی عمل  ةکنند عالیک ف عنوان بهقند است و 

 (.   Sun et al., 2003کند، متصل شود )می

عبارت است از  bZIPرونویسی  های عاملویژگی 

که از  ای یدآمینهاس 80تا  40شده  ن حفاظتیک دومی

شده است: یک ناحیۀ اساسی که تشکیل  درون مایهدو 

 DNAاتصال اختصاصی عامل رونویسی به  مسئول

ین که برای دایمریزاسیون هدف است و یک زیپ لوس

 ,.Wingender et al) استعامل رونویسی مورد نیاز 

2001; Hurst, 1995های بیوشیمیایی، (. بررسی

ها bZIPاند که مولکولی و ژنتیکی نشان داده

مهمی برای فرایندهای مربوط به  های کننده یمتنظ
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 Walsh etو بافت ) (ارگاناندام )گیاه از جمله تمایز 

al., 1998; Chuang et al., 1999; Abe et al., 2005;. 

Silveira et al., 2007; Shen et al., 2007 افزایش ،)

 ,.Yin et al., 1997; Fukazawa et al) یاختهطول 

 ,.Ciceri et al(، کنترل ترازش نیتروژن/ کربن )2000

1999; Weltmeier et al., 2006 برابر(، دفاع در 

 وساز سوخت(، Kaminaka et al., 2006بیمارگر )

(، پاسخ به Baena-Gonzalez et al., 2007انرژی )

(، Iwata & Koizumi, 2005های تا نخورده )پروتئین

(، Nieva et al., 2005مسیر قند و هورمون ) رسانی یامپ

(، کنترل اسمزی Ulm et al., 2004پاسخ به نور )

(Satoh et al., 2004و تنظیم ژنی پروتئین ذخیره )ای 

 ( هستند.Lara et al., 2003بذر )

 همانندی پایۀگیاهی بر  bZIPپروتئین  50 آغازدر 

شدند  ندیب یمتقسبه پنج خانواده  ها آن bZIPدومین 

(Vettore et al., 1998 بررسی توالی کامل .)ژنگان 

در آن  bZIPژن فرضی  81نشان داد که  علف تال

 های رسیبر(. اگرچه Jakoby et al., 2002حضور دارد )

 77تا  75بعدی با جزئیات بیشتر نشان داد که 

 10شوند شامل کد می علف تال ژنگان اپروتئین که ب

 ,.Vincentz et alهستند ) (هومولوگهمسان )گروه 

2003    .) 

های ثانویه متابولیت درست و تجمع (سنتزساخت )

شده و توسط  زمانی و مکانی کنترل صورت به تشد به

قرار  یرتأثتحت  یرزندهغزنده و  یها عاملی از شمار

های گیرد. تنظیم زمانی و مکانی رونویسی ژنمی

ای از پیچیده ۀی توسط شبکوساز سوختمسیرهای 

 رونویسی یها عامل عنوان بههای تنظیمی که پروتئین

 یها عاملشود. برخی از شوند کنترل میشناخته می

های  لعامشوند، بلکه با متصل نمی DNAرونویسی به 

و  کردهدیگری برهمکنش  (هایفاکتورکوکمکی )

دهند که بیان ژن هدف را هایی را شکل میمجموعه

 (.Yang et al, 2012) کنندتنظیم می

آلکالوئیدها شامل ترپنوئید ایندول آلکالوئیدها 

)مانند وینبلاستین و وینکریستین(، تروپان آلکالوئیدها 

رین آلکالوئیدها )مانند کوکائین و اسکوپولامین(، پیو

)مانند کافئین( و بنزیل ایزوکوئینولین آلکالوئیدها 

 ۀها، حملمیکروب برابر)مورفین( بوده و گیاهان را در 

کنند. بسیاری از محافظت می UVگیاهخواران و تابش 

گیاه ارزش دارویی  یلۀوس به یدشدهتولآلکالوئیدهای 

اند دهها استفاده شه و برای تیمار بیماریداشتبالایی 

(Patra et al., 2013). 

آلکالوئیدهای بنزیل  ساخت زیستتنظیم رونویسی 

 Kawanoدر خشخاش افیونی ) امروزهایزوکوئینولین 

et al, 2012; Mishra et al, 2013 بسیار  صورت به( و

 ;Coptis japonica (Kato et al., 2007تر در گسترده

Yamada et al., 2011 )ه است. اهمیتشد بررسی 

آلکالوئیدهای بنزیل  وساز سوختکنترل رونویسی در 

( جایگیری 1) :خاص از طور بهایزوکوئینولین 

ی در نوع خاصی از ساخت زیستهای ژن های رونوشت

 ;Bird et al., 2003; Samanani et al., 2006) یاخته

Lee & Facchini, 2010; Onoyovwe et al., 2013 و )

های ژن ۀی هم( القای هماهنگ رونوشت بردار2)

( و Zulak et al., 2007) شده یانبی ساخت زیست

 ;Zulak et al., 2009ها )های متناظر با آنپروتئین

Desgagné-Penix et al., 2010پس از اضافه کردن ) 

خشخاش  ای یاختهقارچی به کشت  )الیسیتور( محرک

 افیونی، مشهود است.

در میزان رونویسی دو  ها نوسان این بررسیدر 

و برخی از  WRKYو  bZIPعامل رونویسی فرضی 

 آلکالوئیدهای  ساخت زیستدخیل در  های ژن

 TYDC (Tyrosineبنزیل ایزوکوئینولین شامل 

decarboxylase) ،BBE (Berberine Bridge 

Enzyme) ،SAT (Salutaridinol 7-O-

acetyltransferase)، COR (Codeinone Reductase) ،

T6ODM (Thebaine 6-O-demethylase) ،CODM 

(Codeine O-demethylase) ،SODM (Scoulerine 

O-demethylase) ،DBOX 

(Dihydrobenzophenanthridine Oxidase) ،NOS 

(Noscapine Synthase) های مختلف گیاه،در قسمت 

در صورت مشاهده نموی مقایسه شد تا  ۀپنج مرحل در

ی ها ارتباط قوی میان میزان رونویسی این عامل

برای  ها آنهای مورد بررسی، از رونویسی و ژن

های بعدی مانند افزایش کارایی مسیر  بررسی

ساختی )با استفاده از افزایش بیان و یا کاهش  زیست

  های رونویسی( استفاده شود.  بیان این عامل



 ... آلکالوئیدهای ساخت زیست در مؤثر هایژن تظاهر سطح مقایسۀو همکاران:  رضایی 322

 

 هامواد و روش
 مواد گیاهی

از یک  (P. somniferum) خشخاش افیونی بذرهای

محلی در استان  (chemotypeیمیایی )نمونه یا تیپ ش

فارس تهیه شد. بستر مورد استفاده برای کشت بذرها 

 20درصد کوکوپیت و  40درصد پرلیت،  40شامل 

درصد خاک رس بود. بذرها روی بستر اشباع از آب 

 بار انجام شد.  هر هفته یک ها آنکشت و آبیاری 

 

 یبردار نمونه

نموی شامل  ۀحلاز گیاهان در پنج مر یبردار نمونه

پاندولی،  ۀگل، جوان ۀ، ظهور جوان(رزتوردمانی )

انجام شد.  1392زنی بالغ در سال  گلدهی و تیغ

در نیتروژن مایع منجمد و  درنگ یگیاهی ب های نمونه

 منتقل شدند.  -Cᵒ80سپس به فریزر 

 

 cDNAاول  ۀو ساخت رشت RNAاستخراج 

اده شد ادغام کردن استف ةاز شیو RNAبرای استخراج 

از  هرکدامیکسان از  ا حدودیت میزان که یطور به

گیاه بالغ توزین و در  پنج بررسیهای مورد قسمت

شده  ی از پودر همگنمیزانمایع کوبیده شدند.  نیتروژن

های مورد استفاده شد. قسمت RNAبرای استخراج 

انتهایی(، قسمت  متر سانتی 3شامل ریشه ) بررسی

بالاتر از طوقه(، برگ )دو  ترم سانتی 2پایین ساقه )

زیر کپسول(،  متر سانتی 2برگ انتهایی(، بالای ساقه )

کپسول و محتویات درون کپسول بودند. استخراج با 

 بربناو  P-BIOZOLاستفاده از محلول استخراج 

انجام شد.  (BIO FLUX)شرکت سازنده  رکاردستو

شرکت  کاردستور بربنا DNaseتیمار با آنزیم  آنگاه

Fermentas  برای حذف آلودگی احتمالی بهDNA 

با cDNA اول  ۀی صورت گرفت. ساخت رشتژنگان

و آنزیم رونوشت بردار  dTاستفاده از آغازگرهای الیگو 

 انجام شد.  Fermentasمعکوس ساخت شرکت 

 

 طراحی آغازگرها

شده در جدول یادهای ژن ةهای کدکنندتوالی در آغاز

و طراحی  دریافت NCBIیک از پایگاه اطلاعاتی 

 Primerبر خط  یافزارها نرمآغازگرها با استفاده از 

Quest  وPrimer 3  انجام شد. در مورد هرکدام از

 یافزارها نرم، آغازگرهای پیشنهادی با استفاده از ها ژن

از نظر  Oligo Calculatorو  Oligo Analyzerبرخط 

و Hairpin ،Self- Dimerهای مهم )ن ویژگیشتدا

Hetero-Dimer آزمون شدند و بهترین جفت آغازگر )

اطمینان از اختصاصی بودن برای ژن مورد نظر  برای

. شدارزیابی  Primer Blastبر خط  افزار نرمدر 

 اند. آورده شده 1آغازگرهای مورد استفاده در جدول 
 

 qRT-PCR. مشخصات آغازگرهای مورد استفاده برای انجام 1جدول 
Table 1. The characteristics of primer pairs used for qRT-PCR 

Gene name Primers 
name Primers sequences Annealing temperature 

(centigrade) 
Codeinone Reductase (COR) 

COR-F TTGATTGGGAACTAACGGCAGAAG 
60 

COR-R TGAAAGGTCCAGTCGGTGATAACA 
Codeine O-demethylase (CODM) 

CODM-F TTGTGCTTAAATTTCGTGGATGAC 
60 

CODM-R TGATTACATCACTTGACCCAAACAG 
Thebaine 6-O-demethylase (T6ODM) 

T6ODM-F AAAACTCCCAGTGCCTCTCA 
60 

T6ODM-R ACCCTTAATCTCGGCTGCTT 
Scoulerine O-demethylase (SODM) 

DIOX2-F TGTGAGAAACTGAAGAACACACAAT 
60 

DIOX2-R AAGGACTCAGACCACTGAAAGACG 
Berberine Bridge Enzyme (BBE) 

BBE-F ATGCGTACGAGGTGGTGATG 
60 

BBE-R AACAACGGGTTCTGCATGG 
Tyrosine/Dopa decarboxylase (TYDC) 

TYDC-F AACCCACTAGACCCTGATGA 
60 

TYDC-R GACCTGGCTTCTAACTGGATAAC 
Noscapine Synthase (NOS) 

NOS-F TGACAGAAAGAGCTTGCCTAAAG 
60 

NOS-R TAGATACACTGGGAGGAGGATG 
Dihydrobenzophenanthridine Oxidase 
(DBOX) 

DBOX-F CACCCAACTCAACACAAACAC 
60 

DBOX-R CATGACCACCACTTCGTACTT 
WRKY 

WRKY-F GCATTACCCACACCAACCAA 
60 

WRKY-R ACTTCTCGGATCTTCGCTCC 
bZIP 

BZIP-F TACACAGAACGACTCCAAAGAC 
60 

BZIP-R GTACTCATAGGTCGAGCATTCC 
Salutaridinol 7-O-acetyltransferase (SAT) 

SAT-F TGGAAGTCCGTGATGAAATCC 
60 

SAT-R GCTGGTAAGAACGCCGAAAC 
Elongation Factor 1 alpha (ELF1α) 

Elf1a-F AGATGATTCCAACCAAGCCCA 
60 

Elf1a-R CCTTGATGACACCAACAGCAACT 
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 Solisاز کیت شرکت  qRT-PCRانجام  برای

BioDyne  که رنگ فلئورسنتEva Green دارد 

ها و غلظت  استفاده شد. شرایط دمایی و زمانی چرخه

شرکت سازنده تنظیم شد  کاردستور بنا برواکنشگرها 

دار ژن خانه عنوان به Elf1α(. از ژن 3و  2های )جدول

در دستگاه  Real Time PCRی هااستفاده شد. واکنش

Rotor-Gene 6000  ساخت شرکتQiagen  با سه

 ۀانجام شد. تجزی و یک تکرار زیستی تکرار تکنیکی

ها با استفاده از از بیان ژن آمده دست بههای داده

( Pfaffl, 2004) 1رابطۀ که از  REST 2009 افزار نرم

 کند، انجام شد.  برای محاسبه استفاده می

 

 
 

رهای مورد استفاده . نوع و غلظت نهایی واکنشگ2جدول 

 qRT-PCRم برای انجا
Table 2. qRT-PCR components and final 

concentration of them 
Components Final concentration 

Master mix 1x 
Forward primer 0.15 pmol 
Reverse primer 0.15 pmol 
cDNA 50 ng 
ddH2O - 
Total volume 20 μl 

 

 qRT-PCR ایی مورد استفاده درهای دم. چرخه3جدول

Table 3. The characteristics of cycles in qRT-PCR 
Step Number of 

cycle (s) 
Temperature 
(centigrade) 

Time 
(second) 

Polymerase 1 95 900 
denaturation 

40 
95 15 

Annealing 60 20 
Extension  72 20 
Melt Curve  1 65-90 600 

 

 و بحثنتایج 

نتایج نشان داد، سطح بالایی از هماهنگی میان میزان 

های دخیل در و ژن WRKYرونویسی عامل رونویسی 

ساخت آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین وجود  زیست

(. بیشترین میزان هماهنگی 9-1تا 1-1های داشت )شکل

با میزان رونویسی  WRKYدر مورد عامل رونویسی 

 (. 1-1شاهده شد )شکل م BBE و TYDCهای  ژن

های از ژن BBEو  TYDC هایبا توجه به اینکه ژن

لوئیدهای ی آلکاساخت زیستدخیل در مسیر  کلیدی

رسد که این به نظر می بنزیل ایزوکوئینولین هستند

 هابر میزان رونویسی این ژن یرتأث راهعامل رونویسی از 

ل در مورد عام خود قرار دهد. یرتأثمسیر را تحت  همۀ

بیشترین میزان هماهنگی در میزان  bZIPرونویسی 

 CODMو  SODM ،DBOXهای رونویسی با ژن

 (.8-2و  7-2، 5-2 های)شکلمشاهده شد 

های ثانویه و ساخت متابولیت تنظیم زیست ازآنجاکه

های یادشده در دفاع در برابر بیمارگر به ترتیب از نقش

و  هستند bZIPو  WRKYهای رونویسی  مورد عامل

تولید آلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین با دفاع در برابر 

مرتبط  UVرسانی اشعۀ  یبآسبیمارگر و جلوگیری از 

احتمال  توان انتظار داشت که به یمدانسته شده است 

های های رونویسی و ژن میان میزان رونویسی این عامل

ساخت آلکالوئیدهای بنزیل  دخیل در زیست

 باط نزدیکی وجود داشته باشد. ایزوکوئینولین ارت

Mishra et al. (2013)  موفق به شناسایی یک

در خشخاش افیونی شدند که  WRKYعامل رونویسی 

انداز  راهدر  شده حفاظتکه یک عامل سیس  W-boxبا 

برهمکنش کرده و  است TYDCهای ژن (پروموتر)

 کند. را فعال می ها آنرونویسی 

( Hirarical clusteringبندی سلسله مراتبی )گروه

از مقایسۀ جمعیت  آمده دست به های ریز آرایۀداده

های  شده در زمان یهتهای  های یاختهها در کشترونوشت

شکل  4مختلف پس از تیمار با محرک با جمعیت کنترل، 

نمای )پروفیل( زمانی رونویسی را در مورد  مختلف از رخ

 هایESTعامل رونویسی فرضی در مجموعۀ  142

در آشکار کرد.  Facchini et al. (2007)خشخاش افیونی 

رونوشت همانند القای  17این مطالعه الگوی تجمع 

های مختلف ساختی آلکالوئیدها در زمانزیست های ژن

ای خشخاش تیمارشده با محرک بود  در کشت یاخته

(Facchini & Park, 2003 .) 

 WRKY ،2عدد  سهچندین نوع مختلف شامل 

 AP2و یک دومین  BZIP، یک عدد Zink fingerعدد 

 ةشد در این گروه قرار دارند و به دلیل نقش اثبات

ی دخیل ساخت زیستهای عناصر مرتبط در تنظیم ژن

  است توجه قابلدر مسیرهای متابولیتی ثانویه دیگر، 

(Van der Fits & Memelink,  2004; Vom Endt et 

al., 2002; Pauw et al., 2004 .) 
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-TYDC،1-2- BBE،1-3- SAT،1-4- T6ODM،1-5- CODM،1-6- COR،1 -1-1های . مقایسۀ نوسانات میزان رونویسی ژن1شکل 

7- SODM،1-8- DBOX   9-1و- NOS  با عامل رونویسی فرضیWRKY های مختلف خشخاش افیونی طی مراحل نموی در اندام
: ریشه/ 5: ریشه/ گلدهی 4: ریشه/ جوانۀ پاندولی 3: ریشه/ ظهور جوانه 2یشه/ رزت : ر1مختلف. اعداد محور افقی در نمودارها شامل 

زنی  یغت: پایین ساقه/ 10: پایین ساقه/ گلدهی 9: پایین ساقه/ جوانۀ پاندولی 8: پایین ساقه/ ظهور جوانه 7: پایین ساقه/ رزت 6زنی  یغت
: 17: کپسول/ ظهور جوانه 16زنی  یغت: برگ/ 15: برگ/ گلدهی 14لی : برگ/ جوانۀ پاندو13: برگ/ ظهور جوانه 12: برگ/ رزت 11

: بالای ساقه/ 22: گلبرگ/ گلدهی 21: گلبرگ/ جوانۀ پاندولی 20زنی  یغت: کپسول/ 19: کپسول/ گلدهی 18کپسول/ جوانۀ پاندولی 
های هستند. میزان رونویسی هر ژن در اندامزنی  یغت: محتوای کپسول/ 25: محتوای کپسول/ گلدهی 24زنی  یغت: بالای ساقه/ 23گلدهی 

 مختلف طی مراحل نموی نسبت به میزان بیان آن در ریشۀ مرحلۀ رزت سنجیده شده است.
Figure 1. comparison between transcription ratios of 1-1- TYDC, 1-2- BBE, 1-3- SAT, 1-4- T6ODM, 1-5- CODM, 1-

6- COR. 1-7- SODM, 1-8- DBOX, 1-9- NOS and a WRKY transcription factor in different organs of opium poppy 
during developmental stages. Numbers on the horizontal axis shows organ/developmental stage 1: root/rosette, 2: 

root/ bud initiation, 3: root/pendulous bud, 4: root/flowering, 5: root/lancing, 6: bottom of stem/rosette, 7: bottom of 
stem/bud initiation, 8: bottom of stem/pendulous bud, 9: bottom of stem/flowering 10: bottom of stem/lancing, 11: 

leaf/rosette, 12: leaf/bud initiation, 13: leaf/ pendulous bud, 14: leaf/flowering, 15: leaf/lancing, 16: capsule/bud 
initiation, 17: capsule/pendulous bud, 18: capsule/ flowering, 19: capsule/lancing, 20: petal/pendulous bud, 21: 

petal/flowering, 22: upper of stem/flowering, 23: upper of stem/lancing, 24: capsule content/flowering, 25:capsule 
content/lancing. Transcription ratios in different organs during developmental stages were measured related to 

transcription level in the root at rosette stage. 
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-TYDC،2-2- BBE،2-3- SAT،2-4- T6ODM،2-5- CODM،2-6- COR،2 -1-2های . مقایسۀ نوسانات میزان رونویسی ژن2 شکل
7- SODM،2-8- DBOX   9-2و- NOS  با عامل رونویسی فرضیbZIP های مختلف خشخاش افیونی طی مراحل نموی در اندام

: ریشه/ 5: ریشه/ گلدهی 4: ریشه/ جوانۀ پاندولی 3: ریشه/ ظهور جوانه 2زت : ریشه/ ر1مختلف. اعداد محور افقی در نمودارها شامل 
زنی  یغت: پایین ساقه/ 10: پایین ساقه/ گلدهی 9: پایین ساقه/ جوانۀ پاندولی 8: پایین ساقه/ ظهور جوانه 7: پایین ساقه/ رزت 6زنی  یغت

: 17: کپسول/ ظهور جوانه 16زنی  یغت: برگ/ 15برگ/ گلدهی  :14: برگ/ جوانۀ پاندولی 13: برگ/ ظهور جوانه 12: برگ/ رزت 11
: بالای ساقه/ 22: گلبرگ/ گلدهی 21: گلبرگ/ جوانۀ پاندولی 20زنی  یغت: کپسول/ 19: کپسول/ گلدهی 18کپسول/ جوانۀ پاندولی 

های میزان رونویسی هر ژن در اندام زنی هستند. یغت: محتوای کپسول/ 25: محتوای کپسول/ گلدهی 24زنی  یغت: بالای ساقه/ 23گلدهی 
 مختلف طی مراحل نموی نسبت به میزان بیان آن در ریشۀ مرحلۀ رزت سنجیده شده است.

Figure 2. comparison between transcription ratios of 1-1- TYDC, 1-2- BBE, 1-3- SAT, 1-4- T6ODM, 1-5- CODM, 1-
6- COR. 1-7- SODM, 1-8- DBOX, 1-9- NOS and a bZIP transcription factor in different organs of opium poppy 
during developmental stages. Numbers on the horizontal axis shows organ/developmental stage 1: root/rosette, 2: 

root/ bud initiation, 3: root/pendulous bud, 4: root/flowering, 5: root/lancing, 6: bottom of stem/rosette, 7: bottom of 
stem/bud initiation, 8: bottom of stem/pendulous bud, 9: bottom of stem/flowering 10: bottom of stem/lancing, 11: 

leaf/rosette, 12: leaf/bud initiation, 13: leaf/ pendulous bud, 14: leaf/flowering, 15: leaf/lancing, 16: capsule/bud 
initiation, 17: capsule/pendulous bud, 18: capsule/ flowering, 19: capsule/lancing, 20: petal/pendulous bud, 21: 

petal/flowering, 22: upper of stem/flowering, 23: upper of stem/lancing, 24: capsule content/flowering, 25:capsule 
content/lancing. Transcription ratios in different organs during developmental stages were measured related to 

transcription level in the root at rosette stage. 
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در گیاه خشخاش افیونی از زخم و دیگر 

های ESTپاسخ دفاعی برای شناسایی  های محرک

استفاده شد  القاشدههای ژنی متناظر با رونوشت

(Mishra et al., 2013 یک عامل رونویسی بالقوه از .)

جداسازی و نشان داده شد که به  WRKYنوع 

راه در  WRKYشونده به  متصل ةشد حفاظت های عامل

ی مشخص در محیط ساخت زیستهای های ژنانداز

تک دورگی از روش  ها آندرون شیشه متصل شد. 

برای بررسی این اتصال استفاده )هیبریدی( مخمر 

رگه دیگری در  WRKYکردند. عامل رونویسی 

در خشخاش افیونی  T-DNAهای تراریخته با (لاین)

شناسایی و نشان داده شد که تجمع آلکالوئیدهای 

بود  ییریافتهتغتراریخته  رگۀبنزیل ایزوکوئینولین در 

(Kawano et al., 2012 .)بر این، بیان اکتوپیک  افزون

 Arabidipsis thalianaاز  WRKYیک عامل رونویسی 

 Eschscholziaدر خشخاش کالیفرنیایی )

californicaهای ( باعث القای رونوشتBBE  و

NMCH  و افزایش چشمگیری در تجمع آلکالوئیدهای

 Apuya etبنزوفنانتریدین از جمله سنگوئینارین شد )

al., 2008 .)جالبی چندین عامل  طور بهWRKY قوه بال

ی ساخت زیستهای درون یا نزدیکی نواحی پیشبر ژن

در مورد  شده گزارشی ساخت زیستهای ژن ۀدر خوش

( که Winzer et al., 2012نوسکاپین وجود دارد )

نوسکاپین نیز  ساخت زیستاحتمال  بهدهد پیشنهاد می

 گیرد.صورت می WRKYرونویسی  های عاملتوسط 

 

 کلی گیری یجهنت

میان میزان رونویسی  شده مشاهده ۀطبا توجه به راب

در این تحقیق  بررسیرونویسی فرضی مورد  های عامل

آلکالوئیدهای بنزیل  ساخت زیستهای دخیل در و ژن

که اثر افزایش  کردتوان پیشنهاد ایزوکوئینولین می

در گیاه بر میزان تولید  ها آن و خاموشی بیان

د. وشآلکالوئیدهای بنزیل ایزوکوئینولین بررسی 

های cDNAاندکی از  شمارهمچنین جداسازی 

رونویسی با الگوی زمانی و تجمع  یها عامل ةکدکنند

مکانی مناسب، یک چهارچوب کاری عالی را برای 

 RNAiیا  VIGSخاموشی ژن با استفاده از  بررسی

 در محیط  ها آندستیابی به نقش تنظیمی  برای

In Vivo  آلکالوئیدهای بنزیل  وساز سوختدر

  .آوردفراهم می ایزوکوئینولین
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