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ARTICLE INFO A B S T R A C T 
 

Article history In modern societies, where immune disorders, inflammation, and chronic diseases 

are increasingly prevalent, the identification of natural sources containing bioactive 

compounds has become particularly important for promoting health. Salvia 

miltiorrhiza (Chinese sage), owing to its content of phenolic acids and tanshinones 

with antioxidant, anti-inflammatory, and anticancer properties, is considered one of 

the most important medicinal plants with substantial therapeutic and research 

potential. This study aimed to elucidate the multilayered regulatory network 

controlling tanshinone biosynthesis in Salvia miltiorrhiza, focusing on microRNA–

gene interactions, transcription factors, and cis-regulatory elements. mRNA 

sequences of three key pathway genes (CPS1, KSL1, and CYP) were retrieved from 

the NCBI database, and microRNA sequences were collected from miRBase. 

Target prediction was performed using psRNATarget with an Expectation threshold 

of 5. Network architecture were visualized in Cytoscape. Promoter sequences 

(~2000 bp upstream) were extracted and analyzed for transcription factor binding 

sites using PlantRegMap and PlantCARE, with results processed for graphical 

representation in TBtools. A total of 252 microRNAs from 28 families were 

identified as targeting these three genes (CPS1: 84, KSL1: 90, CYP: 79). Dominant 

families included miR781/miR319/miR482 for CPS1, miR156/miR902 for KSL1, 

and miR2630/miR399 for CYP. Several microRNAs (e.g., miR7492 and miR482) 

targeted multiple pathway genes simultaneously, indicating cooperative regulatory 

activity and the potential for enhanced post-transcriptional repression. Transcription 

factor binding site analysis revealed high-frequency interactions (KSL1: 387, CPS1: 

240, CYP: 159) involving WRKY, ERF, MYB, bZIP, and Dof families. Promoters 

were enriched in cis-elements responsive to light, ABA, MeJA, and gibberellin. 

These findings demonstrate that tanshinone biosynthesis is governed by a 

coordinated transcriptional and post-transcriptional network, allowing dynamic 

modulation and co-regulation in response to environmental and hormonal signals. 

The identified genes and microRNAs represent promising targets for experimental 

validation (e.g., ChIP-qPCR, EMSA) and metabolic engineering strategies, 

including CRISPR and RNAi, to enhance tanshinone production. 
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 .رانیلان،رشت،ایدانشگاه گ یدانشکده کشاورز یکشاورز یوتکنولوژیب یدکتر یدانشجو .1

 .رانیلان،رشت،ایدانشگاه گ یدانشکده کشاورز یکشاورز یوتکنولوژیب یدانش آموخته دکتر. 2 

 . رانیلان،رشت،ایدانشگاه گ یدانشکده کشاورز یکشاورز یوتکنولوژیب اریدانش. 3

 .رانیلان،رشت،ایدانشگاه گ یدانشکده کشاورز یکشاورز یوتکنولوژیاستاد ب، یتخصص یدکترا .4.

 اطلاعات مقاله

مقاله تاریخچه  

 با یعیطب منابع ییاست، شناسا شیمزمن رو به افزا یهایماریالتهاب و ب ،یمنیدر جوامع مدرن که اختلالات اچکیده: 

دارا بودن  لیدل( بهSalvia miltiorrhiza) ینیچ یگلمیدارد. مر یاژهیو تیسلامت اهم تیتقو یبرا فعالستیز باتیترک

با  ییارود اهانیگ نیتراز مهم یکی ،یو ضدسرطان یضدالتهاب ،یدانیاکسیبا خواص آنت هانونیو تانش کیفنول یدهایاس

 وسنتزیب اکم برح هیچندلا یمیتنظ یشبکه یمطالعه بررس نی. هدف اشودیمحسوب م یقاتیو تحق ییدارو یبالا لیپتانس

 سیس صرو عنا یسیرونو فاکتورهای ،– microRNAژن  یهاکنشاز منظر برهم  Salvia miltiorrhizaدر  نونیتانش

مجموعه  شد. یابیباز NCBI ی( از بانک اطلاعاتCYPو   CPS1 ،KSL1) ریمس یدیسه ژن کل mRNA یهایبود. توال

انجام  psRNATargetافزار هدف با نرم یهاژن ینیبشیو پ دیگرد یگردآور miRBaseاز  microRNA یهایتوال

 ینیبشیپ یبرا وجفت باز بالادست( استخراج  2000~) ترپرومو یهایشد. توال میترس Cytoscapeشد. ساختار شبکه با 

در  یکیرافگ شینما یبرا جیارسال و نتا  PlantCAREو  PlantRegMapبه  یسیرونو یاتصال فاکتورها یهاگاهیجا

TBtools 2۵2 هالیپردازش شد. تحل microRNA  کرد )  ییسه ژن شناسا نیا ی رندهیگعنوان هدفخانواده را به 2۸از

۸4 :CPS1 ،۹0 :KSL1 ،۷۹:CYPغالب شامل  یها(. خانوادهmiR781/miR319/miR482 یبرا CPS1 ،

miR156/miR902  یبرا KSL1  وmiR2630/miR399 یبرا  CYP  یشدند. برخ یمعرف miRNA ًها )مثلا

miR7492  وmiR482یهمکار انگریرا هدف گرفتند که نما ریزمان چند ژن مس( هم miRNAمهار  تیوتق تیها و قابل

، KSL1 ،240: CPS1:3۸۷اتصال ) ین بالادهنده شمارگانشان یسیفاکتور رونو یهاگاهیجا ینیبشیاست. پ یسیپسارونو

159: CYPیها( با حضور خانواده WRKY ،ERF ،MYB ،bZIP  وDof دهنده به نور، پاسخ سیبود. عناصر س

ABA ،MeJA  یشبکه کیت کنترل تح نونیتانش وسنتزیب دهدینشان م هاافتهیدر پروموترها فراوان بودند.  نیبرلیو ج 

م را فراه یو هورمون یطیمح یهاگنالیپاسخ به س میتنظو هم ایپو میاست که امکان تنظ یسیو پسارونو یسیهماهنگ رونو

 و( ChIP-qPCR ،EMSA) یتجرب یاعتبارسنج یبرا یاهداف مناسب شده،ییشناسا یهاmiRNAها و . ژنآوردیم

 .کنندیارائه م نونیتانش دیتول شیجهت افزا CRISPR/RNAi رینظ ییبا ابزارها کیمتابول یهندسم

1404-90-20:دریافت  

1405-40-20: بازنگری  
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مقدمه   

توجهی از جمعیت از سلامت  در جوامع مدرن، بخش قابل
 یمهم نقش یعیطب یمنیپاسخ ا مطلوبی برخوردار نیستند.

 یبرا زین یاکتساب یمنیا پاسخ اما ؛دارد بدن از محافظت در
 است یضرور تومور و عفونت التهاب، برابر در تیمصون

(Akiyama et al., 2020)ینیچگلی . مریم (Salvia 

miltiorrhiza )رهیت هایگونه ترینشدهشناخته از یکی 
 نیاست. ا انینعناع خانواده از چندساله یاهیگ گلی،مریم

ارزش  یدارا شود،یکه به نام دانشن هم شناخته م اهیگ
. (Lu, 2021) فراوان است ییو دارو یدانشگاه ،یاقتصاد

گلی وجود در مریم یستیفعال ز باتیاز ترک یدو دسته اصل
دوست و آب کیفنول یدهایدارد که شامل اس

 محلول کیفنول یدهایدوست است. اسچربی یهانونیتانش
د یاس کیانولی(، سالوRA) دیاس کینیرزمار مانند آب، در
B (SAB)کیانولیسالو دی، اسA  (SAA) دیو اس 

 .ندهست یقواکسیدانی اثرات آنتی ی( داراCA) کیکافئ
،  I (TI)نونیازجمله تانش ،یمحلول در چرب یهانونیتانش
( و CT) نونیپتوتانشی، کرIIA (TIIA) نونیتانش

 یستیز فعال یدهای(، ترپنوئDT) نونیدروتانشیهید
 اهیخشک گ یهاشهیکه عمدتاً از ر هستند اهیگ نیا یاصل

. (Hao et al., 2020) شوندیگلی جدا ممریم
ها هستند که خواص نونیکترپنید از هانونیتانش

خاصیت  .نددار یضدسرطان و اکسیدانیآنتی ،یضدالتهاب
ها اکسیدانی این ترکیبات نشان داده است که آنآنتی

و استرس  نندهای آزاد را خنثی کقادرند رادیکال
اکسیداتیو را کاهش دهند؛ سازوکاری که نقش مهمی در 

های سلولی و کند کردن روند پیشرفت پیشگیری از آسیب
کند. علاوه بر اثرات های مزمن ایفا میبیماری

های متعددی بر پتانسیل پژوهش اکسیدانی،آنتی
اند. مطالعات نشان ها متمرکز شدهضدسرطانی تانشینون

توانند آپوپتوز )مرگ اند که این ترکیبات میداده
های های مختلف سلولشده سلولی( را در ردهریزیبرنامه

سرطانی القا کنند، چرخه سلولی را متوقف سازند و 
 ری. مس(Jiang et al., 2019) زایی را مهار کنندرگ

MVA ری)موالونات( و مس MEP تولیتریار لی)مت 

مهم  اریبس دهایزوپرنوئیا وسنتزیهر دو در ب ،فسفات(
 لیها با تشکنونیتانش وسنتزیب ،گلیهستند. در مریم

( از DMAPPو  IPP) یجهان دیزوپرنوئیا یسازهاشیپ
شود، سپس با آغاز می MEP ای MVA یرهایمس قیطر

 دیترپنوئی( به دGGPPفسفات )ید لیژران لیسنتز ژران
 مانند سنتاز ترپنید میآنز کی. کندیم دایادامه پ

Copalyl diphosphate synthase (CPS)  
GGPP ید لیرا به کوپال( فسفاتCPPتبد )کندیم لی 

 Kaurene مانند مرتبط یکلازهایس سپس و

synthase-like (KSL) یسازبا چرخه ،CPP  را به
. کندیم لیتبد نیرادیتیلینام م به یتاخورده خاص ترپنید

گروه که است یمیآنز مراحل یسرکیشامل  یمرحله بعد
 تحت نیرادیلتیکند. میلازم را اضافه م یعملکرد یها

 توسط معمولاً  که ردیگیم قرار ونیداسیاکس دور نیچند
Cytochrome P450s (CYPs) نیشود. اانجام می 

 لیتشک و لیدروکسیه یهاگروه یها مسئول معرفمیآنز
 یدادهایها هستند. رونونیتانش یبرا یضرور نونیک بخش

 نولیمانند فروژ یمختلف یهامنجر به واسطه ونیداسیاکس
 شوندیم یمختلف یهانونیتانش دیمنجر به تول تیدر نها و
(Ma et al., 2015). 

بنیادی در کنترل تنظیم بیان ژن یکی از سازوکارهای 

های ثانویه در گیاهان دارویی مسیرهای بیوسنتز متابولیت

است که عمدتاً از طریق تنظیم رونویسی و عناصر تنظیمی 

ها اعمال فعال موجود در نواحی پروموتری ژن سیس

یکی از  ، Salvia miltiorrhizaشود. در گیاهمی

های ترپنترین گیاهان دارویی، بیوسنتز دیمهم

ها وابسته به فعالیت هماهنگ فعال نظیر تانشینونتزیس

در  KSL1 و  CPS1 های کلیدی مسیر، ازجملهآنزیم

در مراحل پایانی   CYPs مراحل ابتدایی و اعضای خانواده

 ,.Cui et al) و اصلاحات ساختاری این ترکیبات است

عناصر تنظیمی سیس موجود در پروموتر این  .(2015

ها با ایفای نقش محوری خود در دریافت و ادغام ژن

کننده شدت و های محیطی و هورمونی، تعیینسیگنال
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وع بر میزان و تن ،بیترت نیو بد هستند هاالگوی بیان ژن

گذارند. درک ساختار شده اثر می های ثانویه تولیدمتابولیت

ای برای تواند شالودهو عملکرد این عناصر تنظیمی می

های مولکولی حاکم بر کنترل مسیر تبیین مکانیسم

بیوسنتز تانشینون و توسعه راهبردهای مهندسی متابولیک 

علاوه بر عناصر سیس پروموتری،  هدفمند فراهم آورد.

های ثانویه یم دقیق مسیرهای بیوسنتز متابولیتتنظ

های بالادستی در کنندهنیازمند عملکرد هماهنگ تنظیم

 سطوح مختلف بیان ژن است. فاکتورهای رونویسی

(Transcription Factors; TFs)  با اتصال اختصاصی

سازی یا به عناصر سیس پروموتری، نقش محوری در فعال

ساختاری مسیرهای متابولیکی های سرکوب رونویسی ژن

های ای میان سیگنالعنوان واسطهکنند و بهایفا می

های متابولیکی عمل رشدی، هورمونی و محیطی و پاسخ

در گیاهان دارویی،  . (Guo et al., 2024)نمایندمی

، MYBازجمله ،  TFهای مختلفخانواده

bHLH/MYC ،ERF،WRKY  وbZIP  ،طور به

اند شده ای در تنظیم مسیرهای ترپنوئیدی گزارشگسترده

تواند به تغییرات ها میافزایش یا کاهش بیان آنو 

 Ding) های ثانویه منجر شودچشمگیر در تجمع متابولیت

et al., 2017).  در کنار تنظیم رونویسی، شواهد

 واسطه دهد که تنظیم پسارونویسی باای نشان میفزاینده

microRNAها (miRNAs)،  لایه کنترلی مکمل و

های مسیرهای بیوسنتزی ضروری برای تعدیل بیان ژن

 گیری اختصاصیها با هدفmiRNA شود.محسوب می

mRNA های ساختاری یا حتی برخی فاکتورهای ژن

یا مهار ترجمه،  mRNA رونویسی، از طریق تخریب

 Xie et) کنندها را تنظیم میشدت و پایداری بیان ژن

al., 2012). شده در گیاهان دارویی مطالعات انجام

 اند کهنشان داده ،S. miltiorrhiza ویژه درمختلف و به

miRNAهایی نظیرmiR858  توانند از طریق می

نقش مهمی در تنظیم بیوسنتز  miRNA–TF هایشبکه

 ,.Zhu et al) تانشینون و اسیدهای فنولیک ایفا کنند

مختلف  ییدارو اهانیشده در گمطالعات انجام. (2024

 رینظ ییهاmiRNA اند کهنشان داده

miR156،miR319  وmiR858  ،یدهشکل در 

نقش  یدیترپنوئ یرهایمس میو تنظ یکیمتابول یهاپاسخ

 .(Eom and Hyun, 2025) دارند  یدیکل

جامع و یکپارچه از  یهدف از انجام این مطالعه، ارائه تحلیل

های کلیدی ندلایه حاکم بر بیان ژنشبکه تنظیمی چ

با تمرکز  S. miltiorrhiza مسیر بیوسنتز تانشینون در

 بر تعامل هماهنگ عناصر سیس، فاکتورهای رونویسی و

miRNA ها است. در این پژوهش با استفاده از

های رویکردهای بیوانفورماتیکی، نواحی پروموتری ژن

CPS1،KSL1  و CYP عناصر سیس منظور شناسایی به

های بالقوه اتصال فاکتورهای رونویسی فعال و جایگاه

–miRNA کنشهای برهمزمان شبکهشده و هم بررسی

mRNA اند. نوآوری اصلی این مطالعه بینی گردیدهپیش

مدل تنظیمی لایه و ارائه های تکدر فراتر رفتن از تحلیل

صورت سیستماتیک نشان است که به مفهومی یکپارچه

طور هد چگونه تنظیم رونویسی و پسارونویسی بهدمی

کنند. های مسیر تانشینون را کنترل میهماهنگ بیان ژن

تنها شکاف دانشی موجود در زمینه نتایج این پژوهش نه

کند، بلکه تنظیم مولکولی بیوسنتز تانشینون را پر می

ساز برای مطالعات عملکردی آینده و چارچوبی فرضیه

مهندسی متابولیک هدفمند در تولید  توسعه راهبردهای

 آورد.ها فراهم میتانشینون
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 هاروش و مواد

،  KSL1هاینمؤثر بر ژ یهاmiRNA ییشناسا

CPS1  و CYP 

 یهاmiRNA یکیوانفورماتیب یبررس به قیتحق نیدر ا

 ریمس یدیکل یهااز ژن یبرخ میدر تنظ نیآفرنقش

پرداخته شد.  ینیگلی چمریم اهیدر گ نونیتانش وسنتزیب

 یهامربوط به ژن mRNA یهایتوال ه،یدر مراحل اول

استخراج و  NCBI داده گاهیپا قیهدف از طر

 قیدق ییشناسا یبرا لازم نهیتا زم اندشدهیگردآور

miRNAمؤثر فراهم گردد. سپس با استفاده از  یها

  miRNA یهای، توالmirbaseمعتبر  داده گاهیپا

 افتیدر یاسهیمقا یهالیتحل انجام برای ازین مورد یاهیگ

 یهاmRNA و هایتوال نیا نیب یریگارتباط امکان تا شد

 میان ارتباط ییشناسا ندایفر. دیهدف به وجود آ یهاژن

miRNAافزارهای مربوط از طریق نرمها و ژن 

psRNATarget 2017   با در نظر گرفتن 

Expectation=5 طور افزار توانست بهاین نرم .انجام شد

شده های دریافتنظر را بین توالی خودکار تطبیق مورد

ای برقرار کند. در نهایت، برای نمایش بصری و ترسیم نقشه

های شده و ژنهای شناسایی miRNAجامع از روابط بین

بهره   Cytoscape 3.10.3 افزارهدف در گیاه، از نرم

رهای مولکولی و مسیرهای که ساختاطوریبه ؛گرفته شد

 دقت و با جزئیات کافی نشان داده شدندتنظیمی به

(Taghvaei et al., 2022).  

 یسیاتصال فاکتور رونو یهاگاهیجا شناسایی

هاینژ KSL1  ،CPS1  CYP و 

خانواده  یاز اعضا کیپروموتر مربوط به هر یهایتوال

 اهیداده ژنوم گ گاهیاز پا CYP و  KSL1،CPS1 یهاژن

S.miltiorrhiza  کیهر ژن،  ی. برادیستخراج گردا 

بالادست  هیجفت باز از ناح 2000 یبیبخش به طول تقر

 روموترپ یعنوان توالانتخاب شد تا به رونویسی شروعناحیه 

از  پس .(Fu et al., 2024) ردیبررسی قرار گ مورد

 FASTA لیفا کیدر قالب  هایتوال یاستخراج، تمام

 یجمعدسته لیشدند تا امکان پردازش و تحل یسازمانده

داده و ابزار  گاهیشده سپس به پاآماده لیفراهم شود. فا

 نی. ادیارسال گرد  PLANTREGMAP نیآنلا

 ینیبشیو پ ییشناسا یبرا یر تخصصطوبه تیساوب

 طراحی اهانیدر گ یسیرونو یورهااتصال فاکت یهاگاهیجا

 زمینه در یاطلاعات ارزشمند تواندیشده است و م

حاصل از  یهاداده ارائه دهد. یژن یمیتنظ یهاشبکه

وارد  افت،یپس از در PLANTREGMAP لیتحل

افزار، با استفاده از نرم نیشدند. در ا TBtoolsافزار نرم

و  های، توالSimple BioSequence Viewerماژول 

 Fu) قرار گرفتند ترقیبررسی دق آمده مورد دست به جینتا

et al., 2024) . 

 Cis یمیعناصر تنظ شناسایی

، KSL1ی هادر ژن سیس یمیعناصر تنظ ییشناسا یبرا

CPS1  و CYP  گیاه در S.miltiorrhizaپروموتر  هی، ناح

 2000منظور، بخش  نیبررسی قرار گرفت. بد هر ژن مورد

گونه نیاز ژنوم ا ناحیه شروع رونویسیجفت باز بالادست 

 ندایآن در فر تیاهم لیبه دل هیناح نیاستخراج شد. انتخاب ا

اتصال  یهاگاهیو احتمال حضور جا یسیرونو میظتن

پروموتر  یعنوان توالصورت گرفت و به یسیرونو یفاکتورها

از استخراج،  پس .شداستفاده  یبعد یهالیتحل یبرا

ارسال  PlantCARE داده گاهیپروموتر به پا یهایتوال

حاصل  جیشوند. نتا ییشناسا یاحتمال سیشدند تا عناصر س

وارد  ترقیدق یو بررس یکیگراف شینما یبرا لیتحل نیاز ا

موجود در  یاز ابزارها استفاده. با دیگرد TBtoolsافزار نرم

شد و  میترس سیس یمیعناصر تنظ افزار، نقشهنرم نیا

پروموتر مشخص  یها در طول توالآن یو پراکندگ تیموقع

 ;Mohsenzadeh Golfazani et al., 2022) دیگرد

Taghvimi et al., 2024). 

بحث و جینتا  

های ثانویه دارویی در گیاهان تحت کنترل بیوسنتز متابولیت

ای در سطوح مختلف بیان ژن های تنظیمی پیچیدهشبکه

گیری از رویکردهای در این مطالعه، با بهره دارد.قرار 

ها، microRNAای چندلایه شامل بیوانفورماتیکی، شبکه
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سیس مرتبط با  ،فاکتورهای رونویسی و عناصر تنظیمی

 Salviaهای کلیدی مسیر بیوسنتز تانشینون در ژن

miltiorrhiza  شناسایی و تحلیل شد. نتایج نشان داد که

تنها نه CYPو  CPS1 ،KSL1 هایتنظیم بیان ژن

صورت خطی، بلکه در قالب شبکه تنظیمی هماهنگ و پویا به

 شود.انجام می

،  KSL1یهانمؤثر بر ژ یهاmiRNAو تحلیل  تجزیه

CPS1  و CYP 
 یهابا هدف قرار دادن ژن یاهیگ یهاmiRNAکل 

CPS1 ،KSL1  وCYP تحلیل قرار گرفتند  و مورد تجزیه
اطلاعات  د.نهستخانواده  2۸و  miRNA 2۵2که شامل 

شده  ارائه 1شده در شکل شناسایی یهاmiRNA قیدق
 ۸4. تعداد قرار دارد( 1اطلاعات تکمیلی در پیوست است )

miRNA ژن یبراCPS1  ها آن شتریشد که ب ییشناسا
 miR482و miR781 ، miR319 یهامتعلق به خانواده

 کی ath‑miR781 انا،یتال سیدوپسیآراب اهیبودند. در گ
microRNA عنوان هدف قراردهنده است که بهmRNA 

 نیزانت میشده است که آنز شناسایی AT4G34890ژن 
 XDH1. کندیم ی( را رمزگذارXDH1) دروژنازیهید

 یاتیح یکیمتابول ریمس ن،یپور سمیدر کاتابول ینقش محور
 با نیکند و همچنیم فایا ی،تروژنین یبازها افتیباز یبرا
 یطیمح یهاتنش به پاسخ و برگ یریپ مانند ییندهاایفر

 Sakuraba et) است مرتبط یکیتار و سرما ،یشور مانند

al., 2024). miR319 کی microRNA در  یمحور
برگ را  ییزاختیویژه ربه ی،رشد یندهاایاست که فر اهانیگ

 یاز فاکتورها یارمجموعهیز یسیپس از رونو میبا تنظ
 سیدوپسی. در آرابکندیم میتنظ TCPدر خانواده  یسیرونو

 یهاmRNAه ب miR319 ،یاهیگ یهاگونه ریو سا
، TCP2 ،TCP3 ،TCP4)ازجمله  TCPژن  نیچند

TCP10  وTCP24 سرکوب ای برش به منجر و( متصل 
 بر میمستقطور به هدفمند میتنظ نیا. شودیم هاآن ترجمه

 گذاردیم ریتأث برگ هیحاش در یسلول زیتما و ریتکث
(Koyama et al., 2017). شده در مطالعات انجام

، نواحی پروموتری Brassica junceaهایی مانند گونه

توجه  را بررسی کرده و واگرایی قابل miR319های همولوگ
اند. نتایج این ها را آشکار ساختهدر الگوهای تنظیمی آن

ا، شوری و هایی مانند سرممطالعات نشان داد که تحت تنش
 -الگوهای بیان مکانی  miR319گرما، پروموترهای مختلف 

ها بیانگر آن دهند. این یافتهزمانی متمایزی از خود نشان می
یندهای رشدی نقش اتنها در تنظیم فرنه miR319است که 

های ناشی از تنش، تنظیم پویای دارد، بلکه با ادغام سیگنال
. (Joshi et al., 2021) کندرشد گیاه را نیز هدایت می

miR482  ابرخانوادهmicroRNA اهانیشده در گحفاظت 
 یو تا حدود یمنیا یهاپاسخ میدر تنظ یاست که نقش مهم

آن حول هدف  ی. عملکرد اصلکندیم فایا یرشد یندهاایفر
-NBS) نیاز لوس یتکرار غن یهاژن یهاقرار دادن رونوشت

LRRیدیکه نقش کل چرخدیم دی( در محل اتصال نوکلئوت 
 اهیگ یدفاع یهاسمیمکان یسازپاتوژن فعال ییدر شناسا

ها، معمولاً mRNA نیبا اتصال به ا miR482دارند. 
 در و کندیم سرکوب را هاآن ترجمه ای آغاز را هاآن بیتخر

 نیا. کندیم لیتعد را مقاومت یهانیپروتئ سطح ،جهینت
 ستمیس حد از شیب تیفعال از یریجلوگ به یمیتنظ عمل

 یعیطب نمو و رشد است ممکن صورت نیا ریغ در که یمنیا
 ,.Kuang et al) کندیم کمک ندازد،یب خطر به را اهیگ

2024; Zhang et al., 2022). یمنیعلاوه بر عملکرد ا 
 یرا در گلاب یژنوم یهاmicroRNAکه  یقاتیآن، تحق

 pbr-miR482نشان داد که  ،کنندیتحلیل م و تجزیه
نقش دارند، هدف  یروسیرا که در دفاع و یخاص یهارونوشت

ضدویروسی  یهاپاسخ لیبه تعد ،جهیو در نت دهدیقرار م
 ۹0 نیهمچن .(Zhang et al., 2019) کندیکمک م

miRNA ژن  یبراKSL1 ریتحت تأث کهشد  ییشناسا 
ها متعلق به آن شتریقرار گرفت که ب miRNAچند خانواده 

نشان  قاتیبودند. تحق miR902و  miR156 یهاخانواده
 یهادر بافت تواندیم miR156 انیب کینامیاند که دداده

مثال، رای ب ؛مختلف متفاوت باشد یاهیگ یهامختلف و گونه
که کل شاخه ممکن  ی(، در حالOryza sativaدر برنج )

بلوغ  شیافزا یبرا miR156است از روند معمول کاهش 
با  تواندیمنفرد م یهادر برگ miR156کند، سطح  یرویپ

خاص بافت نشان  میتنظ نی. اابدی شیسن برگ افزا شیافزا
گسترده را  یرشد ینها گذارهاتنه miR156که  دهدیم
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در طول  زیمتعدد را ن یهاژن یزمان انیبلکه ب کند،یکنترل م
 ,.Xie et al) کندیم میمانند رشد برگ تنظ ییندهاایفر

 یمیاند که شبکه تنظنشان داده ری. مقالات اخ(2012
miR156-SPL حساس  یخارج یطیمح یهابه نشانه

نشان  هاشیو آزما یسازمثال، مطالعات مدل برای ؛است
 انیب ییایبر پو تواندیم CO₂ یکه سطح بالا دهدیم

miR156 میرا تنظ یدهزمان گل جه،یبگذارد و در نت ریتأث 
تنها به شبکه نه نیشده در اتعبیه یبازخورد یهاکند. حلقه

استحکام  یطیمح ریمتغ طیتحت شرا یرشد یگذارها
ممکن است  miR156که  دهندیبلکه نشان م بخشند،یم

 باشد یمیاقل راتییبا تغ یسازگار یبرا یاتیح ایگره
(Zhang et al., 2023). miR156   یبندتنها بر زماننه 

 زین هیثانو سمیبلکه در متابول گذارد،یم ریتأث یرشد یگذارها
بهبود  یبرا ییبالا لیعملکرد دوگانه پتانس نینقش دارد. ا

 miR156 انیب قیدق میتنظ رایز ؛دهدیمحصول ارائه م
مانند بهبود عملکرد، مقاومت  یمنجر به بهبود صفات تواندیم

فعال در زیست باتیترک نهیتجمع به یدر برابر تنش و حت
 .(Xu et al., 2024) شود ینتیو ز ییدارو اهانیگ

miR902  کی microRNA از  راًیاست که اخ یاهیگ
ویژه در به ،یتنش خشک یهاکه پاسخ یمطالعات قیطر

شده است. در  آشکار کنند،یم یمانند خزه را بررس ییهاگونه
مرتبط با  یهاmiRNAاز  یمحاسبات یتحلیل و تجزیه

عنوان مرکز شبکه در به miR902a-5pنوع  ،یخشکسال
نشان  یمرکز تیموقع نیزمان ظاهر شد. اهم میشبکه تنظ

در  یممکن است نقش مهم miR902که  دهدیم
 یدر پاسخ به تنش خشک لیژن دخ نیچند انیب یهماهنگ

 ،یاسمز میطور بالقوه در تنظکه به ییهارونوشت ؛داشته باشد
 طیدر شرا یمحافظت یهاسمیمکان ریسا ایتنش  نگیگنالیس

علاوه بر این،  ؛(Wan et al., 2011) دکمبود آب نقش دارن
۷۹ miRNA گیرنده ژن هدفCYP  شناسایی شد که

از  miR399و  miR2630های ها، خانوادهمیان آن
 کیmiR399  دند.بیشترین فراوانی برخوردار بو

microRNA یالقاشده توسط گرسنگ Pi  است که در
 ؛دگردیمنتقل م هاشهیو سپس به ر شودیم دیها تولشاخه
را هدف  miR399 ، PHO2س،یدوپسیمثال، در آراب برای

 یرا رمزگذار نیتیکوئیوبیکونژوگاز  کیکه  یژن ؛دهدیقرار م

محدود کردن جذب فسفات عمل  یطور معمول برابه و
انتقال و  miR399 ها،شهیدر ر PHO2. با سرکوب کندیم

 Pi یثر تقاضاؤطور مو به دهدیم شیفسفات را افزا صیتخص
 Chiang et) کندیهماهنگ م شهیر Piشاخه را با جذب 

al., 2023). میدهد که تنظینشان م یقاتیدر ذرت، تحق 
 انیدارد. ب یقابل توجه یعواقب رشد miR399نادرست 

زودرس پس از  یریمنجر به پ miR399از حد  شیب
شده هنگام که اثرات مشاهده یپیفنوت ؛افشانی شدگرده

 کندی( را منعکس مPHO2هدف آن ) ،خاموش شدن ژن
(Wang et al., 2023). یهاتحلیل پروموتر ژن و تجزیه 

miR399 یهامرتبط با پاسخ سیعنصر س نیانگور، چند 
 دیاس ها،نیبرلیج ،ی)خشکسال یتنش غیرزیستی و هورمون

نشان  نی( را نشان داد. اMeJAو  ABA ک،یلیسیسال
در هموستاز  miR399 یکه اگرچه نقش اصل دهدیم

عوامل  یهاگنالیممکن است س ماند،یم یفسفات باق
 یهاتیمتابول وسنتزیب میتنظ یبرا زیرا ن یطیمح یزاتنش

که از  یایژگیو ؛ادغام کند اهیگ یکل یو سازگار هیثانو
و حساس به تنش  ییدارو اهانیدر گ یابالقوه تیاهم

 کی miR2630 .(Liu et al., 2024) برخوردار است
microRNA  است که درMedicago truncatula ،

 microRNA نی. اشودیم افتیمدل حبوبات،  یاهیگ
ژن  میاست و در تنظ miR2630 یمتعلق به خانواده ژن

 RNAتحلیل  و حاصل از تجزیه ینقش دارد. شواهد تجرب
به دخالت آن در  کهکرد  یکوچک در سطح ژنوم بررس

گره اشاره دارد  لیو تشک شهیمانند توسعه ر ییندهاایفر
(Lelandais-Brière et al., 2009).  با توجه به نتایج به

و  CPS1با دو ژن   miR7492 ،(1دست آمده )شکل 
CYP و  miR482 و  miR319   با دو ژنCYP و 

KSL1 .در ارتباط است miR7492 یک microRNA 
 Gossypiumطور خاص در پنبه )است که به یاهیگ

hirsutumعنوان ( بهghr-miR7492c شده شناسایی
. کندیژن عمل م انیب یسیپس از رونو میدر تنظ است که

 یهادر تخمک miRNAome یاسهیتحلیل مقا و تجزیه
که ممکن  microRNA نیچنددر را  miR7492پنبه، 

و  تیفیک یبرا یاتیح یژگیو کی اف،یاست در شروع رشد ال
باشند، برجسته کرد. اگرچه  هعملکرد پنبه، نقش داشت
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هنوز در دست  miR7492 یبرا قیهدف دق یهارونوشت
 تواندیکه م دهدینشان م هاینیبشیهستند، پ یبررس
 یرهایمس ،یسیرونو یکننده فاکتورهاکنترل یهاژن
س دهنده به استرپاسخ یهانیپروتئ ای یهورمون نگیگنالیس

تحلیل  .(Wang et al., 2012) کند لیرا تعد
نشان داد که تعداد  miRNA–mRNA هایکنشبرهم
های گیاهی، متعلق به microRNA وجهی ازت قابل

، miR156 ،miR319ای نظیر شدههای حفاظتخانواده
miR482  وmiR399های کلیدی مسیر تانشینون را ، ژن

با   miRNA هایدهند. حضور این خانوادههدف قرار می
شده در تنظیم رشد، پاسخ به تنش و های شناختهنقش

است که بیوسنتز تانشینون  آن دهندهنشانمتابولیسم ثانویه، 

های محیطی های رشدی و سیگنالطور تنگاتنگ با برنامهبه
 ,.Kuang et al., 2024; Xie et al) گیاه در ارتباط است

2012; Zhang et al., 2022). ناساییش miRNA هایی
زمان بیش از یک ژن مسیر گیری همکه قادر به هدف

 miRNA) هاmicroRNA هستند، پدیده همکاری

cooperativity) سازد؛ سازوکاری که را برجسته می
عنوان راهی برای تقویت مهار پسارونویسی و تر بهپیش

  ها پیشنهاد شده استافزایش دقت تنظیم بیان ژن
(Hayder et al., 2018).  

 

 

نظر و  مورد یهاژن دهندهنشانشکل رسم شد. رنگ قرمز یضیصورت ببه Cytoscapeافزار است که به کمک نرم CYPو  CPS1 ،KSL1ژن  3اثرگذار بر  یهاmicroRNA نیروابط ب -1شکل 
 استها microRNA یژن یهاخانواده انگریاطراف آن ب یرنگ یهاگروه

 

 یسیرونو یاتصال فاکتورها یهاگاهیجا ینیبشیپ جینتا

 S. miltiorrhizaدر  CYPو  KSL1 ،CPS1 یهاژن

در  یسیرونو یاتصال فاکتورها یهاگاهیجا ییشناسا یبرا

 TBtools افزاراز نرم CYP و  KSL1،CPS1ی هاژن

نشان داد  لیتحل نیحاصل از ا جی. نتا(2شکل ) استفاده شد

 یسیاتصال فاکتور رونو گاهیجا 3۸۷تعداد  KSL1 که در ژن

 یبه فاکتورها هاگاهیجا نیا نیشتری. بدیگرد ییشناسا

، ERF ،BBR-BPC ،Dof ،WRKY ،LBDی سیرونو

MIKC-MADS ،bHLH ،AP2 ،bZIP،MYB  و 

C2H2  ( 2اطلاعات تکمیلی در پیوست اختصاص داشتند 

های فاکتور رونویسی در . تنوع بالای خانوادهقرار دارد(

پیچیدگی شبکه تنظیمی حاکم  دهندهنشانپروموتر این ژن، 

یندهای رشد، تمایز و او نقش بالقوه آن در فر KSL1 بر

 Rushton et) است یستیزریهای زیستی و غپاسخ به تنش

al., 2012) .ژن در CPS1  اتصال فاکتور  گاهیجا 240تعداد

مربوط به  هاگاهیجا نیترشد. فراوان ییشناسا یسیرونو

، AP2 ،MIKC-MADS ،BBR-BPCی فاکتورها
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Dof ،GRAS ،C2H2، WRKY و ERF  بودند. حضور

علاوه بر  CPS1 دهد کهغالب این فاکتورها نشان می

مشارکت مستقیم در مسیرهای متابولیکی بیوسنتز 

ها، تحت کنترل سازوکارهای تنظیمی مرتبط با دفاع ترپندی

طی قرار های محیگیاه، سیگنالینگ هورمونی و پاسخ به تنش

تحلیل  و تجزیه نیهمچن .(Cui et al., 2015) دارد

 CYPs یهادر ژن یسیرونو یاتصال فاکتورها یهاگاهیجا

شد.  ییاتصال شناسا گاهیجا 1۵۹نشان داد که تعداد 

، bZIPی سیرونو یبه فاکتورها هاگاهیجا نیا نیشتریب

MYB ،WRKY و ERF .با توجه به  اختصاص داشتند

در مراحل انتهایی و  CYP هاینقش محوری آنزیم

های اختصاصی مسیرهای بیوسنتزی، حضور این خانواده

دهنده تنظیم دقیق بیان این تواند نشانفاکتور رونویسی می

 های محیطی و فیزیولوژیک باشدها در پاسخ به سیگنالژن

(Bathe, 2019) . 

اتصهال مربهوط بهه  یههاگاهینکته قابل توجه آن است کهه جا
  KSL1،CPS1ی ههادر ژن ERF و WRKY یهافاکتور

 یهمپوشهان نیهصورت مشترک مشاهده شدند. اهب  CYPs و
 نیها انیهمشهترک م یمهیتنظ یرهایدهنده وجود مسهنشان

 میو تنظه یدفهاع یهاهها در پاسهخها و احتمال تعامهل آنژن
 ،یطور کلهبهه اسهت. S. miltiorrhiza در هیثانو سمیمتابول

، KSL1 یههاآن است کهه ژن دهندهنشانمطالعه  نیا جینتا
CPS1  وCYPs از  دهیههچیپ یاتحههت کنتههرل مجموعههه
رشهد و  ینهدهاایقرار دارند که ههم در فر یسیرونو یفاکتورها

 یسهتیزریو غ یسهتیز یههاتوسعه و ههم در پاسهخ بهه تنش
 نیتهربزرگ ERF یسیرونو ی. فاکتورهاکنندیم ینیآفرنقش

و نقهش  هستند AP2/ERF یاهیخانواده در ابرخانواده گریز
 ،یمانند خشهک ی،ستیزریغ یهاتحمل تنش میدر تنظ یدیکل

هها معمهولاً از ERFدارند. در پاسخ به تهنش،  ،و سرما یشور
کههاهش  ایهه MAPKوابسههته بههه  ونیلاسههیفسفور قیههطر

 کیههنوکلئ یهههانیوتئبهها پر ،شههدهفعال ونیناسههیتیکوئیوبی
در پرومهوتر  سیو بهه عناصهر سه دهنهدیم لیکمپلکس تشک

 ,.Wu et al) شهوندیدهنده به تنش متصهل مپاسخ یهاژن

گروهههی از فاکتورهههای  WRKY. خههانواده ژنههی (2022
رونویسی اختصاصی گیاهان است که نقش محوری در تنظهیم 

هها( های زیستی )مانند مقابله با پاتوژنهای گیاه به تنشپاسخ
 ؛کننهدو غیرزیستی )ازجمله خشکی، شهوری و دمها( ایفها می

افزون بر ایهن، اعضهای ایهن خهانواده در فراینهدهای رشهدی، 
و تنظهیم متابولیسهم ثانویهه نیهز دهی ازجمله تمایز بافت، گل

در  WRKYنقههش دارنههد. بسههیاری از اعضههای خههانواده 
دهی هورمهههونی، ماننهههد مسهههیرهای های سهههیگنالشهههبکه

و از طریههق  رنههدسالیسههیلات، ژیبههرلین و اتههیلن، مشههارکت دا
ههههای تعامههل بههها سهههایر فاکتورهههای رونویسهههی و پروتئین

 نههدکنهههای هههدف را تنظههیم میدهنده، بیههان ژنسههیگنال
(Phukan et al., 2016). یاهیهگ یسهیرونو یفاکتورهها 

BBR/BPC مشههابه ،GAF یبههه تکرارههها ،یوانیههح GA 
 یاچندمرحلهه میتنظه نیکرومهات لیو با تعهد شوندمی متصل

 نههالیترم-C هیههههها ناحمشخصههه آن .کننههدیژن را ممکههن م
 عهلاوه بهرخهانواده  نیهاسهت. ا نیستئیشده با پنج سحفاظت

 ،یورمهونه نگیگنالیو رشد، در سه کیهومئوت یهاژن میتنظ
نقهش  تیجنسه نییو تع یروزپاسخ به استرس، نوسان شبانه

 یاعنوان خههانوادهبههه اهههان،ید و بهها حفههت گسههترده در گنههدار
شههناخته  یمنههای - رشههد یهنگهمهها یبههرا یدیههکل یِتکههامل

بها  DOF یاهیهخانواده گ .(Sahu et al., 2023) دنشویم
 یو اعضها شهودیشهناخته م یانگشتتک DNAاتصال  هیناح
تنها ا نهههآن .دارند یاتیح یهانقش اهیگ یدر چرخه زندگ آن

مختلههف بههه  یهاو پاسههخ یهورمههون یهاگنالیسهه میدر تنظهه
 هسهتند، بلکهه گهزارش لیغیرزیستی دخ ای یستیز یهاتنش

ماننهد  اه،یهگ یسهتیز ینهدهاایاز فر یاریشده اسهت کهه بسه
 سههمیو متابول تههروژنیبافههت، جههذب کههربن و ن زیخههواب، تمهها

 ,Zou and Sun) کننههدیم میتنظهه زیههرا ن دراتیههکربوه

 یکههه فاکتورههها دهههدینشههان م ریههاخ یهایبررسهه .(2023
هسهتند و  اهانیدر گ یاصل یهاکنندهمیتنظ bZIP یسیرونو

گرمها،  ،یشهور ،یخشهکمانند  ،غیرزیستی یهاپاسخ به تنش
هها از . آنکنندیو رشد را هماهنگ م هیثانو سمیمتابول و سرما

و  کننههدیعمهل م ونیزاسهیمریو د DNAاتصهال بهه  قیهطر
 لیتعهد ینهیو تعهاملات پروتئ ونیلاسیورفسف ش،یرایتوسط پ

در مجمههوع، نتههایج ایههن  .(Guo et al., 2024) شههوندیم
 CYPs و  KSL1،CPS1های دهد که ژنتحلیل نشان می
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ای حههت کنتههرل مجموعهههت  Salvia miltiorrhiza در 
پوشان از فاکتورههای رونویسهی قهرار دارنهد کهه پیچیده و هم

های دفهاعی و تنظهیم متابولیسهم هماهنگی میان رشد، پاسهخ
کهه شناسهایی  آنجها وجود ایهن، از اسازد. بثانویه را ممکن می

ههههای اتصهههال فاکتورههههای رونویسهههی مبتنهههی بهههر جایگاه
اسهت، اعتبارسهنجی تجربهی  یمحاسبات ستیهای زبینیپیش

 ،  ChIP-qPCRهههایی نظیههر ایههن نتههایج از طریههق روش

EMSA   یا آنالیزهای بیان ژن تحت تیمارهای تنشهی بهرای
 روری استتأیید عملکرد واقعی این عناصر تنظیمی ض

 

 

 
 .رسم گردیدTBtools افزار که به کمک نرم CYP و KSL1  ،CPS1یهاژن یسیاتصال فاکتور رونو یهاگاهیجا -2شکل 

 

، KSL1 یهاژن سیتحلیل عناصر س و تجزیه جینتا

CPS1  وCYP  درS.miltiorrhiza 

 و  KSL1،CPS1ی هادر ژن سیس یمیعناصر تنظ یبررس

CYP  ، جیرا عناصرنشان داد که علاوه بر TATA-box و 

CAAT-boxها درژن نیا ی، پروموترها S. 

miltiorrhiza سیمتنوع از عناصر س یامجموعه یدارا 

ازجمله نور،  ،هاای از محرکهستند که به طیف گسترده

 ،هوازی(بیهای غیرزیستی )خشکی، سرما و شرایط تنش

های هورمونی )جیبرلین، اکسین، اسید آبسزیک و سیگنال

دفاع و بیان اختصاصی بافتی پاسخ  ،جاسمونات(متیل 

قرار  3( )اطلاعات تکمیلی در پیوست 3شکل ) دهندمی

های . چنین تنوعی بیانگر پیچیدگی تنظیم رونویسی ژندارد(

ها در سازگاری گیاه با شرایط لایه آنمذکور و نقش چند

نتایج نشان  .(Lescot et al., 2002) محیطی متغیر است

بررسی دارای عناصر  داد که تمامی پروموترهای مورد

ترین عوامل دهنده به نور هستند. نور یکی از مهمپاسخ

ده ش متابولیسم ثانویه بوده و گزارش هکنندمحیطی تنظیم

است که بسیاری از مسیرهای بیوسنتزی ترکیبات فنولیک و 

های ترپنوئیدی تحت کنترل مستقیم یا غیرمستقیم سیگنال

حضور گسترده این  .(Jenkins, 2009) نوری قرار دارند

نشان  CYPs و  KSL1،CPS1 هایعناصر در پروموتر ژن

ها احتمالاً با تغییرات شدت و کیفیت دهد که بیان این ژنمی

علاوه بر عناصر  KSL1 پروموتر ژن شود.نور هماهنگ می

 جیبرلین، اسید آبسزیکدهنده به نوری، حاوی عناصر پاسخ

(ABA) هوازی بود. حضور عناصرو شرایط بی ABA 

های نقش احتمالی این ژن در پاسخ به تنش دهندهنشان

خشکی و اسمزی است، در حالی که عناصر مرتبط با شرایط 

توانند به تنظیم متابولیسم انرژی و سازگاری هوازی میبی

 باشند سلولی در شرایط کمبود اکسیژن اشاره داشته

(Shinozaki and Yamaguchi-Shinozaki, 
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ممکن است در  KSL1 دهد کهاین الگو نشان می .(2007

ها در ترپنپذیر مراحل ابتدایی بیوسنتز دیتنظیم انعطاف

 یدارا CPS1 در مقابل، ژن شرایط تنشی نقش داشته باشد.

 دیاس ،یخشک ن،ییپا یدهنده به نور، دماسخعناصر پا

دفاع و استرس و  ستم،یمر انیب ،یهوازیب طیشرا ک،یآبسز

. این تنوع بالا استدهنده پروتئین عناصر اتصال نیهمچن

در  CPS1 دهنده نقش تنظیمی گستردهتواند نشانمی

های دفاعی باشد. وجود هماهنگی بین رشد، توسعه و پاسخ

مریستمی همچنین حاکی از احتمال تنظیم عناصر بیان 

های در حال تقسیم است که فضایی بیان این ژن در بافت

سازهای متابولیکی در مراحل رشد فعال برای تأمین پیش

 دینور، اس یهادهندهعناصر، پاسخ نیا انیاز م اهمیت دارد.

 CPS1 و KSL1 یهاژن نیب یهوازیب طیو شرا کیآبسز

تحلیل عناصر  و تجزیه ن،یبر ا هعلاو ؛مشترک هستند

ها ژن نینشان داد که ا CYPs یهادر ژن سیس یمیتنظ

جاسمونات و  لیمت ن،یبرلیج ن،ییپا یدر برابر نور، دما

دهنده به حضور عناصر پاسخ .دهندیواکنش نشان م ،نیاکس

زیرا  ؛ویژه حائز اهمیت استبه (MeJA) متیل جاسمونات

های اصلی مسیرهای دفاعی و کنندهها تنظیمجاسمونات

این  شوند.های ثانویه شناخته میالقاکننده بیوسنتز متابولیت

تر ها در مراحل انتهایی و اختصاصیCYP یافته با نقش

 Wasternack and)مسیرهای بیوسنتزی همخوانی دارد

Strnad, 2018). ر مشترک نشان داد بررسی تطبیقی عناص

  KSL1هایدهنده به نور و جیبرلین بین ژنکه عناصر پاسخ

دهنده به نور و و عناصر پاسخ هستندمشترک  CYPs و

همپوشانی دارند.  CYPs و  CPS1هایدمای پایین بین ژن

-co) تنظیمیپوشانی بیانگر وجود نوعی هماین الگوی هم

regulation) سنتزی است های کلیدی مسیر بیومیان ژن

تواند پاسخ هماهنگ متابولیسم ثانویه را به که می

 های محیطی و هورمونی ممکن سازد.سیگنال

های سیگنال گفت کهتوان بر اساس نتایج این مطالعه می

های های غیرزیستی( و سیگنالمحیطی )نور، دما و تنش

از طریق  و اکسین(  ABA ،MeJA،GA) هورمونی

سازی فاکتورهای رونویسی متناظر خود، به عناصر سیس فعال

 وKSL1 ، CPS1های فعال در نواحی پروموتری ژن

CYPs  صورت ها را بهو بیان این ژن شوندمیمتصل

کنند. این تنظیم هماهنگ منجر به هماهنگ تنظیم می

ها و سایر ترپنتعدیل مراحل مختلف بیوسنتز دی

دهد تا و به گیاه امکان می شودمینویه های ثامتابولیت

های متابولیکی مؤثری در شرایط تنش و رشد فعال پاسخ

ها، باید توجه داشت که وجود اهمیت این یافته ایجاد کند. با

های زیست بینیشناسایی عناصر سیس فعال مبتنی بر پیش

رو، اعتبارسنجی عملکرد واقعی این  این محاسباتی است. از

مانند آنالیز بیان ژن  ،های تجربیطریق آزمایش عناصر از

های گزارشگر تحت تیمارهای هورمونی و تنشی، آزمون

 -ChIP و (Promoter Reporter Assays) پروموتری

qPCR .برای تأیید اتصال فاکتورهای رونویسی ضروری است 
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 رسم گردیدTBtools افزار که به کمک نرم CYP و KSL1 ،CPS1 یهانفعال ژ Cis یمیعناصر تنظ شناسایی -3 شکل

 

 گیرینتیجه

دهد که تنظیم بیان نتایج حاصل از این پژوهش نشان می

تحت کنترل یک شبکه   Salvia miltiorrhizaها درژن

کنش تنظیمی پیچیده و چندلایه قرار دارد که از برهم

ها، فاکتورهای رونویسی و عناصر سیس miRNAهماهنگ 

دهی گرفته است. این سازمان فعال پروموتری شکل

چندسطحی امکان کنترل دقیق، پویا و وابسته به شرایط 

 هایهای کلیدی مسیر بیوسنتز متابولیتمحیطی بیان ژن

سازد. را فراهم میCYPs  و  KSL1،CPS1ثانویه، ازجمله 

 دهندهنشانزمان سطوح مختلف تنظیمی بیان ژن حضور هم

تنها در سطح رونویسی، بلکه در ها نهآن است که این ژن

شوند و طور فعال تنظیم میمرحله پسارونویسی نیز به

های تنظیم متابولیکی های مرکزی در شبکهعنوان گرهبه

در این چارچوب، . (Chen, 2009)کنند ل میعم

miRNAگیری اختصاصیها با هدفmRNA  ها و از

پذیر یا سینرژیستیک، نقش مؤثری طریق ایجاد اثرات جمع

کنند. مطالعات در افزایش کارایی سرکوب بیان ژن ایفا می

 miRNA زمان چندگیری هماند که هدفپیشین نشان داده

تواند منجر مسیر میهای همای از ژنبرای یک ژن یا مجموعه

ویژه در ای که بهپدیده ؛تر و پایدارتر بیان ژن شودبه مهار قوی

 ,Axtell) تنظیم مسیرهای متابولیکی پیچیده اهمیت دارد

این لایه پسارونویسی در کنار شبکه گسترده  .(2013

ویسی و عناصر سیس فعال پروموتری، یک فاکتورهای رون

کند که امکان پاسخ سیستم تنظیمی چندبعُدی ایجاد می

های های رشدی، هورمونی و تنشهماهنگ گیاه به سیگنال

های این مطالعه یافته سازد.زیستی و غیرزیستی را فراهم می

با ارائه تصویری یکپارچه از تنظیم چندلایه بیان ژن، درک ما 

های های مولکولی حاکم بر بیوسنتز متابولیتنیسمرا از مکا

بخشد. شناسایی تعمیق می  S. miltiorrhizaثانویه در

عنوان عناصر کلیدی به CYPs و  KSL1،CPS1های ژن

ها را به اهداف مناسبی برای راهبردهای در این شبکه، آن

کاری هدفمند این کند. دستمهندسی متابولیک تبدیل می

تواند به افزایش تولید ترکیبات دارویی یمی میهای تنظشبکه

های دفاعی گیاه و در ها، بهبود پاسخارزشمند نظیر تانشینون

های اقتصادی گیاهان دارویی منجر ارتقای ویژگی ،نهایت

  (Shao et al., 2025).شود

برای بیوسهنتز  ایها، مدل تنظیمی یکپارچهبر اساس این یافته
عنوان شود که در آن عناصهر سهیس بههتانشینون پیشنهاد می

، فاکتورههای رونویسهی کنندمیها عمل کننده سیگنالدریافت
 تبهههدیل و ها را بهههه تغییهههرات رونویسهههیایهههن سهههیگنال
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microRNA ها با تنظهیم پسارونویسهی، شهدت و پایهداری
نمایند. تعامل متقابل این سه لایه منجر بهه پاسخ را تعدیل می

( و Feedback) دبکیههای فای پویها بها حلقههایجاد شهبکه
شههود کههه امکههان تنظههیم ( میFeedforward) دفورواردیههف

را فهراهم ها سهوی تولیهد تانشهینوندقیق جریان متابولیکی به
ههای نهوین ویهرایش گیهری از فناوریبهره همچنهین آورد.می

 RNAههههایو روش CRISPR/Cas9 ژنهههوم نظیهههر

interference (RNAi) ،ای بههرای سههابقههای بیفرصههت
مداخلههه دقیههق در سههطوح مختلههف تنظههیم بیههان ژن فههراهم 

ریزی هدفمنههد ههها امکههان بازبرنامهههآورد. ایههن فناوریمههی
ها، فاکتورهای رونویسهی miRNA شاملهای تنظیمی شبکه

تواننهد بهه توسهعه و میسازند میو عناصر پروموتری را فراهم 
هههای ثانویههه، رویکردهههای نوآورانههه در بهبههود تولیههد متابولیت

هههای محیطههی و گسههترش کاربردهههای افههزایش تحمههل تنش
 Mipeshwaree Devi et)زیستی و کشاورزی منجر شوند

al., 2023).  با این حال، تحقق کامهل ایهن اههداف مسهتلزم
اعتبارسهنجی عملکهردی  بهرایطالعات تجربی تکمیلی انجام م

شده این شبکه تنظیمی و بررسهی پیامهدهای اجزای شناسایی
 بها ها در سطح گیهاه کامهل اسهت.کاری آنفیزیولوژیک دست

 یبرخ یپژوهش دارا نیشده، اارائه یهالیتحل تیوجود جامع
مهورد توجهه قهرار  جینتها ریدر تفس دیاست که با هاتیمحدود

 انیهم شهدهییشناسا یههاتعامل ی. نخست آنکهه تمهامرندیگ
miRNAیهههاینیبشیپ هیهههههدف، بههر پا یهههاههها و ژن 

. اندنشهده دییهتأ یصورت تجربهبوده و هنوز به یکیوانفورماتیب
دقت بالا، همواره با احتمهال بهروز  ی با وجودمحاسبات یابزارها

 نی( همراه هستند. دوم، در اfalse positivesت کاذب )بمث
 یبررسه یبهرا qRT-PCR رینظ یتجرب یهاشیمطالعه آزما

، CPS1 یههاها و ژنmiRNA انیسطوح ب نیب یهمبستگ
KSL1  وCYP نکهردن  هاستفاد نینشده است. همچن انجام

 دییهمهانع از تأ Degradome sequencing یهالیاز تحل
 یهههههاmiRNAتوسههههط  mRNAبههههرش  میمسههههتق

 یمهیشبکه تنظ نیا یبررس ت،ی. در نهاشودیم شدهینیبشیپ
 ایه یهورمهون یمارهایمتفاوت )مانند ت کیولوژیزیف طیدر شرا

 نیهاز عملکهرد ا یاتریدرک پو توانستی( میطیمح یهاتنش
 هاتیمحهدود نیها یسازحال، شفاف نیشبکه فراهم کند. با ا

و  کنهدیم جادیا ندهیمطالعات آ یطراح یبرا یچارچوب روشن
 دهدیم شیرا افزا جینتا ریتفس یریاعتمادپذ
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