
65 

 

J Genet Resour2019;5(1): 1-8  Homepage: http://sc.journals.umz.ac.ir/ 

 RESEARCH ARTICLE DOI: 10.22080/jgr.2019.15741.1123 

  

با  CDH1در ناحیه ي پروموتري ژن   C>A -160بررسی ارتباط پلی مورفیسم تک نوکلئوتیدي 

  شاهدي-مطالعه ي موردیک سرطان معده: 

  

  2زادهمحمد شکر ،1، سوگند کلانتري*1مجید تفریحی

  ایران مازندران، بابلسر، مازندران، پایه، دانشگاه علوم دانشکده سلولی، و مولکولی گروه زیست شناسی  1

 ایران ساري، مازندران، پزشکی علوم مازندران، دانشگاه دارویی علوم تحقیقات مرکز داروسازي، دانشکده شناسی، سم گروه 2

 

 چکیده

 نوعی پروتئین سرکوب کننده ي تومور می باشد که نقش مهمی در اتصالات سلولی و معماري بافت ایفا کرده و این طور E-cadherinپروتئین 

 بر CDH1 ژن از رونویسی شروع بالادست محل در مورفیسم پلی یک که است شده داده فرض می گردد که در بروز سرطان موثر باشد. نشان

در این مطالعه براي اولین بار  .ها در ارتباط باشد سرطان انواع با رسد می نظر به و گذاشته تأثیر E-cadherin رونویسی پروتئین  فرآیند تنظیم

قرار گرفته و سرطان معده در جمعیت ایران را مورد  CDH1ژن  5'که در ناحیه ي غیر قابل ترجمه ي rs16260ارتباط میان پلی مورفیسم 

فرد سالم براي بررسی این پلی مورفیسم تک نوکلئوتیدي مورد آزمایش قرار گرفته و  72فرد بیمار مبتلا به سرطان معده و  78بررسی قرار دادیم. 

در بیماران مبتلا به سرطان  AAده ي این است که ژنوتیپ آن ها مشخص گردید. نتایج ما نشان دهن ژنوتیپ PCR-RFLPبا استفاده از روش 

نیز در گروه بیماران بیشتر از  A%) و فراوانی آلل 5/12مورد،  72از  9%) فراوانی بیشتري نسبت به افراد سالم داشته (5/20مورد،  78از  16معده (

با این حال تجزیه و تحلیل آماري بیانگر عدم ارتباط ). =CI=231/ 1, OR= 383/0 p-value%95 ,772/0- 962/1افراد سالم می باشد (

). در نهایت نتایج نشان می =CI=719/ 1, OR= 268/0 p-value%95 ,656/0-  502/4و خطر ابتلا به سرطان معده می باشد ( AAژنوتیپ 

براین ممکن است این پلی مورفیسم تک تاثیر عمده اي بر روي حساسیت ابتلا به سرطان معده نداشته بنا AAدهد که این جایگزینی و ژنوتیپ 

نمونه گیري در ابعاد بزرگتر و نیز بررسی  ، لازم استدستیابی به نتایج بهترجهت نوکلئوتیدي یک عامل خطر وابسته به قومیت باشد. علاوه بر این 

  . مورد توجه قرار گیرد H. pylori معیارهایی مانند عفونت افراد به هلیکوباکتر

  

  ؛ ناحیه ي پروموتريE-cadherin؛ پروتئین CDH1سرطان معده؛ ژن  کلمات کلیدي:
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  (Acorus calamus)وج گیاه  در جمعیت هاي ایرانی گوناگونی عدد کروموزومی

 

  عباس قلی پور

  تهران، ایران، گروه زیست شناسی، دانشکده علوم، دانشگاه پیام نور

    

  چکیده

)  2n=6x=72) تا هگزاپلوئید (2n=2x=24، از دیپلوئید ( Acorus calamusبراي گیاه دارویی وج با نام علمی سطوح پلوئیدي مختلفی

یکی رابطه معنی داري بین سطح پلوئیدي و ترکیبات شیمیایی اسانس و خواص دارویی این منبع ژنت ،گزارش شده است. مطابق اطلاعات موجود

این اطلاعاتی در مورد عدد کروموزومی آن در دسترش نمی باشد.  است،مهم وجود دارد. با توجه به اینکه این گیاه اخیراً در ایران بازیابی شده 

وم جدا پژوهش به منظور تعیین عدد کروموزومی و سطح پلوئیدي سه جمعیت این گیاه در ایران انجام شد. ریشه هاي تازه روئیده شده از سطح ریز

ساعت تثبیت  24ساعت، در محلول کارنوي به مدت  3تا  2مولار به مدت  002/0هیدروکسی کوئینولین -8شده، پس از پیش تیمار با محلول 

درجه هیدرولیز شدند. نمونه ها پس از  60دقیقه در دماي  30نرمال به مدت  1شدند. سپس ریشه هاي تثبیت شده، در محلول اسید کلریدریک 

یزي با استواورسئین دو درصد، اسکواش شدند. تعداد کروموزوم سوماتیکی و جزئیات کاریوتیپ هر یک از جمعیت ها با استفاده از رنگ آم

حداقل پنج گسترش متافازي مناسب مطالعه شدند. جمعیت هاي مطالعه شده از نظر خصوصیات سیتوژنتیکی؛ عدد کروموزومی و سطح پلوئیدي 

داشتند، درحالیکه جمعیت   2n=3x=36و  2n=2x=24دند. جمعیت هاي ارزفون و پلسک دو عدد کروموزومی؛گوناگونی جالبی نشان دا

، 82/13را نشان داد. طول کل کروموزوم هاي هاپلوئید جمعیت هاي ارزفون، پلسک و الندان به ترتیب   2n=3x=36الندان عدد کروموزومی

میکرومتر  61/0میکرومتر در جمعیت ارزفون و کوتاه ترین کروموزوم با اندازه  48/1میکرومتر بودند. بلندترین کروموزوم با اندازه  3/11و  33/11

ن تنوع ژنتیکی در راهبردهاي اهلی سازي این گیاه دارویی و استفاده از سیتوتیپ مناسب با اهمیت است. در جمعیت پلسک مشاهده شد. وجود ای

  است. X=12بر اساس نتایج این پژوهش و اطلاعات موجود، عدد پایه کروموزومی گیاه دارویی وج 

  

  ؛ عدد کروموزومی؛ گیاه دارویی؛ سطح پلوئیدي Acorus calamus: کلیدي واژگان
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  اياي گیاهچهساختار ژنتیکی تحمل به شوري در برنج در مرحله

  

  1، محمد زارع مهرجردي*2، حسین صبوري1، محمود قربانزاده نقاب1سمیه سنچولی
  شیروان، خراسان شمالی، ایراندانشکده کشاورزي، مجتمع آموزش عالی 1

  طبیعی، دانشگاه گنبد کاووس، گنبد کاووس، ایران کشاورزي و منابعگروه تولیدات گیاهی، دانشکدة علوم2

 
  

  چکیده
روز طارم و رقم حساس ندا مورد بررسی قرار گرفت. بذورجوانه زده به مدت سه در این مطالعه جمعیت برنج حاصل از تلاقی بین رقم مقاوم اهلمی

ها در محلول غذایی حاوي روز به محلول غذایی یوشیدا منتقل شدند. دو هفته بعد از کاشت، گیاهچه 11در آب قرار گرفتند و سپس به مدت 

مولار به میلی 8/163به  NaClزیمنس بر متر) به مدت یک هفته قرار گرفتند، سپس غلظت دسی 6(هدایت الکتریکی  NaClمولار میلی 19.51

نشانگر  SSR ،16نشانگر  40با استفاده از  F8گیري شدند. نقشه پیوستگی جمعیت هفته افزایش یافت. بعد از این مدت صفات اندازه مدت یک

ISSR )76  دو نشانگر ،(آلل تکثیر شده چند شکلIRAP )7  یک نشانگر ،(آلل تکثیر شده چند شکلiPBS )3  (آلل تکثیر شده چند شکل

صفت در شرایط نرمال   20براي  QTL 73بود. در مجموع  07/13مورگان و میانگین فاصله بین دو نشانگر مجاور سانتی 1419تهیه شد. طول نقشه 

، qLAN-9و  qCHLN-8 ،qSLN-8 ،qSLN-8 ،qWLN-9 ،qLAN-3 ،qLAN-8ها QTLو تنش شناسایی شد. از بین این 

qRFWN-1 ،qRFWN-3b  وqRFWN-8 ،qFBN-7 ،qRDN-1a  وqRDN-3  وqNaKSHN-5  در شرایط نرمال وqSL-8 ،

qLL-1a ،qNaR-3 ،qKSH-1  وqKSH-4  وqNaKSH-4  درصد براي  20در شرایط تنش شوري شناسایی شدند و توجیهی بیش از

ي انتخاب به هاتواند یک نامزد خوب براي برنامهها، با توجه به درصد بالا بودن توجیه پس از اعتبار سنجی، میQTLصفات مربوطه داشتند. این 

  هاي نوترکیب برنج ایرانی باشند. کمک نشانگر در جمعیت

 
  

  ؛ عدد کروموزومی؛ گیاه دارویی؛ سطح پلوئیدي Acorus calamus واژگان کلیدي:
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با استفاده از  RhAA) و انتقال ژن  .Rosa hybrida L(  بهینه سازي کشت در شیشه رز

  تومه  فاشینس آگروباکتریوم
  

  1، معصومه زینی پور2، خدیجه رضوي1، مهسا امین صالحی1پریسا جنوبی

  م زیستی، دانشگاه خوارزمی، تهرانگروه علوم گیاهی، دانشکده علو 1
  ، تهرانموسسه بیوتکنولوژي کشاورزي، پژوهشگاه ملی مهندسی ژنتیک و زیست فناوري2

  
   چکیده

گل یکی از اهداف هاي باکیفیت بالا و به تأخیر انداختن پیري در  هاي شاخه بریده در سراسر جهان است. تولید گل ترین گل گل رز یکی از مهم

هاي زینتی در حال استفاده است. فن کشت  هاي گل عمده در پرورش گل است. در حال حاضر بیوتکنولوژي روشی نوین در جهت بهبود ویژگی

سازي براي  سازي سترون دهد. در این مطالعه پس از بهینه ها ارائه می هاي ارزشمندي در زمینه عملکرد گل بافت و بهبود تغییرات ژنتیکی پیشرفت

 BA هاي مختلف  حاوي غلظت MS در محیط کشت  Rosa hybrida cv.Coolwater هاي جانبی اولین مرحله از کشت بافت، جوانه

درصد به دست آمد. در مرحله  80و معادل  BA گرم در لیتر میلی 5/1استقرار یافتند. نتایج نشان داد که بیشترین سرعت رشد و استقرار در تیمار 

ها  منتقل شدند. نتایج حاکی از آن شد که حداکثر تعداد شاخه IAA و  BA ،NAA هاي مختلف حاوي غلظت MSها به محیط  نمونه دوم، ریز

ازآن  تعلق داشت. پس NAA گرم در لیتر میلی 5/0با  BA گرم در لیتر میلی 3) به دست آمد که به تیمار 8 ±18/0به ازاي هر ریز نمونه معادل (

 زایی در محیط  منتقل شدند. بهترین تیمار القاي ریشه  Phluroglusinol و  IBA هاي مختلف محیط  القاي ریشه با غلظت ها به ریز نمونه

MS/2 گرم در لیتر  میلی 3با غلظتIBA  هاي جانبی و منظور تولید گیاهان ترا ریخته، از جوانه به دست آمد. به  درصد 22/62و معادل 

Agrobacterium tumefaciens LBA4404  استفاده شد. دو پارامتر مؤثر بر کار آیی آلوده سازي توسط آگروباکتریوم مورد بررسی قرار

دقیقه انتخاب شد. نتایج نشان می دهد که بهترین محیط تلقیح  10گرفت که شامل زمان تلقیحو نوع محیط کشت بود. زمان بهینه براي آلوده سازي 

در   RhAAتایید حضور ژن  bp470تایید شدند. حضور باند  PCR است. گیاهان تراریخته با استفاده از ٪10ساکارز و درصد تراریختی  3٪

بر طول عمر گیاه دخالت داشته باشد، تغییر طول عمر گل  RhAAگیاهان بود. با توجه به مطالعات انجام شده، به نظر می رسد با توجه به اینکه ژن 

  . در گیاهان تراریخته  محتمل می باشد

  

  RhAA؛ کشت بافت؛ انتقال ژن؛ ژن Rosa hybrida واژگان کلیدي:
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در سوسمار شکم سبز  (2D: 4D)مطالعه دو شکلی جنسی در نسبت انگشت دوم به چهارم 

(Darevskia cholorogaster) از شمال ایرا ن  

  

  *1، حسین جوان بخت1اسماعیل نوغانچی

  ایران، رشت، دانشگاه گیلان، دانشکده علوم پایه، گروه زیست شناسی

  

   چکیده
دو شکلی جنسی در نسبت انگشتان به تفاوت هاي جنسیتی در گونه ها در پاسخ به در معرض قرار گرفتن هورمونهاي پیش بارداري بستگی دارد. 

 Darevskiaنمونه از مارمولک هاي  34در  (2D: 4D)در این مطالعه تکوین انگشتان چهارپایان، عمدتا نسبت طول انگشت دوم به چهارم 

cholorogaster  .در شمال ایران مورد بررسی قرار گرفت. نتایج نشان داد که تفاوت معنی داري در طول انگشتان بین جنس ها وجود نداشت

یی نسبت انگشت دوم به چهارم بین نرها و ماده ها متفاوت بود. بطوریکه ماده ها نسبت انگشتان دوم به چهارم بزرگتري از نرها در اندام جلو

این تفاوت ها معنی دار نبود. دوشکلی جنسی در انگشتان دوم به چهارم، سوم به چهارم و دوم به سوم براي نرها و ماده ها با  داشتند. با این وجود

گاري جنسیت ارتباط نداشت. نتایج ما با الگوي دیده شده در انسان و بیشتر پستاندارن مطابقت داشت و با الگوي پایه دیده شده در خزندگان ساز

تواند تحت تاثیر دیگر فاکتورها از جمله استفاده از می D. cholorogasterتیجه گرفتیم که نسبت جنسی مشاهده شده در نداشت. ما ن

زیستگاههاي خرد و حرکت روي سطوح مختلف توسط این گونه در کنار الگوي پایه ژنتیکی و دیگر اثرات اکولوژیکی مانند جفتگیري و 

  غذایابی قرار گیرد.

  

  مارمولک؛ نسبت انگشت؛ عضو؛ ژن هاکس؛ دوشکلی جنسی :واژگان کلیدي
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جمعیت جدید  :(Cygnus cygnus)و تنوع ژنتیکی قوي فریادکش  اي ساختارتحلیل مقایسه

 قابل ملاحظه و تازه مستقر شده در ایران

  

  جواد دلپسند، سید محمود قاسمپوري، حامد یوسف زاده

  گروه محیط زیست (گرایش تنوع زیستی)، دانشکده منابع طبیعی، دانشگاه تربیت مدرس، نور، ایران

  

 
  چکیده 

زمستانه جدیدي از قوهاي فریادکش از غرب آسیا گزارش شده که با فقدان اطلاعات در مورد جمعیت و منشاء آن همراه به تازگی، جمعیت 

دو  است. درك ساختار و ارتباط ژنتیکی به منظور تعیین استراتژي هاي مدیریت براي برنامه هاي حفاظت از آن بسیار مهم است. این نمونه ها از

 کنند جمع آوري شد. استخراجسازي میلاند، سوئد و ایسلند و لهستان جایی که به تازگی جمعیت بزرگی از آن آشیانهجمعیت در شمال ایران، فن

DNA  ژنومی کل از خون تازه یا نمونه پر استخراج شد و شش نشانگر میکروساتلیت بر اساس میزان چندشکلی آنها انتخاب شدند. نتایج بیشترین

) نشان داد. تجزیه و تحلیل واریانس مولکولی نشان داد که 44/3) و لهستانی (6/5هاي ایرانی ( را به ترتیب براي جمعیتو کمترین میزان غناي آللی 

قوي فریادکش از شش جمعیت در چهار استخر ژن طبقه بندي  114از کل تنوع به ترتیب متعلق به داخل و بین جمعیت است. تعداد  ٪23و  77٪

ر نشان می دهد که جمعیت اسکاندیناوي (فنلاند، سوئد و ایسلند) از نظر جمعیتی با لهستان و با هر دو جمعیت قدیمی شدند. تجزیه و تحلیل ساختا

معیت و جدید ایرانی متفاوت است. بطور کلی ، هر دو جمعیت ایران از نظر داشتن اندوختگاه ژنی متفاوت داراي حداکثر تنوع هستند و احتمالاً ج

ار)، متشکل از افرادي است که از یک جمعیت قدیمی ایرانی (گیلان) به این منطقه مهاجرت کرده اند و برخی از افراد جدید ایران (فریدونکن

 .شونداسکاندیناوي نیز در بین آنان دیده می

  

 

 ؛ جمعیت جدید زمستان گذرانSSRساختار جمعیت؛ تفاوت ژنتیکی؛ نشانگرهاي  واژگان کلیدي:
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  در شمال ایران .Rubus Lمطالعه عدد کروموزومی و کاریوتیپی چهار گونه جنس 

  

  3، علی ستاریان1، میثم حبیبی2، حسین صبوري*1جرجانی، عیسی 1راضیه کسلخه

  شناسی، دانشکدة علوم، دانشگاه گنبد کاووس، گنبد کاووس، ایرانگروه زیست1
  طبیعی، دانشگاه گنبد کاووس، گنبد کاووس، ایران کشاورزي و منابعگروه تولیدات گیاهی، دانشکدة علوم2

  منابع طبیعی، دانشگاه گنبد کاووس، گنبد کاووس، ایرانگروه جنگلداري، دانشکده علوم کشاورزي و 3

  

   چکیده
 .Rدر ایـران انجـام گرفـت. نتـایج نشـان داد کـه عـدد کرومـوزومی          Rubusجمعیت از چهـار گونـه جـنس     7در این پژوهش مطالعه کاریوتیپی 

sanctus )2n=2x=14  ،دیپلوئیـد (R. caesius  وR. discolor )2n=4x=28  تتراپلوئیـد و (R. persicus )2n=8x=56  اکتاپلوئیـد (

هـا متفـاوت بـوده بـه     شود. فرمول کاریوتیپی در بـین گونـه  براي اولین بار گزارش می R. persicusو  R. discolorباشد. عدد کروموزومی می

 .Rو  R. caesiusهـاي  براي گونه R. sanctus ،5m+2tجمعیت بابلسر گونه  6m+tبراي جمعیت جویبار و  5m+sm+tطوري که فرمول 

discolor ،4m+3t  فرمول گونهR. persicus باشد. علاوه بر این، چهار گونه مورد مطالعه عدم تقارن درون کرومـوزومی ( میA1; range 

 )، R. sanctus( 3Aهاي تقارن کاریوتیپی ) را نشان دادند و آنها به کلاسA2; range = 0.10-0.14) و بین کروموزومی (0.38-0.58 =

3B)R. caesius ،(2C )R. discolor و (3C )R. persicusهاي درصد شکل کلی و عـدم تقـارن، نشـانگر    شوند. شاخصبندي می) تقسیم

تـا   2xهـاي مـورد بررسـی از    است که در طی تنوع آنها رخ داده است. عدد کروموزومی در گونه Rubusهاي تغییردر ساختار کروموزومی گونه

8x باشد. پلوئیدي در این جنس است، و به عنوان یک پدیده سیتوژنتیکی باعث تنوع در این جنس میکننده وجود پلیائیدمتفاوت بوده که ت  

  

  پلوئیديتمشک؛ کاریوتیپ؛ کروموزوم؛ پلی واژگان کلیدي:
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