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  مقدمه

 هايماندا جاديا يها برااز ژن ياري، بسعالي اهانيدر گ

طور هماهنگ ختلف بهم يهاطيو پاسخ به مح يتخصص

 يهاژن .)Tardieu, 2013( شوندميبيان و  كننديعمل م

 ،ندكنيها را هماهنگ متيفعال نيكه تمام ا ايكنندهتنظيم

 Riechmann( دنشويم ياهياز ژنوم گ يشامل كسر بزرگ

and Ratcliffe, 2000 .(كننده،تنظيم يهاجهش در ژن 

مهم  گياهان زراعي نژاديبهو  سازييكي از دلايل اهلي

 صليك ا عنوانبه زيژن نبيان  ميدر تنظ رييو تغ باشدمي

 Clark etشده است (شناخته  اناهيتكامل گ براي يمركز

al., 2006تعريفژن  انيب ). از نظر لغوي، تجزيه و تحليل 

 يهاژن ديمطالعه نحوه تول و عبارت از اي داردساده

 ينيحصولات پروتئم اي كاركردي RNA هايكاركردي، گونه

نش ژن، بيبيان مطالعه تنظيم  است. هاي ژنسيرونو از طريق

ا يو  )مانند تمايز(در مورد فرآيندهاي سلولي طبيعي  ما را

افزايش  )ها(مانند پاسخ گياه به انواع تنشغيرطبيعي 

محققان ممكن است  .)Barrett et al., 2012دهد (مي

 انيب ميمختلف تنظ از سطوح كيژن را در هر  انيب زيآنال

انجام  )پسارونويسي، ترجمه و پساترجمه ،يسيرونو(ژن 

 يسيرونو ندآيفر). Deans and Maggert, 2015(دهند 

 ميظتن يندهايشود. فرآ ميمختلف تنظ يهاروشتواند بهيم

ژن مورد مطالعه  انيب هيتجز ياهشياغلب در آزما رونويسي

 كنندهتنظيم يهانياتصال پروتئ .رنديگيقرار م يو دستكار

براي تنظيم روش  نيترمي، مستقDNAاتصال  هايمكانبه 

 ريتأث). Geertz and Maerkl, 2010( استرونويسي 

 انيبر ب DNA ونيلاسيمانند اثر مت( كيژنتياپ ماتيتنظ

 انيب بررسي ميزان يابزار قدرتمند برا كيعنوان به نيز ،)ژن

پس از ). Tollefsbol, 2011ژن عنوان شده است (

حذف  شاهدطور معمول به يوتيوكاري RNA در ،يسيرونو

 سطح نيدر ا .هستيم Aدن دم پلي و اضافه ش ونراينت يتوال

 ژن انيبر ب يقابل توجه ريتأث RNAثبات  ،يسيرونوپسا از

 ,.Gruber et al( داردكاركردي)  نيپروتئ ديتول( كاركردي

2014 .(RNAهاي خاموشگر ) كوچكsiRNA شامل (

 ريكه در مس هستند يادو رشته كينوكلئ دياس يهامولكول

طور معمول با كاهش و به كردهشركت  RNA سازيخاموش

 ات. كنندرا تنظيم مي خاص يهاژن انيب يك ژن، تيفعال

طور كامل درك نشده ها بهRNAكنون، نحوه تنظيم اين 

مطالعات حول تاثير  تربيشاست. در حال حاضر نيز 

miRNAs ها استوار است نظيم بيان ژن يوكاريوتبر ت

)Ghildiyal and Zamore, 2009.(  

  هاي سنجش بيان ژنروش

ها در همه مراحل رشد موجودات زنده تفاوت در بيان ژن

به شناسايي نقش منجر ها دهد. شناخت اين تفاوترخ مي

هاي مولكولي كه در شرايط گوناگون درون ژن و فرايند

 ,Moodyشود (دهد، ميميرخ  زيستيهاي سيستم

ها هاي متفاوتي براي درك چگونگي تظاهر ژن). روش2001

در شرايط مختلف وجود دارد. در سطح اول  آن و تفاوت

 Sargentگيري كاهنده (رگهتوان به دوبررسي بيان ژن مي

and Dawid, 1983) نوردرن بلات ،(Callard et al., 

)، تجزيه Adams et al., 1991( EST)، كتابخانه 1994

)، بيان Velculescu et al., 1995ترتيبي تظاهر ژن (

) و تجزيه PCR )Liang and Pardee, 1992افتراقي در 

ان به تودر سطح دوم تجزيه بيان ژن مي .دريزآرايه اشاره كر

بلات، الكتروفورز ژل سترند. وها اشاره كربررسي پروتئين

ش بيان ژن در سطح هاي سنجسنجي از راهو ايمني دوبعدي

 ليو تحل هيتجز). Grigoriev, 2001( هستندپروتئين 

اي نيز سومين سطح بررسي بيان ژن تغييرات پساترجمه

ي نيز در اين جرم يسنجفيطسنجي و باشد. ايمنيمي

  ). Zhang et al., 2018گيرند (سطح قرار مي

  شناسيها در زيستهاي داده و اهميت آنپايگاه

در نمونه مورد مطالعه،  هدفيك ژن  بيان پس از بررسي

و مقايسه نتايج خود با  هاهاي دادهبررسي پايگاهقدم بعدي 

براي رسيدن به اين هدف، . استنتايج ساير محققين 

. بر طبق خواهد كردبيوانفورماتيك كمك شايان توجهي 

در  كيوانفورماتيدو دهه گذشته، بتا  نتايج مطالعات مختلف

عنوان بهاما اكنون  قرار نداشت،علم  يهاهاز شاخ كي هيچ

 مطرح يو كاربرد هيدر توسعه علوم پا يديعنصر كل كي

مربوط  ياهگزارش اديتعداد ز .)Chen et al., 2017( است

با ده ش ديتول هاينيو پروتئ كينوكلئ يدهاياس يتوالبه 

در  موجب شد كه ديو جد يميقد هايفناوري استفاده از

 با يكديگرانشمند در دانشگاه راكفلر د 35، 1979سال 

 يدهاياس يالمللنيداده ب گاهيپا كي جاديا تيفور وملاقات 

 ,Smith, 1990; Strasser( پيشنهاد دهندرا  كينوكلئ

 Genbankمنجر به ايجاد پايگاه داده  پيشنهاد). اين 2008

، شاهد فرآيندهاي مشابه در زمينه ايجاد آند. پس از ش

 يهايتوال شيوجود، با افزا نيبا ابوديم.  هاپايگاه داده

يك پايگاه جامع به نام ، 1987در سال  ،يدينوكلئوت

 نوكلئوتيدي يتوال يالمللنيداده ب گاهيپا يهمكار

)INSDCاين پايگاه از پايگاه  ،در حال حاضر .شد جادي) ا
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 كيژنت يدر موسسه مل )DDBJژاپن ( DNAداده 

ه موسس - اروپا دينوكلئوت هايپايگاه داده ،ژاپن ميشيماي

انگلستان و  جي) در كمبرEMBL( اروپا كيوانفورماتيب

GenBank يوتكنولوژياطلاعات ب يدر مركز مل )NCBI (

تشكيل  كايمتحده آمر الاتيا )Bethesda, MDبتسدا (در 

 ;Karsch-Mizrachi et al., 2011شده است (

Cochrane et al., 2015 .(اين پايگاه جادياز زمان ا 

)INSDC،( ك بيولوژي ياهآزمايش از يدينوكلئوت هايتوالي

و اجازه د شوآن ذخيره ميو در  شدهدر سرتاسر دنيا تهيه 

را به اين  ايموسسه اينامحدود به هر شخص  يدسترس

روز به روز به  .)Cochrane et al., 2015( دهنديم هاداده

رسي راحت شود. دستها افزوده ميهاي اين پايگاهميزان داده

ها را باعث تر كاركرد ژنشناخت هر چه بيش ،هابه اين داده

تر منافع شده و در نهايت باعث برآورده شدن هر چه بيش

  است.  شدهبشر 

  برنج: يك غله مدل

ترين ژنوم از نظر اندازه برنج داراي كوچك ،در بين غلات

ت ده اسباشد و اين امر سبب شميليون جفت باز) مي 340(

آل در تحقيقات تكاملي عنوان گياه زراعي ايدهنج بهتا بر

هاي مهم زراعي مورد استفاده فراوان قرار گيرد. غلاّت و گونه

ند ) اعلام كردBennet and Smith, 1991بنت و اسميت (

كه با اين كه غلاّت مختلف از يك جد مشترك منشأ 

ه ها ديداند، ولي اختلافات زيادي در اندازه ژنوم آنگرفته

شود. دلايلي ديگر نيز وجود دارد تا برنج ماده آزمايشي مي

خوبي براي كاربرد نشانگرهاي مولكولي باشد. برنج دومين 

درصد مردم جهان  50باشد و غذاي بيش از غلّه مهم دنيا مي

كند. به علّت قابليت رشد در شرايط محيطي را تأمين مي

هاي مختلف امكان بررسي و مطالعه آن در محيط ،متفاوت

وجود دارد. تنوع ارقام زراعي برنج بيش از ساير گياهان 

پلاسم برنج داراي بيش از مجموعه ژرم است وزراعي 

نكات از دلايلي است كه  باشد. اينواريته مي 000/120

ده محققين تحقيقات خود را روي اين گياه متمركز باعث ش

  ). Second, 1991سازند (

  يان ژن در گياهانب اصلي داده هايپايگاه

 جهت يبر وب مختلف يداده مبتن يهاگاهيپاحال تا به

در  ريزآرايه يهاداده ليژن و تحل انيب يهادادهبررسي 

داده  سه پايگاه .)1(جدول  اندگياهان ايجاد و معرفي شده

و   GENEVESTIGATOR ،DIURNAL شامل

EMBL-EBI Gene Expression Atlas هاي از پايگاه

 كه در هستندپركاربرد براي بيان ژن در گياهان  معروف و

پردازيم.ها ميادامه به معرفي آن

  

   در گياهان ريزآرايه يهاداده ليژن و تحل انيب يهادادهجهت بررسي بر وب  يداده مبتن يهاگاهيپا -1جدول 
Table 1. Web-based databases to study gene expression data and microarray data analysis in plants  

Database Website address Reference 
TAIR http://www.arabidopsis.org Garcia-Hernandez et al., 2002; Rhee et al., 2003 

ArrayExpress http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress Brazma et al., 2003 
GENEVESTIGATOR https://www.genevestigator.ethz.ch Zimmermann et al., 2004 

NASC Arrays http://affymetrix.arabidopsis.info Craigon et al., 2004 

AtGenExpress 
http://www.weigelworld.org/resource

s/microarray/AtGenExpress 
Schmid et al., 2005 

Botany array resource (BAR) http://www.bar.utoronto.ca Toufighi et al., 2005 
PlexDB/Barleybase http://www.plexdb.org Shen et al., 2005 

GEO http://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo Barrett et al., 2007 
DIURNAL http://diurnal.mocklerlab.org Mockler et al., 2007 

EMBL-EBI Gene Expression 
Atlas https://www.ebi.ac.uk/gxa Petryszak et al., 2015 

VirtualPlant http://virtualplant.org Katari et al., 2010 

 

  

       GENEVESTIGATORپايگاه داده 

اين پايگاه داده به آدرس 

http://www.genevestigator.ethz.ch/  قابل دسترس

شناسان جهت مطالعه و ابزار قدرتمندي براي زيست است

است.  كردهبيان ژن در انواع موجودات زنده فراهم 

GENEVESTIGATOR  شامل ياصل بخشچهار داراي :

) برنامه 3( ،سرور برنامه كي) 2ه، (داد گاهيپا كي) 1(

 تيريو مد يبانيپشت يبرا تيسا) وب4و ( Java يكاربرد
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 GENEVESTIGATORطور خاص، به .باشدمي كاربر

است كه  Java / Java / Mysqlسطحي  چند ستميس كي

ارتباط با انواع مختلف سرور جاوا  سطح كاربري كيدر آن 

 كند يابيشده را بازكند تا اطلاعات درخواست يبرقرار م

)Hruz et al., 2008 .(داده پشت سرور  گاهيپا ستميس

موجود شده تا اطلاعات چند  يطراح خاصي دقت بابرنامه 

 نيب عيسر رييو امكان تغ زمان در خود جاي دادهزنده را هم

هزاران  پايگاه داده، نيا مختلف را فراهم كند. موجودات زنده

با يكديگر ادغام  يا به خوبر RNA-Seqو  ريزآرايه شيآزما

ند مان زيستيمختلف  يهاطيرا در مح هاژن انيب يو به راحت

 ايها ، سلولهاها، سرطانها، داروها، بافتيماريبانواع 

موجود  يهاشيآزما يتنوع بالا كند.يم بررسيها پيژنوت

ها كند كه ژنيشما فراهم م يامكان را برا نيا در اين پايگاه

ها و مجموعه از پرونده يعيوس فيط باخود را  يهاداده اي

اطلاعات  يدارا اين مجموعه .يدي موجود مقايسه كنهاداده

 يحوزه درمان 18از  يماريب 500از  شيب يبرا پارچهكي

   .)/http://www.genevestigator.ethz.ch( است ياصل

در مورد گياهان، اين پايگاه داده اطلاعات بياني انواع 

ال س دهطي هان و تيمارهاي مرتبط با گياهان را مختلف گيا

مدل:  اهانيگ). 1آوري كرده است (شكل به شرح زير جمع

 : ذرت، برنج، گندم،لپهيونجه؛ گياهان تكو  آرابيدوپسيس

؛ تنباكو ،يگوجه فرنگ ا،ي: سو؛ گياهان دولپهجو، سورگوم

؛ گياهي هايگياهي؛ انواع ژنوتيپ ، بافت و سلولانواع اندام

 هاي زيستييايي؛ انواع تنشنواع تيمارهاي هورموني و شيما

 بنديزمانزيستي؛ انواع مراحل رشد و نموي؛ انواع و غير

 هياپ ليو تحل هيچهار روش تجزروزي و تغذيه گياهي. شبانه

  در دسترس هستند:در اين پايگاه داده 

ردن ك دايپ يبرا منفرد شيآزما كي ليو تحل هي) تجز1

  . خاص هاينمونه ايها ژن

 ريتاث خاصژن  كي انيكه بر ب يطيشرا يي) شناسا2

  . دنگذاريم

 انيب ويژه طيدر شرا ي كهخاص يهاژن يي) شناسا3

  . دنشويم

 ايها و ژن انيب نيب ي و شباهتكردن هماهنگ داي) پ4

   .هاكننده بيان آنميتنظ طيشرا

 توان شرايطمي يراحتبهبا استفاده از اين پايگاه داده، 

براي  .ردك دايپ را ويژهكننده بيان يك ژن تنظيم كيولوژيب

اندام و توان فهميد كه ميزان بيان آن ژن در مي ،مثال

و عوامل داخلي يا خارجي  استچقدر  مختلف يهابافت

توان گذارند. همچنين ميها تاثير ميچقدر بر بيان آن

به  ايويژههاي فهميد كه نحوه بيان اين ژن در ژنوتيپ

 باخود را  جينتا توانت بوده است؟ از طرفي ميصورچه

عه با نتايج مطال مقايسه و نتايج مشابه گريد شيهزاران آزما

هاي مختلف را در توان ژند. همچنين ميخود را پيدا كر

ميايي و يها، تيمارهاي مختلف هورموني و شبافت

ا ها با يكديگر ربندي و ارتباط آنهاي مختلف خوشهژنوتيپ

تحت شرايط محيطي مختلف ارزيابي كرد. با بررسي 

توان آزمايش مورد راحتي ميهاي بياني اين پايگاه بهداده

 يهادهيا يمنجر به طراحاين امر  كرد كهنظر را طراحي 

   شود.يآگاهانه م ماتياز تصم يبانيو پشت ديجد

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  GENEVESTIGATORدر پايگاه  ها و تيمارهاي مورد مطالعهانواع گياهان، ژن -1شكل 

Figure 1. Types of plants, genes and treatments studied at GENEVESTIGATOR 
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  DIURNALپايگاه داده 

اين پايگاه داده به آدرس 

http://diurnal.mocklerlab.org  و  استقابل دسترس

 يهاژنوم روي هيآرا انيب يهاشياز آزما زيادي شامل تعداد

 طيتحت شراآرابيدوپسيس، برنج، صنوبر و ...) (مختلف 

 .)Mockler et al., 2007( باشدياستاندارد نور و دما م

 يطيمح راتييتغ دانيم، موجودات زندهكه ميطورهمان

 ميزان اين تغييرات د كهنكنيروزانه را در نور و دما تجربه م

همچنين  .هستندمتفاوت  ييايبا فصل و عرض جغراف

 Internalه داراي يك ساعت زيستي دروني (موجودات زند

Biological Clock هستند كه به موجود زنده اين (

زيستي در داخل  يندهايفرادهد كه تمامي اطمينان را مي

ي طيروزانه مح راتييبا تغو مطابق طور مناسب به هابدن آن

 ,.Woelfle et al., 2004; Dodd et alگيرند (انجام مي

ها تاثير بر بيان ژنروزانه  يطيحم راتييتغ). 2005

ه هاي زيستي مختص باساس فعاليت ،د و اين تاثيرنگذارمي

 DIURNALداده  گاهيپا. در استساعت و روز در گياهان 

 مختلف ياهنتايج آزمايش، معمول يانيب يعلاوه بر الگوها

توان ها با نتايج خود ميآن هاند كه با مقايسنيز قرار گرفته

ها تحت تيمارهاي مختلف آزمايشي پي بياني ژن به الگوهاي

 ژهوي يشيآزماو تيمارهاي  طيشراانواع  ،برد. در اين پايگاه

 كه اندصورت مخفف بيان شدهشده و بهاعمال  اهانيگ يرو

  : اند ازعبارت

1- LDHC :  گرماساعت /  12 يكيتار ،ساعت 12نور 

  .ساعت 12 سرما ،ساعت 12

2- LLHC :  12 سرما ،ساعت 12 گرما/ ساعت  24نور 

  .ساعت

3- LDHH :  گرماساعت /  12 يكيتار ،ساعت 12نور 

  .ساعت 24

4- LLHH_LDHC اي LL_LDHC : ابتداها نمونه 

 گرماساعت) /  12( يكيتار ،ساعت) 12نور ( شرايط تحت

در سپس و قرار گرفته  ساعت) 12( سرما و ساعت 12(

  گيرند.قرار مي ساعت) 24( گرماساعت) /  24معرض نور (

5- LLHH_LLHC اي LL_LLHC : ابتداها نمونه 

 سرما و ساعت) 12( گرماساعت) /  24نور ( شرايط تحت

ساعت)  24در معرض نور (سپس و قرار گرفته  ساعت) 12(

  گيرند.قرار مي ساعت) 24( گرما/ 

6- LLHH_LDHH اي LL_LDHH : ابتداها نمونه 

 گرماساعت) /  12( يكيارت ،ساعت) 12نور ( شرايط تحت

ساعت)  24در معرض نور (سپس و قرار گرفته  ساعت) 24(

  گيرند.قرار مي ساعت) 24( گرما/ 

تر با حروف لازم به ذكر است كه اين تيمارها بيش

و بر اساس توضيحات اين پايگاه  اندمخفف نشان داده شده

هاي مختلف گياهي مورد مطالعه ها براي گونهداده، مخفف

يكي از ابزارهاي مهم . تواند متفاوت باشدمير اين پايگاه د

 نام دارد كه به كاربر HAYSTACKدر اين پايگاه داده، 

 حجيم بياني ريزآرايه توسط يهادادهبه دهد تا ياجازه م

 وند،شمي فيتعر توسط كاربر اي كهويژه يالگوها يجستجو

 HAYSTACKدر حقيقت  .دسترسي يابد

)http://haystack.cgrb.oregonstate.eduبرنامه  ك) ي

 طورها بهآن انياست كه سطوح ب ييهاژن ييشناسا يبرا

 تغيير ريزآرايهمجموعه  كي يهامشابه در همه نمونه

 مطالعهو  يدهسازمان يبرا مختلفي يهاروش كنند.يم

 Belacel et( است افتهيتوسعه  ريزآرايه يهاداده يالگوها

al., 2006(. اي ها، روش تجزيه خوشهين روشيكي از ا

باشد (روش تجزيه ها و تيمارهاي مورد مطالعه ميژن

هاي ، تجزيه به مولفهK-meansاي سلسله مراتبي، خوشه

منطبق با الگو  تميالگور كياز و ...). در اين برنامه  اصلي

ا متناسب ب هاي آنانيب يكه الگوها ييهاژن ييشناسا يبرا

 د.شوياستفاده م باشد،ميكاربر شده توسط  فيمدل تعر

، كمك به محقق HAYSTACKيكي ديگر از كاربردهاي 

مجموعه  كيدر  ي موجودهاتمام ژن ييشناساجهت 

در يك شرايط خاص را  انيخاص ب يالگو كيكه  ريزآرايه

باشد. سومين كارآيي برنامه دهند، مينشان مي

HAYSTACK اندازها (راه، شناساييPromoters( 

هاي مهم از جمله اشد. اين برنامه با اتصال به پايگاهبمي

Promomer )Toufighi et al., 2005 ،(SIFT 

)Hudson and Quail, 2003 يا ،(MotifSampler 

)Thijs et al., 2001, 2002 به ) كمك شايان توجهي

يك ابزار مهم ديگر  .كندمي اندازهاراهمحقق در شناسايي 

كه جهت شناسايي  است ELEMENTدر اين پايگاه داده، 

) cis-regulatory elements( سودهنده همسامانعوامل 

 DNA سو به بخشي ازدهنده همسامانرود. عوامل كار ميبه

 و است بيان ژن تنظيم آن شود كه كارگفته مي RNA يا

عامل يك  .جاي دارد DNAروي همان مولكول 

والي رشته ت تبالادس در تواندمي همسو دهنده همسامان

د توانهم مي ،آن را كنترل كند دهيسامان وباشد  كنندهرمز

 رمزخواني ناحيه در يكي از دو حتيآن و  دستپايين در

 .)Wittkopp and Kalay, 2012قرار داشته باشد ( نشده

78  



 1398اول/ بهار / شماره دوره نهمتحقيقات غلات/ كردرستمي و ربيعي                                                                                    

 DIURNALاين دو برنامه كاربردي در نهايت پايگاه داده 

ژن در گياهان بررسي بيان  عنوان يك مرجع مهم برايرا به

 مطرح كرده است. برنج  ويژهبه

  EMBL-EBI Gene Expression Atlasپايگاه 

 http://www.ebi.ac.uk/gxaبه آدرس   اين پايگاه

را امكان  اين است كه به كاربران آزاد يمنبع علم كي

در را  نيدر مورد ژن و پروتئ مختلفي دهد تا اطلاعاتيم

مختلف، انواع  يهاافتب( مختلف زيستي طيها و شراگونه

، 2008. در سال دنكن دايپ ...)ها، مراحل رشد و سلول

يك پايگاه  )EMBL-EBIاروپا ( كيوانفورماتيموسسه ب

اندازي را راه Gene Expression Atlasداده به نام 

)Petryszak et al., 2015اين نيز چند سال بعد  ) و

د. كرندازي ارا راه Expression Atlasموسسه پايگاه داده 

Expression Atlas دهد كه اين امكان را به محقق مي

شود و نحوه يك ژن در چه شرايطي بيان مي بررسي كند

ت؟ چگونه اس ويژهتغيير بيان آن تحت يك شرايط محيطي 

ي انيب هايآزمايش نتيجه 3000از  شيب در اين پايگاه داده،

 ختلفم موجود 40 حدود) از RNA-seqو  ريزآرايه( مختلف

اطلاعات بياني  .موجود است ،)اهانيو گ حيواناتاز جمله (

كننده رمزكننده و غيررمزهاي براي هر دو مجموعه رونوشت

ژنوم موجود هستند. همچنين اولين مجموعه داده 

د. به اين پايگاه داده اضافه ش 2015پروتئوميكس در سال 

ان وتكه ميگياهان مختلفي در اين پايگاه داده وجود دارند 

آزمايش)، آرابيدوپسيس  83آزمايش)، برنج ( 37ذرت ( به

آزمايش) و  20آزمايش)، كلزا ( 15آزمايش)، گندم ( 533(

. در اين پايگاه داده يك نوار اشاره كرد آزمايش) 20انگور (

توان با وارد كردن نام يك ژن ميجستجو وجود دارد كه 

 اه ازد. همچنين اين پايگكليه مشخصات آن را مشاهده كر

  ابزارهاي زير تشكيل شده است:

1- Expression Atlas Heatmap  

ر ي تفسيهاي متعددي برادر علم بيوانفورماتيك، روش

توان ميها آناز  كه وجود دارد و ترسيم اطلاعات بيان ژن

 RNA-seqهاي ريزآرايه و براي تفسير ميزان بيان ژن

 Heat(ي نقشه حرارت ،هاد. يكي از اين روشاستفاده كر

map( اي، اين روش با تركيب تجزيه خوشه . معمولاًاست

ارهاي مختلف را شده تحت تيمهاي متعدد بيانژن

دهند كه چه د. اين اطلاعات نشان ميكنبندي ميگروه

هايي تحت تاثير يك تيمار خاص بيان مشترك دارند ژن

)Zhao et al., 2014صورت يك ها به). در اين نقشه، داده

شوند كه در اين شبكه، هر رديف داده ميشان شبكه ن

 هويژ ژندهنده يك دهنده يك تيمار و هر ستون نشاننشان

ها با يك رنگ خاص اين رديف و ستون است. هر كدام از

ها شوند. شدت اين رنگ(سبز و قرمز و سياه) نشان داده مي

 هويژتحت يك تيمار  ويژهدهنده شدت بيان يك ژن نشان

رنگ سبز  .)Rajaram and Oono, 2010( است

دهنده دهنده افزايش بيان يك ژن، رنگ قرمز نشاننشان

دهنده عدم تاثير تيمار كاهش بيان آن و رنگ سياه نشان

اوا ج جتيوبا استفاده از  باشد.در بيان ژن مزبور مي مربوطه

نقشه  دتوانيم موجود در پايگاه داده، محقق پتياسكر

نقشه د. اين لعه خود را تهيه كنهاي مورد مطاي ژنحرارت

هاي موجود در پايگاه و يا از يا از دادهتواند مي يحرارت

ساخت  ي. دستورالعمل براه شودساختهاي خود محقق داده

براي . ي از هر دو داده در پايگاه داده موجود استنقشه حرارت

 ياممدهد كه از تكسب بهترين نتايج، پايگاه پيشنهاد مي

  . شودپايگاه استفاده  يجود در گالرمو يهانمونه

2- Expression Atlas R Package on Bioconductor  

 داده تحليل و آماري محاسبات براي محيطي  Rافزار نرم

 يرسمريزبان استاندارد غ كيعنوان به و كندمي فراهم را

 ليشود. دليمطرح م يكاوو داده يآمار يكارها يبرا

 گانياول را در درجه رياخ يهاسالافزار در نرم نيا تيمحبوب

انواع  يافزار رونرم نيا نيهمچن افزار است.نرم نيبودن ا

افزار نرم نيا يايمزا گريها قابل نصب است. از دعامل ستميس

 يآمار هايروشتن شنو يبرا رينظيب يانهيكردن زم راهمف

 توسعه دارد تيقابل ،باز يهاافزارنرم گريهمچون داست و 

)Jombart, 2008(.  پايگاه دادهExpression Atlas  اين

هاي ها و پكيجكند كه دادهامكان را براي محقق فراهم مي

صورت دانلود و به Rافزار آماده بررسي بياني را براي نرم

هاي خام ند. همچنين دادهها را برررسي كآفلاين بيان ژن

RNA-seq  اينو ريزآرايه براي دانلود و بررسي آفلاين در 

ها دهدا دينحوه تول فيتوص يهاپروتكل. استپايگاه موجود 

قرار  Rدانلود شده  پكيجدر داخل  ها نيزنمونه تفسيرو 

  گرفته است.

3- iRAP: RNA-seq analysis tool  

RNA-Seq است كه مطالعات  نوين روش كي

 يابييتوال هايفناورينسل  آخرين را بر اساس پتوميترانسكر

غلبه  هيراآزيرتكنيك از مشكلات  ياريبر بسو  دهديانجام م

	كند.يم  تيو كم يتوال، iRAPبا استفاده از ابزار 	

 ،شده نييتع پتوميترانسكر كي در RNA يهارونوشت
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مشخص و بيان  ويژهميزان بيان يك ژن تحت يك تيمار 

. شودميها تحت تيمارهاي مختلف ارزيابي افتراقي ژن

iRAP يهاهپردازش تمام داد يبرا RNA-seq  در

Expression Atlas رديگيمورد استفاده قرار م.   

4- The RNASeq-er REST API  

روز به ليو تحل هيتجز جيآسان به نتا يدسترساين ابزار 

 نوكلئوتيد يگانيدر باموجود  RNA-seq يهاداده كاملو 

 ) راEuropean Nucleotide Archive- ENA( اروپا

 ميتيك توسط  تواليهر  ليتحل و هيتجز كند.يفراهم م

)EMBL-EBI Expression Team(  ابزاربا استفاده از 

iRAP  شوديانجام مبه دقت .  

  بيان ژن در برنج اصليهاي داده پايگاه

جهت  اصليهاي بالا از پايگاهارايه شده در سه پايگاه 

هستند، اما برخي برنج)  ويژهطالعه بيان ژن در گياهان (بهم

 RNAبراي مطالعه بيان ژن در سطح  طور ويژهبه هااز پايگاه

ي هايهمچنين پايگاه). 2اند (جدول تهيه شدهدر گياه برنج 

جود و برنجو متابولوم پروتئوم بررسي  جهتعمده  طورنيز به

  اند. ارايه شده 3دارند كه در جدول 

  

   جنبردر ژن  انيب مطالعهجهت بر وب  يداده مبتن يهاگاهيپا -2جدول 
Table 2. Web-based databases to study gene expression in rice  

Database Website address Reference 

IC4R http://ic4r.org  Zhang et al., 2016 

RiceFREND http://ricefrend.dna.affrc.go.jp  Sato et al., 2013a 

RiceXPro http://ricexpro.dna.affrc.go.jp  Sato et al., 2013b 

RGKbase http://rgkbase.big.ac.cn/RGKbase  Wang et al., 2013 

Rice DB http://ricedb.plantenergy.uwa.edu.au  Narsai et al., 2013 

TENOR http://tenor.dna.affrc.go.jp  Kawahara et al., 2016 

OryzaExpress http://plantomics.mind.meiji.ac.jp/OryzaExpress  Hamada et al., 2011 

Rice Expression Database http://expression.ic4r.org  The IC4R Project Consortium, 2016 

RICD http://www.ncgr.ac.cn/ricd  Lu et al., 2008 

UniVIO http://univio.psc.riken.jp  Kudo et al., 2013 

Rice Phylogenomic Database http://ricephylogenomics.ucdavis.edu/index.shtml Jung et al., 2015 

IntAct rice 
http://www.ebi.ac.uk/ebisearch/search.ebi?db=int

act-experiments&t=Oryza+sativa  
Orchard et al., 2014 

RiceNet http://www.inetbio.org/ricenet  Lee et al., 2015 
ROAD (Rice Oligonucleotide 

Array Database) http://www.ricearray.org  Cao et al., 2012 

RiceFOX http://ricefox.psc.riken.jp  Sakurai et al., 2011 

RiceSRTFDB http://www.nipgr.res.in/RiceSRTFDB.html  Priya and Jain, 2013 

 
  

  ج نبردر  پروتئوم و متابولوم مطالعهجهت بر وب  يمبتن اصليداده  يهاگاهيپا -3جدول 
Table 3. Major web-based databases to study proteome and metabolome in rice  

Database Website address Reference 

Proteome   
PRIN http://bis.zju.edu .cn/prin   Gu et al., 2011 

DIPOS http://www.riceresearch.info  Sapkota et al., 2011 

OryzaPG-DB http://oryzapg.iab.keio.ac.jp  Helmy et al., 2011 

MCDRP https://omictools.com/mcdrp-tool  Gour et al., 2013 

Metabolome   

EXPath http://expa th.itps.ncku.edu.tw  Chien et al., 2015 

RiceCyc 
http://pathway.gramene.org/RICE/organism-

summary?  
Dharmawardhana et al., 2013 

OryzaCyc http://www.plantcyc.org/databases/oryzacyc  Schläpfer et al., 2017 

KEGG rice 
http://www.genome.jp/kegg-

bin/show_organism?menu_type=pathway_maps&
org=dosa  

Kanehisa et al., 2013 
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  ترانسكريپتوم برنج اصليهاي داده پايگاه

  IC4Rپايگاه داده 

 انواع مختلفشامل  كه پارچهكيداده  گاهيپا كوجود ي

 .دارد ياديز تيبرنج اهم محققين يبرا امُيكس باشد،داده 

 يكي داده متعدد براي برنج، هيچهابا توجه به  وجود پايگاه

جا با هم ادغام يك صورتهاي امُيكس را بهها انواع دادهاز آن

يابي، روزانه شاهد توالي هايفناورياند. با ظهور دهنكر

برنج)  ويژهبههاي بياني در گياهان مختلف (افزايش داده

هاي حضور يك پايگاه جامع كه داده روو از اين هستيم

آوري و با هاي داده مختلف جمعمختلف بياني را از پايگاه

پايگاه  ،ست. هر چند در برنج، امري ضروري اكندادغام  هم

عنوان يك پايگاه ارزشمند براي ) بهGrameneگرامينه (

 استبررسي و مطالعه ژنوميكس كاركردي مطرح 

)Tabkhkar and Rabiei, 2014ايي ادغام )، اما توان

ه پروفايل بياني با وضوح بالا را ندارد هاي امُيكس و ارايداده

)The IC4R Project Consortium, 2016 .(داده  گاهيپا

IC4R  به آدرسhttp://ic4r.org  و  استقابل دسترس

هاي امُيكس از عنوان بهترين پايگاه براي ادغام انواع دادهبه

باشد. اين پايگاه داده، هاي داده مختلف مطرح ميپايگاه

هاي خود را از منابع مختلف از طريق بسيار پايدار بوده و داده

آوري و در ) جمعWeb API( وب يسينورابط برنامهانواع 

 روزرسانيطور مداوم بهبه كند. اين پايگاهخود نگهداري مي

 حاوي )،27/3/2018روزرساني خود (د و در آخرين بهشومي

رونوشت  80,038كننده پروتئين، رمزژن  56,221

رونوشت  6,259حلقوي،  RNA 4,373كننده پروتئين، رمز

RNA مجموعه داده  1,503و كننده پروتئين رمزبلند غير

RNA-seq جعبهاصلي سايت، يك  . در صفحهاست 

جستجو وجود دارد كه با وارد كردن نام ژن، پروتئين و يا 

هاي ژن مورد نظر ويژگيتوان در مورد كليه رونوشت، مي

تعدادي جعبه ابزار اصلي د. اين پايگاه اطلاعات كسب كر

  د:ونشدارد كه در ادامه شرح دادخ مي

  Genesار ابز -1

 شود وميبا كليك روي اين قسمت، صفحه جديدي باز 

د. وشميداده كننده پروتئين برنج نشان رمزهاي كليه ژن

اساس  توان برداده دارد كه مي 56,221اين قسمت حدود 

توان يا د. در اين قسمت ميموارد مختلف در آن جستجو كر

داد، ستجو را انجام ) جSymbolبر اساس نام اختصاري ژن (

ژن مورد  ،هاي مختلفژن در پايگاه )IDيا بر اساس شناسه (

بر اساس كروموزومي كه ژن جستجو را يا نظر را پيدا كرد و 

انجام داد. براي هر ژن  ،مورد نظر روي آن واقع شده است

يك حرف اختصاري، كروموزوم، طول دقيق ژن بر حسب 

 است.جفت باز و توضيح مختصري در مورد آن ژن داده شده 

 شود و در آن،ميبا كليك روي هر ژن، صفحه جديدي باز 

مختصري از ژن،  شرحاز جمله از ژن، تري مشخصات جامع

هاي حاصل از هاي اين ژن، دادههاي رونوشتويژگي

در مورد اين ژن، پروفايل بياني اين  RNA-seq ياهآزمايش

، تفسير مرورگر ژنومهاي مختلف گياه برنج، ژن در بافت

ژن شناسي ركرد اين ژن در تيمارهاي مختلف، هستيكا

)Gene ontology نظرات محققين مختلف در  حتي) و

  . ه استشده اراي ،مورد اين ژن

  LncRNAsابزار  -2

ود ش، صفحه جديد باز ميجعبه ابزاربا كليك روي اين 

هاي بلند RNAداده را در ارتباط با  6,259كه حدود 

 ،گرفته است. در اين صفحه كننده پروتئين در بررمزغير

مختصري در مورد هر ژن از جمله مكان قرارگيري آن  شرح

، محتواي GCروي كروموزوم، طول دقيق آن، محتواي 

. با كليك روي نام هر شودژن ارايه مي پورين و تعداد اگزون

تري از شود كه اطلاعات كامليك صفحه جديد باز مي ،ژن

هاي ، دادهمرورگر ژنوم از جمله توضيح ژن، RNAاين نوع 

در مورد ژن، پروفايل  RNA-seq هايحاصل از آزمايش

و قسمت نظرات  هاي مختلف گياه برنجژن در بافتبياني 

   .ددهمي قراردر اختيار  محققين مختلف در مورد ژن

  CircRNAsابزار  -3

شود باز مي ي، صفحه جديدجعبه ابزاربا كليك روي اين 

حلقوي برنج  RNAا در ارتباط با داده ر 4,373كه حدود 

اطلاعات مختلفي در مورد  ،در بر گرفته است. در اين صفحه

و نوع  موزوم، طول دقيق ژناز جمله كرو ،هاي مورد نظرژن

RNA در اختيار محقق  ژني و ...)حلقوي (اگزون، ناحيه بين

 يصفحه جديد نيز . با كليك روي نام هر ژنگيردقرار مي

 RNAتري از اين نوع اطلاعات كاملر آن، دشود كه باز مي

شماره تر ژن (از جمله اطلاعات پايه ژن، جزئيات دقيق

نظرات محققين مختلف در  بخشو  دسترسي، بافت و ...)

  . شودارايه مي مورد ژن

  HK-TSابزار  -4

، يك صفحه جديد باز جعبه ابزاربا كليك روي اين 

هاي باط با ژنداده را در ارت 52,721شود كه حدود مي

 & House-keepingهاي مختص بافت (دار و ژنخانه
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Tissue-Specific Genes در بر گرفته است. در اين (

هاي متفاوت هاي مختلف در بافتميزان بيان ژن ،صفحه

تواند اين اطلاعات را در و محقق مي است شده ارايهبرنج 

  هاي مختلف با يكديگر مقايسه كند. بافت

  Rice Expression Databaseابزار  -5

قابل  http://expression.ic4r.orgاين ابزار به آدرس 

و شامل اطلاعات جامع بياني حاصل از  استدسترس 

و تيمارهاي مختلف در  هادر بافت RNA-seq ياهآزمايش

 نههاي موجود براي باشد. در اين ابزار، دادهگياه برنج مي

زمايش موجود است. آ 284پروژه تحقيقاتي و  24بافت، 

ه بتوجهي كمك قابل آنهمچنين، ابزار گرافيكي موجود در 

  د. كنميهاي اين پايگاه تر دادهمحقق در فهم هر چه بيش

   RiceXProو  RiceFRENDهاي داده پايگاه

هاي داده براي نمايش شبكه بيان برخي از پايگاه

 GCN: Gene Co-expressionزمان دو يا چند ژن (هم

Networkروند. در حقيقت، شبكه بيان كار مي) در برنج به

زمان دو يا چند ژن يك گراف بدون جهت هم

)Undirected ژن مربوط  كيهر گره به ) است كه در آن

و اگر دو ژن با هم بيان مشترك داشته باشند، هر جفت  است

  شوند. گره به يك لبه مرتبط مي

 م شبكه بيانهاي داده براي بررسي و رسيكي از پايگاه

باشد. اين پايگاه مي RiceFRENDزمان دو يا چند ژن، هم

قابل  http://ricefrend.dna.affrc.go.jpداده به آدرس 

 يهااز داده وسيعي بر اساس مجموعهو  استدسترسي 

مراحل  ،مختلف هاياندام و هابافت ريزآرايه حاصل از

انواع نموي، تيمارهاي مختلف هورموني و و  يمختلف رشد

با  اين پايگاه .ده استايجاد شبرنج  اهيدر گ شرايط محيطي

 يهاژن ييشناسا يبرا جامع فرمپلت كيه يهدف ارا

 اي و كيولوژيمختلف ب مسيرهايمرتبط در كاركردي 

ابليت قهم اين پايگاه  .ايجاد شده است سميمتابول يندهايفرآ

ن ژن زمان چنديهم تواندهم ميو  داردها را ژنتك بررسي

نيز نشان  2طور كه در شكل قرار دهد. همان بررسيرا مورد 

توان يك يا داده شده است، در اين پايگاه از دو طريق مي

زمان دو يا چند چند ژن را جستجو و گراف شبكه بيان هم

ف وبر اساس نام ژن و يا حر ،. در حالت اولكردژن را رسم 

جدول توان ژن را جستجو كرد، سپس تصاري ژن مياخ

توان تصوير شبكه د و در ادامه ميشوه مينتايج آن ژن اراي

هاي ژن ،در حالت دوم د.را مشاهده كر ن ژنبط با آژني مرت

   كرد. مطالعه هابر اساس كرموزومتوان مورد نظر را مي

يك ابزار مهم جهت نمايش شبكه  HyperTree ابزار

). در حقيقت، 3(شكل  است در اين پايگاه دادهژني 

HyperTree ر جاوا جهت يك نمايشگر قوي مبتني ب

توان ن ابزار ميبا استفاده از اي واست  نمايش درخت فيلوژني

ها در قالب يك ژن يك ژن را با ساير رابطه خويشاوندي

 درختان د. اين درخت قادر به نمايشدرخت مشاهده كر

چرخش و ، ترشيب ايبزرگ با صدها گره و  فيلوژنتيك

 جستجو و انتخاب، يدكارت يدر فضا شيماصفحه ن دنيكش

، رگيد يهابرنامه كارگيري دربه يبرا هاخوشه يكپ، هاگره

مثال،  برايها در هر خوشه (زني شاخهايجاد رنگ و برچسب

   .ويژه استنمايي يك خوشه ) و بزرگخانوادهيك  ياعضا

  
  

  

  

  

  

  

  

  

  

  RiceFRENDنحوه جستجوي يك ژن در پايگاه داده  -2شكل 

Figure 2. How to search a gene in the RiceFREND database 
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  يشبكه ژن شيابزار مهم جهت نما كيعنوان به HyperTreeابزار  -3شكل 

Figure 3. The HyperTree tool as an important tool for displaying the genetic network 
  

 نيز به آدرس RiceXProپايگاه داده 

http://ricexpro.dna.affrc.go.jp  و  استقابل دسترسي

 شيهزاران آزماهاي يك پايگاه داده جامع برگرفته از داده

 يهاطيرا در مح هاژن انيب يبه راحت باشد كهمي ريزآرايه

ها پيژنوت ايها ها، سلولبافتانواع مانند  كيولوژيمختلف ب

اه در اين پايگ .كنديم در برنج بررسياي تحت شرايط مزرعه

توان نتايج تاثير تيمارهاي مختلف هورموني را بر بيان مي

. ردكدوره رشد گياه برنج نيز مشاهده  كلهاي مختلف در ژن

 ليو تحل هيپروژه تجز كياز  يداده بخش گاهيپا نيا

ت كه اس ريزآرايه فناوريبرنج با استفاده از  ترانسكريپتوم

 يهامام ژنت انيهدف آن مشخص كردن مشخصات ب

اده استف جهته اطلاعات مرجع يشده در برنج و ارا ينيبشيپ

 در اين پايگاه. باشدس كاركردي اين غله مهم ميكيدر ژنوم

توان در دو نوع جستجو وجود دارد. در حالت اول، مي

هاي موجود در پايگاه جستجو و نحوه و ميزان دادهمجموعه 

). پس از انتخاب 4(شكل كرد بيان ژن مورد نظر را پيدا 

توان بر اساس كلمات كليدي و ميداده،  مجموعه

توان با كليك روي ها جستجو را انجام داد يا ميكروموزوم

، همبستگي و t-studentآزمون  Analysis toolsقسمت 

را براي ژن مورد نظر انجام داد. پس از انتخاب كلمه  غيره

گراف، گراف توان انواع گراف (باركليدي يا كروموزوم مي

) را براي ژن مورد نظر دريافت كرد. خطي، پيكتوگراف و ...

 Rice Global Geneروي گزينه راه ديگر جستجو، كليك 

Expression Profile توان با است كه از اين طريق مي

را در مورد ژن مورد نظر  انتخاب دسته مورد نظر، انواع گراف

  ). 4د (شكل پيدا كر

  هاي داده پروتئين و پروتئوم در برنجپايگاه

 و نيپروتئهاي داده قبل از اينكه به بررسي پايگاه

م بهتر است در باره پروتئوابتدا در برنج بپردازيم، پروتئوم 

ك ي يهانيپروتئكل مجموعه  پروتئوم بهتر بدانيم. بيش

 از ايدر حقيقت، مجموعه .شوديمموجود زنده اتلاق 

 در وويژه  شرايط يك تحت ويژه، زماني در كه هاپروتئين

 يا ارگانيسم بافت سلول، از اعم شناختيزيست مكان يك

هاي عمده براي پايگاهنامند. مي پروتئوم را شوندمي بيان

 ;PRIN )Gu et al., 2011 شاملپروتئوم برنج بررسي 

http://bis.zju.edu .cn/prin ،(DIPOS )Sapkota et 

al., 2011; http://www.riceresearch.info ،(

OryzaPG-DB )Helmy et al., 2011; 

http://oryzapg.iab.keio.ac.jp  ،(MCDRP )Gour 

tool-https://omictools.com/mcdrp 2014; et al.,( 

  . )3(جدول  هستند
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  RiceXProژن در پايگاه داده نحوه جستجوي يك  -4شكل 

Figure 4. How to search a gene in the RiceXPro database  

  

 MCDRP )Manually curatedپايگاه داده 

database of rice proteins(  

به آدرس اينترنتي داده اين پايگاه 

tool-https://omictools.com/mcdrp است در دسترس 

هاي تجربي و هاي موجود در اين پايگاه بر اساس دادهو داده

 يهادادهد. در حالت عادي، نباشمروري منتشر شده مي

 و اندشدهه يارا هانمودار اي ريصورت تصاواغلب به يتجرب

مناسب  اي،رايانه يهر جستجو ياست كه برا يهيبد

هاي يتاله كردن تمام دادهاما در اين پايگاه با ديج .ستندين

. شده است ترها بسيار راحتموجود، دسترسي به آن

آوري وضيحات جامعي در مورد اين پايگاه و نحوه جمعت

طور كه در است. همان شدهه اراي 5ا در آن در شكل هداده

گراف  كيهر نقطه داده در ، نشان داده شده است a-5شكل 

نوع  ،تلف مانند نام ژنمخ يهادهنده دادهنشان ر،يتصو اي

 نيها، چنددر طول سال .باشدميرشد  طيبافت و شرا اه،يگ

ها نوع داده نينشان دادن ا ياستاندارد برا علايمو  تميالگور

كننده با حداقل . بنابراين، مراجعهتوسعه داده شده است

پيچيدگي ممكن در طول جستجوي يك ژن/ پروتئين خاص 

/ نشان دادن ژن يبرا يگاه،مواجه خواهد شد. در اين پا

 RGAPهاي موجود در پايگاه از شناسهبرنج،  نيپروتئ

)Rice Genome Annotation Project ( وشده استفاده 

هايي كه امكان استفاده از شناسه ها/ پروتئيندر مورد ژن

RGAP  نبوده است، از شناسه پايگاهGenBank  استفاده

ژن برنج در  ت،االعمط برخي در ن،يعلاوه بر اشده است. 

مورد مطالعه قرار گرفته است. هترولوگوس  ياهيگ ستميس

ژن  انگريب ه شدهي اراياطلاعات تجرب ،يموارد نيدر چن

آرابيدوپسيس بنابراين، اگر ژن از  باشد.هترولوگوس مي

مورد استفاده  TAIR ي پايگاه، شناسه ژنگرفته شده باشد

 ژني پايگاهشناسه  صورتاين غير در ،گيردقرار مي

GenBank  استفاده شده است. ربوطهم هترولوگژن  براي   

ا بتر مورد نظر بيش يو نمو رشدمرحله بافت گياهي و 

) Plant Ontology( »ياهيگ يشناختيهست« اتاصطلاح

-PO:0025034مانند ( دنشويمشخص م مرسوم

PO:0005352-PO:0000074 آوند  -رگترتيب براي ببه

ند رشد مان طيشرامچنين در اين پايگاه ه .شيم)پارن-چوبي

با  رهيها، فلزات و غحضور هورمون ايآب، نور  تيوضع ،دما

مشخص  هاي دادهپايگاه تربيشاصطلاحات رايج موجود در 

 ،يطيمح طيشرا ترقيدقچه  بيان هرمنظور به. شده است

همراه اصطلاحات رايج در اين پايگاه سعي شده كه از ساير 

 .استفاده شود رهيو غ غلظت، تيمارزمان  ملهاطلاعات از ج

 رگميسردم باعث آيا اين علايكه  آيدشايد اينجا سوال پيش 
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است. براي حل اين مشكل، در  بلهشود؟ جواب خواننده نمي

كند هاي جديدي را تعريف ميمواقع خاص، پايگاه شناسه

تمامي  ،كه مختص به خود اين پايگاه است. در اين موارد

شوند (مانند: با يك عدد خاص شروع مي هاشناسه

TO:1000413-Ascorbic acid همچنين در اين پايگاه .(

كننده از نوع تكنيك سعي شده براي فهم بهتر مراجعه

ويژه براي اين هاي آزمايشگاهي مورد استفاده، از شناسه

اي اگر كنار داده ،عنوان مثالد. بهها استفاده شوتكنيك

 )]LOC_Os05g46480/ PO:0009005 (roots[شناسه 

ها ميزان دهنده اين است كه اين دادهنشان ،قرار داشت

موجود در ريشه  LOC_Os05g46480هاي ژن رونوشت

مورد سنجش قرار  RT-PCRتكنيك  باگياه برنج است كه 

 1800 از شياطلاعات ب ،داده گاهيپا يفعل گرفته است. نسخه

شود را شامل مي يمقاله پژوهش 400تقريباً ژن برنج از 

آزمايش (با  4000ها نتيجه بيش از ). اين دادهb-5(شكل 

 ليو تحل هيتجزتكنيك آزمايشگاهي از جمله  400بيش از 

-نيتعامل پروتئ ،ييايميوشيب هايتيفعال هيتجز ،ژن انيب

) هستند. در نهايت در نيپروتئ-DNAتعامل  و نيپروتئ

ها و صفات ها، ژنارها، تيمانواع بافت تواننيز مي c-5شكل 

. كرد مورد مطالعه در اين پايگاه داده را مشاهده 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

ها) لهيتمام ابعاد اطلاعات در هر نقطه داده (م ،يتجرب يهاكردن داده هلتايجيمفهوم د شي) نماMCDRP  .a داده گاهيپا اتيجزئ -5شكل 

 عيتوز) c ،داده گاهيشده در پا رهيذخ يهاداده يكنون تيوضع) b ،دنشويداده م شينما ي/ علامت اختصاريشناسياصطلاح هست كيبا 

  داده. گاهيدر پا نيو عملكرد پروتئ يطيمح طيبرتر، شرا صفتپنج 

Figure 5. Details of the MCDRP database. a) Depiction of the concept for digitization of the experimental data, 
all aspects of the information in each data point (bars) is represented by an appropriate ontology/notation term, 

b) Current status of the data curated in the database, c) Distribution of the top five traits, environmental 
conditions and protein function in the curated database. 
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 OryzaPG-DB )ProteoGenomicپايگاه داده 

Database(  

اين پايگاه داده براي مطالعه پروتئوم برنج بر اساس 

. از طريق آدرس استتكنيك شاتگان پروتئوژنوميكس 

http://oryzapg.iab.keio.ac.jp داده  اهگيپاتوان به مي

OryzaPG-DB  .هايگاهيبر خلاف پادسترسي پيدا كرد 

اطلاعات موجود در برنج كه در حال حاضر  ينيداده پروتئ

 ،دارندرا  ژل دوبعدي آكريلاميد بر يپروتئوم مبتن

OryzaPG-DB تكنيك شاتگان حاصل از  يدهايپپت يحاو

كه داراي تفسير جامع پپتيد و  استپروتئوژنوميكس 

ژنوم  يو توالرونوشت ، cDNA، نيپروتئروز بهاطلاعات 

 يتمام، اطلاعات پروتئين در پايگاه داده .باشدمي مربوطه

داده  هگايپا .شده استفراهم  هاديبالقوه و پپت يهانيپروتئ

cDNA دهد ياست، اما اجازه م نيداده پروتئ گاهيبه پا هيشب

جو ي را جستدينوكلئوت يترجمه توالهاي محقق انواع فرمتا 

و  اگزون-اگزون دهندهاتصال يدهايپپت بتواند ن،يو بنابرا

 اهگيپاد. جستجو كن داده گاهياز دو پا را اگزون پرش وقايع

توان يم نيبنابرا و است هااينترونشامل  يسيداده رونو

ر د. ردك ييشناسا اينترونيك را از اين طريق يدهايپپت

است كه  بين ژنيداده ژنوم شامل مناطق  گاهيپا ت،ينها

 جه،يدر نت .دهديه ميرا ارا ديجد يهاژن داكردنيامكان پ

ز اداده را  گاهيمنحصر به فرد از پا ديپپت 14,955 اين پايگاه

 كرده ييشناسا MSU (V6.1) نيداده پروتئ گاهيپا طريق

 MSUدر اين پايگاه از اصطلاحات موجود در پايگاه  .است

(V6.1) فاده شده است. ها استگذاري پروتئينبراي نام

شوند كه يشروع م G اي P ،C ،Tبا  ادهيپپت يهاشناسه

 ن،يپروتئ بيترتبه ديپپت ييدهد منبع شناساينشان م

cDNA، معمولاً بعد از  .استداده ژنوم  گاهيپا يا رونوشت

 آيد.مي چند رقمي اليشماره سريك  G اي P ،C ،Tحروف 

 انيدر م 345ه شمار ديپپتدهنده نشان P345عنوان مثال به

 .است نيداده پروتئ گاهيشده از پا ييشناسا يدهايپپت

، اين پايگاه داده از ارايه شده است 6شكل  طور كه درهمان

هاي مختلف تشكيل شده كه با ورود به هر قسمت قسمت

  توان نام، لوكوس، توالي و تعداد پپتيدها را جستجو كرد. مي

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

 
   OryzaPG داده گاهيپا الگوي -6 شكل

Figure 6. OryzaPG database scheme 

  

  هاي داده متابولوم برنجپايگاه

قادر  كه است قدرتمندي و پيشرو علم متابولوميكس علم

 اندام موجودات زنده و بافت در متابوليت هزاران بررسي به

 و كمي هايگيريزهاندا و تعيين با ارتباط در علم اين .است

 در فعال متابوليك محصولات و هايتمتابول كيفي تمامي

است.  زنده موجود يا بافت سلول، مسيرهاي بيوشيميايي

 EXPath شاملهاي عمده مطالعه متابولوم برنج پايگاه

)Chien et al., 2015; http://expa 
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th.itps.ncku.edu.tw ،(RiceCyc 

)http://pathway.gramene.org/RICE/organism-

summary? ،(OryzaCyc 

)http://www.plantcyc.org/databases/oryzacyc ،(

KEGG rice )http://www.genome.jp/kegg-

bin/show_organism?menu_type=pathway_map
s&org=dosa(  جدول) پايگاه  ها،آن . از ميان)3اشاره كرد

 شرحكه در ادامه به  دارد تريبيشاهميت  OryzaCycداده 

  پردازيم. آن مي

آدرس  از طريق داده اين پايگاه

http://www.plantcyc.org/databases/oryzacyc در 

 و شامل گياهان مختلف از جمله برنج استدسترس 

، نوع واكنش، نوع (مسير متابوليك هر نوع دادهباشد. مي

 يدارا OryzaCycداده  گاهيدر پا آنزيم و تركيب حاصله)

و (مختلف  ياست كه توسط توابع جستجو اتيصفحه جزئ

 )اطلاعات اتياز صفحات جزئ گريد يهانكيل قياز طر اي

 ،وليكمتاب مسير اتيبخش جزئ ني. اباشدمي يقابل دسترس

تركيب  اتيجزئو  ميآنز قيدق اتيواكنش، جزئ تجزئيا

   دهد.يم شرحرا  حاصله

  )Pathway Detail Page( متابوليك مسير جزييات

با كليك روي اين لينك وارد يك صفحه جديد براي هر 

 يكيفرمت گراف خواهيم شد كه داراي يك متابوليك ريمس

ا مرتبط ب نكيلو در كنار آن يك  استنمايي قابل بزرگ

ي هاها و ژنميدهنده، آنزواكنشنوع ماده عات واكنش، اطلا

  .دوجود دار مربوطه

  )Pathway Diagram( متابوليك رينمودار مس

 ريز ياز اطلاعات رنگ يشامل برخ كيمتابول ريهر مس

  : )7(شكل  است

 با رنگ هازرد، ژن با رنگ هاميآنز ،يخطوط آب باها واكنش -

 قرمز نشان داده شده است. حاصله با رنگ باتيترك و بنفش

اين د (ندهيمربوطه را نشان م يرهايسبز مس يهافلش -

)؛ دناشبوابسته  ديگري ريبه مس د مستقل يانتوانمي رهايمس

وارد  ريمس اتيبه صفحه جزئ توانميفلش هر  يرو كيبا كل

 .شد

ود خ اتيبا صفحات جزئ كيمتابول ريهر داده در نمودار مس -

 توان به صفحه جزيياتيك روي آن ميو با كل استمرتبط 

   .وارد شد مربوطه

 

  

   Oryza brachyanthaگياه  در سرين -دي كيمتابول ريمس -7شكل 
Figure 7. The metabolic pathway of D-serine in Oryza brachyantha  

  

  )Evidence( شواهد و مدارك

هد ديكد مرتبط است كه نشان م كيبا ويژه  ريهر مس

اين مسير از  تيحمابراي  لازمشواهد و مدارك  ،هاداده

  وجود دارد. 

  )Species Data Available for( نظرنوع گونه مورد

 رياست كه كل مس نيفرض بر ادر اين پايگاه داده 

 يك جودمو يهاشده در نمودار در تمام گونههيارا متابوليك

هاي مختلف يك . اگر اين مسير در گونهاست جنس يكسان

در كنار آن قرار دارد  Variantsس متفاوت باشد، گزينه جن

  د.توان مسيرها را نيز مشاهده كرميكه با كليك روي آن 

  )Summaryخلاصه (

 توسط است كه مختصر چكيده كيشامل  ،صفحهاين 

  .تهيه شده استداده  گاهيمتخصصان پا
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  )Referencesمنابع (

 تمقالاند، اشده هدر اين پايگاه ارايكه  ييرهايمس يبرا

 نكيلهايپرقسمت  نيعنوان منابع در ااستفاده شده به

  اند.شده

  

      يكل يريگجهينت

عمده  هايهاي دادهپايگاه شد كهتلاش  تحقيق نيدر ا

رنج بطور ويژه گياهان و بهژن در  انيب يبررس يبراو اصلي 

 و هستند شناخته شده يخوبها بهاز آن يبعض .دنشوه يارا

 گريدتعدادي كه يد، در حالنشويه استفاده مطور گستردبه

هاي پايگاهتعداد  شيبا افزا هستند. يو كوچك ديجد منابع

بستر اطلاعات موجود در  يادياست كه مقدار ز واضح، داده

كمك  قاتياز تحق ياكه به هر جنبه خواهد داشتوب وجود 

 اطلاعات ياديزبا اينكه مقدار  .شايان توجهي خواهد كرد

قرار  يطور موثر مورد بررسبه اين اطلاعات اما ،اردوجود د

ي ناسشستياز محققان ز ياريبس مثال، عنوانبه اند.نگرفته

 ليو تحل هيجستجو و تجز يتمام منابع ممكن برا هب هنوز

ها فرمت ،داده مختلف يهاگاهياغلب پا .هستند ها ناآشناداده

د كه ها دارنتبادل داده يبرا يمختلف يهالدستورالعمو 

 كيدر  .ادغام كردمكان  كيها را در آننتوان شود يباعث م

دامنه  كيداده واحد در  گاهيپا كي ديآل، بادهيا تيوضع

مام تواند تبدر آن كاربر  تا فرد وجود داشته باشدمنحصر به

ز با استفاده ا فقط بررسي كيداده مربوطه را با  يهاگاهيپا

API اطلاعات موجود (ها وOntologies( جيجستجو و نتا 

 EMBL-EBI Geneكند (مثل پايگاه داده  سهيمقا را با هم

Expression Atlas(. يهاگاهياز پا يبعض ،در حال حاضر 

 هايگاهيپا گريخود با د يهااعتبار داده شيمنظور افزاداده به

(مثل پايگاه داده  اندانجام دادهرا  ييوندهايداده پ

GENEVESTIGATOR  وIC4R(. گام در  نياولكار اين

متحد است.  )Platformايدئولوژي و اصول كاري ( كيه يارا

امكان استفاده از اطلاعات موجود در منابع  چنين كاري

رساند و ممكن است در اجتناب از يرا به حداكثر م يفعل

 برايا ر يبهتر نمايش تيقابل امر نيا كمك كند. كاريدوباره

داده  يهاگاهيپا رايكند، زيم مداده كوچك فراه هايگاهيپا

 كنند ويجنبه خاص تمركز م كي يرو يطور كلكوچك به

علاوه بر اين، موجب  دهند.يه ميارا تريقياطلاعات دق

  هاي داده بزرگ نيز خواهد شد.افزايش اعتبار پايگاه
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Abstract 
Rice, as one of the most important crops, has the smallest genome among cereals and is considered 

as a model plant for genetic studies. The small size of this plant’s genome has led to comprehensive 
studies on it, resulting in a large amounts of data to be obtained. Properly collecting and storing these 
data and managing data from various experiments in a database for accessing researchers to them to 
avoid re-work and to compare their results with the results of other researchers is very important. To 
achieve these, bioinformatics can be great help. Therefore, the creation and development of specialized 
databases and the use of bioinformatics tools for data processing, efficient organization, analysis and 
visualization are necessary. In this paper, the major databases for studying gene expression at three 
levels, RNA, protein and metabolome in rice are reviewed and the characteristics of these databases for 
each level are discussed. 
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