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 چکیده 

در درک    تواندیم   های مختلف درختیگونه  نی ب  یژن  یو ارتولوژ   یکیتشابهات ژنت  شناساییمقدمه و هدف:  

دانش زیادی در مورد عملکرد ژنوم درختان  کاربرد داشته باشد.    هاو حفاظت گونه  ادیژنبه  تکامل ژنوم،

  ت ی اهم  ی داراگیاهی    های ای قابل استخراج است. تاکنون، گونههای ژنومیکس مقایسهجنگلی از طریق بررسی 

جنگلی  درختان  ای  ژنومیکس مقایسه  امااند،  قرار گرفته  پژوهشمورد    یبه خوب  نهیزم  نیدر ا  مختلفی  یاقتصاد

مقایسه ژنومی بین درختان صنعتی و تندرشد    برایهای جامعی  رسد بررسینظر میاند. بهبررسی شده  کمتر

اکالیپتوس    (Populus trichocarpa)صنوبر   کلاد    (Eucalyptus grandis)و  و  مشترک  جد  به  متعلق 

که این دو گونه گیاهی مدل بوده و  اینبا توجه به  ویژه( کمتر انجام شده است؛ بهRosidsداران )سرخگل

  ژنوم کامل    یتوال   ایسهیمقا  ، ارزیابیاین پژوهشاز انجام  هدف  شود.  روزرسانی میهای زیستی آنها بهداده

صنعتی صنوبر    پتوسی اکال  درختان  نظر  و  کروموزوم، مهم    یژنوم  هایویژگیاز  تعداد  ژنوم،  اندازه  مانند 

های مرتبط با  نژو شناسایی    ترپن سنتاز  یه ژنادخانو   یها تعداد ژن  ،زماهوارهی ر  یهانشانگر   ،یژن  یمحتوا

  ادگران درختان جنگلی، شامل صفات تشکیل چوب و کیفیت دیواره سلولی ژندو صفت مهم و مورد توجه به

 است. 

مرکز    یبا شماره دسترس   پتوسی اکال ژنومیابی کل  توالی از دو فایل مربوط به  ،پژوهش  نیدر اها:  مواد و روش

-GCF  یو صنوبر با شماره دسترس  GCF-016545825.1 (  NCBI)  کایآمر  یستیز  یاطلاعات فناور  یمل

دو    000002775.5 هر  شد.  گیاهیاستفاده  گیاهان    گونه  آنژنتیکی  مدل  جزو  ژنوم  و  سطح  بوده  در  ها 

اندازه ژنوم، تعداد    برخی مشخصات ژنومی مانند، به بررسی  این پژوهشدر    شده بود.   یبندکروموزوم سرهم

غیررمزکننده  کوچک    های   RNAن،یرمزکننده پروتئ  یهاها، ژن، تعداد کل ژنGCیکل  یکروموزوم، محتوا

(SncRNA)  شدرسم    و نمودار ون  پرداخته شده  پتوس ی صنوبر و اکال  تندرشد  هکاذب دو گون  یهاو ژن .

  ر یمربوط به تکث  یهایتوال  و  Perlنویسی  در زبان برنامه  MISAافزار  با نرم  ایزماهوارهی ر  یهایتوالهمچنین،  

 .استخراج شد  های دو گونه فوقژنوم یسرهم موجود بر رو پشت
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است  ژن    42619  یبزرگتر و دارا نسبت به صنوبر،    پتوسی نشان داد اندازه ژنوم اکالاین پژوهش    ج ینتا  :هایافته

  34621  نیز واجددر سراسر ژنوم وجود داشت. ژنوم صنوبر    نیژن رمزکننده پروتئ  33352  ،انی م  از اینکه  

  پتوس ی کاذب در ژنوم اکال  یهاتعداد ژن  علاوه بر آن،.  بوده است  نیرمزکننده پروتئ  ،ژن  29617  کهبوده  ژن  

عدد شمارش شده   19صنوبر    یها و تعداد کروموزوم  11  پتوس یاکال  ی هابرابر صنوبر بود. تعداد کروموزم  9/2

اطلاعات   اساس بر بود. 1347و  1507  بیترت و صنوبر به پتوسی ژنوم اکال یکوچک برا  RNAsتعداد  است.

فقط    هاژناز    یبرخ   و  پتوسی اکالفقط در درخت    هاژناز    یبرخ  ،NCBI  سایت  ژنوم موجود در  ی سینوهیحاش

ژن    12114فرد برای اکالیپتوس و    ژن منحصر به  14484. مطابق نمودار ون،  شدند  افت ی در درخت صنوبر  

  نشانگرهای تعداد کل  ژن نیز مشترک بین دو گونه بوده است.    9133مخصوص گونه صنوبر شناسایی شد.  

  ج یبود. نتاعدد   77024ژنوم صنوبر   ایو برعدد   136147 پتوسیژنوم اکال  یشده بر رو   ییشناسا  زماهوارهیر

  ی هایتوال  Mb  2/10و    Mb  8/3  از  بیترت به  و صنوبر  پتوسی اکال  یهاکه ژنوم  دهدیدست آمده نشان مبه

شده  یی شناسا  زماهوارهیر  نشانگرهایکم  اتوجه است که تعداد و تر  جالب  شده است.  لیتشک  ایزماهوارهیر

در    فینوع موت   4067  به تعداد  است  ذکر  به  لازم برابر صنوبر بود.    2/1و    1/ 8  بی ترت به  پتوسی ژنوم اکالدر  

توان به وجود  می  این پژوهش  جینتا. از دیگر  شد  ییصنوبر شناساژنوم  در    ف ی نوع موت   2898  و  پتوسی اکال

میان   توالیریزماهواره  یفراوانارتباط عکس  توکلئوتیدها در میان  تعداد  های گیاهی  های ژنومی گونهها و 

به  پژوهش مورد   کرد.  ریزماهواره  شی افزا  با که  طوریاشاره  تعداد  قابل  کاهش   ها، فراوانی  در  توجهی 

، بوده  یفراوان  نیشتریب  یدارا  یدی تک و دو نوکلئوت   یهازماهوارهیرنوکلئوتیدها مشاهده شد. بر این اساس،  

ریدرحال نوکلئوت   یهازماهوارهی که  نه  و  ارزیابی    ی فراوان  ن یکمتر  ی،د یهشت  از  حاصل  نتایج  داشتند.  را 

نیز   پژوهششده در خصوص بررسی تفاوت حضور خانواده ژنی ترپن سنتاز در دو گونه گیاهی مورد انجام 

فوق وجود دارد. تعداد  ی ژن از خانوادهژن   7  صنوبر ژن و در   112  ،پتوسیاکالحاکی از آن بوده است که در  

تعداد   یا همان  اکالیپتوس    سرهمپشتیافته  گسترش  مناطقخوشه  برای گونه    3185در ژنوم گونه  و  عدد 

  16به اندازه    پتوسیدر ژنوم اکالشده  سرهم حفظهای پشتعدد شناسایی شد. تعداد کل ژن  2575صنوبر  

بزرگتر از صنوبر    نیز  پتوسیاکال  غیرعملکردیو    عملکردی  یهاتعداد ژن  .از ژنوم صنوبر بود  شتریدرصد ب

با صفت مهم تشکیل چوب در دو درخت مورد  در تعداد زیادی از ژنبود.   ، رویداد پژوهشهای مرتبط 

ژن کاندید برای صفت مهم کیفیت    59با الگوهای مختلف رخ داد. در مجموع، به تعداد    پیرایش جایگزین

 دیواره سلولی برای دو گونه صنوبر و اکالیپتوس شناسایی شد.  

های متنوع مرتبط با صفات مهم با در اختیار قرار دادن آلل  تواندمی  ایمقایسه  سکی ژنوم  گیری کلی:نتیجه 

هایی  به حفظ گونهبخشیده و همچنین،  سرعت  را    ی درختیها گونهنژاد  اصلاح    ، فرایند یکیژاقتصادی و اکولو

 . کمک کند ،هستندو در معرض خطر انقراض که از نظر ژنتیکی متمایز 

 *.زماهوارهیکل ژنوم، ر یابی یاندازه ژنوم، تکامل ژنوم، توال  های کلیدی:واژه
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 مقدمه

زم  یکیعنوان  به  ،یا سهیمقا  کسیژنوم   ی هانهیاز 

بپژوهشی   ارائه  به  که  توسعه  مهم   یها نشیدرحال 

کاربرد  یتکامل اطلاعات  زم  دیمف  ی و  درک    نهیدر 

تفاوتشباهت و  مگونه  نیب  ی ژنوم  یها ها   پردازد، یها 

اساس،    نیبر ا(.  Butler et al., 2017د )شویشناخته م

  یی به شناسا  توانیچند گونه، م  ای  ود  انیژنوم م  سهیبا مقا

تکامل ژن،  حفاظت  ی هانیدم  ،یطرح  ساختار  شده، 

ف ن  یها ژن  ،یک یلوژنتیروابط  و    گر ید  زی ارتولوگ 

فرد مانند اندازه ژنوم، تعداد  بهمنحصر  یژنوم  یهایژگیو

ژن تعداد  پروتئ  ی هاکروموزوم،    ن، یرمزکننده 

 Wijerathna-Yapa etت )پرداخ  رهیو غ  ها زماهوارهیر

al., 2023  .) مانند    یمولکول  ینشانگرها مختلف 

 ، یک یتنوع ژنت  هاییبررس  یبرا   زماهواره،ی ر  ینشانگرها

جمع   های یبررس  ،یکیژنت  یبردار نقشه  ت،یساختار 

گ  ییشناسا  ،یک یلوژنتیف گونه  انتخاب  کاربرد    یاهیو 

  تواند یرا م   یمناسب  یتیجمع  یکیداشته و اطلاعات ژنت

 Potter etد )قرار دهن   ییبخش اجرا  رانی مد  اریدر اخت

al., 2015; Adhikari et al., 2017; Rostami et al., 

2019; Taheri et al., 2022; Mohammadi et al., 

م  یدانش هومولوژ (.  2023 ژن  تواندیژن،    ا ی ها  انتقال 

ژنوم طر  ی مناطق  از  را  مطلوب  صفات  با    ق ی مرتبط 

  ن یب  تردهگس  یتلاق  ایژن    شیرایو  ک،ی ژنت  یمهندس

تسهگونه ژنوم  لیها  به    یاسهیمقا  ک ی کند.  تنها  نه 

ابزارها   یابی یتوال  یهاژنوم به  بلکه    ی شده، 

دارد که   یبر وب بستگ  ی قدرتمند و مبتن  کی وانفورمات یب

برا  آنها  از  استفاده  و  بوده  دردسترس    ی آزادانه 

بودن    یتجرب  شناسانستیز دسترس  در  باشد.  آسان 

ژنو  ندهیفزا توال  یم منابع  نشانگرها   یمانند  و    ی ژنوم 

عمل  یمولکول توان  فرصت  یات یبا  اکنون  برا   یبالا،    ی را 

م  ی اسهیمقا  کی ژنوم  هاییبررس گونه  انیدر  ها  انواع 

آگاه  جاد یا و  تکامل    یدی جد  یها یکرده  مورد  در  را 

طر  ی ژن  یها خانواده  ا یها  ژن ژنوم    ی بررس  ق یاز  کل 

م ژنوم  کندیفراهم  عملکرد  مورد  در  زیادی  دانش   .

جنگل طر  ی درختان    کس یژنوم  هاییبررس  قی از 

است  یاسهیمقا استخراج  (.  Xu et al., 2014)  قابل 

  ی مختلف  یاقتصاد   تیاهم  یدارا   ی اهیگ  ی هاتاکنون، گونه

ا خوب  نهیزم  نیدر  گرفته  یموردبررس  یبه  اما  قرار  اند، 

کمتر   )انشده  بررسیدرختان  (.  Butler et al., 2017د 

ژنومپژوهش که  کردند  گزارش  زیادی    کس یهای 

به  ی اسهیمقا دارگونه  ینژاددر  کاربرد  گیاهی  د  های 

(Saadati Jebeli et al., 2022  .)پژوهش  ،یدر 

ب CERژن  یهایژگیو در  که    موم   یهاآلکان  وسنتزی، 

  سه یمقا  پتوس،یگونه از جنس اکال  28نقش دارد؛ در ژنوم  

این  شد در  توض  یر یگجهینت  پژوهش.  که  دادن    حیشد 

  ی ژن با مقدار سازگار  نی ا  یهایژگیدر و  رییتغ  نیرابطه ب

اکال  یهاگونه جنس  مح   پتوس یمختلف    ی هاطیبه 

به هنوز  اس   کیصورت  مختلف،  مطرح  ت  چالش 

(Hernández et al., 2024  .)مقا سا  سه یدر    ر یبا 

مغو  یهاگونه بلوط  گونه  ژنوم  بلوط،  لی  جنس 

(Quercus mongolica  )ن از ژ  یادیز یهانسخه  یدارا

CER1  ا  ،بود ا  شنهادیپ  رونیاز  وجود  که    ن یشد 

سازگار  تواندیم   یتکرار  یهانسخه از    نیا  یبه  گونه 

 (. Ai et al., 2022د )کمک نمای یبلوط به تنش خشک

متعلق (  Eucalyptus grandis)  پتوس یدرخت اکال

تندرشد    یا است و گونه( Myrtaceae) انی مورد ره یبه ت 

ط برابر  در  و  شرا  یعیوس  فیبوده    ، شناسیبوم   طیاز 

مقاوم    یطور نسببه  ،یبالا و تنش خشک  یدماها   ژهیوبه

مورد استفاده   ادی ز  یرو، در امر درختکار  ن یاست از ا

م )ریگیقرار   نیا  ن،یهمچن(.  Sadeghi et al., 2018د 

سبز    یو فضا  یچوب  عیصنا   ،ییدارو  عیدرخت در صنا

به    پتوسی از جنس اکال  ی ابوده و گونه  تیبا اهم  اریبس

 شده   گرفته   درنظر  مرجع  ژنوم  عنوانبه E. grandis نام 

)اس صنوب(.  Myburg et al., 2014ت  ر  درخت 
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(Populus trichocarpa  )ب خانواده  به  ن  ایدیمتعلق 

(Salicaceae  )درختکار امر  در  و  مورد    ادیز  یبوده 

  ت یگذشته اهم  یها. در طول دههردیگیاستفاده قرار م

اساس، ژنوم آن   نیاست که بر ا  افته ی   شیگونه افزا  نیا

صنوبر    یها شده است. گونه  یابییصورت کامل توالبه

  ی ک یمختلف گسترش دارند و تنوع ژنت  یهاستگاهیدر ز

  ی در راستا  تواندیاند که مداده   یدر خود جا  ار  یادیز

مرتبط با تحمل به تنش،    ی مولکول  ی هاسمیشناخت مکان

تاکنون گونه  ره یچوب و غ  لیتشک   ی ها استفاده شوند. 

ت  ییغذا  ت یاهم  یدارا   یاهیگ زم  رهیمانند  در    نه یگندم 

قرار    ی خوببه  یاسهیمقا  کسیژنوم پژوهش  مورد 

مبه  کهی اند، درحالگرفته   ی اد یز  های یبررس  رسدینظر 

صنعت  نیب  ی ژنوم  سه یمقا  برای تندرشد    یدرختان  و 

اکال برا   پتوسیهمانند  صنوبر  و    یو  ژنوم  تکامل  درک 

با    ویژهبهارتولوگ انجام نشده است؛    یها ژن  ییشناسا

که اطلاعات مربوط به ژنوم با گذشت زمان    نیاتوجه به

به  ژنوم  یسینوهیتر شده و حاشکامل ها هر چند وقت 

نتاشودیم  یروزرسان بررس  جی.  از    های یحاصل 

  ی هاژن  ییمنجر به شناسا  تواندیم  ،یا سهیمقا  کسیژنوم

راستا ارتولوگ   در  که  مولکولبه  ی شود  این    ی نژادی 

مهم که البته مورد توجه سازمان منابع   یجنگل یهاگونه

آبخ  یعیطب مف  ز ین  رانی ا  یزداریو  شود.    عواق   دی است، 

به امروزه در  به ذکر است  امکان   ،یمولکول  ینژاد لازم 

دور  اریبس یکیبا قرابت ژنت یوحش یهااستفاده از گونه

دار  یبرا وجود  ژن  )انتقال   MirMohammadiد 

Maibody and Golkar, 2019  .)  انجام از  این  هدف 

  پتوس یکامل ژنوم اکال  یتوال   ی اسهیمقا  یابی، ارزپژوهش

نظ از  ژنوم،    یژنوم  هاییژگیو  رو صنوبر  اندازه  مانند 

 .است  رهیو غ زماهوارهیر ینشانگرها  ،یژن  یمحتوا

 ها و روش مواد

م  کل ژنو   یابییمربوط به توال  لیپژوهش، از دو فا  نیا  در

(Whole genome sequencing  )پتویاکال(  .Eس 

grandis  ) ی اطلاعات فناور  یمرکز مل  یبا شماره دسترس  

 و صنوبر GCF-016545825.1 (NCBI) کایآمر  یستیز

(P. trichocarpa  )دسترس شماره  -GCF  یبا 

هر    000002775.5 شد.  گ  دواستفاده  جزو    یاهیگونه 

آن  اهانیگ ژنوم  و  بوده  کروموزوم  مدل  سطح  در  ها 

مورد    یها گونه  یژنوم  یها یژگیشده بود. و  یبند سرهم

محتوا کروموزوم،  تعداد  ژنوم،  اندازه  مانند    ی پژوهش 

ژنGC  یکل کل  تعداد  ژن،  تعداد  رمزکننده    یها ها، 

کاذب    یهاکوچک و تعداد ژن RNAs تعداد  ن،یپروتئ

  ش ی مشخص کردن و نما  برای  ن، یشد. همچن  اج استخر

و صنوبر،    پتوسیدو گونه اکال  نیمشترک ب  یها تعداد ژن

سا کمک  با  ون   نیآنلا  تی نمودار 

(https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/V

enn  )راستا   میترس در    ی ها یتوال  ییشناسا  یشد. 

 MISA افزارمورد پژوهش از نرم  یها ژنوم  زماهوارهیر

برنامه زبان  از   Perl یسینودر  استفاده  با  شد.  استفاده 

منرم فوق،  شناسا  توانیافزار    ی نشانگرها   ییبه 

به  زماهواره یکامل و ر  زماهوارهیر   ی عنوان بخشمرکب، 

ها  آن   نیدر ب  دی نوکلئوت   نی که توسط چند  هازماهوارهیاز ر

  ی که برا   یا شده، پرداخت. حداکثر فاصله  جادی فاصله ا

جفت    100  زی مرکب در نظر گرفته شد ن  یها زماهوارهیر

ا در  بود.  مع  نیباز  نشانگر    فی تعر  ی ارهای پژوهش، 

بوده است    کسانی  یاهیهر دو گونه گ  یبرا   زماهوارهیر

برا  16  که،یطوربه تک    یها زماهوارهیر  ی تکرار 

برا   ،یدی نوکلئوت  تکرار  نوکلئوت   یهشت  شش    ،ید ی دو 

برا  نوکلئوت   یتکرار  برا  ،یدی سه  تکرار  چهار    ی پنج 

  ی د ی پنج و شش نوکلئوت   یچهار تکرار برا  ،یدی نوکلئوت 

برا تکرار  سه  نه    یها فیموت   ی و  و  هشت  هفت، 

ش  یدی نوکلئوت  گرفته  )درنظر  (.  Song et al., 2021د 

اندازه نشانگر    زماهوارهیر  یها مجموع  تراکم  و 
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اندازه  زماهوارهیر ک  زماهوارهیر  ی ها)مجموع    لوباز یبه 

نرم  اندازهبر    میتقس در  مگاباز(  به   Excel  افزارژنوم 

ش  )محاسبه  ژنتک(.  Zhu et al., 2021د    ی هاتک 

خانواده  ییشناسا اساس  سا  یژن  یها بر  کمک    ت یبه 

(  /https://www.mandadilab.com/family)  نیآنلا

  سرهم پشت  ری مربوط به تکث  یها یشدند. توال  یبند بقهط

(Tandem duplication  )د )شاستخراج    زینMyburg 

et al., 2014  .)ترپن    یخانواده ژن  یهاتعداد ژن  نیهمچن

قرار گرفت. در نهایت،   سه یسنتاز در دو گونه، مورد مقا

توجه  ژن مورد  و  مهم  صفت  دو  با  مرتبط  های 

نژادگران، شامل صفات تشکیل چوب و کیفیت دیواره به

گر  قرار  موردبررسی  )سلولی   ;Xu et al., 2014فت 

Pancaldi et al., 2022 .) 

 ج ینتا 

و اندازه ژنوم صنوبر    Mb 9/615  پتوسی ژنوم اکال  اندازه

Mb 2/392  کروموزم تعداد  و    11  پتوس ی اکال  یها بود. 

کروموزوم شده    19صنوبر    یها تعداد  شمارش  عدد 

  ب ی ترت و صنوبر به  پتوسیژنوم اکال  GC  یاست. محتوا 

  42619  یدارا   پتوسیدرصد بود. ژنوم اکال  34/ 0و    5/39

  ن یژن رمزکننده پروتئ  33352  هاژن  نیا  انیژن که در م

 ان ی ژن که در م  34621  یوجود داشت. ژنوم صنوبر دارا 

شناخته  29617ها  ژن  نیا پروتئژن  رمزکننده    ن یشده 

تعداد   داشت.  برا  RNAsوجود  ژنوم    ی کوچک 

بود. تعداد    1347و    1507  بی ترت و صنوبر به  پتوسی اکال

و   3945  بی ترت و صنوبر به  پتوسیکاذب در اکال  یهاژن

(. فهرست  1برابر شده است )جدول    9/2بود که    1372

  زماهواره ی ر  یو نشانگرها  یژن  یها ها، خانوادهکامل ژن

تفک درخت  کیبه  گونه  در    بترتیبه  یموردبررس  یدو 

فراهم شده است.  3و  2، 1 مهیضم یها لیفا
 

 و صنوبر  پتوسیژنوم درختان اکال هایویژگی سهیمقا -1 جدول

Table 1. Comparison of genome characteristics of eucalypt and poplar trees 

 ژنوم  یهایژگی و

Genome characteristics 

 پتوس یاکال

E. 

grandis 

 صنوبر

P. 

trichocarpa 

  تقسیم بر همان ویژگی ژنوم پتوسیاکالژنوم ویژگی 

 )برابر(  صنوبر
Eucalyptus genome feature divided by the 

same feature of poplar genome (times) 
 ( Mb)  ژنوم اندازه

Genome size 
615.9 392.2 1.6 

 کروموزوم  تعداد

Chromosome number 
11 19 0.6 

 )درصد(  GC یمحتوا

GC content (%) 
39.5 34.0 1.2 

 ها ژن  کل تعداد

Total number of genes 
42619 34621 1.2 

 نیپروتئ  رمزکننده شدهشناخته یهاژن  تعداد

Number of known protein-coding 

genes 

33352 29617 1.1 

 غیررمزکننده کوچک  های RNA تعداد

Number of small non-coding RNAs 
1507 1347 1.1 

 کاذب  یهاژن  تعداد

Number of pseudogenes 
3945 1372 2.9 
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  ژنوم موجود در   یس ینوهیاطلاعات حاش  اساس  بر

  پتوس یاکالفقط در درخت    هاژناز    یبرخ  ،NCBI  سایت

درخت صنوبر    هاژناز    یبرخ  و در  شدند    افتی فقط 

ژن منحصر    14484(. مطابق نمودار ون،  1  مهیضم  فایل)

اکالیپتوس و   برای  ژن مخصوص گونه    12114به فرد 

ژن نیز مشترک بین دو گونه   9133صنوبر شناسایی شد.  

ب  نمودار  (. همچنین،1بود )شکل   که  داد  نشان   نیون 

ریزماهوارهموتیف برا ییشناسا  های    گونه دو    یشده 

  2740تعداد    ، مشترک  فی موت عدد    1327  ، پژوهشمورد  

  ف ی موت   1571  تعدادو    پتوسی اکال  یاختصاص   فی موت 

و   1 مهیضم هایفایلو  1شکل ) بود صنوبر یاختصاص 

3.) 

 

 
 

ژنوم دو   از رویشده ییشناسا مشترک  های ریزماهوارهموتیف( و راست ها )شکل نمایش تعداد ژن  ینمودار ون برا -1شکل 

 چپ(  شکل  و صنوبر ) پتوسیاکال گونه

Figure 1. Venn diagram to show the number of genes (right) and microsatellite motifs identified from 

the genomes of two Eucalypt and poplar species (left) 

 

تعداد   همان  یا  خوشه  تعداد    مناطق همچنین، 

اکالیپتوس    سرهمپشتیافته  گسترش و    3185در  عدد 

عدد شناسایی شده است. تعداد کل    2575برای صنوبر  

به    پتوسیدر ژنوم اکال  سرهم حفظ شده نیزهای پشتژن

 .(2از ژنوم صنوبر بود )جدول   شتریدرصد ب 16اندازه 

 

 و صنوبر  پتوسیاکال گونهژنوم دو  ی سرهم براپشت  ریتکث -2 جدول

Table 2. Tandem duplication for the genomes of Eucalypt and poplar 

 شده )درصد( حفظ سرهمپشت های ژن کل  تعداد

Total number of retained tandem genes 

(%) 

گسترش یافته   مناطقخوشه یا تعداد  تعداد

 سرهم پشت 

Number of tandem expanded regions 

(clusters) 

 های گیاهیگونه

Plant species 

11340 (34 %) 3185 
 پتوس یاکال

E. grandis 

6232 (18 %) 2575 
 صنوبر

P. trichocarpa 
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شده بر  یی شناسا  زماهوارهیر  نشانگرهای تعداد کل  

اکال  یرو بر  136147  پتوسیژنوم  صنوبر    ایو  ژنوم 

  ب ی ترت به  و صنوبر  پتوسیاکال  یها بود. ژنومعدد    77024

  ل یتشک  ایزماهوارهیر  یتوال   Mb  2/10و    Mb  8/3  از

  ی ها )مجموع اندازه  زماهوارهیرنشانگر  شده است. تراکم  

بر  زماهوارهیر تقسیم  (  به مگاباز   اندازه ژنوم  به کیلوباز 

 (. 3برابر صنوبر بود )جدول   2/1  نیز  پتوسیدر ژنوم اکال

 

 و صنوبر  پتوسیاکالدرختان  ژنوم ریزماهواره  نشانگرهای سهیمقا -3 جدول

Table 3. Comparison of microsatellite markers of Eucalypt and poplar genomes 
همان   تقسیم بر پتوسیاکالژنوم  ویژگی

 )برابر(  صنوبرژنوم  ویژگی

Eucalyptus genome feature 

divided by the same feature of 

poplar genome (times) 

 صنوبر

P. 

trichocarpa 

 پتوس یاکال

E. 

grandis 

 ریزماهواره نشانگرهای 
Microsatellite marker 

1.8 77024 136147 
 ریزماهواره  نشانگرکل  تعداد

Total number of microsatellite markers 

1.8 2097051 3835280 

 های ریزماهواره اندازه   مجموع

(bp ) 

Total microsatellite sizes (bp) 

1.2 5.3 6.2 

  یهامجموع اندازهریزماهواره ) نشانگر تراکم

 به مگاباز(  اندازه ژنوم به کیلوباز تقسیم بر زماهوارهی ر

Microsatellite marker density (Total 

microsatellite sizes in kilobases divided by 

genome size in megabases or kb/Mb) 
 

توان به وجود ارتباط می  این پژوهش  جینتااز دیگر  

ها و تعداد توکلئوتیدها  ریزماهواره  یفراوانعکس میان  

های گیاهی موردبررسی  های ژنومی گونهدر میان توالی

  ها، فراوانی ریزماهواره  شی افزا  باکه  طوریاشاره کرد. به

توجهی در تعداد نوکلئوتیدها مشاهده شد. قابل  کاهش 

اساس،   این  نوکلئوت  ی هازماهوارهیربر  دو  و    ی د یتک 

  ی ها زماهوارهی که ری، درحالبوده  ی فراوان  نیشتریب  یدارا

نوکلئوت  نه  و  داشتند   یفراوان  نیکمتر  ی،دی هشت    را 

  ی با واحدها   ریزماهوارهتعداد    گر،ید  بیانی(. به  4)جدول  

  واحدهای با    های ریزماهوارهنسبت به    ،تکرار شونده بالا 

پا درکمتر    ن،ییتکرارشونده    ده ،  5  جدول   است. 

بررسی،  مورد  هایگونهتکرار در    نیشتریبا ب  ریزماهواره

ای با  بر این اساس، ده موتیف ریزماهواره .دهدنشان می

گونه   دو  ژنوم  روی  بر  فراوانی  و   پتوسیاکالبیشترین 

بهصنوبر کل    از  درصد  71/58و    92/69ترتیب  ، 

ریزماهوارهموتیف خود به    راشده  ییشناسا  ایهای 

در    ترین موتیف فراوانکه  طوریاختصاص داده است. به

بهصنوبرو    پتوسیاکال  های گونه تک    فی موت   ترتیب، 

  AT  (35 /15  فیو موت   درصدT،  (13/17   )  یدی نوکلئوت 

  ، با بیشترین فراوانی  فیموت   ده   نیدر ب  درصد( بوده است.

  درصدAAG  (83/0   )و    درصدGA  (39 /6   )  یها فی موت 

ژنوم    فقط   AG  (78/2  یهافیموت   و  پتوسی اکالدر 

  فقط   درصدTTA  (94 /1  )  و  درصدAC  (05 /2  )  درصد(،

  ذکر   به  لازم (.  5)جدول    شد  مشاهده  صنوبر  ژنوم  در

نوع    2898  و  پتوسیاکالدر ژنوم    فی نوع موت   4067  است

  . (3)فایل ضمیمه    شد   ییدر ژنوم صنوبر شناسا  فی موت 
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صنوبر    و  پتوسیاکال  درنیز    یبیترک  هایریزماهواره تعداد

 عدد بود.  7683 و 13449  بی ترت به

 

 صنوبر  و پتوسیاکال گونهژنوم دو  یرو ای بر ریزماهواره های شناسایی موتیف - 4 جدول 

Table 4. Identification of microsatellite motifs on the genome of Eucalypt and poplar species 

 گونه گیاهی 

Plant species 

 ایهای ریزماهواره تعداد نوکلئوتیدهای موتیف 
Nucleotides number of microsatellite motifs  مجموع 

Sum تک  

Mono 
  دو

Di 
  سه

Tri 
   چهار

Tetra 
  پنج

Penta 
  شش

Hexa 
   هفت

Hepta 
   هشت

Octa 
  نه

Nona 
 پتوس یاکال

E. grandis 
46660 48762 17116 5543 5300 4414 5630 1769 953 136147 

 صنوبر
P. trichocarpa 

14324 33560 14106 3240 3978 2564 4632 492 128 77024 

 

 صنوبر  و پتوسیاکال گونهژنوم دو  یبر رو یفراوان نیشتریب با ایریزماهواره فیموت 10 -5 جدول

Table 5. Ten microsatellite motifs with the highest frequency on the genome of Eucalypt and poplar 
 صنوبر

P. trichocarpa 
 پتوس یاکال 

E. grandis فی رد 
No.  درصد 

Percent 

 ایریزماهواره  فیموت

Microsatellite motif 
 درصد  

Percent 

 ایریزماهواره  فیموت
Microsatellite motif 

15.35 AT  17.13 T 1 

13.10 TA  17.11 A 2 

8.44 A  7.10 CT 3 

8.21 T  6.81 AG 4 

2.78 AG  6.39 GA 5 

2.39 CT  6.36 TC 6 

2.28 TC  4.80 AT 7 

2.17 AAT  2.48 TA 8 

2.05 AC  0.90 AAT 9 

1.94 TTA  0.83 AAG 10 

58.71 (%)   69.92 (%)  
به  )  عوجمم

 درصد( 
Sum (%) 

 

  های اندازهبا    هاریزماهوارهحضور  درصد  ،  2شکل  

دهد.  را نشان می  پژوهشمورد    گونه ژنوم دو    درمختلف  

  های توالیدر    هاریزماهواره عی توز  ی الگو  بر این اساس،

نوکلئوت  نوکلئوت   یدی دو  سه  سپس  دو    ید یو  گونه در 

از نظر    یول  .داشت  یادی اختلاف ز  ی، مورد بررس  گیاهی

هم داشتند.  به  یادیشباهت ز  ید یشش و چهار نوکلئوت 

درصد    34/ 27  پتوس،یاز نظر واحد تکرار در ژنوم اکال

  12/ 57 ،یدی درصد دو نوکلئوت   82/35  ،یدی تک نوکلئوت 



 پتوس یو تندرشد صنوبر و اکال  یدرختان صنعت  یژنوم  یاسه یمقا  زی آنال

371 

 

  ی د یدرصد چهار نوکلئوت  07/4و    یدی درصد سه نوکلئوت 

ژنوم    .بودند در  تکرار  واحد  نظر    6/18نیز    صنوبراز 

  ، ید ینوکلئوت   دو  درصد   43/ 57  ،ید ینوکلئوت   تک   درصد

  واحد   درصد  21/4  و  ی د ینوکلئوت   سه   درصد   31/18

نتایج حاصل از ارزیابی    .بودند  ی دی نوکلئوت   چهار  تکرار

شده در خصوص بررسی تفاوت حضور خانواده  انجام 

نیز    پژوهشژنی ترپن سنتاز در دو گونه گیاهی مورد  

ژن و در   112  ،پتوسیاکالحاکی از آن بوده است که در  

 فوق شناسایی شدند.  یژن از خانوادهژن  7  صنوبر

 

 
 و صنوبر  پتوسی اکال  یهامختلف در ژنوم  یهابا اندازه یهازماهوارهیرحضور درصد  -2 شکل

Figure 2. Percentage of presence of microsatellites with different sizes in eucalypt and poplar genomes 

 

جایگزینرویداد   از    پیرایش  زیادی  تعداد  در 

درخت ژن دو  در  تشکیل چوب  با صفت  مرتبط  های 

تندرشد صنوبر و اکالیپتوس با الگوهای مختلف رخ داده 

به تعداد  6است )جدول   ژن کاندید    59(. در مجموع، 

برای صفت کیفیت دیواره سلولی برای دو گونه صنوبر  

 (.  7و اکالیپتوس شناسایی شد)جدول 

 

 برای صفت تشکیل چوب پیرایش جایگزینهای متاثر از ژن -6 جدول
Table 6. Genes affected by alternative splicing for wood formation trait 

 های مرتبط با صفت تشکیل چوب ژن
Genes related to wood formation trait 

 صنوبر
Poplar 

 اکالیپتوس 
Eucalyptus 

 )درصد(  پیرایش جایگزینهای متاثر از ژن

Genes affected by alternative splicing (%) 
28.3 20.7 

 ( درصد) نیپروتئ  دومیندر  رییتغ مسبب پیرایش جایگزین
Alternative splicing event causing protein domain modification (%) 

25.0 26.8 
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 اکالیپتوس کننده صفت کیفیت دیواره سلولی در دو گونه صنوبر و های کنترلQTL کاندید موجود در نواحی  ژن 59 -7جدول 
Table 6. 59 candidate genes included in QTL controlling cell wall quality trait in polar and eucalyptus   

 گیاهی  گونه

 
Plant species 

تعداد ژن کاندید برای صفت  

 QTLدیواره سلولی موجود در 
Number of candidate cell 

wall genes included in 

QTL 

 شناسه ژنی 
Gene_ID 

 اکالیپتوس 
E. grandis 

 

19 

Eucgr.D01671, Eucgr.D02390, Eucgr.E01053, Eucgr.F02583, 

Eucgr.F02615, Eucgr.F03231, Eucgr.A00682, Eucgr.D02351, 

Eucgr.G02314, Eucgr.F03235, Eucgr.F02961, Eucgr.A00721, 

Eucgr.G02118, Eucgr.J02604, Eucgr.J02859, Eucgr.J02867, 

Eucgr.F02588, Eucgr.F03419, Eucgr.F03435 

 صنوبر
P. trichocarpa 

 

40 

XP_002302644.1, XP_002320876.1, XP_002320897.3, 

XP_002325546.1, XP_006376251.2, XP_024439211.1, 

XP_024447116.1, XP_024450691.1, XP_002312305.2, 

XP_002314796.1, XP_002325558.3, XP_006378559.1, 

XP_024439807.1, XP_024440318.1, XP_002308244.1, 

XP_002311524.3, XP_002314776.3, XP_002323055.2, 

XP_006371482.1, XP_006378478.1, XP_024462325.1, 

XP_002311398.3, XP_002316021.1, XP_024463620.1, 

XP_024465517.1, XP_002325525.2, XP_006376148.2, 

XP_002308268.2, XP_002309181.2, XP_002311383.3, 

XP_002316044.2, XP_002323665.1, XP_006370320.2, 

XP_024459659.1, XP_024460062.1, XP_024462556.1, 

XP_024466027.1, XP_002325983.1, XP_006376270.1, 

XP_006370644.1 

 

 بحث 

توسعه تجز  ،یابی یتوال  یها یورافن   با  و    هی امکان 

مانند اندازه    یژنوم  هایویژگی از    یتر قیدق  یها لیتحل

 ،رهی کاذب و غ  ی ها، ژنایزماهوارهیر  یها یتوالژنوم،  

  عمیقی   نشیب  توانداساس، می  نیا  و بر  است  شدهفراهم  

تنوع    یالگوها   نیزو    یژنوم  یهایژگی و  خصوصرا در  

بآن  در  .  دهدارائه    جاندارانمختلف    یها گونه  نیها 

در   ژنوم  و    یاهیگهای  گونه  میاناندازه  است  متفاوت 

  ی توجه تنوع موضوع قابل  نیا  یو عمل  یتکامل  تیاهم

پژوهشدر    است. و   یهایژگیو  ،این  ژنوم  مختلف 

 گیاهی صنعتی و تندرشد،  گونه دو    زماهوارهیر  ی هایتوال

صنوبر  پتوسی اکال رو، ازاینشد.    سه یمقا  گریکدیبا    ،و 

بزرگتر از اندازه    پتوس یاکال   وم اندازه ژن  مشاهده شد که

  ، اندازه ژنوم  شی افزا با این حال، این. استژنوم صنوبر  

قطعی،  به ط  گونه شدن    تر شرفتهیپ  مفهومبه  طور    ی در 

  برگ یدرختان سوزن عنوان مثال، به. ستین  یروند تکامل

کاج به  ،مانند  چه  تکامل اگر   ی ول  ترند،ییابتدا  یلحاظ 

بزگتری اندازه   پهن  ژنوم  درختان  به  مانند  نسبت  برگ 

دارند که    شودمی  ت یتقو  هیفرض  نیا  رو،ازاین  .صنوبر 

  ی ظاهر   ی تکامل  یدگیچی با پ  یصورت خطاندازه ژنوم به

افزا افزا  .ابدیینم  ش یگونه  ژنوم    ش یهرچند  اندازه 

را فراهم    شتریب  یهاحمل ژن  یلازم برا  تیظرفتواند  می

ا  کند معن  امر  نیو  تول  موجودآن    ییتوانا  یبه    د ی در 

با  .  تر استمتنوع  یهایژگ یشتر و اخذ ویب  یهانیپروتئ

گیاهیدو  میان    یژنوم  هایتفاوت  وجود مورد   گونه 

کروموزوم،    ، پژوهش تعداد  و  ژنوم  اندازه  نظر  از 

میان آن دو  مشترک    یهااز نظر وجود ژن  ییهاشباهت

  های گونه  گریدر د  جینتا  نیکه مشابه ا  وجود دارد  زین

است.  زین  یاهیگ شده  انجام  گزارش  بر  پژوهش  شده 

روی ژنوم دو گونه مهم برنج و گندم تأییدکننده وجود 

ها بود که  های ارتولوگ میان آنتشابهات ژنتیکی و ژن

نژادی برای افزایش عملکرد و تحمل تواند در امر بهمی
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باشد  به تنش -Wijerathna)های محیطی قابل استفاده 

Yapa et al., 2023 )  . 

برابر    2/1  پتوسیدر اکال  GC  درصد  یکل  یمحتوا

ممکن است    ،GC  یتنوع در محتوابوده که این  صنوبر  

داشته    طیبا مح  هاآن  یسازگار   یبرا   یتکامل  یامدهایپ

ژن.  باشد کل  صنوبر    پتوسیاکال  ی هاتعداد  به  نسبت 

برابر    9/2  با یکاذب تقر  یها برابر و تعداد ژن  2/1  بایتقر

  ن یپروتئ  های رمزکنندهژنتعداد    خصوصاست. در    بوده

مدل    یبرا   33352) گزارش    پتوسیاکالگونه  با  مطابق 

  ی (، برخصنوبرگونه مدل    یبرا   29617  و  NCBIسایت  

  ن یشتریکه تاکنون ب  دهندمیرخ    سرهمپشت صورت  به

  ی برا   یاهیگ  هایژنومدر  (  2درصد، جدول    34)تکرار  

 Myburg)( گزارش شد  E. grandis)  پتوسی گونه اکال

et al., 2014 )های کاذب  . علاوه بر این، تعداد کل ژن

و    3945ترتیب  شده برای اکالیپتوس و صنوبر بهشناخته

برابری را نسبت    9/2عدد تعیین شده که تفاوت    1372

شود که  طورکلی تصور میدهند. بهبه یکدیگر نشان می

را از    ی عملکرد  ن یپروتئ  دی تول  یی توانا  ها این دسته از ژن

کاذب از نظر    هایژناز    ی که برخیدرحال  اند.دست داده

برخ  یسیرونو هستند،  و   گرید  یخاموش  بوده  فعال 

 های رمزکننده ژن  میتنظ   ی ممکن است توسط سلول برا

بررسی، (Xie et al., 2019)شود  استفاده   این  در   .

که  مشخص است  مخصوص    هاژناز    یتعداد   شده 

صنوبر    پتوسی اکال ژنوم  در  و  نداشتند  بوده  که  حضور 

نتا  سوهم بود  یبرخ  جی با   Onda and)  پژوهشگران 

Mochida, 2016،تعداد  (. همچنینRNA کوچک   های

( رمزکننده  به    (sncRNAغیر  نسبت  صنوبر  ژنوم 

  که نشان داد    یپژوهش  جی برابر است. نتا  1/1  پتوسی اکال

به    اعضای  مشابه  RNAsجنس،    کی متعلق    ی کوچک 

درحال به    اعضاءکه  یدارند،  مختلف،   یها جنسمتعلق 

ا  یکم  نسبتبهاشتراکات   از  نشان    نیرا    دهند یمنظر 

(Baldrich et al., 2022.)    نشان درحال ظهور  شواهد 

تکراری  موتیفکه    دهدیم ممکن    ها زماهوارهیرهای 

ی  دار ی ، پاDNA ونیلاسی متژن، ترجمه،  یسیاست رونو

mRNA را    یکیمتابول  ی هاتیفعالو    ن ی، ساختار کرومات

به    ی،تکرار   های یتوال  ر ییتغ.  کنند  میتنظ منجر  تنها  نه 

  ن یپروتئبلکه ساختار و عملکرد    شودیم  نهی آمدیاس  رییتغ

کل سامانه    تیقرار داده و در نها  ریتحت تأث  تواندیمرا  

تأث  یستیز تحت  همچنین،دهیم قرار    ریرا  نظر  به  د. 

ها  دخالت آن  لیدلبه  ،یتکرار  یهافیوجود موت   رسدیم

  ن ی ژن، اتصال به پروتئ  انیمانند ب  یستیز  یندها یدر فرآ

مهم    یاز نظر تکامل  ه،یثانو   تیسنتز متابول  یرهایو مس

این اساس،.  دباشن ا  بر    مشاهده شد که   پژوهش  نیدر 

  های گیاهی گونهدر    C/G  فیاز موت   شتریب  A/T  فی موت 

نتا  پژوهشمورد   با  که  از    ج یبود    های پژوهشبرخی 

  140که در پژوهشی، ژنوم  طوریخوانی دارد. بههمدیگر  

ها حاکی  گونه گیاهی مورد ارزیابی قرار گرفت و یافته

گیاهان ها در  فیموت   عیتوز  یالگوها از آن بوده است که  

 ,.Zhu et al)بود    AT  نوع   از  ی غن  طور عمدهبه  عالی

ها نیز نشان داده شده است که  بررسیدر دیگر    .(2021

نوترک   A/Tریزماهواره موتیف داغ  نقاط    وز یم  ی بیبا 

احتمالا    اهانیتکامل گ  ندیفرا  رسدینظر م به.  مرتبط است

و   متحرک  عناصر  تراکم  و  تعداد  کاهش  سبب 

در سطح    ی کارکرد  یهاژنتعداد    ش یو افزا  ها زماهوارهیر

مقایسه توزیع    .( Heissl et al., 2018)  شده استژنوم  

در   متحرک،  گونهعناصر  گیاهی  ژنوم  مختلف  های 

آنمی اثرهای  بیشتر  بررسی  به  و  تواند  ژن  بیان  بر  ها 

( کند  کمک  نظر  مورد  (.  Bennetzen, 2020فنوتیپ 

در   پژوهشهمچنین،  است  این  شده  که    مشاهده 

در    تکرارهای دو و سه نوکلئوتیدی بیشترین فراوانی را

نواحی  با    سهیمقا در  نوکلئوتیدی  تکرارهای  دیگر 

گونهریزماهواره در  داشته  ای  موردبررسی  گیاهی  های 
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به گونهطوریاست.  برای  و که  اکالیپتوس  گیاهی  های 

به نوکلئوتیدی  دو  تکرارهای    35/ 82ترتیب  صنوبر، 

درصد و تکرارهای سه نوکلئوتیدی نیز    43/ 57و    درصد

نواحی    کلدرصد از    18/ 31درصد و    12/ 57ترتیب  به

ها با  تکراری را به خود اختصاص داده است. این یافته

سو است.  شده مشابه همهای انجام برخی دیگر از بررسی

یافتهطوریبه بهکه  پژوهشی  دستهای  از  حاصل  آمده 

سه   تکراری  نواحی  که  است  بوده  آن  از  حاکی 

  04/19درصد( و دو نوکلئوتیدی )   67/27نوکلئوتیدی )

تکراری مشاهدهدرصد( از فراوان شده در  ترین نواحی 

( بوده Poaceae( از تیره گندمیان )Oryza minutaبرنج )

 .  (Wang et al., 2014)است 

ژن )  یخانواده  سنتازها  رمزکننده  (،  TPSsترپن 

ومیترپن    سمیمتابول  یدی کل  یهامیآنز   بیشتر   باشند 

بوده که ترپن    یخانواده ژن  کی   یدارا  یاهیگ  یهاژنوم

 ی تکامل خانواده ژن  تاکنون  و البته  کندیم  رمزسنتازها را  

-به  پتوسیدرک نشده است. اکال  یترپن سنتازها به خوب

از عضوی  مورد  عنوان    (،Myrtaceae)  انیخانواده 

  خود برگ    ها را دراز ترپن  یغلظت و تنوع برخ  نیبالاتر

که در نتایج  طوریبه .  (Butler et al., 2018)  دارا است

پژوهش عبارت    این  به  شد.  مشاهده  موضوع  این  نیز 

ژن و در صنوبر فقط هفت    112دیگر، در اکالیپتوس،  

ژنومیکس   شدند.  شناسایی  فوق،  ژنی  خانواده  از  ژن 

زمینهمقایسه ژنای  این  نقش  برای  را  تولید  ای  در  ها 

های  متنوع محصولات ترپنوئیدی که امروزه در دودمان

کند. بررسی  شود، فراهم میمختلف درختان مشاهده می

گونه در  ژنی  خانواده  ویژگییک  مختلف،  و  های  ها 

می آشکارتر  را  آن  چوب  عملکرد  تشکیل  کند. صفت 

رویداد   جایگزینتوسط   Alternative)  پیرایش 

splicingتنظیم می  )( پیرایش  (.  Xu et al., 2014شود 

-ها، مکان درونبا تغییر دادن ترکیب اسیدآمینه  جایگزین

پاید  و  سلولی،  اتصال  ویژگی  ثانویه،  ساختار  اری 

تأثیر   پروتئین  عملکرد  بر  ترجمه،  از  پس  تغییرات 

بزرگگذارد.  می رو ی  بخش  جایگزین   دادیاز    پیرایش 

، پتوساکالی   درصد در  8/26و   صنوبر در  درصد  0/25)

که    شودمی  نیپروتئ  دمین  راتییمنجر به تغ(،  6جدول  

د. این  باش  لیچوب دخ  لیتشکصفت  ممکن است در  

تواند مکان قرارگیری پروتئین  میتغییر در دمین پروتئین  

در سلول را تحت تاثیر خود قرار دهد. آنالیز عملکردی  

نشان داد که آنها در    پیرایش جایگزینهای متاثر از  ژن

  6تنظیم رشد و تمایز سلولی نقش دارند. نتایج جدول  

رویدادمی از  استفاده  چگونگی  برای  را  راهی   تواند 

جایگزین تنظیم به ،پیرایش  برای  مکانیزمی  عنوان 

تشکیل   مهم  صفت  مولکولی  اصلاح  در  ژن،  عملکرد 

( کند  باز  تحلیل  (.Xu et al., 2014چوب،  و   تجزیه 

QTL   دیواره سلولی با صفت مهم کیفیت  مرتبط  های 

های  ای در گونهطور گستردهنشان داده است که آنها به

شده حفظ  عممختلف  آنالیز  که  اند.  داد  نشان  لکردی 

حفاظتژن دیواره  های  رونویسی  عوامل  شامل  شده، 

های دخیل در بازسازی پلیمرهای  سلولی و همچنین، ژن

تحل  هیتجزدیواره سلولی هستند.     د یکاند  یها ژن  لیو 

کیفیت   صفت  درختان    یسلول  وارهیدبرای  در  که 

برخی   و  حفاظتمختلف،  هم شده  دیگر  برخی 

  ی دستکاراصلاح و    ی برا  راه را هستند، شده  حفاظتریغ

های حاصل از  . بررسیکندیباز م  یسلول  وارهید  بی ترک

ای نشان داده است که هدف قرار دادن ژنومیکس مقایسه

رونویسی موفق عوامل  استراتژی  یک  است  تر  ممکن 

گونه در  چوب  لیگنین  اصلاح  در  برای  مختلف  های 

ژن دادن  قرار  هدف  با  لیگنین  مقایسه  ساختاری  های 

های  (. شناسایی آللPancaldi et al., 2022چوب باشد )

بهره برای  برنامهمناسب  در  از  برداری  اصلاحی  های 

 (. Salse, 2023ای است )کاربردهای ژنومیکس مقایسه

 گیری کلی نتیجه 

دادن   تواند می  ایمقایسه  سک یژنوم قرار  اختیار  در  با 
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های متنوع مرتبط با صفات مهم مانند کیفیت دیواره  آلل

سلولی و تشکیل چوب، به شناسایی اهداف اصلاحی و  

استراتژی کند.  طراحی  کمک  اصلاحی  جدید  های 

حفظ    تواند می  ایمقایسه  س کیژنومهمچنین،   به 

و در معرض خطر  هایی که از نظر ژنتیکی متمایز  گونه

کند.  ،هستندانقراض   در حفاظت  یهاژن  کمک  شده 

که   ی بودهارزشمند   یکی منبع ژنت  کهای مختلف یگونه

امر  تواندیم نشانگر،    در  کمک  به    مهندسی انتخاب 

درک   . بادن ریژن مورد استفاده قرار گ ش یرایو ی وکیژنت

توانند  می  پژوهشگرانهای مختلف،  ساختار ژنومی گونه

منحصربهویژگی ژنتیکی  و های  کرده  شناسایی  را  فرد 

هایی که از نظر ژنتیکی  های حفاظتی را برای گونهتلاش

بندی  خطر انقراض هستند، اولویتمعرض متمایز یا در  

. کنند
References 
Adhikari, S.; Saha, S.; Biswas, A.; Rana, T.S.; 

Bandyopadhyay, T. K.; Ghosh, P.; 

Application of molecular markers in plant 

genome analysis: a review. Nucleus 2017, 60: 

283-297. 
Ai, W.; Liu, Y.; Mei, M.; Zhang, X.; Tan, E.; 

Liu, H.; Han, X.; Zhan, H.; Lu, X.; A 

chromosome-scale genome assembly of the 

Mongolian oak (Quercus mongolica). 

Molecular Ecology Resources 2022, 22: 

2396–2410.  
Baldrich, P.; Bélanger, S.; Kong, S.; Pokhrel, S.; 

Tamim, S.; Teng, C.; Schiebout, C.; Guna, S. 

Gurazada, R.; Gupta, P.; Patel, P.; Razifard, 

H.; Nakano, M.; Dusia, A.; Meyers, B. C.; 

Frank, M. H.; The evolutionary history of 

small RNAs in Solanaceae. Plant Physiology 

2022, 2: 644–665.  
Bennetzen, J.L.; Transposable element 

contributions to plant gene and genome 

evolution. Plant Molecular Biology 2020, 42: 

251–269. 
Butler, J.B.; Freeman, J.S.; Potts, B.M.; 

Annotation of the Corymbia terpene synthase 

gene family shows broad conservation but 

dynamic evolution of physical clusters 

relative to Eucalyptus. Heredity 2018, 121, 

87–104.  

Butler, J.B.; Vaillancourt, R.E.; Potts, B.M; 

Comparative genomics of Eucalyptus and 

Corymbia reveals low rates of genome 

structural rearrangement. BMC Genomics 

2017, 18, 397.  
Heissl, A.; Betancourt, A.J.; Hermann, P.; 

Povysil, G.; Arbeithuber, B.; Futschik, A.; 

Ebner, T.; Tiemann-Boege, I.; Length 

asymmetry and heterozygosity strongly 

influences the evolution of poly-A 

microsatellites at meiotic recombination 

hotspots. BioRxiv 2018, 431841. 

Hernández, M.A.; Vaillancourt, R.E.; Potts, 

B.M.; Insights into the evolution of the 

eucalypt CER1 and CER3 genes involved in 

the synthesis of alkane waxes. Tree Genetics 

and Genomes 2024, 20: 1-15.  

MirMohammadi Maibody, S.A.M.; Golkar, P.; 

Application of DNA molecular markers in 

plant breeding. Journal of Plant Genetic 

Researches 2019, 6 (1): 1-30 (In Persian).  
Mohammadi, Y.; Banaei-Asl, F.; Espahbodi, K.; 

Evaluation of genetic relationships of 

selected Ash trees for seed orchard formation 

at Chamestan research station. Forest 

Research and Development 2023, 9: 17-27 

(In Persian).  

Myburg, A.A.; Grattapaglia, D.; Tuskan, G.A.; 

Hellsten, U.; Hayes, R.D.; Grimwood, J.; 

Jenkins, J.; Lindquist, E.; Tice, H.; Bauer, D.; 

The genome of Eucalyptus grandis. Nature 

2014, 510: 356–62. 

Onda, Y.; Mochida, K.; Exploring genetic 

diversity in plants using high-throughput 

sequencing techniques. Current Genomics 

2016, 17(4): 358.  
Pancaldi, F.; Vlegels, D.; Rijken, H.; van Loo, 

E.N.; Trindade, L.M.; Detection and analysis 

of syntenic quantitative trait loci controlling 

cell wall quality in angiosperms. Frontier 

Plant Science 2022, 13: 855093. 
Potter, K.M.; Hipkins, V.D.; Mahalovich, M.F.; 

Means, R.E.; Nuclear genetic variation across 

the range of Ponderosa pine (Pinus 

ponderosa): Phylogeographic, taxonomic 

and conservation implications. Tree Genetics 

and Genomes 2015, 11: 38.  

Rostami, R.; Seyedi, N.; Yousefzadeh, H.; 

Genetic diversity of wild apple (Malus 

orientalis Uglitz.) in Hyrcanian Forests of 

Iran by SSR markers. Forest Research and 

Development 2019, 5: 169-179 (In Persian).  

Saadati Jebeli, M.; Marashi, H.; Shahriari, F.; 

Seifi, A.; Fekrat, L.; Evaluation of genomic 



3، شماره  10پژوهش و توسعه جنگل، جلد    علمی  فصلنامۀ  

376 

 

diversity of pistachio resistant and 

susceptible cultivars to pest psyllid using 

whole genome sequencing approach. Genetic 

Engineering and Biosafety Journal 2022, 11 

(1): 64-71 (In Persian).  

Salse, J.; Translational research from models to 

crops: comparative genomics for plant 

breeding. Comptes Rendus Biologies 2023, 4: 

111-128.  
Sadeghi, S.M.; Sardabi, H.; Kazerooni, H.; 

Sharifi, M.A.; Farrar, N.; Rashvand, S.; 

Adaptability and performance of industrial 

Eucalyptus species in Dashtestan, Bushehr 

province, Iran. Journal of Forest Poplar 

Research 2018, 2: 264-275  (In Persian).  
Song, X.; Yang, Q.; Bai, Y.; Gong, K.; Wu, T.; 

Yu, T.; Pei, Q.; Duan, W.; Huang, Z.; Wang, 

Z.; Li, Z.; Kang, X.; Zhao, W.; Ma, X.; 

Comprehensive analysis of SSRs and 

database construction using all complete 

gene-coding sequences in major horticultural 

and representative plant. Horticulture 

Research 2021, 122: 2-17.  
Taheri, A.; Seyedi, N.; Abdollahi Mandoulakani, 

B.; Mirzaghaderi, G.; Najafi, S.; Vahdati, K.; 

Genetic diversity in Persian walnut (Juglans 

regia L.) seedlings using SSR markers. 

Forest Research and Development 2022, 

8(1): 13-26 (In Persian).  

Wang, C.; Liu, X.; Peng, S.; Xu, Q.; Yuan, X.; 

Feng, Y.; Yu, H.; Wang, Y.; Wei, X.; 

Development of novel microsatellite markers 

for the BBCC Oryza genome (Poaceae) using 

high-throughput sequencing technology. 

PloS One 2014, 9 (3): e91826. 
Wijerathna-Yapa, A.; Bishnoi, R.; Ranawaka, 

B.; Maya Magar, M.; Ur Rehman, H.; 

Bharad, S.G.; Lorenc, M.T.; Ramtekey, V.; 

Gohar, S.; Lata, C.; Harun-Or-Rashid, M.D.; 

Razzaq, M.; Sajjad, M.; Basnet, B.R.; Rice–

wheat comparative genomics: Gains and 

gaps. The Crop Journal 2023, 1-14.   
Xie, J.; Li, Y.; Liu, X.; Zhao, Y.; Li, B.; 

Ingvarsson, P.K.; Zhang, D.; Evolutionary 

origins of pseudogenes and their association 

with regulatory sequences in plants. Plant 

Cell 2019, 31: 563–578. 
Xu, P.; Kong, Y.; Song, D.; Conservation and 

functional influence of alternative splicing in 

wood formation of Populus and Eucalyptus. 

BMC Genomics 2014, 15, 1-12. 
Zhu, L.; Wu, H.; Li, H.; Tang, H.; Zhang, L.; Xu, 

H.; Jiao, F.; Wang, N.; Yang, L.; Short 

tandem repeats in plants: Genomic 

distribution and function prediction. 

Electronic Journal of Biotechnology 2021, 

50: 37-44. 

 



Forest Research and Development, Vol. 10, No. 3, 2024 

377 
 

 

Comparative analysis of genomic features in industrial and fast-growing trees: A study 

of poplar and eucalypt 

 
Mohammad Esmaeilpour* 

  

- Assistant Professor, Ahar Faculty of Agriculture and Natural Resources, University of Tabriz, Ahar, I. R. Iran. 

(m.esmaeilpour@tabrizu.ac.ir) 

 

Received: 08 January 2024  Accepted: 02 June 2024 

 
Abstract 

Background and objectives: Identification of genetic similarities and gene orthology between species 

can be used in understanding the evolution of genomes, conservation, and breeding. A lot of knowledge 

about the genome function of forest trees can be extracted through comparative genomics studies. So 

far, various economically important crop species have been well studied in this field, but forest trees 

have been less studied. It seems that comprehensive studies in the direction of genome comparison 

between industrial and fast-growing trees, poplar (Populus trichocarpa) and eucalypt (Eucalyptus 

grandis), which share a common ancestor from the Rosids clade, have been relatively limited, especially 

given that these two plant species serve as a model and have up-to-date biological data. This study aims 

to compare the complete genome sequence of eucalyptus and poplars in terms of genomic characteristics 

such as genome size, chromosome number, gene content, microsatellite markers, the number of genes 

of the terpene synthase gene family and identification of genes related to two important traits of interest 

to forest tree breeders, including wood formation and cell wall quality. 

Methodology: In this research, whole genome sequencing of eucalyptus (E. grandis) with NCBI 

accession number GCF-016545825.1 and poplar (P. trichocarpa) with NCBI accession number GCF- 

000002775.5 is used. Both the tree species are model plants and their genomes were assembled at the 

chromosome level. In this study, we investigate various genomic characteristics, including genome size, 

chromosome number, total GC content, gene count, protein-coding genes, small non-coding RNAs 

(SncRNA), pseudogenes, and microsatellite sequences, in two rapidly growing poplar and eucalypt 

species. Additionally, we construct a corresponding Venn diagram to illustrate the findings. Also, the 

sequences of microsatellites with MISA software in Perl and the sequences related to tandem duplication 

on the genomes were extracted. Also, the number of terpene synthase gene family genes in two species 

was compared. Finally, genes related to two important traits of interest to breeders, including wood 

formation and cell wall quality traits, were studied.  

Results: The results reveal that the eucalypt genome is larger than that of poplar, containing 42,619 

genes, including 33,352 protein-encoding genes. The poplar genome, on the other hand, consists of 

34,621 genes, with 29,617 being protein-coding. Moreover, the number of pseudogenes in the eucalypt 

genome is 2.9 times higher than that in poplar. The number of eucalyptus chromosomes is 11 and the 

number of poplar chromosomes is 19. The number of small RNAs for eucalyptus and poplar genomes 

were 1507 and 1347, respectively. According to the genome annotation information available on NCBI 

site, some genes were found only in Eucalyptus and some genes were found only in poplar. According 

to the Venn diagram, 14,484 unique genes for Eucalyptus and 12,114 genes specific to poplar were 

identified. 9133 genes were shared between the two species. The total number of microsatellite markers 

identified on the eucalyptus genome was 136,147 and for the poplar genome was 77,024. The results 

showed that the genomes of eucalyptus and poplar are composed of 3.8 Mb and 10.2 Mb of 

microsatellite sequences, respectively. Interestingly, the eucalypt genome exhibits 1.8 times more 

microsatellite markers and a 1.2 times greater marker density (Total microsatellite sizes in kilobases 

divided by genome size in megabases or kb/Mb) compared to the poplar genome. It should be noted that 

4067 types of motifs were identified in the eucalyptus genome and 2898 types of motifs were identified 

in the poplar genome. We observed an inverse relationship between the frequency of microsatellites and 
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the number of nucleotides among the genomic sequences of the studied species. So, with the increase in 

the frequency of microsatellites, a significant decrease in the number of nucleotides has been observed. 

Based on this, single and two nucleotide microsatellites had the highest frequency, while eight and nine 

nucleotide microsatellites had the lowest frequency. The results of the evaluation regarding the 

difference in the presence of the terpene synthase gene family in the two studied species also indicated 

that 112 genes were identified in eucalyptus and 7 genes were identified in poplar. The number of 

clusters has been identified as 3185 in Eucalyptus species and 2575 in poplar species. The total number 

of retained tandem genes in the eucalypt genome was 16 % more than that of the poplar genome. 

Additionally, the number of functional and non-functional genes in eucalypt surpasses that of poplar. 

The valuable insights obtained from such comparative genomics studies have the potential to facilitate 

plant breeding and conservation genetic efforts. The alternative splicing event has occurred in a large 

number of genes related to wood formation trait in the two studied trees with different patterns. A total 

of 59 candidate genes for cell wall quality trait were identified for poplar and eucalyptus. 

Conclusion: Comparative genomics can speed up the breeding program of tree species by providing 

diverse alleles related to important economic and ecological traits and also help to preserve endangered 

and genetically distinct species. 
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