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 مدرنهای روغنی به کمک بیوتکنولوژی بهبودهای حاصل در دانه
 قسمت اول(-)گیاه کلزا

)1(canola seed, part  crops improvement with the help of modern biotechnology Oilseed  

 

 :مقدمه

سومین محصول مهم روغنی جهان بوده و در بین آن دسته از محصولات زراعی که هدف اصلاح  (.Brassica napus L)گیاه کلزا 

. کلزا استترین محصول اصلاح شده بیوتکنولوژیکی و پرشتاب ظیری دارد بطوریکه یکی از اولینناند، تاریخچه بیژنتیکی بوده

قبل از  سال 2000شد. این گیاه اولین بار های باستانی در آسیا و مدیترانه کشت و از روغن آن برای روشنایی استفاده میتوسط تمدن

کننده در کانادایی بوده و به عنوان روان. ارقام اولیه این گیاه گردیددر اروپا کشت  13قرن  درمیلاد مسیح در کشور هند کشف و 

گرفتند. کلزا تا پایان جنگ جهانی دوم، در کشورهای غربی جهت مقاصد خوراکی های نیروی دریایی مورد استفاده قرار میکشتی

آفتابگردان، گرفت ولیکن در آن زمان، کمبود چربی و روغن، منجر به بررسی چندین گونه از جمله گل مورد بهره برداری قرار نمی

توسط  ی این بررسی، گیاه کلزا در مناطق وسیعی از غرب کاناداگلرنگ، سویا و کلزا به عنوان منبع روغن خوراکی شد. در نتیجه

 & Beszterda) گردیدسازگار شد. این سلسله رویکردها نهایتاً منجر به پیشرفت محصول کلزا دانه روغنی و اصلاح آن  محققین

)1920Kałucka -Nogala. ( را به عنوان هر گونه کاربرد تکنولوژیکی از  "بیوتکنولوژی"(، 1CBDکنوانسیون تنوع زیستی 

-های زیستی، موجودات زنده یا مشتقات آن جهت ساخت و اصلاح محصولات یا فرایندها برای منظور خاص، تعریف کردهسیستم

واد غذایی و کشاورزی است. با این حال، هنگامی که از است. در حقیقت، بیوتکنولوژی شامل چندین ابزار و تکنیک تولید م

سازی گیاهان و حیوانات استفاده شناسی مولکولی اعم از انتقال ژن خاص به ژنوم و یا کلونو زیست DNAهای جدید تکنیک

های میکروارگانیسمنوترکیب جهت تولید  DNAشود. بیوتکنولوژی مدرن استفاده از فناوری شود، بیوتکنولوژی مدرن نامیده میمی

 Villanueva-Mejia & Alvarez)سازگارتر کند ،کند تا آنها را برای چندین کاربرداصلاح شده، گیاهان و حیوانات را فراهم می

2017) . 

 

 (Duensing et al, 2018)طیف گسترده ای از فرآیندهای طبیعی و مصنوعی در راستای تغییر ژنوم گیاه 

                                                                 

1 Convention on Biological Diversity 
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های ت، به کمک روشولامطلوب روغن و پروتئین دانه کلزا مانند کاهش اروسیک اسید و گلوکوزین هایبا وجود اینکه ویژگی

تر ایجاد شدند، ولیکن اصلاح کلاسیک بسیار زمانبرتر، غیرهدفمندتر و غیرقابل پیشگویی 1980الی  1970های در طی سال کلاسیک 

ه کلزا به دلیل منابع اطلاعاتی ارزشمندی که در سالهای اخیر از از مهندسی ژنتیک مدرن و هدایت شده است. مهندسی ژنتیک گیا

ها ESTتوان به کلکسیون ها میاست، از این پایگاه، بسیار پیشرفت کردهاست خانواده براسیکا ایجاد شده

)www.brassicagenomics.ca/ests(اند یابی شدهاز نظر ژنتیکی نقشههایی که ،  جمعیت)www.brassica.ca( های ژنومی و توالی

ابق ویژگی منحصر به فردی نسبت به سایر گیاهان دارد، این گیاه تط B. napusاشاره کرد. علاوه بر این،  )www.jic.ac.uk(کلزا 

دارد. آرابیدوپسیس گیاهی مدل است که توالی آن به طور کامل شناسایی شده است،  Arabidopsis thalianaژنتیکی بالایی با گیاه 

ی این اطلاعات به همراه کاربرد آسان روش تعداد زیادی موتانت و همچنین اطلاعات بسیار وسیعی از آن موجود است. مجموعه

کنون صفات های بسیاری در مهندسی متابولیک این گیاه حاصل شود. تاموجب گردیده پیشرفت ،به کلزا اگروباکتریوم در انتقال ژن

 شود:اندکه در این بخش به برخی از آنها اشاره میی بیوتکنولوژی مدرن در کلزا اصلاح شدهبواسطهمتعددی 

 کیفیت روغن دانه -1

(، اسید 16:0طور عمده شامل پنج اسید چرب، یعنی اسید پالمیتیک )روغن کلزا )پس از حذف موفقیت آمیز اسید اروسیک(، به 

های شد. در طی دو دهه گذشته، تلاشبا( می18:3( و لینولنیک اسید )18:2(، اسید لینولئیک )18:1(، اسید اولئیک )18:0استئاریک )

تواند موجب ها و نتیجتاً روغن، مییک در دانهاست، زیرا سطح بالاتر اسید اولئزیادی برای افزایش محتوای اسید اولئیک انجام شده

تر کند، علاوه بر این اسید اولئیک دارای اثرات مثبتی چون افزایش پایداری اکسیداسیونی شده و مدت زمان ماندگاری را طولانی

دهای جهش در ترین کاربرکاهش کلسترول، سرکوب تشکیل تومور و جلوگیری از بیماریهای عفونی شریانی است. تاکنون، موفق

کند که منجر به غیراشباع سازی را کاتالیز می  Desaturaseچرب حاصل شده است، این ژن آنزیم اصلی اسید  2FADاصلاح ژن 

و  Okuzaki. اخیراً، (Huang et al, 2020)نسخه از این ژن بر روی ژنوم خود دارد  4 ،شود. گیاه کلزا تتراپلوئیداسید اولئیک می

به دست  CRISPR/Cas9به کمک تکنیک و با ویرایش ژنوم را  BnaFAD2.A5دو گیاه جهش یافته در ژن  (2018) همکاران

داری در میزان اسید اولئیک نسبت به آن در معنیجفت باز در ژن مذکور، منجر به افزایش  4آوردند که در آن یک گیاه با حذف 

با هدف ایجاد جهش در هر چهار ژن، منجر به تولید  CRISPR/Cas9ی دیگری ویرایش ژنوم با تکنیک نوع وحشی شد. در مطالعه

 افزایش چشمگیری در میزان اسید اولئیک خود نشان دادند از این تحقیق، گیاهانی با جهش در دو جایگاه شد. گیاهان حاصل

Huang et al, 2020)). یدهای چرب غیراشباع با زنجیره های گیاه کلزا مدتهاست که به عنوان بستری جهت تولید اسعلاوه بر این دانه

شوند، ( که معمولاً در روغن ماهی یافت میDHA) دکوزاهگزانوئیک اسید( و EPA( مانند ایکوزاپنتائنوئیک اسید )C20≤بلند )

است محققین گیاه کلزای تراریخت با خاصیت تولید اسید چرب  ایی که اخیراً به چاپ رسیدهگیرند. در مطالعهمورد بررسی قرار می

اند. این گیاه با انتقال یک مسیر تراریخته میکروجلبک/مخمر متشکل از هفت مرحله امگا تری به میزان موجود در ماهی، معرفی کرده

 DHAو  (DPA)اسید دوکوزا پنتانوئیک ، EPAآنزیمی متوالی که اسید اولئیک موجود در گیاه را به اسید لینولنیک و متعاقباً به 

http://www.brassicagenomics.ca/ests
http://www.brassica.ca/
http://www.jic.ac.uk/
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کند و یکی را که تاکنون گزارش شده است، توصیف می دانه DHAکند، حاصل شد. این مطالعه همچنین بالاترین سطح تبدیل می

 .(Petrie et al, 2020)های یک محصول اصلاح شده ژنتیکی در جهت سلامتی مصرف کننده است از اولین نمونه

 کمیت روغن دانه -2

دو برابر خواهد شد، از اینرو افزایش میزان روغن دانه  2030روغن گیاهی تا سال  به های به عمل آمده، نیاز جهانیبینیبر اساس پیش

های روغنی از جمله کلزا است. اسیدهای چرب که جهت بیوسنتز چربی مورد نیاز هستند، از یکی از بزرگترین اهداف اصلاحی دانه

آیند، علاوه بر این، این صفت تجزیه بیولوژیکی نشاسته، گلیکولیز و تثبیت مستقیم کربن فتوسنتزی به دست می منابع متعددی از جمله

شود. از آنجا که استفاده از کربن در گیاهان نه تنها یک از جمله صفات کمی است که توسط چندین ژن کوچک اثر کنترل می

شوند ممکن میهایی که بصورت جداگانه دستکاری ولوژیکی نیز دارد، ژنکاتابولیسم هماهنگ است، بلکه یک سری مقررات فیزی

کننده یک آنزیم در مسیر کمتر مؤثر واقع شوند، بنابراین بیش بیان تنها یک ژن که کد TAGاست برای تحقق تغییر در کل بیوسنتز 

های اخیر فعالیت چشمگیری داشته باشد. در سال تواند بر افزایش میزان چربی دانه تاثیراست، نمی TAGبیوسنتز اسیدهای چرب و یا 

شوند مورد توجه در مسیر سنتز اسیدهای چرب کنترل می  (Transcription Factors)هایی که توسط فاکتورهای رونویسیآنزیم

شود ایی کنترل میی تنظیمی بسیار پیچیدهی شبکهواسطهه ای قرار گرفته است. در بسیاری از گیاهان عالی تجمع روغن دانه بویژه

(. برای مثال در بررسی بیش بیان فاکتور Zafar et al, 2019که در میان آنها تنظیمات رونویسی بیشترین تاثیر را بر میزان روغن دارند )

شود درحالیکه کاهش افزایش روغن دانه می %7-16، نتایج نشان داد بیان زیاد این ژن باعث افزیش B. napusدر  BnLEC1تنظیمی 

دهد مطالعات نشان میبرخی . همچنین (Elahi et al, 2016)دهد کاهش می ٪ 9-12بیان این فاکتور، عملکرد روغن دانه را حدود 

 WRI1تواند یک استراتژی در تنظیم بیوسنتز اسید چرب باشد. ، میWRINKLED1از فاکتور رونویسی  WRI1دستکاری تک ژن 

کند. تحقیقات نشان داده است که بیوسنتز اسید چرب، نقش اساسی در رشد جنین ایفا میهای پایین دست با تنظیم کردن بیان ژن

WRI1  به طور مستقیم به پروموترهای تعدادی از ژنهای دخیل در بیوسنتز اسیدهای چرب، از جمله زیرواحد پروتئینی حامل بیوتین

در  WRI1شود. بیش بیان متصل می FAD2ناز و ، پیروات دهیدروژACCase ،ACP ،enoyl-ACP reductaseکربوکسیل آنزیم 

. در تحقیقی دیگر  (Li et al, 2015; Wu et al, 2014)کلزا منجر به افزایش مقدار قابل توجه روغن موجود در دانه شده است

(، نقش مهمی در تجمع AP2/EREBP)متعلق به خانواده فاکتور رونویسی  Wax Inducer1/Shine1 (WIN1)مشخص شده است 

منجر به تاثیر دوگانه تجمع موم و رشد گیاه  BnWIN1دهد بیش بیان مطالعات نشان میهمچنین کند. وم و چربی در کلزا ایفا میم

یک فعال  BnWIN1که این موضوع نشان دهنده اینست که  شودبدون تاثیر جانبی منفی در سنتز چربی در شرایط تنش شوری می

 (.Liu et al, 2019های خارج سلولی و داخل سلولی است )کننده رونویسی برای تنظیم بیوسنتز چربی

 کیفیت پروتئین دانه -3

شود. محتوی پروتئین دانه عموما همبستگی منفی با محتوی روغن دارد و در نتیجه بهبود روغن دانه منجر به کاهش پروتئین آن می

های دانه کلزا هستند. کروسیفرین و ناپین ترین پروتئینو اولئوسین اصلی (2S albumins)، ناپین (12S globulins)کروسیفرین 

های های آروماتیک )اسیدآمینهها میزان بالاتری از گوگرد و ریشهدهند. ناپیناز پروتئین دانه کلزا را تشکیل می %70مجموعاً حدود 
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از  2Sهای زیادی جهت مهندسی ژنتیک آلبومین بهبود پروتئین کلزا هستند. تلاشضروری( را دارند و بنابراین هدف مهمتری در 

سنس کروسیفرین صورت گرفته است. در تمامی موارد گیاهان در گیاه کلزا و یا بیان آنتی Brazil nutاز گیاه  2Sطریق بیان ژن 

حتوی سیستئین، متیونین و لیزین شد. علاوه بر آن افزایش هایشان داشتند که منجر به افزایش متراریخت حاصل، ناپین بالاتری در دانه

. (Nesi et al, 2008)باشد  12S/2Sی ارتباط و کنترل تنگاتنگ دهندهتواند نشان ناپین سبب کاهش محتوی کروسیفرین شد که می

آمینه و محتوی پروتئینی نیز، توجه علاوه بر این، تجاری سازی گیاه کلزا به عنوان منبع پروتئین، از لحاظ داشتن توازن اسیدهای 

( منبع اصلی فسفر در گیاهان است ولیکن به دلیل اثرات منفی آن بر جذب مواد PAکند. اسید فیتیک )زیادی را به خود جلب می

 هضم نشده باعث اتروفیکاسیون )غنی شدن آب از مواد PAشود. میمعدنی ضروری، برای انسان به عنوان ماده غیر مغذی محسوب 

کلزا دانه روغنی و توسط مسیرهای  دانهدرصد در  5-2حدود  PAکند. را تهدید می انشود که به طور بالقوه زندگی آبزیغذایی( می

زایی و در پی آن خاموش جهشانجام شده،  2020ایی که در سال مطالعهشود. در ای که شامل چندین آنزیم هستند سنتز میپیچیده

شد. این  PA، منجر به ایجاد رقم کلزا بهاره با افزایش میزان فسفر و کاهش CRISPR/Cas9به کمک  BnITPKکردن سه پارالوگ 

توانند با افزایش کیفیت پروتئین، بدون ایجاد تأثیر منفی بر محتوای روغن، نقطه عطف مهمی در اصلاح کلزا باشند میها جهش

(Sashidhar et al, 2020). 
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