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 چکیده

ندر یدا مداده بدودن  ،بدوده و در اواخدر سدال پدنجم رشدد درختان خرما کندددهی در گلدهی و میوه

هدای بوجدود آمدده از بدذر و یدا کشدت بافدت . لذا نیاز اسدت جنسدیت گیاه دهگرددمحرز می آنها

ن رو بده منودور بررسدی برای طراحی و کشت گیاهان نر و مداده در نخلسدتان مشدخر گدردد. از اید

هدای ارقدام ندر و ترانسدکریتتوم، نخدل خرمدا و مقایسه ژن های هدف دخیل در گلددهی و جنسدیت

از ایدن رو بدر  یدابی شددند.توالی Illumina Hiseq 2500مداده( بدا رو   12ندر و  13) خرمدا نخلماده 

یر ژن هدای شناسدایی شدده در سده مسددر گلددهی نخدل خرمدا اساس نتدای  مشدخر شدد کده 

 ژن( 2)بدا تعدداد  جیبدرلینمسدیر و  ژن( 7)بدا تعدداد  خدودانگیزیژن(  15)بدا تعدداد  تناوب نوری

نتددای  در قالددب  در مسددیر بهدداره سددازی هددیچ ژنددی شناسددایی نشددد. نقددش دارنددد در حالیکدده

از زمدان قبدل از گلددهی تدا  گردیدد کدهو مشدخر شدد های آنتولوژی ژن تجزیه و تحلیدل عبارت

ای دارای بیشدترین هدای هسدتهژن ،خدروج اسدتات از قسدمت مرکدزی درخدت شروع گلدهی و تدا

ژن  1500کده  بیدانی ژندی مشدخر شدد میزان بیان هستند به طوری که طدی بازسدازی شدبکه هدم

تجزیده و تحلیدل کده بدر اسداس  ایگوندهبده مدی باشدند هدا دارای بیان متفاوتی نسبت به سایر ژن

بده ترتیدب در جدنر ندر  LOG3و  CUL1کده دو ژن  های تنویمی مورد بررسی مشدخر شددشبکه

هدای نسدبت بده سدایر ژن های ژندی مدورد بررسدیتری در شدبکهو ماده دارای نقش بیشتر و کلیدی

هدای تحقیقداتی در جدزو اوللدین پروژه ژوهش حاضدر بده نوبده خدودبا توجده بده اینکده پد .داشتند

مددی باشددد، نخددل خرمددا میهددای دخیددل در مسددیرهای گلدددهی و جنسددیت شناسددایی ژن راسددتای

و  گلددهی مختلدف در مسدیرهایدخیدل هدای مقایسده ژنشناسدایی و با  بتوانتوان احتنال داد که 

جنسیت و شناسایی عامل یا عوامل ژنتیکی مدثثر بدر کنتدرل آنهدا زمینده را بدرای انجدام تحقیقدات 

 .فراهم نمودآتی کاربردی 

های متفاوت بیان ای، ژنمقایسه تتومیترانسکر، RNA یابی : ارقام نر و ماده خرما، توالیهادواژهیکل

 های تنویمیشونده، شبکه



 

 

 

Abstract 

Flowering and fruiting in date trees was slow. At the end of the fifth year of growth, it is 

determined whether they are male or female. Therefore, it is necessary to determine the gender 

of seedlings produced from seeds or tissue culture for the design and cultivation of male and 

female plants in the field. Therefore In order to investigate and compare target genes involved 

in flowering and sex of date palm, the transcriptomes of male and female date palm cultivars 

(13 males and 12 females) were sequenced by Illumina Hiseq 2500 method. The beginning of 

flowering time in plants is a completely controlled phenomenon that depends on the 

environmental and internal parameters of the plant and it is controlled by the regulatory 

network of genes. Based on the results of this research, the identified genes had a role in three 

Photoperiodic pathways (with 15 genes), Autonomous (with 7 genes) and Gibberellin pathway 

(with 2 genes), While no gene was detected in the path of Vernalization. Photoperiodism. Gene 

ontology results were analyzed and it was found that from before flowering to the beginning 

of flowering and until the flower exits from the central part of the activity tree, nuclear genes 

have the highest increase in expression  . So that during the reconstruction of the gene co-

expression network, it was determined that 1500 genes had different expression compared to 

other genes, so that based on the analysis of the investigated regulatory networks, it was 

determined that two genes, SOQ and LOG3, were expressed in males and females, respectively. 

had a more and more key role in the studied gene networks compared to other studied genes. 

Therefore, considering that the present study is one of the first research projects to identify the 

genes involved in the flowering pathways of date palm, Perhaps by identifying and comparing 

the genes involved in different flowering pathways and identifying the genetic factor or factors 

affecting their control, it is possible to provide the ground for future applied research and the 

production of suitable cultivars in this valuable plant. 

Keywords: Male and Female date palm cultivars, RNA-Seq, Comparative transcriptome, 

Differentially expressed genes, Regulatory network 
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