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ایجاد گیاهان تراریخته نیازمند پروموترهای جدید است. با ظهور 

های های ژنومی برای گونهیابی نسل نو و تولید انبوه دادههای توالیفناوری

، هه شدمختلف گیاهان زراعی که با توسعه ابزارهای بیوانفورماتیکی همرا

های ویژگی فرصت مناسبی برای شناسایی، جداسازی و بررسی

رد دلیل وجود ملاحظاتی در موبه .پروموترهای جدید فراهم آمده است

سازی و استفاده از پروموترهای ویروسی در گیاهان تراریخته لزوم همسانه

شود. پروموترهای گیاهی احساس می منشأاستفاده از پروموترهایی با 

 ووده صاصی بدارای عناصر تنظیمی غیر اخت گیاهی معمولاً منشأدائمی با 

ی کارگیری ماشین رونویسی سلول گیاهبه سادگی قابلیت بیشتری را در به

ها، پروموترها حوه بیان ژناساس ن ها دارا هستند. بربرای رونویسی از ژن

دار های خانهشوند. ژنبندی میبه سه دسته دائمی، القایی و ویژه بافت طبقه

ن ر ایدموترهای دائمی هستند. بهترین و مهمترین منبع برای جداسازی پرو

تحت کنترل پروموتر ژن  گلوکورونیداز-پژوهش، بیان ژن گزارشگر بتا

های توتون در بافت (Cicer ariethinum)ود نخ 10کوئیتین یوبیپلی

های گیاهان ، ساقه و ریشهدر برگ CaUBQ10بررسی شد. عملکرد 

یک  CaUBQ10دهد شد که نشان می تأییدتراریخته پایدار توتون 

های تواند انتخاب مناسبی برای بیان بالای ژنپروموتر دائمی است و می

 مورد نظر در کلیه مراحل زندگی گیاه باشد. 

 

کوئیتین، یوبی، پلیCaMV35Sپروموتر دائمی،   های کلیدی:واژه

 دار.نخود، ژن خانه

 

Producing transgenic plants need new promoters. 

Due to the advent of next generation sequencing 

technologies and the production of massive 

genomic data for various crop plant species 

paralleled by the development of bioinformatics 

tools, there is an opportunity to identify, isolate 

and characterize new promoters. Because of 

public concern about using viral promoters, there 

is a need for cloning and using plant promoters in 

transgenic food crops. Native plant constitutive 

promoters may be composed of non-specific 

elements that are simply more efficient at protein 

recruitment for transcription. Promoters are 

classified as inducible, constitutive and tissue 

specific according to the nature of gene 

expression they regulate. Housekeeping genes are 

the best and most important sources for isolating 

the constitutive promoters. In this study, -

Glucoronidase reporter gene expression mediated 

by a polyubiquitin promoter (CaUBQ10) from 

chickpea (Cicer ariethinum) was analyzed in 

tobacco tissues. The functionality of the 

CaUBQ10 was confirmed in leaves, stems, and 

roots of stably transformed tobacco plants and 

suggested that the CaUBQ10 is a constitutive 

promoter and may provide a valuable choice for 

high-level expression of target genes during the 

life cycle of a plant.   
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 مقدمه
ترين فاکتور در هر انتخاب يک پروموتر مناسب مهم

پروژه تراريختی برای رسیدن به بیان مناسب ژن 
با وجود زراعی است.  و مورد نظر برای اهداف علمی

های قابل توجه در جداسازی و شناسايی پیشرفت
های گیاهی، کار کمتری بر روی پروموترهای ژن

و ولترين معمگیاهی انجام شده است. يکی از 
ها و بافتبرای بیان ژن در  هاپروموترپرکاربردترين 

ه، پروموتر دائمی گیاهان تراريختشرايط مختلف در 
است.  CaMV35Sويروس موزايیک کلم 

CaMV35S  به عنوان يک پروموتر دائمی شناخته
يعنی در تمام مراحل نموی و در کلیه  ؛شده است

 .(Porto et al., 2014) ها فعال استها و سلولبافت

های ها نشان داده است که بیان ژنلیکن پژوهش
تحت کنترل اين پروموتر، ويژگی بیان بافتی داشته و 
همچنین تحت تاثیر تغییرات فتوپريود و سن گیاه قرار 

 Bakhsh et al., 2010, Okayama et) گیردمی

al., 2010; Hraška et al., 2008).  همچنین
ا پديده خاموشی ژن چندين گزارش در ارتباط ب

 gentianوابسته به جنس در گیاه کاهو و گیاه زينتی 
مشاهده شده است  CaMV35Sدر ارتباط با پروموتر 

وارد شده در  T-DNAهای که مستقل از تعداد نسخه
 در ژنوم است T-DNAژنوم و همچنین موقعیت 

(Shimada et al., 2017, Okumura et al., 

چندين صفت مختلف  ديگر تجمع یاز سو .(2015
های غیر زيستی )شوری و همچون مقاومت به تنش

زيستی مانند مقاومت به آفات های خشکی( يا تنش
نیازمند پروموترهای مختلف است تا از خاموشی ناشی 

ها اجتناب شود و بیان بهتری از افزايش تعداد نسخه
های انتقال يافته حاصل شود. همچنین از ژن

است که استفاده از پروموتر  تحقیقات نشان داده
کارآيی  ،طبیعی يک گیاه برای بیان ژن در همان گیاه

 منشأبیشتری در مقايسه با بیان ژن از پروموتری با 
 .  (Bhattacharyya et al., 2012) خارجی دارد
های های اخیر، برای غلبه بر محدوديتدرسال

ذکر شده، پژوهشگران مطالعات متعددی را به منظور 
های پروموترهای دائمی سازی و تعیین ويژگیجدا

دار های خانهاند. در اين زمینه ژنگیاهی انجام داده
مهمترين منبع برای جداسازی پروموترهای دائمی 

کنند هايی را رمز میدار پروتئینهای خانههستند. ژن
های ها و برای کلیه فعالیتکه برای همه سلول

های . در بین ژناساسی سلول مورد نیاز هستند
ها و ها، توبولینها، اکتینکوئیتیندار يوبیخانه

سازی در ترجمه کانديداهای فاکتورهای طويل
بسیارخوبی برای جداسازی پروموتر هستند و 

های پروموترهای های متعددی از بررسی ويژگیمثال
 ,.Sun et al)های ژنی ذکر شده وجود دارد خانواده

2016; Bhattacharyya et al., 2012; Hong et . 
al., 2016; de Andrade et al., 2018;. 

Morello et al., 2002.) 

ها های گیاهی گروه بزرگی از ژنکوئیتینيوبی
هستند که منبع خوبی برای جداسازی پروموترهای 

کوئیتین يوبیهای پلیباشند. ژندائمی با بیان بالا می
ند که شامل کنساز پروتئینی را رمز میيک پیش

چندين واحد پروتئینی است که از سر به دم مرتب 
ساز پروتئینی توسط يک فرايند اند. اين پیششده

های اختصاصی پروتئاز هضم شده و آنزيمی با آنزيم
 شوندآمینه رها میاسید 76های بالغ با کوئیتینيوبی

(Bachmair et al., 2001, Walsh and 

Sadanandom, 2014)چندين پروموتر . تاکنون 
کوئیتین از گیاهان يوبیهای پلیدائمی مربوط به ژن

 ,.Plesse et al) ای همچون توتونمختلف دولپه

، (Callis et al., 1990) ، آرابیدوپسیس(2001
 زمینی، سیب(Binet et al., 1990) آفتابگردان

(Garbarino et al., 1995)فرنگی، گوجه 
(1998 .,et alRollfinke )1هو ماش ژاپنی، آ 
(Maekawa et al., 2008)سويا ، (Chiera et al., 

                                                                     
1. Lotus japonicus 
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، (Kawalleck et al., 1993) ، جعفری(2007
و گیاهان تک (Xia and Mahon, 1993) نخود

، (Christensen et al., 1992) ای مانند ذرتلپه
 ,.Wei et al) ، نیشکر(Wang et al., 2000) برنج

، (Joung and Kamo, 2006) ، گلايل(2003
 2، برنج وحشی( et alMann,. 2011) 1چمن ترکه

(Philip et al., 2013) .جدا شده است 

هدف از اين پژوهش، شناسايی و جداسازی يک 
ه تفاداس پروموتر با بیان بالا، يکنواخت و دائمی برای

عنوان ای بهدر تراريختی و بیان ژن درگیاهان دولپه
بوده  CaMV35Sجايگزين برای پروموتر دائمی 

ان است. اگرچه تاکنون پروموترهای زيادی از گیاه
مختلف جدا شده است لیکن در مورد جداسازی 

های معدودی در پروموتر از گیاه نخود گزارش
يوبیدسترس است. در اين راستا پروموتر ژن پلی

ت ژن از گیاه نخود جدا شد و در بالادس 10کوئیتین 
رای و ب قرارگرفت -Glucoronidaseگزارشگر 

 ايجبررسی عملکرد آن به گیاه توتون منتقل شد. نت
به خوبی پروموتر  CaUBQ10نشان داد که پروموتر 

CaMV35S کند و جايگزين مناسبی برای عمل می
 ای است. در گیاهان دولپه CaMV35Sپروموتر 

 

 هامواد و روش

  CaUBQ10 بررسی بیوانفورماتیکی توالی پروموتر

ه با استفاد CaUBQ10یکی توالی بررسی بیوانفورمات
و  PLACE (Higo et al., 1999)افزارهای از نرم

PlantCARE (Lescot et al., 2002)  و همچنین
 با جستجو در منابع انجام شد. 

 
و  10کوئتینیوبیسازی پروموتر ژن پلیهمسانه

 ساخت سازه بیانی

DNA با استفاده از روش ژنومیDellaporta 

                                                                     
1. Switchgrass (Panicum virgatum L.) 

2. Porteresia coarctata 

های نخود رقم هاشم جدا شد. رست( از دانه1983)
 bp 1924به طول  10کوئیتینيوبیپروموتر ژن پلی

 UBQFو با استفاده از آغازگرهای  PCRتوسط 
ژنومی گیاه نخود   DNAاز (1جدول )  UBQRو

 Expand Highرقم هاشم و با استفاده از آنزيم 

Fidelity  شرکتThermofisher .تکثیر شد 
ژنومی حاصل از   DNAیآغازگرها براساس توال

 .shotgun (GenBank Acc Noهای کلون

NC_021163.1) طراحی شدند. نقشه آنزيمی توالی 
از مجموعه   Seqbuilderافزاربا استفاده از نرم

Lasergene برش  ترسیم و برای وجود جايگاه
های مختلف مورد بررسی قرار گرفت. با بررسی آنزيم

در  XbaIو  MspIهای برش آنزيم اين نقشه جايگاه
 آغازگرها انتخاب شد که متناسب با ناقل بیان گیاهی

pBI121 سازی در آناست که در نهايت همسانه 
در  ClaIايزوکادومر آنزيم  MspIآنزيم   انجام شد.

است. محصول  CaMV 35Sبالادست پروموتر 
PCR  ناقل درpTZ57R/T  شرکت

Thermofisher تأيیدابی يسازی و با توالیهمسانه 
  pBI121شد. قطعه پروموتری در ناقل گیاهی

(. سازه 1شد )شکل  CaMV35Sجايگزين پروموتر 
سويه  حاصل با روش ذوب و انجماد به اگروباکتريوم

AGL1 منتقل شد (Holsters et al., 1978). 
 

 تراریختی پایدار گیاه توتون 

از گیاهان  CaUBQ10برای بررسی عملکرد پروموتر 
ات استفاده شد. تراريختی صفح Xanthiريته توتون وا

فاشنس و بر اساس روش برگی با اگروباکتريوم تومه
Hirschi (1999انجام شد. جوانه ) های تراريخته بر

کانامايسین  mg/L100روی محیط انتخاب دارای 
تقل من انتخاب شدند و هر دو هفته يکبار به محیط جديد

و با  PCR با روش گیاهان تراريخته حاصل شدند.
 (1شدند )جدول  تأيید GUSآغازگرهای مربوط به ژن 

 زايی به خاک منتقل شدند. و پس از ريشه
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pBI121 

pBI/UBQ10 

 
از  XbaIو  ClaIهای ز آنزيمبا استفاده ا CaMV35S. پروموتر pBI/UBQ10و  pBI121در دو ناقل  T-DNAساختار ناحیه  .1شکل 

 يگزين آن شد.جا XbaIو  MspIهای گیاه نخود با استفاده از آنزيم 10کوئیتین یيوبشد و پروموتر ژن پلی جدا pBI121ناقل 

 
 یاهان تراريختهرديابی آنها در گو GUS ژن گزارشگر و  های مورد استفاده برای تکثیر قطعه پروموترآغازگر .1جدول 

 
 

 نتایج و بحث
 نخود 10کوئیتینبررسی ساختار ژن پلی یوبی

 bp 2072نخود، به طول  10 کوئیتینيوبیژن پلی
دارای دو اگزون و يک اينترون، با يک قالب خواندنی 

کوئیتین کننده پنج زير واحد يوبیرمز bp 1146 باز
است که ناحیه رمزکننده پروتئین از ابتدای اگزون 

 76شود. هريک از اين زير واحدها دارای دوم آغاز می
اند. آمینه هستند که از سر به دم مرتب شدهاسید

شود و همان ترجمه نمی bp 295اگزون اول به طول 
UTR51  است. بعد از اگزون اول، تنها اينترون ژن

قرار گرفته است. اين ژن همچنین  bp 433به طول 
است.  bp 200به طول  3UTR دارای يک ناحیه
نخود شباهت بالايی با  UBQ10ناحیه رمزکننده 

                                                                     
1. Un-Translated Region 

ی مختلف گیاهی دارد هاها از خانوادهکوئیتینيوبیپلی
 %88توان از آهو ماش ژاپنی با عنوان مثال میکه به

(GenBank Acc No. DQ249171.1( لوبیا با ،
87% (GenBank Acc No. 

XM_007143142.1) 86، بادام زمینی با% 
(GenBank Acc No. CP030997.1) گندم با ،

85% (GenBank Acc No. EU081898.1) ،
 (GenBank Acc No. X77456.1) %84توتون با 

(Genschik et al., 1994) 85، جو با% 
(GenBank Acc No. AK372915.1)،  گلرنگ با

84% (GenBank Acc No. HQ891309)  و
 .GenBank Acc No) %85جعفری با 

X64345.1) (Kawalleck et al., 1993 ) شباهت
کوئیتین در گیاهان نام برد. توالی پروتئینی يوبی

 10کوئیتینر حفظ شده است و يوبیمختلف بسیا
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 10کوئیتیندرصدی با يوبی 100نخود شباهت 
 GenBank) 1ایپنبهآرابیدوپسیس تالیانا، بلوط چوب

80447.1Acc No. POE)2، سويای وحشی 
(GenBank Acc No. KHN09976.1) ... دارد و. 

 
بررسی بیوانفورماتیکی توالی پروموتر ژن 

 نخودگیاه  10کوئیتینیوبیپلی

بالادست رمز شروع ترجمه ژن  bp1924 توالی 
های گیاه نخود با استفاده از پايگاه 10کوئیتینيوبیپلی

و يا جستجو در  PLACEو  PlantCAREاطلاعاتی 
اطلاعات موجود در منابع، مورد بررسی قرار گرفت 

رفت اين پروموتر گونه که انتظار می(. همان2)جدول 
-CAATو  TATA-boxعناصر دارای تعداد زيادی از 

box  است لیکن نواحی بالادست ژنCaUBQ10  از
ها جهاتی نامعمول است. نخست اينکه در يوکاريوت

جفت باز  40تا  30در ناحیه  TATA-box معمولاً
گیرد و با وجود بالادست جايگاه شروع رونويسی قرار می

-TATA 44حضور  PlantCAREاينکه نرم افزار 

box  دهد، لیکن نزديکترين مثبت نشان میرا در رشته
تا  -130آنها به جايگاه شروع رونويسی در موقعیت 

، Inr3قرار دارد. دوم، توالی آغازکننده  -136
YTCANTYY4، يک موتیف در هسته پروموترهای 

 3وجود  PLACEاست. نرم افزار  TATA-boxفاقد 
دهد را در نخستین اگزون و اينترون نشان می Inrتوالی 

هیچ يک از آنها بالادست جايگاه شروع رونويسی  که
يک عنصر Inr همراه با  گیرند. سوم، معمولاًقرار نمی

، وجود دارد که به عنوان DPE5پروموتر، دست  پايین
کند که اين عنصر در توالی هسته پروموتر عمل می

وجود نداشت. در پروموتر  CaUBQ10پروموتر 
CaUBQ10 همچنین دو موتیف CCCAT جود دارد و

                                                                     
1. Quercus suber 

2. Glycine soja 

3. Initiator element 

4. Core promoter 

5. downstream promoter element 

دهنده هسته پروموتر در که از عناصر تشکیل
پروموترهای مصنوعی در جلبک کلامیدوموناس است. 

در بالادست جايگاه  -65اين موتیف بیشتر در موقعیت 
 ,.Scranton et al) شروع رونويسی مشاهده شده است

که از دو موتیف و نکته جالب توجه اين (2016
CCCAT  در پروموترCaUBQ10 ی از آنها دقیقاً يک 
و ديگری در اگزون اول قرار دارد.  -65در ناحیه 

 CAAT-boxموتیف  43دارای  CaUBQ10پروموتر 
عدد آنها در رشته  15موتیف  43است که از اين 

اين توالی که از فراوانترين  .سنس قرار داردآنتی
در نواحی پروموتری است، در هر دو جهت  هاموتیف

به دلیل حساسیت آن به جهش، دارای فعالیت است و 
کننده اصلی کارآيی پروموتر در نظر عنوان تعیینبه

. در نخستین (Porto et al., 2014) گرفته شده است
 ACACGtGيک موتیف  5UTRاگزون و در ناحیه 

است و در  G-boxوجود دارد که موتیفی شبیه 
کوئیتین شناخته شده يوبیپروموترهای بسیار قوی پلی

در  (Hernandez-Garcia and Finer, 2014) است
وجود دارد که  CGATT چهار موتیف اين توالی همچنین

ها در بالادست ها در اينترون و يکی از آنسه عدد از آن
اگزون قرار گرفته است. اين توالی در اينترون ژن 

UBQ10  آرابیدوپسیس شناخته شده و نقش تنظیمی
 دارد IME6رون مهمی در افزايش بیان با واسطه اينت

(Rose et al., 2016). ای اهمیت اين موتیف به اندازه
ورزی آزمايشی يک اينترون و افزايش است که با دست

توان يک پروموتر با بیان کم تعداد اين عنصر در آن می
 ,.Parra et al) را به پروموتری با بیان بالا تبديل نمود

ن پروموتر . از عناصر قابل توجه ديگری که در اي(2011
 AAAGبا توالی  DOFCORZEMشناخته شد، 

-GATA شود.است که سبب افزايش رونويسی می

box  موتیف ديگری که در پروموترCaMV35S 
شناخته شده است و بیان بالا، تنظیم بیان با نور و بیان 

                                                                     
6. Intron-Mediated Enhancement 
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 های اين عنصر استاختصاصی بافت از ويژگی
(Reyes et al., 2004) بررسی . با جستجو در منابع و

يک  5 UTR Py-rich stretchهای مربوط به توالی
توالی مشابه نیز در اين پروموتر يافت شد. اين توالی 

، TATA-boxبدون نیاز به ساير عناصر لازم از جمله 
که  GC-boxشود. رفتن سطح رونويسی میموجب بالا

 شود، معمولاً شناسايی می sp1توسط عامل رونويسی 
هر دو جهت در نواحی پروموتری  در چندين نسخه و در

 شودحاضر است و باعث افزايش فعالیت پروموتر می
(Porto et al., 2014) همچنین يک موتیف پاسخگو ،

سنس در به نور است و دو نسخه از آن در جهت آنتی
کوئیتین نخود حاضر است. توالی يوبیپروموتر پلی

های همچنین دارای موتیف CaUBQ10پروموتر 
ها و تنظیم بیان با نور، پاسخگو به هورمونمتعدد 

ها و همچنین بیان اختصاصی بافت است. بیان بالا تنش

های مختلف گیاهی حاصل تجمع در بافت
هايی است که های گوناگون همانند موتیفموتیف

ها و شرايط گوناگون را باعث بیان اختصاصی در بافت
دارند. در افزايی بر يکديگر شوند و همچنین اثر هممی

ويروسی عناصر تنظیمی  منشأهای دائمی با پروموتر
که عناصر يا از میزبان گرفته شده است و يا اين

اند ای جهش يافتهگونهموجود در پروموتر ويروسی به
 میزبان کارگیری موفق ماشین رونويسیهتا توانايی ب

داشته باشد. در پروموترهای دائمی گیاهی ممکن را 
ای از عناصر متعدد تنظیمی هاست که مجموع

همچون پروموترهای ويروسی حاضر نباشد، لیکن 
کارگیری هپروموترهای گیاهی قابلیت بیشتری را در ب

ماشین رونويسی سلول گیاهی دارا هستند و بنابراين 
 Hernandez-Garcia and) کارآيی بیشتری دارند

Finer, 2014.)  
 

و يا با  Place  ،PlantCAREهایافزارگیاه نخود که با استفاده از نرم 10يوبیکوتین های موجود در پروموتر ژن پلیموتیف .2جدول 
 دست آمده است.جستجو در منابع به
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نخود  10کوئیتینیوبیسازی پروموتر پلیهمسانه

 pBI121در ناقل 

ها ز ژنای اهايی که در آنها بیان مجموعهدر پژوهش
دار همان گیاه های خانه، معمولًا از ژنشودبررسی می

های که در همه مراحل رشد و نمو و همچنین در تنش
مختلف زيستی و غیرزيستی بیان دائمی، يکنواخت و 

بدين  ،شودعنوان شاهد استفاده میبالايی دارند به
 10کويیتینيوبیترتیب با بررسی منابع، پروموتر ژن پلی

سازی های ذکر شده بود برای همسانهرای ويژگیکه دا
 (. نقشه آنزيمی توالیGarg et al., 2010انتخاب شد )

ترسیم و با بررسی اين نقشه آغازگرهای مناسب با 
سازی توالی برای همسانه Oligo7افزار استفاده از نرم

طراحی شد. در توالی آغازگرها جايگاه  pBI121 ناقلدر 
در ناحیه  MspIو  3 در ناحیه XbaIهای برش آنزيم

5 ها متناسب با ناقلدر نظر گرفته شد که اين جايگاه 
است. پس از تکثیر قطعه و  pBI121بیان گیاهی 

و  pTZ57R/T (T/A)ناقل  سازی آن درهمسانه
، PCR-های تراريخت با روش کلونیکلونیغربال 

های حاصل با هضم آنزيمی تأيید شدند. قطعه کلون
يابی با استفاده از تر پس از تأيید نهايی با توالیپرومو
جدا و در  T/Aاز ناقل  MspIو  XbaIهای آنزيم

 pBI121مربوط به ناقل  ClaIو  XbaIجايگاه آنزيمی 
شد. اين  CaMV35قرار گرفت و جايگزين پروموتر 

در  pBI121نامیده شد و با سازه  pBI/UBQ10سازه 
تفاوت  BglIIو  PvuIIچند جايگاه آنزيمی از جمله 

متفاوتی ايجاد  کاملاًدارد و هضم آنزيمی با اين دو آنزيم 
 PvuII ،4(. هضم آنزيمی با آنزيم 1 کند )شکلمی

تولید  458و  4218، 5081، 5642های قطعه با اندازه
جفت بازی به دلیل اندازه و  458کند که قطعه می

غلظت کم قابل مشاهده نبود. هضم آنزيمی با آنزيم 
BglII ،3 3467و  3736، 7950های قطعه با اندازه 

به  3467و  3736کند که دو قطعه جفت باز ايجاد می
های تقريباً مشابه با هم حرکت کرده و به دلیل اندازه

 تأيیدشدند. بنابراين سازه مذکور شکل يک باند ديده می

و به منظور انتقال به گیاه، به اگروباکتری  (2)شکل
 منتقل شد.

 
در  CaUBQ10 ررسی و تأیید عملکرد پروموترب

 گیاهان تراریخته توتون 

 گیاهان CaUBQ10منظور بررسی بیان از پروموتر به
متصل  GUSتوتون تراريخته حاوی ژن گزارشگر 

جفت بازی حاوی پروموتر و  1924شده به قطعه 
کوئیتین نخود تولید يوبیژن پلی 5UTRقطعه 

ن خته ديگری دارای ژشدند. همچنین گیاهان تراري
 CaMV35S متصل به پروموتر GUSگزارشگر 

از  عنوان شاهد تولید شد. گیاهان توتون تراريختهبه
 رحلهماه و در م 4هر دو لاين پس از گذشت حدود 

 PCRبرگی به خاک منتقل و سپس  با آزمون  6-5
 که در هر دو سری GUSو آغازگرهای مربوط به ژن 
 شدند.  گیاهان مشترک است تأيید

 GUSبرای هر سازه بیش از ده گیاه با رنگ آمیزی 
ای از رنگ آبی، آبی آمیزی دامنهبررسی شد. نتايج رنگ

ن نشا ختهروشن تا آبی تیره را در هر دو نوع گیاه تراري
 1 تواند ناشی از اثر محل درج ژن در ژنومداد که می

ف های مختلگیاه باشد. همچنین رنگ آبی تیره در بافت
ف تون شامل برگ، ساقه و ريشه و در مراحل مختلتو

 رشد و باززايی در گیاهان تراريخت شده با سازه
pBI/UBQ10  مشاهده شد. در مقايسه با گیاهان

گیاهان  CaMV35Sتراريخت شده با پروموتر 
پذيری رنگ CaUBQ10تراريخت شده با پروموتر 

ید أيت(. اين نتايج 3تری داشتند )شکل بیشتر و يکنواخت
بی پروموتر به خو CaUBQ10کند که پروموتر می

CaMV35S  عمل کرده و جايگزين مناسبی برای
ای است بدون در گیاهان دولپه CaMV35Sپروموتر 

که مشکلات مطرح شده در مورد پروموتر آن
CaMV35S  .را داشته باشد 
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A      B 

1924 

 
 1kb( مارکر وزنی PCR .1با استفاده از  CaUBQ10طعه پروموتری : تکثیر قCaUBQ10 .Aسازی پروموتر تکثیر و همسانه .2شکل 

plus  شرکتBioFact، 2 قطعه پروموتری تکثیر شده توسط )PCR ،3نمونه کنترل منفی آب ) ،B :سازه  تأيیدpBI/UBQ10  با هضم
( مارکر وزنی 5( چاهک خالی، PvuII ،4شده با آنزيم ( نمونه هضم3( نمونه هضم نشده، BglII ،2شده با آنزيم ( نمونه هضم1آنزيمی 

1kb plus  شرکتBioFact. 
 

 
)رديف بالا(، با  pBI/UBQ10راريخت شده با سازه های گیاهان توتون تها و ريشهدر برگ GUSبررسی بیان ژن گزارشگر  .3شکل 

 )رديف وسط( و گیاهان غیرتراريخته )رديف پايین(. pBI121سازه 
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